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RESUME

Le Comité sur la situation des espéces en péril au Canada (COSEPAC) reconnait 16 unités
désignables (UD) de saumon atlantique (Salmo salar), dont 15 représentent les populations
anadromes existantes. Evaluée pour la derniére fois par le COSEPAC en 2010, cette espéce
doit actuellement étre réévaluée. En tant que principal producteur et archiviste des données sur
le saumon atlantique, Péches et Océans Canada (MPO) est chargé de compiler et d’examiner
information sur I'espéce pour éclairer la nouvelle évaluation a venir. Ici, dans la premiére
partie de 'examen du saumon atlantique préalable a I'évaluation du COSEPAC, nous nous
concentrons sur la réévaluation de la structure des UD. Au cours de la derniére décennie, nous
avons eu accés a de nouvelles données génétiques et génomiques qui peuvent nous permettre
d’améliorer notre compréhension de la structure des UD. La définition du COSEPAC exige
qu’'une UD représente une unité distincte et importante sur le plan de I'’évolution de I'espéce;
nous élaborons donc un cadre utilisant une approche fondée sur le poids de la preuve pour
nous assurer que toutes les UD proposées ici répondent aux critéres de distinction et
d’'importance. Notre approche intégre des ensembles de données génétiques et génomiques,
ainsi que de I'information sur le cycle biologique et le climat. Elle a conduit a la subdivision de
quatre des UD du COSEPAC précédemment définies en plusieurs unités, notamment la
subdivision du Labrador, du sud de Terre-Neuve, de la Gaspésie et du sud du golfe du
Saint-Laurent, et des hautes terres du sud de la Nouvelle-Ecosse. De plus, en nous fondant sur
le poids de la preuve, nous avons déterminé qu’il était nécessaire de réévaluer les limites de
certaines UD, ce qui a entrainé la modification des limites des UD précédemment reconnues au
Québec (entre 'ouest de la Céte-Nord et I'intérieur du Saint-Laurent) et a Terre-Neuve (entre le
nord-ouest et le nord-est de Terre-Neuve). La réévaluation des limites a également confirmeé
que les populations du sud du Golfe n’étaient pas distinctes des populations de I'est du
Cap-Breton, et ces populations ont donc été combinées en une seule UD. De plus, nous avons
identifié deux populations qui appartiennent a des UD adjacentes, ce qui donnerait des limites
non contigués : celle de la riviere de la Corneille au Québec (située physiquement dans I’'UD de
'ouest de la Cote-Nord, mais regroupée avec I'UD de I'est de la Céte-Nord) et celle de la riviére
Gaspereau dans la baie de Fundy (située physiquement dans I'UD de l'intérieur de la baie de
Fundy, mais regroupée avec I'UD de I'extérieur de la baie de Fundy). Dans I'ensemble, a partir
des nouvelles données disponibles, nous estimons qu’il y a 19 UD de saumon atlantique
anadrome existantes, notre proposition étant appuyée par des preuves de leur distinction et de
leur importance, et nous suggérons de nouveaux noms et une nouvelle numérotation pour ces
19 UD présumées.




INTRODUCTION
OBJET

En vertu de la Loi sur les especes en péril (LEP), le Comité sur la situation des espéces en péril
au Canada (COSEPAC) méne une évaluation indépendante de la situation du saumon
atlantique (Salmo salar) au Canada. La derniére évaluation des unités désignables (UD) de
saumon atlantique par le COSEPAC remonte a 2010 et les rapports de situation pour chaque
espéce sont mis a jour tous les 10 ans. En tant que principal producteur et archiviste des
données sur le saumon atlantique, Péches et Océans Canada (MPO) doit compiler et examiner
les renseignements qu’il détient avant de les fournir au COSEPAC, sous la forme d’'un examen
pré-COSEPAC. Dans ce document, nous examinons les données qui faisaient partie de
I'évaluation de 2010, ainsi que les informations actualisées sur les populations de saumon
atlantique qui ont été recueillies et produites dans l'intervalle, afin d’évaluer la structure des UD.
Au cours des dix dernieéres années, de nouvelles données génétiques et génomiques sont
devenues disponibles et peuvent permettre d’améliorer notre compréhension actuelle de la
distinction et de I'importance sur le plan de I'évolution des populations de saumon au Canada,
ce qui est essentiel pour définir des unités appropriées pour la conservation.

SAUMON ATLANTIQUE : INFORMATION SUR L’ESPECE SAUVAGE

Le saumon atlantique est un poisson a nageoires rayonnées de la famille des salmonidés. Il a
un corps fusiforme et sa taille a maturité est extrémement variable, allant de 10 a 100+ cm. Le
saumon atlantique, comme d’autres salmonidés, se caractérise par la diversité des stratégies
de son cycle biologique, qui peut se traduire par de multiples phénotypes reproducteurs et
migratoires dans une population. |l peut s’agir de formes résidentes d’eau douce (ouananiche)
et de formes migrantes océaniques (anadromes). Toutes les formes de saumon atlantique se
reproduisent en eau douce. La forme anadrome est le phénotype le mieux connu et la seule
forme considérée dans ce rapport. Par conséquent, nous n’évaluons pas ici la population
potamodrome disparue du lac Ontario (Guiry et al. 2016), qui a fait I'objet de récents efforts de
réintroduction avec des populations sources de I'extérieur du lac Ontario (Dimond et Smitka
2005). Dans les populations anadromes, les juvéniles du saumon atlantique peuvent passer un
a huit ans en eau douce avant de migrer dans le milieu marin (océan Atlantique Nord), ou ils
vivent ensuite pendant un a quatre ans supplémentaires avant leur premiére maturation.
Lorsqu’ils remontent en eau douce pour se reproduire, les saumons atlantiques présentent
généralement des niveaux élevés de philopatrie natale, ce qui entraine de faibles niveaux
d’errance parmi les populations (<10 %). La philopatrie natale réduit le flux génétique entre les
populations, permettant une adaptation locale et créant des populations de saumon atlantique
trés structurées génétiquement a plusieurs échelles spatiales, la division génétique la plus
profonde s’observant entre les populations européennes et nord-américaines. En raison des
faibles niveaux d’errance, la structure génétique est également présente en Amérique du Nord,
ou les populations peuvent étre différenciées a I'échelle régionale, et dans certains cas a
I'échelle de la riviere. Des différences génétiques peuvent également exister dans les bassins
hydrographiques, mais les preuves en sont généralement limitées. Dans I'ensemble de I'aire de
répartition canadienne du saumon atlantique, le COSEPAC a reconnu un total de 16 UD en
2010 (voir la figure 1) en fonction des données génétiques et des grands profils de variation du
cycle biologique, des variables environnementales et de la séparation géographique
(COSEPAC 2010). Au total, 15 de ces 16 UD représentent des populations anadromes
existantes de saumon atlantique. Nous réévaluons la structure de ces 15 UD a l'aide des
nouvelles données disponibles et, sur la base du poids de la preuve, nous proposons des UD
révisées pour I'espéce.




DEFINITION DES UNITES DESIGNABLES DU SAUMON ATLANTIQUE ANADROME

Définition des unités désignables

Dans sa définition d’'une UD, le COSEPAC indique que I'UD doit représenter une unité distincte
et importante sur le plan de I'évolution de I'espéce. |l fournit diverses lignes directrices sur la
facon dont ces critéres peuvent étre respectés et nous les résumons ici.

Caractere distinct

Les populations d’'une UD doivent étre distinctes des autres populations de I'’espéce. Les
critéres relatifs au caractére distinct peuvent étre satisfaits sur la base de preuves génétiques
qui peuvent inclure, sans s’y limiter, des différences associées a des caractéres héréditaires
(c’est-a-dire la phénologie, les voies de migration, le cycle biologique) et divers marqueurs
génétiques. Le caractére distinct peut également étre soutenu lorsque les populations sont
naturellement séparées des autres populations présentes dans l'aire de répartition de I'espéce,
ce qui devrait limiter le flux génétique entre ces populations. En outre, le caractére distinct peut
également étre déduit lorsque les populations occupent des régions écogéographiques
différentes qui sont pertinentes pour I'espéce et reflétent des différences historiques ou
génétiques.

Importance sur le plan de I’évolution

Si les critéres relatifs au caractére distinct sont remplis, I'étape suivante consiste a évaluer
'importance de 'unité sur le plan de I'évolution selon plusieurs types de critéres. L’'importance
peut résulter d’'une période d’isolement significative qui devrait générer une histoire évolutive
indépendante ou de la présence de caractéres adaptatifs précis et héréditaires qui peuvent se
développer sur une période plus courte. Les criteres relatifs a I'importance peuvent étre
satisfaits en montrant de fortes différences dans les caractéristiques qui révélent une profonde
divergence phylogénétique intraspécifique. Il peut s’agir de différences significatives au

niveau des génes fonctionnels, des associations entre la génétique et I'environnement, du
comportement, ou de différences dans des marqueurs génétiques a évolution lente. Les
conditions écologiques peuvent également étayer les preuves de I'importance lorsqu’un régime
sélectif a probablement entrainé une adaptation a I’échelle de I'UD. L'importance peut
également étre prouvée si les populations représentent les seules populations naturelles de
I'espéce dans l'aire de répartition indigene. De plus, 'importance peut étre soutenue s'il existe
des preuves que la perte de la ou des populations distinctes considérées entrainerait une
disjonction importante dans I'aire de répartition de I'espéce. Les lignes directrices ci-dessus
permettent d’étayer I'importance, mais d’autres critéres peuvent également étre pris en compte.

Incorporation des données génétiques et génomiques dans les désignations

Les progrés de la technologie de séquengage de I’ADN fournissent des quantités sans
précédent de données génomiques pour les espéces non-modeéles et sont directement
applicables aux critéres de caractére distinct et d'importance. Cependant, I'utilisation de
données génomiques a grande échelle pour guider la structure des UD du COSEPAC a
rarement été tentée chez d’autres espéces a ce jour. Pourtant, il est probable qu’au fur et a
mesure que des données génomiques seront disponibles, de nombreuses évaluations
commenceront a les intégrer dans leurs analyses des UD. Il est donc nécessaire d’examiner
attentivement comment les données génétiques et génomiques peuvent étre intégrées au
processus d’identification des UD. Pour le saumon atlantique, 'une des espéces de poissons
les plus étudiées au monde, il existe divers ensembles de données génétiques et génomiques
qui comprennent des données pour de nombreuses populations au Canada. Nous passons ici
en revue les types de données disponibles et fournissons des lignes directrices claires sur la
maniére de les intégrer dans un cadre décisionnel pour évaluer les UD (voir Critéres de
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définition des UD de saumon atlantique : arbre de décision). Chacun de ces ensembles de
données présente des limites inhérentes en termes de résolution spatiale et génomique, qui
sont discutées plus loin. Etant donné que les preuves a I'appui de chaque critére peuvent
provenir de divers types de données génétiques ou génomiques, nous appliquons une
approche fondée sur le poids de la preuve, ou chaque source de données pour le critére
pertinent est évaluée, puis nous évaluons le caractére distinct et 'importance pour 'ensemble
des données probantes.

Microsatellites

Les microsatellites se comportent habituellement comme des marqueurs génétiques neutres et
ségregent selon les lois de I'hérédité mendélienne. lls sont présents dans tout le génome et
sont représentés par de courtes répétitions en tandem de séquences d’ADN (p. ex.
ATATATATAT). En général, les microsatellites se caractérisent par des taux de mutation plus
élevés que les autres régions génomiques, ce qui permet aux alléles d’évoluer rapidement et
d’afficher des niveaux élevés de diversité génétique. En outre, comme ils sont généralement
non fonctionnels et se comportent de maniére neutre (c’est-a-dire qu'’ils ne sont pas soumis a la
sélection), la dérive génétique peut entrainer des différences dans la fréquence allélique entre
des populations qui sont physiquement ou reproductivement isolées les unes des autres ou
entre des populations ayant un faible flux génétique. Cependant, comme on examine
normalement des dizaines de loci, la couverture génomique des loci microsatellites est
généralement faible dans de nombreuses études, souvent limitée a quelques marqueurs par
chromosome. Ainsi, on peut utiliser les différences de fréquences alléliques aux loci
microsatellites pour déterminer le niveau de distinction génétique entre les populations.
Cependant, étant donné que ces marqueurs n’influencent généralement pas le phénotype et
qu’ils ont une faible couverture génomique, ils ne sont généralement pas informatifs pour le
critére de I'importance.

Deux ensembles de données sur les microsatellites sont applicables au saumon atlantique au
Canada. Le premier est constitué de 15 loci microsatellites (voir Bradbury et al. 2016) qui ont
été génotypés pour prés de 200 emplacements au Canada et qui offrent donc une couverture
geographique élevée dans les UD de saumon reconnues (figure 2A; tableau A1 de I'annexe).
Les emplacements ou sites sont souvent désignés comme des rivieres; néanmoins, dans
certains cas, plusieurs affluents ont été échantillonnés dans certains réseaux hydrographiques
plus grands. Pour cet ensemble de données, la taille de I'échantillon, 'emplacement, 'année
d’échantillonnage et le stade biologique échantillonné sont fournis dans le tableau A1 de
'annexe. Le deuxiéme ensemble de données comprend 101 loci microsatellites a I'échelle du
génome, décrits en détail dans Bradbury et al. (2018). La couverture géographique de cet
ensemble de données est faible dans de nombreuses régions, mais elle est élevée dans
certaines UD et cet ensemble de données peut donc étre utile pour déduire le caractére distinct
dans certaines régions géographiques. La couverture génomique de cet ensemble de données
est également faible, mais en moyenne, il comprend 3,4 loci par chromosome (fourchette : 1 a
7 loci) (Bradbury et al. 2018).

Polymorphismes touchant un nucléotide unique

Un polymorphisme nucléotidique simple (SNP) est représenté par un changement dans une
seule paire de bases (A, G, C ou T) dans la séquence d’ADN. Par exemple, pour une position
précise dans le génome, une population peut étre composée d’individus porteurs de copies de
deux nucléotides différents (alléles), tels que les individus porteurs de copies de 'alléle « A » et
ceux porteurs de copies de l'allele « T », ainsi que d’individus porteurs d’'une copie des deux
alléles (hétérozygotes). Dans ce cas, on peut utiliser les différences des fréquences alléliques A
et T entre les populations pour quantifier les différences entre ces populations. Etant donné que
les SNP sont bi-alléliques (seulement deux alléles), ils fournissent moins d’informations par




locus que les microsatellites, mais ils offrent une couverture génomique généralement plus
grande, car les méthodes permettent le génotypage de centaines, voire de millions, de SNP sur
le génome. A mesure que la couverture génomique augmente, il est également plus probable
que les SNP soient situés a l'intérieur ou a proximité de parties du génome qui influencent
directement le phénotype. De ce fait, les SNP peuvent donner des informations sur les
différences neutres entre les populations et sur les différences adaptatives (Barson et al. 2015;
Sylvester et al. 2018; Lehnert et al. 2019a; Lehnert et al. 2019b), ce qui permet d’utiliser les
ensembles de données sur les SNP pour déduire a la fois le caractére distinct et 'importance
sur le plan de I'évolution.

Trois ensembles de données sur les SNP sont applicables au saumon atlantique au Canada. Le
premier comprend 96 SNP et a été élaboré en tant que groupe de référence a I'échelle de I'aire
de répartition pour I'identification génétique des stocks (IGS) (see Jeffery et al. 2018). Ces

96 loci ont été sélectionnés comme étant trés informatifs pour différencier les groupes
régionaux nord-américains de saumon atlantique (Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021). La
couverture génomique de cet ensemble de données est relativement faible, puisque nous
prévoyons une moyenne de 3 loci par chromosome. La couverture géographique de ce groupe
est toutefois élevée, avec plus de 200 emplacements génotypés au Canada (figure 2B;

tableau A2 de I'annexe). Comme indiqué ci-dessus, les emplacements ou sites sont souvent
désignés comme des rivieres. Pour cet ensemble de données, la taille de I'échantillon,
'emplacement, 'année d’échantillonnage et le stade biologique échantillonné sont fournis dans
le tableau A2 de I'annexe. Le deuxiéme ensemble de données sur les SNP repose sur une
matrice de 220 000 SNP mise au point a I'aide d’'une matrice Affymetrix Axiom de SNP
bi-alléliques ciblés par le CIGENE (Centre for Integrative Genetics, As, Norvége). La couverture
génomique de cet ensemble de données est élevée, avec une moyenne de 7 521,5 loci par
chromosome et de nombreux SNP situés a l'intérieur ou a proximité des régions codantes des
genes. La couverture géographique de la matrice de 220 000 SNP est moyenne, avec plus de
100 emplacements génotypés dans tout le Canada atlantique (figure 2C; tableau A3 de
'annexe). Ici encore, les emplacements (ou sites) sont souvent désignés comme des rivieres,
mais dans certains cas, plusieurs affluents ont été échantillonnés dans certains réseaux
hydrographiques plus grands, tels que les rivieres Miramichi, Restigouche et Margaree. Pour
cet ensemble de données, la taille de I'’échantillon, I'emplacement, 'année d’échantillonnage et
le stade biologique échantillonné sont fournis dans le tableau A3 de I'annexe. Cet ensemble de
données a été utilisé pour relever les différences adaptatives entre les individus et les
populations de saumon atlantique (Barson et al. 2015; Sylvester et al. 2018; Lehnert et al.
2019a; Lehnert et al. 2019b). Enfin, il existe également un ensemble de données de
reséquencage du génome entier (données inédites) dont la couverture géographique est
généralement faible en Amérique du Nord, car les emplacements génotypés sont
principalement situés au Québec (figure 2C; tableau A3 de I'annexe). Il compte plus de deux
millions de SNP a I'échelle du génome, et présente donc une couverture génomique élevee.
Etant donné la faible couverture géographique de ces données, elles ne sont pas informatives
pour de nombreuses UD; cependant, dans certains cas, il est possible de combiner les données
de cet ensemble et de la matrice de 220 000 SNP pour améliorer la couverture géographique
des analyses génomiques.

Critéres de définition des UD de saumon atlantique : arbre de décision

Nous utilisons les critéres présentés dans 'arbre de décision de la figure 3 pour définir les UD
de saumon atlantique anadrome au Canada. Ce processus suppose généralement que les UD
du COSEPAC déja reconnues sont équivalentes a au moins une UD. Nous posons cette
hypothése, car I'évaluation précédente a étayé le caractére distinct et I'importance pour définir
les UD (COSEPAC 2010). Bien que cela puisse sembler contraignant, plusieurs études
continuent de soutenir largement le caractére distinct des UD en fonction de leurs limites
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antérieures (voir ci-aprés; Bradbury et al. 2014, 2021; Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018). De
plus, cette hypothése a fait I'objet d’'une évaluation critique (voir plus loin) et dans plusieurs cas,
les limites des UD sont modifiées lorsque cela est nécessaire aprés une analyse a plus grande
échelle.

Au cours de la derniére décennie, le caractére distinct des UD de saumon atlantique selon le
COSEPAC a été largement étayé par les ensembles de données sur les microsatellites et les
SNP. Moore et ses collaborateurs (2014) ont identifié un total de 29 groupes génétiques
distincts pour le saumon atlantique en utilisant une analyse non supervisée des données des
microsatellites avec 149 lieux d’échantillonnage, certains groupes génétiques ne contenant
qu’une seule riviere. Moore et ses collaborateurs (2014) ont conclu qu’il existait 11 grands
groupes geéneétiques régionaux de saumon atlantique au Canada. Le regroupement a confirmé
le caractére distinct de la majorité des UD définies par le COSEPAC (2010). Certaines
divergences comprenaient des différences dans I'emplacement des limites entre les UD (p. ex.
au Québec) et la division potentielle des UD en raison de preuves du caractére distinct (p. ex.
en Gaspésie et dans le sud du golfe du Saint-Laurent) [Moore et al. 2014]. En particulier, a
I'époque, les seules UD dont le caractére distinct était peu confirmé étaient celles situées a
Terre-Neuve (4 UD), dans 'est de la Cote-Nord du Québec (1 UD), dans I'est du Cap-Breton
(1 UD) et dans I'extérieur de la baie de Fundy (1 UD). Les rivieres de I'est du Cap-Breton sont
regroupées avec celles du sud du golfe du Saint-Laurent, ce qui donne a penser que les
critéres de caractere distinct n’ont pas été respectés ici. De plus, bien que quatre UD soient
reconnues a Terre-Neuve, le caractére distinct n’a pas été étayé pour toutes. Il convient
néanmoins de noter que 'analyse a révélé des niveaux élevés de structure a Terre-Neuve, car
de nombreux groupes génétiques distincts ne contenaient qu’une seule riviere. Des travaux
supplémentaires utilisant des microsatellites et un échantillonnage a une échelle plus fine ont
soutenu au moins quatre groupes génétiques a Terre-Neuve (Bradbury et al. 2014). En outre, a
I'aide des SNP, Moore et ses collaborateurs (2014) ont détecté des groupes génétiques
supplémentaires soutenant certaines des UD de Terre-Neuve et 'UD de I'est de la Céte-Nord
du Québec.

De méme, a I'aide des données sur les SNP (Jeffery et al. 2018; Bradbury ef al. 2021), le
caractére distinct entre les UD du COSEPAC pour le saumon atlantique en 2010 a été confirmé.
Bradbury et ses collaborateurs (2021) ont identifié 20 groupes génétiques distincts au Canada,
chacun englobant plusieurs rivieres. La majorité des groupes identifiés dans Moore et al. (2014)
ont été soutenus, mais avec des preuves supplémentaires du caractére distinct entre les
rivieres dans certaines UD reconnues (p. ex. au Labrador) [Bradbury et al. 2021]. Contrairement
aux données présentées dans Moore et al. (2014), les données sur les SNP ont révélé sept
groupes geénétiques a Terre-Neuve, ce qui appuie le caractere distinct des UD reconnues par le
COSEPAC, avec la possibilité d’'une division supplémentaire de ces UD. Les données sur les
SNP ont également confirmé le caractére distinct de I'UD de I'extérieur de la baie de Fundy. Les
seules UD pour lesquelles on ne disposait pas de preuve de leur caractére distinct des UD
voisines étaient a nouveau I'UD de I'est du Cap-Breton (voir précédemment) et deux UD le long
de la Cote-Nord du Québec qui contrastaient avec les données sur les microsatellites.

Dans I'ensemble, ces études continuent de soutenir le caractére distinct des UD du COSEPAC
(2010), a quelques exceptions prés. Compte tenu de ces exceptions, nous avons également
intégre la possibilité de réévaluer les limites des UD dans le cadre de I'arbre de décision. Nous
passons ici en revue le cadre de I'arbre de décision et discutons de la maniére dont ces
données étayent les preuves du caractére distinct et de I'importance. Notre arbre de décision
met en évidence les différentes voies qui peuvent conduire a des changements ou a I'absence
de changements dans la structure actuelle des UD (voir la figure 3).




Caractere distinct

La premiére étape de I'arbre de décision a consisté a examiner les preuves de caractére distinct
dans les UD précédemment reconnues. Dans chaque UD du COSEPAC, nous avons d’abord
évalué les données génétiques pour déterminer s’il est nécessaire de réévaluer les limites
antérieures des UD. Les arguments en faveur d’'une réévaluation comprenaient généralement
des preuves de I'existence de groupes génétiques distincts prés de la limite de I’'UD, des
preuves existantes de similitudes génétiques entre les sites dans les UD adjacentes ou une
suggestion antérieure d’ambiguité dans la limite de 'UD. Pour réévaluer les limites, nous avons
combiné les sites des UD adjacentes et analysé le caractére distinct en suivant I'arbre de
décision, ou nous avons ensuite évalué si un seul ou plusieurs groupes génétiques étaient
présents.

Les données utilisées pour ces analyses étaient a la fois des données sur les microsatellites et
les SNP avec une couverture géographique élevée. Nous avons utilisé deux ensembles de
données sur les microsatellites, qui comprenaient

1. 15 séquences microsatellites (Bradbury et al. 2016) et
2. 101 séquences microsatellites (Bradbury et al. 2018).

Dans chaque UD, nous avons utilisé la séquence microsatellite offrant la plus grande
couverture géographique pour I'analyse. Pour 'ensemble de données sur les SNP, nous avons
utilisé 'ensemble de données de référence sur 96 SNP (Jeffery et al. 2018; Bradbury et al.
2021). Nous avons considéré que les critéres de groupes génétiques multiples (unités
distinctes) étaient remplis si 'analyse d’'un des ensembles de données (microsatellites ou SNP)
ou des deux identifiait plusieurs groupes génétiques. En fonction de ces critéres, un seul des
ensembles de données doit présenter des preuves de I'existence de plusieurs groupes
génétiques. Nous partons du principe que si un ensemble de données présente des groupes
génétiques et I'autre non, cela n’indique pas I'absence de structure génétique. Au contraire, il
est plus probable que les alléles ou les loci présents dans un seul des ensembles de données
soient importants pour différencier les populations, ce qui justifie une étude plus approfondie
des différences importantes sur le plan de I'évolution entre les groupes génétiques distincts.

Pour évaluer la présence de « groupes génétiques multiples », nous nous sommes appuyés sur
une analyse de regroupement dans le programme STRUCTURE (Pritchard et al. 2000).
STRUCTURE utilise une approche de regroupement bayésienne dans laquelle les échantillons
sont placés dans des groupes (groupes génétiques) en fonction d’'une similarité partagée de la
variation génétique. Nous avons procédé a des exécutions indépendantes de la méthode de
Monte Carlo par chaine de Markov (MCCM) dans STRUCTURE v 2.3.4, mises en ceuvre par le
progiciel en R parallelstructure (Besnier et Glover 2013). Pour chaque exécution, nous avons
effectué un rodage de 100 000 et 500 000 itérations, et avons répété trois fois cette procédure
pour chaque valeur de K (groupes génétiques, qui varient selon I'UD). Afin de déterminer le
soutien pour le nombre de groupes génétiques (K), nous avons déterminé ici le nombre optimal
de groupes génétiques (K) a partir de la statistique AK (Evanno et al. 2005). Cependant, cette
statistique peut s’avérer peu fiable dans des scénarios d’évolution complexes (Janes et al.
2017), qui sont souvent le cas pour les salmonidés. Par conséquent, en utilisant STRUCTURE
HARVESTER (Earl et vonHoldt 2012), nous avons pris en compte la statistique AK, mais nous
avons également examiné le plateau des estimations moyennes de LnPr(X]|K) afin d’évaluer le
soutien pour le nombre de groupes génétiques (Janes et al. 2017). Nous avons inspecté
visuellement tous les résultats de STRUCTURE pour confirmer la présence de la structure
geneétique. Dans I'ensemble, cette analyse dans STRUCTURE nous permet d’étudier plusieurs
niveaux de structure (c’est-a-dire la structure hiérarchique), ou nous nous concentrons
principalement sur les différences géographiques a plus grande échelle de la génétique dans
I'UD reconnue.




Si nous déterminions la présence d’un seul groupe géneétique, nous ne tenions pas compte des
changements apportés a I'UD précédemment reconnue (figure 3; chemin 4). En effet, nous ne
prévoyons pas de changements significatifs dans les informations sur le cycle biologique ou les
données climatiques dans I'UD depuis la derniére évaluation et donc, sans nouvelle preuve de
distinction génétique, nous n’avons pas cherché de preuves de I'importance sur le plan de
I'évolution. Nous reconnaissons qu’en I'absence de distinction génétique, il peut encore y avoir
des génes uniques a grand effet pouvant entrainer des différences importantes dans les
phénotypes adaptatifs entre les individus de I'UD. Les génes qui influencent 'age a la maturité
chez le saumon atlantique (vgll3) (Barson et al. 2015) et ceux qui influencent le moment de la
migration chez le saumon du Pacifique (GREB1L) (Prince et al. 2017) sont des exemples de
genes a grand effet chez les salmonidés. Si les critéres de caractére distinct ne sont pas
remplis, ces alléles ségrégent alors librement dans la population. Bien que ces alléles puissent
contribuer a des différences importantes dans le phénotype, nous ne pensons pas que cela
constitue une preuve d’unités distinctes et importantes sur le plan de I’évolution selon les
critéres actuels du COSEPAC. Par exemple, alors que le gene vgli3 peut contribuer a plus de
39 % de la variation de I'dge a la maturité chez le saumon atlantique, nous ne considérerions
pas pour l'instant que les saumons d’ages différents (par exemple, unibermarins et dibermarins)
sont des unités distinctes et importantes sur le plan de I'évolution dans une population hybride.

Dans le cas du saumon atlantique, il a été démontré a maintes reprises que la structure
génétique spatiale est hiérarchique, avec une grande différenciation génétique couvrant 'océan
Atlantique Nord (Lehnert et al. 2019a; Lehnert et al. 2020), une différenciation régionale
modérée (Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021) et méme des preuves
nettes d'une structuration importante entre les différentes rivieres (p. ex., Bradbury et al. 2018).
Ici, pour le cas du caractére distinct, comme indiqué précédemment, nous nous concentrons
principalement sur les grandes coupures géographiques ou les groupes régionaux. Bien qu’il
soit possible que certaines rivieres répondent aux criteres du caractéere distinct, dans la plupart
des cas, les données disponibles sont insuffisantes pour fournir des preuves de « I'importance »
(voir la section suivante) au niveau des rivieres individuelles. Nous reconnaissons néanmoins
que de nombreuses rivieres a saumon pourraient éventuellement constituer des unités
distinctes et importantes sur le plan de I'évolution, et que cela pourrait devenir plus évident a
mesure que davantage de données seront disponibles.

Importance sur le plan de I’évolution

Si la présence de plusieurs groupes génétiques a été déterminée, I’étape suivante de I'arbre de
décision repose sur l'utilisation de données génomiques a haute densité pour définir les
différences adaptatives entre les groupes génétiques. Nous utilisons ici 'ensemble des données
génomiques compilé a I'aide d’'une matrice de 220 000 SNP ou du reséquencgage du génome
entier. Si les deux ensembles de données étaient disponibles pour I’'UD, nous les avons
combinés sur la base des loci qui se chevauchent; sinon, nous avons utilisé un seul ensemble
de données (principalement la matrice de 220 000 SNP). Nous avons d’abord examiné les
différences adaptatives entre les groupes d’aprés les données génomiques a l'aide du progiciel
en R pcadapt (Luu et al. 2017), une méthode fondée sur I'analyse en composantes principales
(ACP) utilisée pour détecter les loci soumis a la sélection. Cette analyse nous permet de
déterminer quels loci contribuent aux différences entre les groupes distincts. Pour satisfaire aux
critéres « d’'importance » fondés sur cette analyse génomique, nous avons besoin de preuves
montrant que les loci contribuant aux différences sont associés a I’adaptation. Plusieurs sources
de données peuvent étre utilisées pour étayer le lien entre les loci identifiés et 'adaptation,
notamment :

1. Les loci sont situés dans des variantes structurelles connues qui sont associées a
I’adaptation chez le saumon atlantique : Grace aux progrés de la génomique, il devient
évident que les variantes structurelles, comme les réarrangements chromosomiques, sont
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souvent a 'origine de phénotypes complexes (Wellenreuther et Bernatchez 2018). Par
exemple, chez les salmonidés, un réarrangement chromosomique influence les écotypes
migratoires (truite arc-en-ciel et saumon arc-en-ciel) chez Oncorhynchus mykiss (Pearse
et al. 2019). Les réarrangements chromosomiques connus chez le saumon atlantique
comprennent des fusions, des translocations et des inversions chromosomiques. Ces
variantes entrainent des changements dans la structure des chromosomes, influencent
I'ordre et la position des génes et peuvent supprimer la recombinaison. Trois
réarrangements chromosomiques connus ont été associés a I'adaptation chez le saumon
atlantique. Des différences dans une translocation chromosomique entre les chromosomes
Ssal01 et Ssa23 du saumon de I'Atlantique sont associées a une introgression européenne
historique dans les populations nord-américaines (Lehnert et al. 2019a) et des preuves
suggérent que cette translocation est soumise a la sélection et associée a I'adaptation au
climat (Watson et al. 2022). La variation d’'une fusion chromosomique entre les
chromosomes Ssa08 et Ssa29 a également été identifiée parmi les populations d’Amérique
du Nord (Lehnert et al. 2019a) et cette fusion a été associée a la variation climatique
(Wellband et al. 2019). Enfin, un réarrangement chromosomique présumé sur le
chromosome Ssa18 est fortement associé a 'age des saumoneaux et au climat en
Amérique du Nord (Lehnert et al. en prép.").

2. Les loci sont situés dans des génes dont le role dans I’adaptation est connu ou qui
sont associés au climat : Plusieurs génes ont été associés a I'adaptation chez le saumon
atlantique. Il s’agit notamment (mais pas exclusivement) de vglI3 qui influence I'age a la
maturité (Barson et al. 2015), du sexe qui est associé a I'age et a la taille a la maturité, de la
taille du bassin hydrographique et de la période de la montaison (Cauwelier et al. 2018;
Pritchard et al. 2018; Sinclair-Waters et al. 2020), ainsi que des génes majeurs
d’histocompatibilité (MHC) qui sont associés a la fonction immunitaire et a la température
(Dionne et al. 2007). D’autres génes sont associés a des phénotypes adaptatifs, notamment
le taux de croissance (Gutierrez et al. 2015), la fonction immunitaire (Kjeerner-Semb et al.
2016) et la pigmentation des caroténoides (Helgeland et al. 2019). En outre, des marqueurs
geéneétiques associés a I'adaptation au climat ont également été identifiés chez le saumon
atlantique, et ces associations s’avérent généralement polygéniques (Jeffery et al. 2017;
Sylvester et al. 2018). Les génes associés a des caractéres fonctionnels connus et a
I'adaptation chez d’autres salmonidés peuvent également fournir des informations sur le
saumon atlantique, car des preuves récentes dénotent un réle pour le méme géne
influencant le méme trait chez les espéces de saumon du Pacifique et de I'Atlantique
(Waters et al. 2021).

3. Les loci se trouvent a l'intérieur ou a proximité de génes et cet ensemble de génes est
associé a des processus biologiques surreprésentés : Comme indiqué ci-dessus, les
loci qui contribuent aux différences entre des groupes ou des populations peuvent étre
situés a l'intérieur ou a proximité de génes ayant des fonctions présumées. Dans de
nombreuses études, les processus biologiques associés a cet ensemble de génes sont
examinés a l'aide de I'enrichissement du terme d’ontologie génique (GO). Cette approche
peut aider a déterminer les types de processus biologiques qui sont surreprésentés par
I'ensemble des génes (associés aux SNP aberrants) par rapport au fond génomique. Dans
les études sur le saumon atlantique, I'analyse de I'enrichissement du terme d’ontologie
génique a aidé a comprendre les différences fonctionnelles entre les groupes qui peuvent
contribuer a I'adaptation (Wringe et al. 2018; Wellband et al. 2019; Lehnert et al. 2020).

1 Lehnert, S.J., Kess, T., Layton, K.K.S., Bentzen, P., Paterson, I.G., Barson, N.J., et al. In prep. Divergent
supergene explains age of seaward migration in multiple lineages of Atlantic salmon.
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Les sources de données ci-dessus indiquent un réle pour I'adaptation locale chez le saumon.
En plus de nos analyses, des informations génomiques issues de la documentation publiée
seront incluses et prises en compte ici lorsqu’elles seront disponibles pour les UD.

Si les preuves génomiques de I'adaptation sont réunies, nous examinons également des
preuves supplémentaires a I'appui de I'importance. Les différences dans le cycle biologique ou
les différences liées au climat sont également prises en compte dans cette décision (voir plus
loin). Nous exigeons que deux de ces trois critéres

1. preuve génomique de I'adaptation,
2. différences dans le cycle biologique et

3. différences liées au climat susceptibles de produire une adaptation locale) soient remplis
pour soutenir I'importance (figure 3; chemin 1 ou 2).

En I'absence de données génomiques a haute densité ou lorsque nous n’avons pas trouve de
différences adaptatives associées aux données génomiques, nous nous fonderons sur le cycle
biologique et la variation liée au climat entre les groupes distincts pour fournir des preuves de
I'importance (figure 3; chemin 2). Le saumon atlantique passe la premiére partie de sa vie en
eau douce, ou il peut rester un a huit ans avant de migrer vers I'océan (Klemetsen et al. 2003).
Par conséquent, les adaptations aux conditions rencontrées durant ce premier stade biologique
peuvent refléter les conditions locales et régionales, qui peuvent inclure, mais sans s’y limiter, la
température, les précipitations, le gradient de la riviere, la durée de la saison de croissance, la
taille de la riviére, la communauté bactérienne, les assemblages de poissons et le pH. Une
variation adaptative supplémentaire peut concerner ’age de la maturation, y compris la
proportion de la population qui arrive précocement a maturité en tant que tacons males ou en
tant que saumons unibermarins ou pluribermarins. D’autres sources de variation adaptative
peuvent résulter de la vie dans le milieu marin, comme des différences dans les voies de
migration vers les zones d’alimentation et des différences dans les communautés de
pathogénes. La plupart des variations connues du cycle biologique du saumon atlantique ont
été résumées dans plusieurs études (Hutchings et Jones 1998; Chaput et al. 2006; MPO et
MRNF 2008; COSEPAC 2010) et nous nous appuyons donc sur ces données pour étayer les
différences dans le cycle biologique entre les groupes distincts, a moins que de nouvelles
données soient disponibles.

En plus des données sur le cycle biologique, nous utilisons également les variations climatiques
pour déterminer I'importance, car le climat peut jouer un réle dans la variation du cycle
biologique et I'adaptation locale (Schaffer and Elson, 1975; Metcalfe et Thorpe, 1990; King et al.
2001; Klemetsen et al. 2003). Afin d’évaluer quantitativement les différences de climat entre les
groupes distincts, nous avons extrait 19 variables bioclimatiques de WorldClim (Fick et Hijmans
2017) pour les rivieres a saumon connues, d’apres les coordonnées géographiques figurant
dans la base de données sur les rivieres de I'Organisation pour la Conservation du Saumon de
I'Atlantique Nord (OCSAN). Les riviéres ont été divisées en groupes (représentant les UD
présumées) en fonction des preuves de distinction génétique. L’analyse de redondance (AR) a
permis d’identifier les variables climatiques associées aux groupes a I'aide du progiciel en R
vegan (Oksanen et al. 2017). Un modéle de I'importance indiquerait des différences climatiques
entre les groupes, ce que nous déduisons comme une preuve d’adaptation locale. Dans ce cas,
il suffirait de soutenir la division de I'UD précédemment reconnue en plusieurs. Nous précisons
que cette analyse ne peut étre réalisée que si plusieurs riviéres sont situées dans chaque UD
présumée, et qu’elle ne sera donc pas tentée si un seul emplacement répond aux critéres de
caractére distinct. D’autres informations (données sur le cycle biologique et données
génomiques) sont plutét nécessaires pour déterminer I'importance.




Les UD doivent étre distinctes et importantes sur le plan de I’évolution. Par conséquent, en
I'absence de preuve pour au moins deux de nos trois criteres de I'importance (différences dans
I'adaptation génomique, différences dans le cycle biologique ou différences liées au climat)
associés aux groupes genetiques distincts détectés, 'UD précédemment reconnue restera
classée comme une seule UD.

RESULTATS
APERCU

Nous avons examiné chacune des 15 UD de saumon atlantique anadrome a l'aide d’'un arbre
de décision (figure 3). Nous avons intégré les nouvelles informations génétiques et génomiques
ainsi que les données disponibles sur le cycle biologique et le climat afin d’évaluer s’il faut
subdiviser ou modifier les UD précédemment reconnues. Dans I'ensemble, nous avons identifié
quatre UD existantes a subdiviser. En outre, en fonction du poids de la preuve, nous avons
réévalué les limites entre certaines UD précédemment reconnues et avons jugé qu’elles
devaient étre modifiées. D’aprés notre évaluation, nous proposons de représenter le saumon
atlantique anadrome par un total de 19 UD au Canada (voir les tableaux 1 et 2). Les analyses
pour toutes les UD reconnues précédemment et les modifications apportées a leur structure
sont présentées dans cette section. Pour chaque sous-section, nous indiquons le numéro et le
nom de I'ancienne UD d’aprés la derniére évaluation (COSEPAC 2010), ainsi que les
changements proposés pour ces UD. Il convient de noter que dans le texte, nous faisons
référence aux numéros des UD du COSEPAC définies en 2010, et que les nouveaux noms et
numéros des UD proposées ne sont fournis que dans les tableaux 1 et 2 pour éviter toute
confusion.

MODIFICATIONS DES UNITES DESIGNABLES DU SAUMON ATLANTIQUE
ANADROME

UD 1 Nunavik (ancienne UD) — Inchangée

Cette UD s’étend de la pointe du Labrador (environ 60°29’ N, 64°40’ O) vers l'ouest, le long de
la baie d’Ungava, jusqu’a la limite occidentale de 'aire de répartition de I'espéce. Les
populations de saumon atlantique les plus septentrionales connues en Amérique du Nord se
trouvent dans cette UD et sont géographiquement séparées des populations de saumon de
'UD voisine (Labrador) par environ 650 km de cbte (d’aprés des relevés limités et les
connaissances traditionnelles des peuples autochtones, il n’y a pas de population autonome
entre les UD 1 et 2). Dans la baie d’Ungava, certaines parties des populations semblent afficher
des habitudes migratoires locales (Power, 1969; Robitaille et al. 1986), tandis que d’autres ont
une vaste aire de répartition (Power et al. 1987).

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, les données génétiques permettaient de
penser que ces populations étaient distinctes de celles du Labrador et il y avait peu de preuves
génétiques d’errance entre la baie d’'Ungava et les autres régions (Fontaine et al. 1997; Dionne
et al. 2008). Des études génétiques supplémentaires continuent de confirmer que cette UD est
distincte des autres régions (Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018).

Il'y a cing riviéres a saumon connues dans I’'lUD du Nunavik (COSEPAC 2010) et nos
ensembles de données génétiques comprennent trois de ces populations, celles des rivieres
Koksoak, George et aux Feuilles. A I'aide de 15 marqueurs microsatellites, le regroupement
dans STRUCTURE a permis de séparer les populations des rivieres Koksoak et George de
celle de la riviere aux Feuilles (figure A1 de I'annexe); cependant, en utilisant 'ensemble de
données sur 96 SNP, il n’y avait aucune preuve de structure génétique dans cette UD (figure A2
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de I'annexe). Sur la base de ces analyses et de notre arbre de décision, les critéres pour
plusieurs groupes génétiques (caractére distinct) dans 'UD 1 sont remplis, la population de la
riviere aux Feuilles étant considérée comme distincte de celles des rivieres Koksoak et George.

Pour évaluer les preuves de I'importance sur le plan de I’évolution, nous nous appuyons sur des
données génomiques a haute densité, sur le cycle biologique et sur les données climatiques.
Les données génomiques a haute densité (matrice de 220 000 SNP ou reséquencage du
génome entier) n’étaient pas disponibles pour I'UD 1. Les données sur le cycle biologique sont
limitées pour les populations de la baie d’Ungava et les données disponibles pour quatre
populations sont résumées dans Hutchings et Jones (1998). Les données utilisées ici datent de
1986 et avant. Bien qu’il soit possible que les caractéristiques du cycle biologique aient changé
depuis la réalisation de ces études, des données inédites du ministére des Foréts, de la Faune
et des Parcs du Québec permettent de penser que ce n’est pas le cas. Pour de nombreuses
caractéristiques du cycle biologique sur lesquelles des données sont disponibles, les valeurs
pour la riviére aux Feuilles se situent entre celles des rivieres Koksoak et George (age en mer,
longueur des saumons dibermarins, proportion de madeleineaux). Les données disponibles ne
permettent donc pas d’affirmer que les caractéristiques du cycle biologique dans la riviere aux
Feuilles sont différentes de celles du reste de ces populations. Les différences liées au climat
n'ont pas été évaluées ici, car une seule riviere répondait aux critéres de caractére distinct et il
n’est donc pas possible de comparer statistiquement les données climatiques de maniére fiable.
Selon nos analyses, le saumon de la riviére aux Feuilles ne répond pas aux critéres d’une unité
distincte et importante sur le plan de I'évolution. D’aprés les données actuelles, 'UD du Nunavik
(UD 1) devrait demeurer une seule unité désignable (tableau 1).

UD 2 Labrador (ancienne UD) — Trois UD proposées : nord du Labrador, lac
Melville et sud du Labrador

Cette UD s’étend de la pointe nord du Labrador (environ 60°29’ N, 64°40’ O) vers le sud, le long
de la cbte du Labrador, jusqu’a la riviére Napitipi au Québec. Compte tenu de la grande taille de
cette région géographique, la derniére évaluation du COSEPAC a laissé entendre qu’il existait
un potentiel important de regroupements régionaux plus petits dans I'UD, en particulier dans la
région du lac Melville. Toutefois, a I'époque, les informations disponibles ne permettaient
d’établir une séparation nette avec les autres régions que dans la partie sud de 'UD. De plus,
les données sur le cycle biologique ont révélé une variation des caractéristiques du cycle
biologique dans I'UD reconnue, mais sans profil géographique clair; cependant, il existe de
nettes différences entre les UD du Labrador et les UD voisines (Chaput et al. 2006). Les
données génétiques ont également confirmé une divergence marquée entre les populations du
Labrador et celles des autres UD proches au Québec et a Terre-Neuve (Adams 2007; Dionne
et al. 2008).

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, les données génétiques suggéraient un
potentiel raisonnable de flux génétique dans la majeure partie de la portion sud de I'UD du
Labrador (King et al. 2001; Verspoor 2005; Adams 2007; Dionne et al. 2008). A I'époque, des
études de marquage ont montré que les individus de la partie sud de I'UD ne migraient pas au
nord du lac Melville (Anderson 1985; Reddin et Lear 1990). Toutefois, les données génétiques
limitées disponibles n’ont généralement pas permis d’établir des différences entre le sud et le
nord du Labrador (King et al. 2001; Verspoor 2005). Il y avait une différence génétique
prononcée entre les échantillons du lac Melville et les autres échantillons du Labrador;
cependant, seul un petit échantillon de tacons du lac Melville (riviere Cap Caribou) était
disponible a ce moment-la et les données n’étaient donc pas suffisantes pour justifier la
séparation du lac Melville.

Des études génétiques et génomiques récentes confirment que le réseau du lac Melville est
distinct du reste du Labrador (Jeffery et al. 2018; Sylvester et al. 2018) et qu'il existe des
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différences entre les populations du nord et du sud du lac Melville (Bradbury et al. 2021). Alors
que les études précédentes suggéraient une structure génétique généralement faible au
Labrador, des travaux plus récents utilisant des microsatellites (Bradbury et al. 2018) ont
démontré des différences a petite échelle entre les populations, ou la majorité des riviéres
individuelles peuvent étre considérées comme des unités distinctes.

Il'y a 91 rivieres a saumon connues dans 'UD 2 (COSEPAC 2010) et nos ensembles de
données génétiques comprennent des échantillons provenant de 34 (microsatellites) et 40
(SNP) emplacements. En utilisant 101 marqueurs microsatellites, le nombre optimal de groupes
génétiques (K) était de 2, mais une structure plus poussée allant jusqu’a 10 groupes était
soutenue (figure A3 de I'annexe). Pour K=2, les sites du lac Melville étaient clairement séparés
des autres sites du Labrador. Des valeurs plus élevées du regroupement génétique (K) ont
continué a séparer les groupes de populations. Pour K=10, environ cinq groupes étaient
présents au sud du lac Melville, ou les sites se sont généralement regroupés en fonction de la
géographie. Les sites au nord du lac Melville étaient regroupés en trois groupes distincts. Les
sites du lac Melville sont restés distincts, certains formant un groupe séparé (ruisseau Main,
riviere Mulligan, riviere Sebaskachu). En utilisant 96 SNP, le nombre optimal de groupes
génétiques (K) était également de 2, séparant les sites au sud du lac Melville du reste du
Labrador (figure A4 de I'annexe). Une autre structure était soutenue, dans laquelle avec K=3,
les sites ont été séparés en trois groupes correspondant généralement au sud du Labrador, au
lac Melville et au nord du Labrador. Un regroupement supplémentaire de différentes riviéres et
de régions géographiques était apparent a des valeurs plus élevées de K et la structure était
soutenue au-dela de K=10, comme avec les microsatellites (figure A4 de I'annexe).

Sur la base de ces analyses et de notre arbre de décision, les critéres pour plusieurs groupes
génétiques (caractére distinct) au Labrador ('UD 2 précédemment reconnue) sont remplis. Il
existe des preuves nettes du caractére distinct du lac Melville par rapport au reste du Labrador,
ainsi que du caractére distinct entre les populations au nord et au sud du lac Melville (voir la
figure 4). En plus de ces trois principaux groupes génétiques, une structure supplémentaire
séparant des riviéres individuelles ou des régions géographiques dans ces groupes a été
observée.

Pour évaluer les preuves de I'importance sur le plan de I’évolution, nous nous appuyons sur des
données génomiques a haute densité, sur le cycle biologique ou sur les données climatiques.
Au Labrador, des données génomiques a haute densité (matrice de 220 000 SNP) étaient
disponibles pour 19 sites couvrant toutes les régions de I’'UD 2. Avec pcadapt, les populations
du lac Melville étaient clairement séparées des sites cotiers le long du premier axe des
composantes principales (figure A5 de I'annexe). Une séparation supplémentaire sur I'axe 2 des
composantes principales a séparé davantage certains sites du réseau du lac Melville (ruisseau
Main, riviere Mulligan, riviere Sebaskachu) d’autres sites du Labrador, notamment d’autres sites
du lac Melville. En tout, 314 loci ont contribué de maniére importante a la différenciation sur les
deux axes des composantes principales (valeur ajustée p [valeur q] <0,05) et ces loci étaient
répartis sur 27 chromosomes (sur 29). Nous avons examiné la surreprésentation des processus
biologiques associés aux génes situés prés des loci aberrants a I'aide du progiciel topGO
(Alexa et Rahnenfuhrer 2016). Au total, 86 processus biologiques étaient surreprésentés de
maniére significative (p<0,05) d’apres I'ensemble de données aberrantes, avec une grande
proportion de processus liés a « 'homéostasie des acides gras » (figure A6 de I'annexe).

En outre, des études génomiques récentes ont révélé des différences génétiques associées a
'environnement entre le lac Melville et les sites cétiers (Sylvester et al. 2018). En utilisant les
ensembles de données sur les SNP et sur les microsatellites, Sylvester et al. (2018) ont trouvé
des preuves que I'exposition a des températures plus chaudes et a de larges plages de
températures peut fortement influencer 'isolement des populations du lac Melville par rapport
aux sites cotiers adjacents du Labrador. Les SNP associés au clivage
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génétique/environnemental entre le lac Melville et les sites cotiers étaient liés a une grande
variété de processus moléculaires, y compris la régulation de I'expression génique, la réponse
immunitaire, ainsi que le développement et la différenciation des cellules. Lehnert et al. (2019a)
ont découvert des différences dans un réarrangement chromosomique (translocation des
chromosomes Ssal01 et Ssa23) associé a l'introgression européenne dans les populations du
Labrador et ont signalé que les sites du lac Melville (n=10 sites; la riviere Peter’s a été exclue
en raison de l'inclusion potentielle de ouananiches dans I’échantillon) présentaient une
fréquence plus élevée (2 fois plus grande) de I'arrangement chromosomique de type

« européen » (chromosome non transloqué) par rapport aux sites cotiers du Labrador

(n=6 sites). La fréquence moyenne du type européen était de 32 % au lac Melville, contre 15 %
dans les sites cotiers. Méme si la fréquence de ce réarrangement chromosomique variait dans
chaque groupe, 60 % des sites échantillonnés dans le lac Melville présentaient une fréquence
de 30 % ou plus de I'arrangement de type européen, alors qu’un seul site de la cote du
Labrador atteignait une fréquence de 30 % (Lehnert et al. 2019a). Cela confirme I'existence de
différences génétiques associées a de grands changements structurels dans les chromosomes,
ainsi que des taux plus élevés d’introgression européenne historique dans les populations du
lac Melville. Ces grandes différences génétiques peuvent contribuer a des différences
adaptatives, car cette région génomique associée a la translocation contient plus de 250 génes
et est soumise a la sélection (Lehnert et al. 2019a); des travaux récents indiquent que cette
translocation chromosomique est associée a des variations climatiques (Watson et al. 2022).

Les données génétiques et génomiques soutiennent clairement le caractére distinct et
I'importance sur le plan de I'évolution du réseau du lac Melville. Sur la base de notre arbre de
décision, nous avons également examiné les preuves de différences liées au cycle biologique et
au climat au Labrador. Alors que les données génomiques soutiennent I'importance du réseau
du lac Melville par rapport aux autres régions, nous avons utilisé les différences liées au cycle
biologique et au climat pour étayer une nouvelle division du Labrador (I'ancienne UD 2) fondée
sur trois groupes génétiques distincts (sud du Labrador, lac Melville et nord du Labrador).

Le MPO et le MRFN (2009) suggérent que ces trois groupes génétiques représentent
différentes unités de conservation (UC) de saumon atlantique, qui sont définies comme des

« groupes d’individus susceptibles d’afficher des caractéristiques d’adaptation uniques, qui sont
largement isolés des autres groupes sur le plan de la reproduction et qui peuvent représenter
une composante importante de la biodiversité d’une espéece » (MPO 2008). Nous notons que le
rapport sur les UC sépare également la partie la plus méridionale de I'UD (a la frontiére entre le
Labrador et le Québec) en une autre UC, méme s'il présente un soutien limité pour cette UC
séparée; nous nous concentrons donc sur les trois principaux groupes identifiés ici. Outre les
différences génétiques relevées dans le rapport sur les UC, il existe aussi des différences dans
le cycle biologique, notamment des différences dans I'incidence de la maturation aprés un hiver
en mer (MPO et MRNF 2008). D’apres le MPO et le MRNF (2008), I'incidence de la maturation
aprés un hiver en mer est plus élevée dans le lac Melville et au sud du Labrador que dans le
nord du Labrador. Des différences dans la période de la montaison sont également signalées,
la montaison étant la plus précoce dans le lac Melville, puis dans le sud du Labrador, et la plus
tardive dans le nord du Labrador (MPO et MRNF 2008). Des différences dans les routes de
migration sont également mentionnées (MPO et MRNF 2008) et reflétent probablement les
distances différentes par rapport aux zones d’alimentation. D’autres sources indiquent des
variations du cycle biologique au Labrador, comme Hutchings et Jones (1998), qui incluaient
quatre populations dans le sud du Labrador et une dans le nord. L’age moyen en mer de la
population du nord du Labrador (Hunt) était de 1,75 an, ce qui contraste avec les dges en mer
plus jeunes indiqués pour le sud du Labrador (fourchette de 1,03 a 1,16 an). De méme, les
seules autres données présentées étaient la taille (longueur) des saumons unibermarins et
dibermarins, qui était plus grande pour la population du nord du Labrador (57,8 et 76,6 cm,
respectivement) par rapport aux populations du sud (53,2 a 54,4 cm et 72,9 a 74,7 cm). Allant
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dans le méme sens, des données récentes tirées des péches alimentaires, sociales et rituelles
(ASR) du Labrador (2017 a 2019) semblent indiquer un age en mer plus jeune des poissons
vierges dans le sud du Labrador, puis dans lac Melville, les saumons plus &gés se trouvant
dans le nord du Labrador, ce dont on pourrait déduire des différences dans I’dge en mer des
poissons vierges entre les UD, I'age augmentant avec la latitude (Kelly et al. en prép.?).
D’autres données sur le cycle biologique étaient également disponibles pour d’autres
populations du sud et du nord du Labrador, bien qu’il n’y ait pas de différences claires entre les
régions en fonction de I'dge ou de la taille des saumoneaux (voir les annexes 1 et 2 dans Caput
et al. 2006). Cependant, Kelly et ses collaborateurs (en prép.2) apportent certaines preuves
montrant que le lac Melville a des saumoneaux plus jeunes par rapport a la céte du Labrador.
Dans I'ensemble, bien que les informations sur la variation du cycle biologique du saumon au
Labrador soient rares, elles confirment les différences entre les trois régions.

Outre le cycle biologique, des différences écologiques entre les trois régions ont également été
décrites dans le rapport du MPO et du MRNF (2009). Elles comprennent des différences dans
les communautés de salmonidés, les rivieres du nord étant dominées par 'omble chevalier
(Salvelinus alpinus), alors que I'on trouve principalement le saumon atlantique et 'omble de
fontaine anadrome (Salvelinus fontinalis) dans le lac Melville (MPO et MRNF 2008). A l'inverse,
ces trois espéces sont représentées de maniére égale dans les populations du sud du Labrador
(MPO et MRNF 2008). De plus, on a découvert des différences dans les gradients des rivieres
entre les trois régions, le lac Melville ayant le gradient le plus faible, suivi du sud du Labrador et
le gradient le plus élevé se trouvant dans le nord (MPO et MRNF 2008). Bien que ces facteurs
ne soient pas directement inclus dans notre arbre de décision, ces variables, telles que le
gradient ou I'élévation (Pritchard et al. 2018; Wellband et al. 2019), peuvent influencer la
variation adaptative des populations de saumon et sont donc présentées ici.

Les données climatiques pour le Labrador confirment également les différences entre les trois
groupes génétiques (figure A7 de I'annexe). L’analyse de redondance a été réalisée avec

19 variables bioclimatiques (voir le tableau A4 de I'annexe) pour toutes les rivieres de I'UD 2
comme réponse et les groupes présumeés de I'UD (trois groupes génétiques) comme variable
contraignante. L’analyse de la variance (ANOVA) sur I'analyse de redondance a montré que le
modéle était significatif (p <0,001) avec un R? ajusté de 0,61. L’axe 1 de I'analyse de
redondance expliquait 74,8 % de la variance du modéle, et I'axe 2 en expliquait 25,2 %. On voit
aussi clairement sur le graphique de I'analyse de redondance qu’il est possible de diviser les
populations du Labrador en trois UD distinctes (figure A7 de I'annexe). L’axe 1 de I'analyse de
redondance sépare principalement le sud du Labrador du lac Melville et du nord du Labrador.
Cette différence est due a la variation de la température (température minimale, température du
trimestre le plus froid, saisonnalité de la température, amplitude thermique annuelle) et des
précipitations (précipitations du trimestre le plus froid, précipitations du trimestre le plus sec,
saisonnalité des précipitations). D’aprés ces analyses, les températures étaient généralement
plus élevées et moins variables dans le sud du Labrador que dans les autres régions. En outre,
les précipitations étaient plus fortes dans le sud du Labrador, bien que moins variables. L’axe 2
de l'analyse de redondance sépare le lac Melville du nord du Labrador, une séparation
principalement déterminée par la température (température moyenne du trimestre le plus sec,
température maximale et température moyenne du trimestre le plus chaud) et les précipitations
du mois le plus humide. En général, la température et les précipitations étaient plus élevées au
lac Melville gu’au nord du Labrador, mais la température pendant le trimestre le plus sec était
plus élevée au nord du Labrador qu’au lac Melville. Ces résultats confirment I'existence de

2 Kelly, N.I., Burke, C., Lancaster, D., Lehnert, S., Loughlin, K., Van Leeuwen, T., Dempson, B., Poole, R.,
Robertson, M., and Bradbury, I. In prep. Updated information on Atlantic Salmon (Salmo salar) populations in
Labrador of relevance to the COSEWIC status report. DFO Can. Sci. Advis. Sec. Res. Doc.
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différences claires dans le climat, liées aux trois groupes génétiques, qui peuvent conduire a
une adaptation locale.

Dans I'ensemble, nos analyses semblent indiquer qu’il existe trois unités (UD) distinctes et
importantes sur le plan de I'évolution au Labrador (I'ancienne UD 2) : 1) le nord du Labrador,

2) le lac Melville et 3) le sud du Labrador. Le caractére distinct de ces trois UD est étayé par
des données génétiques, et I'importance sur le plan de I'évolution par des preuves génomiques
d’adaptation, des différences de cycle biologique, des différences liées au climat, ainsi que des
différences écologiques. Une carte des rivieres (figure 5) et la liste de toutes les riviéres de
cette région et de leurs UD proposées sont fournies (tableau A5 de I'annexe) pour mettre en
évidence les limites entre ces UD proposées.

UD 3 Nord-est de Terre-Neuve (ancienne UD) — Modification de la limite

Cette UD s’étend de I'extrémité nord de Terre-Neuve (environ 51°37° N, 55°25’ O) vers le sud et
a l'est, le long de la cbte nord-est de I'ile jusqu’a I'extrémité sud-est de la presqu’ile Avalon
(environ 46°38’ N, 53°10’ O). Des données antérieures laissaient croire que la variation du cycle
biologique de cette UD était distincte de celle des autres UD voisines (Chaput et al. 2006). Par
exemple, on a indiqué précédemment que 'age moyen des saumoneaux dans cette UD est
intermédiaire entre celui du Labrador et celui du reste de I'lle de Terre-Neuve (trois a cing ans
contre cing a sept ans au Labrador et deux a quatre ans dans les UD du sud de Terre-Neuve).
En outre, une forte proportion de madeleineaux sont des femelles unibermarines relativement
petites, et il y a une forte incidence des reproducteurs qui frayent plusieurs fois dans cette zone
de I'aire de répartition canadienne. Les saumons juvéniles de cette UD utilisent beaucoup
I'habitat lacustre pendant leur croissance (Hutchings 1986).

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, les travaux de génétique donnaient a
penser que le saumon de la cote nord-est de Terre-Neuve est unique en Amérique du Nord, car
il semble avoir un profil génétique intermédiaire entre celui du saumon européen et celui du
saumon nord-ameéricain (King et al. 2000). Cependant, d’aprés des travaux génétiques récents,
de nombreuses autres populations d’Amérique du Nord (notamment a Terre-Neuve et au
Labrador) présentent une introgression a partir du saumon européen (Bradbury et al. 2015;
Lehnert et al. 2019a). Néanmoins, au moment de I'évaluation de 2010, d’autres travaux
génétiques soutenaient I'existence de différences distinctes entre les populations de saumon du
nord-est de Terre-Neuve (UD 3) et celles du Labrador, ainsi que du sud et de I'ouest de Terre-
Neuve (Verspoor 2005, Adams 2007, Palstra et al. 2007).

Des études récentes de génétiques et de génomique confirment les différences entre cette UD
et les populations voisines de la presqu’ile Avalon (Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018) et les
populations du sud et de la cote ouest (Bradbury et al. 2021). Cependant, il convient de noter
qgue selon les travaux de génétique, certaines populations le long de la péninsule nord dans
'UD 3 pourraient étre distinctes des autres populations de I'UD 3 et étre plutot génétiquement
similaires a d’autres populations de la péninsule nord qui se trouvent dans I'UD 6 du nord-ouest
de Terre-Neuve (Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021). De plus, certaines
études ont relevé des similitudes entre des populations géographiquement isolées dans I’'UD 3
et la céte sud (Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021); cependant, nous
posons I'’hypothése que ces similitudes génétiques représentent une colonisation historique de
Terre-Neuve. En effet, si les embouchures de ces rivieres sont géographiquement séparées,
certains de leurs affluents peuvent entrer en contact étroit dans les régions intérieures de l'ile,
ce qui peut suggérer une connectivité historique. Il est peu probable que les saumons de ces
rivieres continuent a échanger des variantes génétiques aujourd’hui, et ces signaux génétiques
représentent plutdt des signaux historiques qui n’ont pas encore été effacés du génome.
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Il existe 127 rivieres a saumon connues dans I'UD 3 (COSEPAC 2010) et nos ensembles de
données génétiques comprennent neuf emplacements (96 SNP) et 13 emplacements
(microsatellites), dont certains sont situés dans le méme réseau hydrographique. En utilisant
15 marqueurs microsatellites, le nombre optimal de groupes génétiques (K) était de 5 (figure A8
de I'annexe). Le ruisseau Beaver (BVB) était clairement séparé des autres sites, ot on a
observé moins de structure. Certaines différences sont apparues entre Sop’s Arm-Main River
(MNR) a des valeurs plus élevées de K. En utilisant 'ensemble de données de 96 SNP, nous
avons encore obtenu des preuves de deux groupes génétiques distincts, BVB et MNR (sites les
plus a I'ouest) se regroupant séparément des autres sites a K=2 et pouvant étre séparés en
leurs propres groupes distincts a K=4, aprés quoi il n’y avait pas de structure supplémentaire
(figure A9 de I'annexe).

Sur la base de ces analyses et de notre arbre de décision, les criteres pour plusieurs groupes
génétiques (caractére distinct) dans I'UD 3 sont remplis. Un signal constant se dégage des
ensembles de données : une différence génétique claire entre les sites les plus a I'ouest (MNR
et BVB) et les autres sites de I'UD, ainsi qu’entre eux. Cette différence est conforme a une
étude de geénétique récente qui regroupe le ruisseau Beaver avec les sites septentrionaux du
nord-ouest de Terre-Neuve (comme le ruisseau Western Arm) sur la péninsule nord, bien que la
riviere Main se regroupe avec les populations de la céte sud-ouest et que tous les autres sites
de I'UD 3 se regroupent et se séparent des autres régions (Bradbury et al. 2021). De méme,
Moore et al. (2014) ont constaté, a I'aide des SNP, que les sites de la péninsule nord étaient
distincts des autres régions de Terre-Neuve.

Sur la base des preuves de caractére distinct et d’autres études récentes, il semble que les
sites les plus a I'ouest dans nos données (BVB et MNR) puissent appartenir a ’'UD adjacente
(nord-ouest de Terre-Neuve; précédemment reconnue comme UD 6). Cette conclusion
correspond a d’autres études génétiques regroupant des sites dans cette région de la péninsule
nord (Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021). Par conséquent, compte tenu
des diverses sources de données, nous avons réévalué la limite entre les UD du nord-ouest et
du nord-est de Terre-Neuve (UD 3 et 6).

Réévaluation de la limite entre I’'UD 3 et ’'UD 6

Pour réévaluer la limite entre les UD 3 (nord-est de Terre-Neuve) et 6 (nord-ouest de Terre-
Neuve), nous avons exécuté STRUCTURE pour les ensembles de données sur les 96 SNP et
les 15 microsatellites avec des sites des deux UD. Pour les deux ensembles de données, les
différences génétiques étaient cohérentes avec une limite révisée entre les UD 3 et 6 (figures 6
et 7). Lorsque nous avons examiné les deux groupes génétiques (K=2), le ruisseau Beaver (site
se trouvant actuellement dans I’'UD 3) était regroupé plus étroitement avec les sites de I'UD 6,
et la riviere Main (dans I'UD 3) présentait des signes de mélange entre ces deux UD.
Cependant, a des valeurs plus élevées de regroupement génétique (K), la riviere Main est
regroupée plus étroitement avec les rivieres du nord-est (UD 3), mais le ruisseau Beaver est
systématiquement regroupé plus étroitement avec les riviéres du nord-ouest (UD 6). D’aprés
ces analyses, le caractere distinct appuie une limite révisée des UD prés du ruisseau Beaver
(figures 6 et 7).

Nous avons également évalué si cette nouvelle limite pouvait répondre aux critéres
d’'importance sur le plan de I'évolution. Des données génomiques a haute densité (matrice de
220 000 SNP ou reséquengage du génome entier) étaient disponibles pour sept populations
des UD 3 et 6. Avec pcadapt, les sites de la nouvelle UD 3 présumée se sont séparés des sites
de I'UD 6 le long du premier axe des composantes principales (figure A10 de 'annexe). Ces
sites de I'UD 3 (y compris Campbellton, Terra Nova et le ruisseau Great Rattling - Exploits)
étaient regroupés trés étroitement, mais le ruisseau Beaver (précédemment dans 'UD 3) était
regroupé plus étroitement avec les sites de 'UD 6, y compris la riviére Trout et le ruisseau
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Western Arm, sur les premier et deuxi€éme axes des composantes principales. Le regroupement
plus étroit du ruisseau Beaver avec la riviere Trout et le ruisseau Western Arm va dans le sens
de la nouvelle limite des UD. Par exemple, la riviére Trout est située prés de I'autre limite (sud)
de I'UD 6, ce qui suggére une similarité génétique entre ces sites de 'UD 6 malgré une
séparation géographique importante (plus de 300 km). Un autre site de I'UD 6, la riviere Big
East, est clairement séparé de tous les sites sur I'axe 1 des composantes principales. En tout,

1 189 loci ont contribué de maniere significative a la différenciation entre les sites sur les axes 1
et 2 des composantes principales (valeur ajustée p [valeur g] <0,05); ces loci étaient répartis sur
tous les chromosomes (figure A10 de I'annexe). Nous avons examiné la surreprésentation des
processus biologiques associés aux génes situés prés des loci aberrants a I'aide du progiciel
topGO (Alexa et Rahnenfuhrer 2016). Au total, 200 processus biologiques étaient
surreprésentés de maniere significative (p<0,05) d’aprés I'ensemble de données aberrantes,
avec une grande proportion de processus liés a la « migration des neurones de la colonne
motrice latérale » et a la « myristoylation des protéines N-terminales » (figure A11 de 'annexe).
Les neurones de la colonne motrice latérale sont des motoneurones qui innervent les muscles
des membres (Luria et Laufer 2007). La myristoylation des protéines peut réguler les voies de
signalisation cellulaire associées a différents processus biologiques, y compris la fonction
immunitaire (Udenwobele et al. 2017).

En plus des preuves de différences génomiques entre les nouvelles UD présumées, il existe
également des différences de cycle biologique entre ces régions. L’age des saumoneaux (fondé
sur la catégorie des petits saumons) tend a étre plus avancé pour les populations de la région
de la péninsule nord, y compris le ruisseau Salmon, le ruisseau Western Arm et la riviere St.
Genevieve (Chaput et al. 2006). Ces populations comptent une proportion élevée de
saumoneaux de quatre ans (plus de 60 %). Ces similitudes dans I'dge des saumoneaux sont
cohérentes avec des signaux génétiques similaires parmi ces populations. Les saumoneaux
des populations du nord-est ont tendance a étre plus jeunes que ceux du nord de la péninsule;
cependant, des saumoneaux plus jeunes ont également été signalés pour d’autres populations
de I'UD 6 (Chaput et al. 2006). Dans I'ensemble, Kelly et ses collaborateurs (en prép.3)
suggérent que les saumoneaux sont en moyenne Iégérement plus agés dans I'UD 6 du
nord-ouest que dans I'UD 3 du nord-est. Kelly et ses collaborateurs (en prép.3) ont également
constaté que I'UD 3 du nord-est de Terre-Neuve abritait une proportion plus faible de
reproducteurs vierges (basée sur les petits saumons) avec une moyenne de 89 % (fourchette
de 81 a 95 %), différente de celle de 'UD 6 voisine, du nord-ouest de Terre-Neuve (moyenne :
98 %; fourchette de 93 a 100 %). On peut en déduire qu'il y a une plus grande proportion de
petits reproducteurs qui frayent plusieurs fois dans I'UD du nord-est que dans I'UD du nord-
ouest, d’apres la limite proposée (Kelly et al. en prép.3).

Les données climatiques pour les UD 3 et 6 confirment également les différences entre les
nouvelles UD présumées (figure A12 de I'annexe). L’analyse de redondance a été réalisée avec
19 variables bioclimatiques (voir le tableau A4 de 'annexe) pour toutes les riviéres de I'UD 3 et
de I'UD 6 comme réponse et les groupes présumés de I'UD (d’aprés la limite révisée) comme
variable contraignante. La limite révisée fait passer 11 riviéres de 'UD 3 a I'UD 6 (selon la base
de données sur les rivieres de TOCSAN). L’analyse de la variance (ANOVA) sur I'analyse de
redondance a montré que le modéle était significatif (p<0,001) avec un R? ajusté de 0,23 et
'axe 1 de I'analyse de redondance expliquait 23,2 % de la variance du modele. Le graphique de
'analyse de redondance soutient la limite révisée entre I’'UD 3 et 'UD 6 (figure A12 de
'annexe). Cette différence est déterminée par la température, la température moyenne,

3 Kelly, N.I., Burke, C., Lancaster, D., Lehnert, S., Loughlin, K., Van Leeuwen, T., Dempson, B., Poole, R.,
Robertson, M., and Bradbury, I. In prep. Updated information on Atlantic Salmon (Salmo salar) populations in
insular Newfoundland of relevance to the COSEWIC status report. DFO Can. Sci. Advis. Sec. Res. Doc.
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l'isothermie, la température du trimestre le plus froid, la température du trimestre le plus sec, la
température du trimestre le plus chaud et la température minimale se trouvant haut sur I'axe.
D’aprés I'analyse de redondance, 'UD 3 connait des températures généralement plus élevées
que I'UD 6. De plus, la nouvelle limite proposée correspondrait a une coupure géologique
majeure (Honsberger et al. 2019), ou I'UD 6 proposée serait caractérisée par une géologie
généralement unique par rapport a I'UD 3 et a la plupart des autres régions de Terre-Neuve.

Dans I'ensemble, nos analyses soutiennent une unité (UD) distincte et importante sur le plan de
I'évolution dans I'UD 3; cependant, il faudrait revoir la limite de cette unité avec I’'UD 6. La limite
de I'UD 3 devrait s’étendre de la pointe sud-est de la presqu’ile Avalon a une nouvelle limite
proposée prés du ruisseau Beaver. Avec cette limite, les critéres de caractéere distinct et
d’'importance du nord-est de Terre-Neuve (UD 3) par rapport au nord-ouest de Terre-Neuve
voisin (UD 6) étaient respectés. Nous discutons plus loin de la fagon dont nos analyses
soutiennent davantage une limite entre 'UD 6 et 'UD 3 par rapport au rapport précédent du
COSEPAC.

Appui a ’'emplacement proposé de la limite par rapport a son emplacement précédent

Nous examinons ici les preuves a I'appui de I'ancienne limite et de la nouvelle proposée entre le
nord-est et le nord-ouest de Terre-Neuve (UD 3 et UD 6). Ces preuves sont résumées dans le
tableau 3. D’aprés le précédent rapport de 2010 du COSEPAC, il ne semble pas que des
éléments particuliers aient soutenu I'emplacement précis de la limite entre 'UD 3 et 'UD 6.
Auparavant, il avait été suggéré que I’'UD 3 était génétiquement unique par rapport aux autres
populations canadiennes, car les saumons de cette région présentaient des profils
intermédiaires entre les saumons européens et nord-américains (COSEPAC 2010). Cependant,
des travaux récents ont montré que d’autres zones de I'ile de Terre-Neuve affichent également
ces profils (Bradbury et al. 2015; Lehnert et al. 2019a). Il existe des preuves d’ADN
mitochondrial du type européen dans de nombreuses populations de Terre-Neuve, notamment
dans le nord-est et le nord-ouest (Bradbury et al. 2015). L’évaluation précédente du COSEPAC
suggérait également que d’autres données génétiques fournissaient des preuves que le
saumon de I'UD 3 Nord-est de Terre-Neuve était génétiquement différent du saumon de I'UD 6
ouest de Terre-Neuve. Cependant, le COSEPAC a jugé que les données sur I'UD 6 étaient
insuffisantes sur la base de ces études génétiques, ce qui donne a penser que les différences
génétiques entre les populations de 'UD 6 et de 'UD 3 n’ont pas été pleinement évaluées.
L’'une de ces études précédentes, citée par le COSEPAC (2010), était fondée sur les données
relatives aux allozymes (Verspoor 2005). Cependant, un seul site a été échantillonné dans le
nord-ouest (UD 6) et il ne semble pas présenter de fortes différences par rapport a tous les sites
du nord-est (UD 3) pour la plupart des allozymes. Il faut néanmoins remarquer que certains
sites de la péninsule nord dans I'UD 3 précédemment reconnue (Northeast Roddington et
riviere Main) étaient plus divergents des autres sites du reste de 'UD 3 a quelques marqueurs.
D’autres données génétiques citées dans le rapport précédent ne comportaient pas
suffisamment d’emplacements d’échantillons pour appuyer un emplacement précis de la limite
sur la péninsule nord (Palstra, O’Connell et Ruzzante 2007). Nos données génétiques
fournissent donc un meilleur soutien pour la limite révisée. Dans nos analyses, les ensembles
de données sur les microsatellites et les 96 SNP confirment qu’une riviére située a I'est de la
péninsule nord (le ruisseau Beaver) est plus proche génétiquement des populations de I’'UD du
nord-ouest que de celle du nord-est. On peut en déduire une solide preuve de la distinction
génétique entre les deux régions (UD proposées) avec une limite révisée. D’aprés cette limite
révisée, la différenciation génétique semble moindre dans I’'UD 3 du nord-est par rapport a
I'UD 6 du nord-ouest, ou il existe une structure génétique importante entre les riviéres de la
région. Dans I'ensemble, le caractere distinct soutient fortement la limite révisée.

L’évaluation précédente du COSEPAC semblait également indiquer des différences dans le
cycle biologique entre les régions de I'UD. Cependant, nous dirions que cela ne confirme pas
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'emplacement précis de la limite (pointe de la péninsule nord), mais les différences générales
entre les régions nord-est et nord-ouest de Terre-Neuve en général. Selon les données, la
smoltification dans le nord-est (UD 3) était différente de celle du reste de Terre-Neuve
(COSEPAC 2010). Les données compilées par Chaput et al. (2006) comprennent des sites du
cété est de la péninsule nord et indiquent que les dges des saumoneaux dans les populations
de saumon de la péninsule nord (est et ouest) sont plus avancés que dans les populations du
nord-est et plus au sud de la région nord-ouest. L’age des saumoneaux (selon la catégorie des
petits saumons) tend a étre plus avancé pour les populations de la région de la péninsule nord,
qui comprend le ruisseau Salmon, le ruisseau Western Arm, la riviere St. Genevieve, ainsi que
la riviere Main (Chaput et al. 2006). La proportion de saumoneaux de quatre ans est plus faible
dans les autres populations du nord-est, allant de 25 a 57 % (Chaput et al. 2006). Cependant,
nous notons que les saumoneaux étaient plus jeunes (proportion de saumoneaux de quatre ans
comprise entre 4 % et 13 %) dans d’autres sites du nord-ouest (UD 6), y compris Torrent et
Lomond, bien que les données ne soient pas disponibles pour les autres réseaux. D’aprés les
données sur I'dge des saumoneaux compilées par le MPO (tableau A6 de I'annexe), les
saumoneaux des rivieres Lomond et Torrent semblent plus jeunes que dans les autres rivieres
du nord-ouest. Ensuite, nous avons examiné les données sur le cycle biologique des saumons
des rivieres échantillonnées au cours de plusieurs périodes (avant 1980, de 1980 a 1999 et
aprés 2000). Pour les rivieres avec plus de 100 échantillons individuels pour des périodes
précises (voir le tableau A6 de I'annexe), 'age moyen en riviére variait de 3,34 a 3,79 ans entre
les périodes (plage compléte : 2,99 a 4,13) dans 'UD 6 Nord-ouest, et était légérement plus
élevé que dans 'UD 3 voisine Nord-est, ou 'age moyen en riviére allait de 3,45 a 3,58 ans entre
les périodes (plage compléte : 3,16 a 3,95) (Kelly et al. en prép.3). Aucune donnée n’est
disponible pour le coté est de la péninsule nord, ce qui ne permet ni d’appuyer, ni de rejeter
'ancienne limite ou la nouvelle.

De plus, dans son rapport précédent, le COSEPAC laissait entendre que la région nord-est de
Terre-Neuve avait I'incidence la plus élevée de géniteurs ayant frayé plusieurs fois. Dans 'UD
nord-est, leur proportion semble plus élevée dans les rivieres échantillonnées, avec plus de

50 individus. La proportion de grands saumons qui frayent plusieurs fois varie de 66 % (riviére
Exploits; 1980 a 1999) a 100 % (riviere Campbellton; 1980 a 1999) [tableau A7 de I'annexe].
Pour le nord-ouest (UD 6), peu de rivieres ont été échantillonnées, mais la fourchette va de

34 % (riviere Lomond; 1980 a 1999) a 92 % (riviere West; aprés 2000) [tableau A7 de I'annexe].
Dans le cas des petits saumons, la proportion variait de 2 % (riviere Ragged Harbour; avant
1980) a 87 % (riviere Campbellton; 1980 a 1999) dans le nord-est, et dans le nord-ouest, elle
allait de 0 % (rivieres Castors et St. Genevieve; 1980 a 1999) a 68 % (riviere West; aprés 2000)
[tableau A8 de I'annexe]. Encore une fois, aucune donnée n’est disponible pour les rivieres du
c6té est de la péninsule nord prés de la limite proposée, et la proportion de géniteurs qui frayent
plusieurs fois semble élevée dans certaines zones du nord-ouest et faible dans certaines zones
du nord-est; ces données ne permettent donc pas d’étayer fortement la limite précise a la pointe
de la péninsule nord. Néanmoins, le manque de données pour le coté est de la péninsule nord
ne permet pas non plus d’appuyer ou de rejeter une nouvelle limite révisée.

Un autre argument pour différencier précédemment le nord-ouest (UD 6) était que cette zone
avait une petite composante de poissons pluribermarins; cependant, d’aprés les données du
MPO, les rivieres du nord-est (UD 3) comptent également une petite composante de saumons
pluribermarins. Par exemple, dans I'UD 6, pour les riviéres ou plus de 100 individus ont été
échantillonnés, le pourcentage de pluribermarins (fondé sur les saumons vierges; grands et
petits) varie de O (riviere St. Genevieve; 1980 a 1999) a 6 % (riviere Lomond; 1980 a 1999)
[tableau A9 de I'annexe]. Pour les rivieres du nord-est (UD 3), cette valeur va de 0 (ruisseau
Middle et riviere Northwest; 1980 a 1999) a 4 % (Terra Nova; aprés 2000) [tableau A9 de
'annexe]. Par conséquent, il semble qu’une petite composante de pluribermarins est présente
dans les rivieres du nord-est et du nord-ouest, ce qui ne permet pas de soutenir ou de rejeter
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une limite précise entre ces régions, et encore une fois, il n'y a pas de données pour le coté est
de la péninsule nord.

Des différences d’habitat avaient également été suggérées précédemment entre les UD
nord-est et nord-ouest; on pensait en effet que I'habitat du nord-ouest (UD 6) était nettement
plus alcalin que dans le reste de I'lle de Terre-Neuve en raison de la géologie calcaire
(COSEPAC 2010). Cependant, d’aprés la géologie de la région (Honsberger et al. 2019), la
chimie de I'eau devrait étre similaire dans de nombreuses riviéres du nord de la péninsule
(cbtés est et ouest), possiblement différente de celle des autres parties du nord-est. Ainsi, cela
ne vient pas soutenir fortement la limite précise sur la pointe de la péninsule nord, mais plutét la
limite révisée proposée ici.

En outre, la frontiére proposée est également étayee par des différences liées au climat et des
différences fondées sur la génomique (comme discuté en détail précédemment). Cette
information n’était pas disponible dans le rapport du COSEPAC (2010); cependant, elle apporte

un appui supplémentaire pour les différences importantes sur le plan de I’évolution entre 'UD 3
et 'UD 6 en fonction de la limite modifiée.

Alors que le soutien était limité pour 'emplacement spécifique de la limite précédente entre les
UD 3 et 6, nos données fournissent un meilleur argument en faveur d’'une limite précise. La
limite que nous proposons est étayée par des données génétiques (microsatellites et 96 SNP)
qui confirment le caractére distinct entre les régions révisées. En outre, nous démontrons un
fort soutien pour les différences génomiques, les différences liées au climat et les différences
entre la géologie des régions. Dans I'ensemble, nous affirmons que les nouvelles données
présentées ici étayent davantage les différences entre les régions du nord-est et du nord-ouest
(voir le récapitulatif dans le tableau 3).

UD 4 Sud de Terre-Neuve (ancienne UD) — Deux UD proposées : sud de Terre-
Neuve (est) et sud de Terre-Neuve (ouest)

Cette UD s’étend de Mistaken Point (environ 46°38’ N, 53°10’ O) a I'extrémité sud-est de la
presqu’ile Avalon, vers I'ouest le long de la céte sud de Terre-Neuve jusqu’au cap Ray (environ
47°37' N, 59°19’ O). Dans cette UD, les habitats d’eau douce ont généralement des valeurs de
pH plus basses (5,0 a 6,0) que dans I'UD voisine du nord-est de Terre-Neuve. Les conditions
présentes dans I'océan sont aussi généralement différentes de celles des UD voisines, puisque
le saumon du sud de Terre-Neuve est exposé a des conditions océaniques influencées par le
Gulf Stream plutét que par le courant du Labrador. Au moment de la derniére évaluation du
COSEPAC, les tendances de I'abondance des populations des rivieres du sud de Terre-Neuve
différaient de celles observées dans d’autres régions de I'ile de Terre-Neuve. Sur la cote sud de
I'lle, on observe des variations dans le cycle biologique, notamment dans la période de la
montaison, I'age des saumoneaux, la proportion de madeleineaux femelles et les routes de
migration le long de la cbte; cependant, les rapports précédents indiquent qu’il n’y a pas de
profil géographique clair dans 'UD (Chaput et al. 2006).

Lors de la derniére évaluation du COSEPAC, les données génétiques permettaient de penser
que le flux génétique des populations le long de cette cbte était réduit entre les rivieres locales
(de la cote sud), ainsi qu’entre ces rivieres et d’autres régions de Terre-Neuve (Palstra et al.
2007). Diverses études ont suggéré une forte structure des populations dans le sud de Terre-
Neuve par rapport a d’autres parties de I'ile (Verspoor 2005; Adams 2007; Palstra et al. 2007),
et bien que les données disponibles ne I'aient pas confirmé, le rapport de situation mentionnait
la possibilité d’'une subdivision future de I'UD du sud de Terre-Neuve (COSEPAC 2010). Des
études génomiques et génétiques récentes continuent de confirmer cette forte structure des
populations dans le sud de Terre-Neuve. Diverses études soutiennent les différences
génétiques entre les sites de I'est et de I'ouest (Moore et al. 2014; Bradbury et al. 2015) et des
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travaux récents indiquent jusqu’a trois ou quatre groupes génétiquement distincts dans le sud
de Terre-Neuve (Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021).

Il'y a 104 rivieres a saumon connues dans I'UD 4 Sud de Terre-Neuve (COSEPAC 2010) et nos
ensembles de données génétiques comprennent 46 et 35 emplacements (96 SNP et
microsatellites, respectivement). Avec 15 marqueurs microsatellites, le nombre optimal de
groupes génétiques (K) était de 2; cependant, plus de 10 groupes génétiques étaient également
possibles (figure A13 de 'annexe). Pour K=2, le site du ruisseau Northeast (Trepassey) est
regroupé séparément des autres sites. Pour K=3, un regroupement supplémentaire sépare les
sites a I'est et a 'ouest de la péninsule Burin, ou les sites de Garnish vers I'est forment un
groupe génétique distinct de ceux vers I'ouest. D’autres regroupements commencent a séparer
les sites de la baie Fortune et de la baie d’Espoir des autres régions, et a des valeurs plus
élevées de K, de nombreuses riviéres forment leurs propres groupes génétiques. Avec
I'ensemble de données sur les 96 SNP, nous avons obtenu des preuves de I'existence de deux
groupes geénétiques distincts (K=2) séparant les sites a I'est et a 'ouest de la péninsule Burin, la
rupture se produisant prés de Garnish (figure A14 de I'annexe). Une structure supplémentaire
était soutenue et trois groupes genétiques principaux sont apparus a des valeurs plus élevées
de K:

1. des sites a I'ouest de Garnish,
2. des sites de Garnish vers I'est jusqu’a la presqu’ile Avalon et
3. des sites sur la presqu’ile Avalon.

Ces regroupements étaient apparents pour K=3, avec certaines populations s’écartant de ce
profil général. Des valeurs plus élevées de regroupement génétique (K) semblaient
généralement séparer certaines populations spécifiques en groupes distincts.

Sur la base de ces analyses et de notre arbre de décision, les critéres pour plusieurs groupes
geneétiques (caractére distinct) dans le sud de Terre-Neuve sont remplis. Il existe des preuves
évidentes du caractére distinct entre I'est et 'ouest, avec une rupture génétique a la riviere
Garnish, ainsi que d’autres preuves de ce caractére dans la presqu’ile Avalon et a I'ouest de la
baie d’Espoir (voir la figure 8). En outre, une structure supplémentaire a été observée, qui
séparait des riviéres individuelles ou des régions géographiques dans ces groupes.

Pour évaluer les preuves de I'importance sur le plan de I’évolution, nous nous appuyons sur des
données génomiques a haute densité, sur le cycle biologique ou sur les données climatiques.
Dans I'UD 4 Sud de Terre-Neuve, des données génomiques a haute densité (matrice de

220 000 SNP) étaient disponibles pour 33 sites couvrant toutes les régions, bien que de
nombreux sites se trouvent vers I'est a partir de la riviere Conne, avec seulement deux sites a
I'ouest de la riviere Conne. A I'aide de pcadapt, nous avons séparé les populations sur les deux
axes des composantes principales, les populations semblant étre séparées entre I'est et 'ouest
de la baie Placentia, ainsi qu’entre le nord et le sud de la baie Placentia (figure A15 de
'annexe). En tout, 1 582 loci ont contribué de maniére importante a la différenciation sur les
deux axes des composantes principales (valeur ajustée p [valeur q] <0,05) et ces loci étaient
répartis sur 28 des 29 chromosomes (figure A15 de I'annexe). En particulier, plus de 70 % de
ces valeurs aberrantes étaient situées sur Ssa01 et Ssa23, qui font partie d’'un réarrangement
chromosomique connu (translocation chromosomique) avec une variation qui existe entre les
individus et qui est associée a l'introgression européenne en Amérique du Nord (Lehnert et al.
2019a) (voir le schéma décrivant ces différences chromosomiques a la figure A16 de I'annexe).

Nous avons également exploré davantage la variation de cette translocation dans le sud de
Terre-Neuve en utilisant 'analyse en composantes principales (pcadapt) avec des loci de la
région transloquée sur Ssa01 et Ssa23. Comme dans les travaux précédents (Lehnert et al.
2019a; Watson et al. 2022), le premier axe des composantes principales a sépare les trois
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groupes de geénotypes représentant les différentes dispositions (caryotypes) de la translocation
Ssa01/23 (voir plus de détails a la figure A17 de I'annexe). La fréquence du chromosome du
type européen (Ssa01/23 non transloqué; caryotype européen standard) était faible a I'ouest de
la péninsule Burin, dénotant une faible introgression historique européenne dans cette région
du génome dans ces riviéres. Par exemple, la riviere Conne avait la fréquence la plus faible
(moins de 2 %) et d’autres sites a I'ouest de la péninsule Burin avaient une fréquence inférieure
a 15 %. La fréquence du type européen augmente a la péninsule Burin (et vers I'est), la plus
grande fréquence étant observée dans la partie orientale de la baie Placentia — traduisant une
introgression européenne historique élevée (dans cette région du génome) dans cette région
géographique. Aux sites comprenant Ship Harbour (SHI), le ruisseau Little Barasway (LBB), le
ruisseau Great Barasway (GBW), la riviére Little Salmonier (LSR), la riviere Branch (BRA), la
riviere South Placentia (SPR) et la riviere Lance (LAN), la fréquence du type du chromosome
européen dans la population était supérieure a 70 %. Alors que ce réarrangement est
clairement associé a un contact secondaire européen, avec des preuves de sélection agissant
sur cette région génomique (Lehnert et al. 2019a), ce réarrangement est également associé a la
variation climatique dans le sud de Terre-Neuve (Watson et al. 2022). Cette augmentation de la
fréquence de la translocation a la péninsule Burin est également cohérente avec I'augmentation
d’un haplotype mitochondrial européen dans la méme région géographique (Bradbury et al.
2015).

Dans I'ensemble, la présence de différences a grande échelle dans la fréquence de ce
réarrangement chromosomique, qui est lié a l'introgression européenne, a la sélection et au
climat, entre les parties orientale et occidentale de 'UD 4 Sud de Terre-Neuve vient fortement
soutenir les différences dans I'adaptation génomique et appuie les critéres de différences
importantes sur le plan de I'évolution entre I'est et 'ouest du sud de Terre-Neuve. Sur la base
de notre arbre de décision, nous avons également examiné les preuves de différences liées au
cycle biologique et au climat dans I'UD.

Selon le MPO et le MRNF (2009), le sud de Terre-Neuve est représenté par deux UC de
saumon atlantique, qui sont séparées a la péninsule Burin, conformément a nos preuves
geénetiques et génomiques. Ce rapport indique des différences potentielles dans 'age modal
des saumoneaux entre les régions (MPO et MRNF 2008). Toutefois, d’aprés les données
compilées pour les petits saumons (la majorité des remontes), les fourchettes de I'dge moyen
des saumoneaux sont similaires pour les sites a I'est et a I'ouest de la péninsule Burin (est :
2,93 a 3,57 ans; ouest : 2,92 a 3,51 ans) (Chaput et al. 2006). Toujours dans le rapport du MPO
et du MRNF (2009), on trouve une variation de la période de la montaison, plus précoce dans
certaines riviéres de I'ouest que dans d’autres riviéres de 'est, ou cette période est comparable
a celle des populations du sud du Labrador, ce qui est cohérent avec les indications figurant
dans Dempson et al. (2017). Par exemple, parmi les populations échantillonnées a Terre-
Neuve-et-Labrador, la montaison était la plus précoce dans la riviere Conne (a I'ouest) et
similaire a une autre riviére proche (la riviere Little); a I'inverse, la montaison est la plus tardive
dans une riviére a 'est (ruisseau Northeast [Trepassey]), environ cing semaines plus tard, bien
gqu’aucune autre riviere n’ait été échantillonnée a I'est (Dempson et al. 2017). Selon le MPO et
le MRNF (2009), les sites a I'ouest de la péninsule Burin seraient caractérisés par des
madeleineaux de plus petite taille et les sites a I'est de la péninsule par des stocks de petits
madeleineaux, ainsi que de madeleineaux plus grands. Selon les données, la proportion de
petits géniteurs ayant frayé plusieurs fois est également plus grande dans I'est (moyenne

~13 %) que dans I'ouest (moyenne ~5 %) [voir des détails dans Kelly et al. en prép.%]. Dans
I'ensemble, les données compilées suggerent certaines différences dans le cycle biologique
entre I'est et 'ouest de I'UD sud de Terre-Neuve; toutefois, en général, il existe peu de données
sur le cycle biologique des rivieres de ces deux régions (Hutchings et Jones 1998).
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Outre le cycle biologique, des différences écologiques entre les deux régions ont également été
décrites dans le rapport du MPO et du MRNF (2009). Elles incluent des différences d’alcalinité,
les rivieres a I'ouest de la péninsule Burin ayant des alcalinités moyennes faibles avec des
valeurs de pH moyennes souvent inférieures a 5,5 et donc plus basses que celles des riviéres
situées a I'est de la péninsule Burin (MPO et MRNF 2008). En outre, des différences dans la
taille des riviéres ont été signalées : les riviéres situées a I'est de la péninsule Burin ont des
bassins hydrographiques relativement petits (moins de 300 km?) et seules quelques-unes ont
des bassins de plus de 400 km?; alors qu’a I'ouest de la péninsule, les bassins hydrographiques
des riviéres vont de moyen (1 000 a 2 500 km?) a petits (moins de 300 km?). Bien que ces
facteurs ne soient pas directement inclus dans notre arbre de décision, ces variables, telles que
la taille du bassin récepteur et la chimie de 'eau (Bradbury et al. 2014; Pritchard et al. 2018),
peuvent influencer la variation adaptative des populations de saumon et sont donc présentées
ici.

Les données climatiques pour le sud de Terre-Neuve appuient également les différences entre
les deux principaux groupes génétiques qui se séparent prés de la riviere Garnish (figure A18
de 'annexe). L’analyse de redondance a été réalisée avec 19 variables bioclimatiques (voir le
tableau A1 de I'annexe) pour toutes les rivieres du sud de Terre-Neuve comme réponse et les
groupes présumes de 'UD (deux groupes génétiques) comme variable contraignante. L’analyse
de la variance (ANOVA) sur I'analyse de redondance a montré que le modéle était significatif
(p<0,001) avec un R? ajusté de 0,40. L’axe 1 de I'analyse de redondance expliquait 38,4 % de
la variance du modéle et montre clairement la division entre les nouvelles UD présumées
(rivieres a I'est et a 'ouest de Garnish). Cette différence sur I'axe 1 de I'analyse de redondance
est due a la variation des températures (amplitude thermique annuelle, température minimale,
température moyenne du trimestre le plus froid et variables associées a la variation des
températures) et des précipitations (précipitations du trimestre le plus humide). De maniére
générale, les précipitations étaient plus importantes, la variabilité des températures plus grande
et les températures hivernales plus froides a I'ouest de Garnish. Une séparation supplémentaire
sur 'axe 2 de I'analyse en composantes principales a permis de séparer les sites de I'UD de
I'ouest présumeée. Pris ensemble, ces résultats confirment I'existence de nettes différences
climatiques liées aux deux principaux groupes génétiques.

Globalement, nos analyses semblent indiquer qu’il existe deux unités (UD) distinctes et
importantes sur le plan de I'évolution dans le sud de Terre-Neuve (I'ancienne UD 4), qui sont
séparées le long de la péninsule Burin et comprennent :

1. les sites de la riviere Garnish (inclusivement) vers I'est et
2. les sites a l'ouest de la riviere Garnish.

Le caractere distinct de ces deux UD proposées est étayé par des données génétiques et leur
importance sur le plan de I'évolution par des preuves génomiques d’adaptation, des différences
liées au climat, I'habitat et, dans une certaine mesure, des différences dans le cycle biologique.

Certains arguments en faveur des UD supplémentaires (sites sur la presqu’ile Avalon et a
I'ouest de la baie d’Espoir) étaient évidents et pourraient justifier une séparation a I'avenir
lorsque davantage de données seront disponibles. Il est intéressant de noter que la limite
orientale actuelle dans le sud de Terre-Neuve se situe a I'extrémité sud-est de la presqu’ile
Avalon, prés du cap Race, mais que I'échantillonnage est limité au-dela de cette limite
(c’est-a-dire la partie nord de la presqu’ile). Il est possible que la presqu’ile Avalon dans son
ensemble (y compris la partie nord) constitue sa propre UD a I'avenir, compte tenu de sa
géologie sous-jacente unique et de I'incidence plus élevée de I'ascendance européenne, ainsi
qgue des populations présentant des caractéristiques divergentes du cycle biologique.
Cependant, a I'heure actuelle, nous ne disposons pas de données (y compris de données
geénetiques/génomiques et de données sur le cycle biologique) sur les riviéres dans les autres
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parties de la presqu’ile Avalon (c’est-a-dire la partie nord), ce qui limite notre capacité a tirer des
déductions ici. Pour I'instant, nous suggérons qu’il n’y a pas assez de données pour désigner la
presqu’ile Avalon comme sa propre UD.

En outre, nous reconnaissons que le ruisseau Northeast (Trepassey) représente un cas
particulier et que cette riviere pourrait étre caractérisée comme sa propre UD. De nombreuses
études génétiques ont mis en évidence le caractere génétique unique et distinct de cette riviere
par rapport aux autres réseaux hydrographiques de Terre-Neuve (Palstra et al. 2007; Bradbury
et al. 2014; Bradbury et al. 2015). D’aprés les valeurs par paire de Fst a 15 loci microsatellites,
il est fortement divergent de tous les autres sites du sud de Terre-Neuve (Fsr>0,091). Cette
population se caractérise par une petite remonte de saumons anadromes (Robertson et al.
2013) et on soupgonne qu’elle contient une forte proportion de tacons méles précoces, comme
les autres populations de cette région (Dalley et al. 1983; Johnstone et al. 2013). C’est dans
cette riviere que 'on trouve la plus grande proportion d’haplotype mitochondrial européen dans
la région, selon un SNP qui différencie les saumons européens et nord-américains (Bradbury
et al. 2015). Cependant, cette riviere n’est pas caractérisée par une forte proportion
d’ascendance européenne d’apres le réarrangement chromosomique (Ssa01/23) examing ici
(voir la figure A17 de 'annexe). Des données supplémentaires sont nécessaires pour mieux
comprendre I'ascendance européenne de cette population. Alors que les données sur les
microsatellites montrent que cette population est génétiquement unique, les données
pangénomiques ne détectent pas de différences entre le ruisseau Northeast (Trepassey) et les
rivieres voisines (Bradbury et al. 2015), ce qui permet de penser que les différences génétiques
peuvent étre dues a une dérive génétique et au petit effectif de la population plutét qu’a des
différences adaptatives. En effet, nous avons réévalué notre analyse en composantes
principales (pcadapt) sans inclure les SNP Ssa01/23 qui étaient responsables des différences
dans le sud de Terre-Neuve. D’aprés cette analyse, nous n’avons pas trouvé que le ruisseau
Northeast (Trepassey) était différencié des rivieres voisines, ce qui suggére a nouveau des
différences limitées dans I'adaptation fondée sur la génomique. L’absence de différences
fondées sur les données génomiques concorde avec des travaux antérieurs qui avaient utilisé
d’autres ensembles de données génomiques, notamment le séquengage RAD et une matrice
de 6 000 SNP (Bradbury et al. 2015). Les caractéristiques du cycle biologique qui rendent cette
population importante sur le plan de I'évolution sont la période de la montaison plus tardive par
rapport aux autres populations de la région (B. Dempson, communication personnelle), bien
que ces différences ne soient pas statistiquement significatives (Dempson et al. 2017). En
outre, pour la catégorie des petits saumons, 'dge moyen des saumoneaux pour cette riviere
était de 3,57 ans, I'adge le plus avancé dans cette région (fourchette pour les autres sites a I'est
de Garnish [10 riviéres] : 2,93 a 3,33 ans) (Chaput et al. 2006). Pour les grands et petits
saumons combinés, la proportion de saumoneaux de quatre ans était de 0,489 (la classe d’age
dominante des saumoneaux pour cette riviere), mais elle était inférieure a 0,354 pour d’autres
sites de la région et la majorité des saumoneaux dans ces riviéres avaient trois ans (Chaput

et al. 2006). Les caractéristiques de I'habitat sont généralement similaires entre le ruisseau
Northeast (Trepassey) et les autres riviéres de la cote sud (température, turbidité, pH,
précipitations et autres variables), a I'exception de la taille du bassin hydrographique, le
ruisseau Northeast (Trepassey) étant une trés petite riviere (Bradbury et al. 2014). Bien que
cette population soit génétiquement distincte, il n’y a pas assez de données pour étayer son
importance sur le plan de I'évolution a I'heure actuelle.

UD 5 Sud-ouest de Terre-Neuve (ancienne UD) — Inchangée

Cette UD s’étend du cap Ray (environ 47°37’ N, 59°19’ O) vers le nord le long de la cbte ouest
de Terre-Neuve jusqu’a environ 49°24’ N, 58°15’ O. C’est la seule région de I'ile de Terre-
Neuve ou I'on trouve un grand nombre de saumons pluribermarins (Dempson et Clarke 2001) et
un habitat lacustre limité. En outre, cette UD présente également les ages moyens les plus
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jeunes (trois ans) des saumoneaux et la plus faible proportion de madeleineaux femelles de I'ile
de Terre-Neuve.

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, les comparaisons génétiques donnaient a
penser que I'UD 5 était génétiquement distincte des autres populations de I'ile et que les
populations de I'UD semblaient avoir des taux de flux génétique plus élevés que les populations
de I'UD 3 et de I'UD 4 (Verspoor 2005; Palstra et al. 2007). Des études génétiques et
génomiques récentes continuent de soutenir la spécificité génétique de cette UD (Bradbury

et al. 2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021).

Il existe 40 rivieres a saumon connues dans I'UD 5 (COSEPAC 2010) et nos ensembles de
données génétiques comprennent sept emplacements pour les microsatellites et cing
emplacements pour les 96 SNP. En utilisant 15 marqueurs microsatellites, le nombre optimal de
groupes génétiques (K) était de 2; toutefois, on a pu observer une structure supplémentaire
jusqu’a K=7, qui confirmait généralement que chaque site représentait un groupe distinct, avec
des preuves de mélange entre de nombreux sites suggérant que la plupart des groupes
n’étaient pas clairement distincts (figure A19 de I'annexe). Avec I'ensemble de données sur les
96 SNP, le nombre optimal de groupes (K) était de 2, ce qui séparait la riviere Pinchgut (riviere
Harry) des autres sites. Une structure supplémentaire a été observée jusqu’a K=4, qui
commengait a séparer la plupart des sites, bien que les groupes ne soient généralement pas
clairement distincts (figure A20 de I'annexe). Sur la base de ces analyses et de notre arbre de
décision, les critéres pour plusieurs groupes génétiques (caractére distinct) dans I’'UD 5 sont
remplis. Cependant, nous notons que si certains sites affichaient une différenciation génétique
par rapport a d’autres sites de I'UD dans différentes analyses, aucune rupture génétique
cohérente n’était associée a la géographie. Néanmoins, pour nous assurer que les limites
actuelles de 'UD sont appropriées, nous avons réévalué la limite avec I’'UD 6 (nord-ouest de
Terre-Neuve), car il a été prouvé qu’une riviere de I'UD 6 (Lomond) située prés de la limite
pouvait présenter une affinité génétique avec les riviéres de 'UD 5 (Jeffery et al. 2018;
Bradbury et al. 2021). Nous avons exécuté STRUCTURE avec les microsatellites et 96 SNP
pour tous les emplacements dans I'UD 6 et I'UD 5. Pour les microsatellites, le nombre optimal
de groupes génétiques (K) était de 8, dénotant une structure génétique importante sur cette
cOte et démontrant que les sites de 'UD 6 sont distincts de ceux de I'UD 5 (figure A21 de
'annexe). Pour des valeurs plus faibles du regroupement génétique (K), nous avons relevé
quelques similarités génétiques entre certains sites dans I'UD 6 et 'UD 5. Cependant, ces sites
ne se trouvaient pas a la limite des deux UD et nous avons observé des différences génétiques
a des niveaux plus élevés de K. Pour les 96 SNP, le nombre optimal de groupes génétiques (K)
était de 2, séparant la majorité des sites de 'UD 6 de ceux de I'UD 5 (figure A22 de I'annexe), y
compris les sites les plus proches de la limite entre ces UD. Un site de I'UD 5 (riviere Harry-
Pinchgut) présentait une affinité génétique avec les sites de I'UD 6, bien que des différences
génétiques entre ces régions aient été constatées a des valeurs plus élevées du regroupement
genetique (K=6). Bien que ces résultats suggérent une certaine hétérogénéité dans les signaux
génétiques sur la cdte ouest de Terre-Neuve, ils n’apportent pas d’argument fort pour modifier
la limite. Pour les deux ensembles de données, les échantillons des sites les plus proches de la
limite (rivieres Lomond et Humber) présentent des différences génétiques. De plus, la limite
entre 'UD 6 et 'UD 5 représente la région d’un point de rupture important dans le phénotype de
migration. Dans cette région proche de la frontiére, les saumons adultes des populations de
'UD 6 migrent du nord vers les riviéres par le détroit de Belle Isle, tandis que les adultes des
populations de I'UD 5 migrent vers les riviéres a partir du sud (Pippy 1982). Les saumoneaux
suivent probablement des voies de migration similaires. Méme si le point de rupture exact est
inconnu, ces différences a grande échelle dans la migration océanique influencent les
conditions rencontrées en mer et représentent une différence importante sur le plan de
I'évolution entre ces régions, qui confirme la limite actuelle et appuie les critéres de caractére
distinct entre I'UD 6 et I'UD 5. D’autres arguments soutiennent I'importance de I'UD 5 par
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rapport aux autres UD, notamment le fait que c’est dans cette UD que se trouve la plus grande
proportion de géniteurs vierges de grande taille (plage de 19 a 87 %) par rapport aux autres UD
de Terre-Neuve, ce qui correspond a une plus grande proportion de grands saumons
pluribermarins dans cette région (Kelly et al. en prép.3). De plus, comme indiqué ci-dessus, c’est
également dans cette UD que I'on trouve les ages les plus jeunes des saumoneaux et les
proportions les plus faibles de femelles unibermarines (ou petites) sur I'ile de Terre-Neuve
(COSEPAC 2010; Kelly et al. en prép.3).

De ce fait, étant donné la confirmation du caractere distinct et de I'importance de I'UD 5, nous
nous concentrons ensuite sur les différences dans cette UD. Nous avons relevé dans I’'UD 5
quelques différences génétiques entre les sites, mais sans rupture génétique cohérente
associée a la géographie. Pour évaluer les preuves de I'importance sur le plan de I'évolution,
nous nous appuyons sur des données génomiques a haute densité ou sur les données sur le
cycle biologique et les données climatiques. Les données génomiques a haute densité (matrice
de 220 000 SNP ou reséquengage du génome entier) n’étaient disponibles que pour trois sites
de I'UD 5 et nous n’avions donc pas une couverture géographique suffisante pour les évaluer.
Les données sur le cycle biologique étaient généralement limitées pour les populations de

'UD 5. On a constaté que I'dge des saumoneaux était plus avancé a des latitudes plus élevées
dans I'UD, avec une fourchette de 2,7 a 3,8 ans (Hutchings et Jones 1998; Chaput et al. 2006).
L’age moyen en mer parmi les populations varie de 1,02 a 1,47 an, mais peu de riviéres étaient
incluses, ce qui rend les inférences difficiles (Hutchings et Jones 1998). Etant donné I'absence
d’une rupture génétique claire associée a la géographie dans I'UD 5, nous n’avons pas
poursuivi I’évaluation des différences climatiques, car des groupes géographiques clairs n’ont
pas été définis.

Dans I'ensemble, nos analyses confirment I'existence d’'une unité distincte et importante sur le
plan de I'évolution (UD) dans I'UD 5. Les critéres de caractére distinct étaient respectés pour
certaines riviéeres, mais il n’y avait aucune rupture génétique cohérente associée a la
géographie et pas de données a I'appui de I'importance.

UD 6 Nord-ouest de Terre-Neuve (ancienne UD) — Modification de la limite

Cette UD s’étend vers le nord a partir d’environ 49°24’ N, 58°15’ O le long de la cbte ouest de
Terre-Neuve, jusqu’a I'extrémité de la péninsule Great Northern (environ 51°37’ N, 55°25’ O).
Les saumoneaux des populations de cette UD devraient migrer vers le nord par le détroit de
Belle Isle (COSEPAC 2010). Il existe des variations dans les cycles biologiques des populations
de cette UD, qui sont généralement intermédiaires entre le Labrador ('ancienne UD 2) et le
sud-ouest de Terre-Neuve ('ancienne UD 5) (Chaput et al. 2006). Dans I'UD 6, I'habitat d’eau
douce est nettement plus alcalin que dans le reste de I'lle de Terre-Neuve, en raison de la
prédominance du calcaire dans la région. Plusieurs populations de cette UD ont une
composante de pluribermarins, comme les riviéres Big East, St. Genevieve et River of Ponds.

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, les données génétiques pour cette UD
étaient rares. Des études génétiques et génomiques récentes soutiennent I'existence d’'un
groupe génétique distinct sur la péninsule nord, bien qu’un site dans la partie sud de 'UD 6
(riviere Lomond) soit regroupé avec I'UD 5 (Bradbury et al. 2014; Bradbury et al. 2021).
Cependant, peu de riviéres ont été échantillonnées entre la riviere Lomond et les régions plus
septentrionales (River of Ponds). En outre, ce groupe génétique de la péninsule nord
comprenait également un site de 'UD 3 (ruisseau Beaver) (Bradbury et al. 2014; Bradbury et al.
2021). Jeffery et al. (2018) ont signalé des groupes de population similaires, avec une
subdivision supplémentaire des sites du nord (ruisseau Arm Brook et riviere St. Genevieve) par
rapport aux autres sites de 'UD 6.
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En nous fondant sur notre évaluation du nord-est de Terre-Neuve (UD 3), nous avons réévalué
et modifié la limite entre les UD du nord-est et du nord-ouest de Terre-Neuve, comme décrit en
détail précédemment (voir la section Réévaluation de la limite entre I'UD 3 et 'UD 6). Dans
'ensemble, nos analyses confirment une unité distincte et importante sur le plan de I’évolution
(UD) dans I'UD 6; cependant, en fonction de la réévaluation de la limite de I'UD (voir plus de
détails précédemment), nous avons modifié la limite pour le nord-ouest de Terre-Neuve afin
d’incorporer des sites du nord-est de Terre-Neuve (le long de la péninsule nord) [figures 6 et 7].
Les arguments en faveur du caractére distinct et de I'importance sur le plan de I'évolution de
ces deux UD avec des limites révisées sont présentés en détail plus haut. Dans I'UD du
nord-ouest de Terre-Neuve proposée, la limite nord s’étend maintenant aux sites proches du
ruisseau Beaver. Les données appuyant la modification de la limite sont détaillées ci-dessus et
résumées dans le tableau 3, et comprennent les différences génétiques et génomiques, les
différences liées au climat, les différences de cycle biologique et les différences entre la
géologie des régions. De plus, nous avons également réévalué la limite entre les UD 6 et 5;
toutefois, elle n’a pas été modifiée (voir la section UD 5 Sud-ouest de Terre-Neuve [ancienne
UD] - Inchangée).

UD 7 Est de la Coéte-Nord du Québec (ancienne UD) — Ajout d’une riviere

Cette UD s’étend de la riviere Napitipi (non inclusivement) vers I'ouest le long de la rive nord du
Saint-Laurent jusqu’a la riviere Kegaska (inclusivement) a I'ouest. Auparavant, Dionne et al.
(2008) ont utilisé des marqueurs microsatellites, la température, la difficulté de la montaison de
la riviere (migration) et le pourcentage de poissons qui arrivent a maturité au stade
d’unibermarin pour différencier les régions de la Céte-Nord. Cette UD est caractérisée par des
populations contenant des proportions plus grandes de saumons unibermarins et des riviéres
ayant un régime de température plus bas que I'UD voisine de la Céte-Nord (reconnue comme
UD 8). Les populations de cette UD sont généralement caractérisées par une durée de
génération plus courte (cing ans) par rapport aux populations voisines de I'UD du sud du
Labrador (six ans) en raison des différences d’age au moment de la smoltification (April et al.
2023).

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, les données génétiques suggéraient
également que ces populations présentaient les niveaux de flux génétique plus faibles dans
'UD que dans les autres zones de la Cote-Nord (Dionne et al. 2008) (valeur moyenne de
Fs1=0,037 contre 0,027 dans I'UD 8). Des études génétiques récentes confirment que cette UD
est distincte du Labrador (UD 2), mais elles n’ont pas déterminé de différences entre cette UD
et I'UD voisine de la Cote-Nord (UD 8) (Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021). Néanmoins,
les différences entre 'UD 8 et 'UD 7 sont étayées par un ensemble de données sur les SNP
plus grand (Moore et al. 2014).

Il existe 20 rivieres a saumon connues dans I'UD 7 (COSEPAC 2010) et nos ensembles de
données génétiques comprennent cing emplacements pour les 96 SNP et trois emplacements
pour les microsatellites. Avec 15 marqueurs microsatellites, le nombre optimal de groupes
génétiques (K) était de 2 et aucune structure supplémentaire n’a été observée au-dela

(figure A23 de 'annexe). Pour K=2, le site le plus occidental, Musquaro (MUQ), formait un
groupe séparément des deux autres sites (Etamamiou, ET; Gros Mecatina, MEC). En utilisant
96 SNP, le nombre optimal de groupes génétiques (K) était de 4 (figure A24 de I'annexe). Le
regroupement a séparé les sites les plus a I'ouest, Musquanousse (MUS) et Musquaro (MUQ),
des autres sites ainsi que I'un de I'autre, mais les profils de regroupement ont montré que les
populations n’étaient pas clairement distinctes dans cette UD. Sur la base de ces analyses et
de notre arbre de décision, les critéres pour plusieurs groupes génétiques (caractére distinct)
dans I'UD 7 sont remplis.
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Pour évaluer les preuves de I'importance sur le plan de I’évolution, nous nous appuyons sur des
données génomiques a haute densité ou sur les données sur le cycle biologique et les données
climatiques. Aucune donnée génomique a haute densité (matrice de 220 000 SNP ou
reséquencage du génome entier) n’était disponible pour les sites de 'UD 7 selon les limites du
COSEPAC (2010). Les données sur le cycle biologique étaient généralement limitées pour les
populations de I'UD 7. Les données sur trois populations (Gros Mecatina, Etamamiou et
Olomane) ont révélé des similarités dans I'age des saumoneaux (3,43 a 3,66 ans), avec
quelques différences dans I'age en mer (1,08 a 1,93 an) (Hutchings et Jones 1998). Dionne et
al. (2008) ont signalé des différences entre les UD du Québec en ce qui a trait a la proportion
d’'unibermarins en se basant sur les données du ministére des Ressources Naturelles et de la
Faune du Québec (MRNF) de 2004 (Caron et al. 2005). Cet ensemble de données englobe

16 rivieres de 'UD 7 et, bien qu’il montre une proportion variable de saumons unibermarins
entre les rivieres, aucun profil géographique clair ne se dessine (Caron et al. 2005). Dans
'ensemble, il n'existe pas de preuves nettes des différences de cycle biologique dans I'UD 7.
Etant donné I'absence d’une rupture géographique claire associée génétiquement dans I'UD 7,
nous n’avons pas poursuivi I'évaluation des différences climatiques (mais voir la section
ci-aprés Réévaluation de la limite entre les UD 7, 8 et 10).

Dans I'ensemble, nos analyses confirment I'existence d’une unité distincte et importante sur le
plan de I'évolution (UD) dans I'UD 7 reconnue. Bien que les critéres de caractére distinct aient
été respectés pour certains cours d’eau, les données disponibles n’ont pas permis de
démontrer I'importance. Par conséquent, nous proposons que I'UD 7 reste une UD unique. En
outre, d’aprés notre analyse et celles d’études antérieures (Dionne et al. 2008), nous suggérons
de faire passer la riviére de la Corneille (actuellement dans I'UD 8) dans I'UD 7, ce qui donne
une limite non contigué (voir plus de détails dans la section ci-aprés Réévaluation de la limite
entre les UD 7, 8 et 10).

UD 8 Ouest de la Cote-Nord du Québec (ancienne UD) — Modification de la limite

Cette UD s’étend vers I'est depuis la riviere Natashquan (inclusivement) le long de la Céte-Nord
du Québec jusqu’a la riviere des Escoumins a 'ouest (inclusivement). Les saumons de 'UD 8
présentent la plus forte proportion de pluribermarins par rapport aux populations des autres UD
du Québec (COSEPAC 2010; April et al. 2023).

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, les données génétiques sur les
microsatellites, de méme que les données sur I'habitat et le cycle biologique séparaient cette
région de la Cdte-Nord des UD 7 et 10 (Dionne et al. 2008). Les limites est et ouest de 'UD
semblent étre une zone de transition vers I'UD 7 et 'UD 10, respectivement (Dionne et al.
2008), et n'ont pas de caractéristique géographique claire comme limite. Des études génétiques
récentes montrent que des sites de 'UD 8 et de 'UD 7 (est de la Cote-Nord du Québec)
constituent un groupe génétique (Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021), mais d’autres études
suggérent des différences génétiques entre les sites de 'UD 8 et de 'UD 7 (Dionne et al. 2008;
Moore et al. 2014). De plus, deux sites a la limite ouest de 'UD 8 (Laval et Escoumins) affichent
souvent une affinité avec 'UD 10 ou représentent leur propre groupe génétique (Moore et al.
2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021). Dans I'ensemble, une certaine ambiguité est
évidente quant aux limites de 'UD 8.

Il'y a 25 rivieres a saumon connues dans 'UD 8 (COSEPAC 2010) et nos ensembles de
données génétiques comprennent 11 sites pour les microsatellites et 12 sites pour les 96 SNP.
En utilisant 15 marqueurs microsatellites, le nombre optimal de groupes génétiques (K) était de
3, mais une structure supplémentaire était confirmée jusqu’a K=6 (figure A25 de I'annexe). Pour
K=3, les riviéres Laval, aux Anglais et de la Corneille ont commencé a se séparer les unes des
autres ainsi que des autres sites, malgré la présence de signaux de mélange. Ces sites sont
restés la principale source de séparation a des valeurs plus élevées de K. Certaines différences
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ont pu étre observées entre les sites est et ouest; cependant, les sites présentaient des niveaux
élevés de mélange. En utilisant 96 SNP, le nombre optimal de groupes génétiques (K) était de
2, mais une structure supplémentaire était confirmée jusqu’a K=8 (figure A26 de I'annexe). Ici,
les sites les plus a I'ouest (Escoumins et Laval) étaient regroupés et séparés des autres sites.
En outre, comme pour les microsatellites, les rivieres de la Corneille et aux Anglais étaient
regroupées séparément I'une de l'autre et des autres sites. Les sites a I'est et a 'ouest de la
riviere de la Corneille ont formé des groupes distincts avec des signaux mélangés, mais la
structure supplémentaire au-dela n’était pas aussi claire. Sur la base de ces analyses et de
notre arbre de décision, les critéres pour plusieurs groupes génétiques (caractére distinct) dans
'UD 8 sont remplis.

D’aprés les preuves de caractére distinct et de récentes études génétiques (Bradbury et al.
2021), il semble que les sites les plus a I'ouest (Laval et Escoumins) puissent appartenir a

I'UD 10. Nous avons donc réévalué les limites de I’'UD 8. La poursuite de cette analyse s’appuie
également sur I'évaluation précédente du COSEPAC, qui indiquait que 'UD 8 ne présentait pas
de caractéristiques géographiques claires aux limites avec 'UD 7 et 'UD 10, et que celles-ci
étaient donc quelque peu ambigués (COSEPAC 2010).

Réévaluation de la limite entre les UD 7, 8 et 10

Pour réévaluer la limite entre les UD 7, 8 et 10, nous avons exécuté STRUCTURE séparément
pour les ensembles de données sur les 96 SNP et les 15 microsatellites avec des sites des trois
UD précédemment reconnues en utilisant K=3. Pour les deux ensembles de données, les
différences génétiques correspondaient a une limite révisée entre les UD 10 et 8, mais aucune
modification de la limite entre les UD 7 et 8 n’était justifiée (figures 9 et 10). Les sites de Laval
et des Escoumins étaient plus étroitement liés aux sites de I'UD 10 (intérieur du Saint-Laurent).
En outre, nous notons qu’un site de 'UD 8, la riviére de la Corneille, était génétiquement
similaire a des sites de I'UD 7 (comme discuté ci-avant). La riviére de la Corneille ne se
distinguait pas des sites de I’'UD 7 jusqu’a des valeurs beaucoup plus élevées du regroupement
génétique (K=6 pour les deux ensembles de données). Sur la base de ces analyses, le
caractére distinct appuie une limite révisée entre les UD 8 et 10 et des arguments appuyaient le
déplacement de la riviére de la Corneille dans I'UD 7.

Nous avons également évalué si ces changements pouvaient répondre aux critéres
d’'importance sur le plan de I'évolution. Des données génomiques a haute densité (matrice de
220 000 SNP ou reséquencgage du génome entier) étaient disponibles pour huit populations au
total dans les UD 8 et 10, mais pour aucun site de I'UD 7 selon les limites du COSEPAC (2010).
Avec pcadapt, la riviere de la Corneille était clairement séparée de tous les autres sites le long
du premier axe des composantes principales et les autres sites de I'UD 8 (limite modifiée)
étaient regroupés étroitement, mais séparément, des sites de I'UD 10 (révisée) sur le deuxiéme
axe des composantes principales (figure A27 de 'annexe). Etant donné que la riviére de la
Corneille semble étre génétiquement similaire aux sites de I'UD 7, cette analyse appuie
davantage la division des trois UD le long de la Céte-Nord du Québec (UD 7, 8 et 10) et
soutient le placement de la riviere de la Corneille dans I’'UD 7. Nous avons supprimé la riviére
de la Corneille et relancé I'analyse afin de mieux évaluer les différences entre 'UD 8 et 'UD 10.
Sans la riviere de la Corneille, les différences entre I’'UD 8 révisée et 'UD 10 étaient nettes, car
les populations étaient séparées le long du premier axe des composantes principales

(figure A28 de I'annexe). Une séparation supplémentaire des sites de I'UD 8 est apparue le long
du deuxiéme axe des composantes principales, les sites de I'UD 10 étant généralement
étroitement regroupés sur les deux axes. En tout, 222 loci ont contribué de maniére importante
a la différenciation sur le premier axe des composantes principales, différenciant ainsi les deux
UD sur la base des limites révisées (valeur ajustée p [valeur g] <0,05) et ces loci étaient répartis
sur tous les chromosomes (figure A28 de I'annexe). Nous avons examiné la surreprésentation
des processus biologiques associés aux génes situés prés des loci aberrants a 'aide du
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progiciel topGO (Alexa et Rahnenfuhrer 2016). Au total, 79 processus biologiques étaient
largement surreprésentés (p <0,05) d’apreés I'ensemble de données aberrantes, avec une
grande proportion de processus liés a la « régulation de la biosynthése des métabolites
secondaires » et a la « détermination maternelle de I'axe antérieur/postérieur, embryon »

(figure A29 de I'annexe). Les métabolites secondaires sont produits par les plantes et les
micro-organismes et peuvent influencer la nutrition des poissons. Ce terme dans GO peut donc
étre lié au métabolisme des poissons (Vera et al. 2017). La détermination maternelle de I'axe
antérieur/postérieur est liée au développement embryonnaire guidé par des génes exprimeés par
la mére.

Pour les UD 8 et 10, les données sur le cycle biologique de 13 rivieres (catégorie des grands
saumons) et de neuf riviéres (catégorie des petits saumons) ont révélé une augmentation de
I'age des saumoneaux de I'ouest vers I'est (Chaput et al. 2006). Par exemple, les sites les plus
a l'ouest (Betsiamites, Laval et Escoumins) comptaient plus de 40 % et plus de 60 % de
saumoneaux de deux ans pour les catégories de grands et de petits saumons, respectivement
(Chaput et al. 2006), alors que le pourcentage de saumoneaux de deux ans dans les autres
populations (a I'est de Betsiamites) était inférieur a 34 % (fourchette : 0 a 34 %) eta 29 %
(fourchette : 0 a 29 %) pour les catégories de grands et de petits saumons, respectivement
(Chaput et al. 2006). L’age moyen en mer était variable, sans tendance claire en fonction de la
géographie, d’apres les 17 rivieres pour lesquelles des données étaient disponibles (Hutchings
et Jones 1998). Dionne et al. (2008) ont signalé des différences entre 'UD 8 et 'UD 10 en ce
qui concerne la proportion de saumons unibermarins; cette différence n’était toutefois pas
significative. Dans I'ensemble, les preuves d’une smoltification plus précoce dans le site le plus
a l'ouest soutiennent les différences de cycle biologique entre 'UD 8 et 'UD 10 avec les limites
modifiées.

A partir des différences génétiques, génomiques et du cycle biologique, nous proposons de
déplacer la limite entre les UD 8 et 10 vers I'est. En vue d’évaluer les différences climatiques
entre les UD révisées avec les nouvelles limites, nous suggérons de faire passer les rivieres
Betsiamites, Laval et des Escoumins dans I'UD 10 pour I'analyse. Les données climatiques
pour les UD 8 et 10 confirment également les différences lorsqu’on utilise les limites révisées
des UD (figure A30 de I'annexe). L’analyse de redondance a été réalisée avec 19 variables
bioclimatiques (voir le tableau A1 de I'annexe) pour toutes les riviéres de 'UD 8 et de 'UD 10
comme réponse et les groupes présumés de 'UD (deux groupes — d’aprés la limite révisée)
comme variable contraignante. L’analyse de la variance (ANOVA) sur I'analyse de redondance
a montré que le modéle était significatif (p <0,001) avec un R? ajusté de 0,22. L’axe 1 de
'analyse de redondance explique 24,3 % de la variance du modéle et montre clairement qu’il
faut déplacer les riviéres des Escoumins, Laval et Betsiamites de I'UD 8 a I'UD 10 (figure A30
de 'annexe). Cette différence sur I'axe 1 de I'analyse de redondance est due a la température
pendant les périodes les plus chaudes de I'année, la température maximale, la température
moyenne du trimestre, la température moyenne du trimestre le plus humide et la saisonnalité de
la température se trouvant haut sur I'axe. Cela indique que les températures estivales sont plus
élevées dans I'UD 10 que dans I'UD 8, ce qui est cohérent avec I'évaluation précédente de ces
UD qui a révélé des tempeératures plus élevées pendant la saison de croissance dans I’'UD 10
que dans I'UD 8 (COSEPAC 2010), ce qui peut également étre lié aux différences d’age des
saumoneaux entre ces régions.

Dans I'ensemble, nos analyses soutiennent une unité (UD) distincte et importante sur le plan de
I'évolution dans I'ouest de la Céte-Nord du Québec (UD 8); cependant, il faudrait revoir la limite
de cette unité avec celle de l'intérieur du Saint-Laurent (UD 10). La limite de I'UD 8 devrait
s’étendre de la riviere Natashquan (inclusivement) a la riviére Betsiamites (exclusivement). La
position exacte de cette limite ne peut étre que déduite des données actuelles, qui sont étayées
par les différences de cycle biologique, les données génétiques et les différences climatiques.
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Sur la base de cette limite révisée, les critéres de caractére distinct et d’importance de I'UD 8
par rapport a 'UD 10 voisine étaient respectés.

En outre, d’aprés notre analyse et celles d’études antérieures (Dionne et al. 2008), nous
proposons de faire passer la riviére de la Corneille (actuellement et physiquement dans I’'UD 8)
dans I'UD 7, ce qui donne une limite non contigué. |l existe des preuves claires que la riviére de
la Corneille est génétiquement similaire aux populations de I'UD 7. De surcroit, il existe des
preuves de différences fondées sur le génome entre la riviere de la Corneille et les populations
des UD 8 et 10. Ces différences ne peuvent pas étre expliquées par 'empoissonnement entre
ces régions, puisqu’il n'y a pas eu d’empoissonnement dans la riviere de la Corneille (ministére
des Foréts, de la Faune et des Parcs du Québec, données inédites). De plus, le cours supérieur
de la riviere de la Corneille est petit et n’atteint pas les bassins hydrographiques situés dans
I'UD 7, ce dont on peut déduire qu’il N’y a pas de connectivité physique. Sur la base des
données actuelles, il n’y a pas de différences claires dans le cycle biologique de la riviére de la
Corneille par rapport aux autres populations voisines.

UD 9 Anticosti (ancienne UD) — Inchangée

Cette UD englobe I'lle d’Anticosti. L’habitat d’eau douce de cette UD est caractérisé par un
gradient plus faible que celui des riviéres voisines de I'est de la Céte-Nord du Québec (UD 7
précédemment reconnue) et des températures plus basses par rapport a plusieurs UD
adjacentes (COSEPAC 2010).

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, les données génétiques disponibles dans
Dionne et al. (2008) montraient une divergence entre les populations d’Anticosti et celles des
UD voisines. Ces données donnaient également a penser que le flux génétique entre les
populations d’Anticosti était élevé, sans différences significatives dans la différenciation
génétique entre plusieurs rivieres (Fst=0,002). La distinction génétique des populations
d’Anticosti par rapport a celles des autres régions est également étayée par d’autres études
récentes (Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021).

Il'y a 25 rivieres a saumon connues sur I'lle d’Anticosti (COSEPAC 2010) et nos ensembles de
données génétiques comprennent trois de ces populations : les riviéres Jupiter, aux Saumons
et Chaloupe. Plus de la moitié des saumons de cette UD sont concentrés dans ces trois
populations. En utilisant 15 marqueurs microsatellites et I'ensemble de données sur les 96 SNP,
nous n’avons trouvé aucune preuve de structure génétique dans I'UD d’Anticosti (figures A31 et
A32 de 'annexe, respectivement). Sur la base de ces analyses et de notre arbre de décision,
les critéres pour plusieurs groupes génétiques (caractére distinct) dans 'UD ne sont pas remplis
et Anticosti devrait donc rester une seule UD.

Des preuves continuent de soutenir I'importance de I'UD d’Anticosti sur le plan de I'évolution.
Par exemple, Bourret et ses collaborateurs (2013) ont démontré que les paramétres
géologiques des riviéres d’Anticosti étaient distincts de ceux des rivieres du Québec et du
Labrador. En outre, la divergence génétique d’Anticosti par rapport a d’autres populations était
fortement liée a ces parameétres géologiques, lorsque les analyses ont été effectuées avec des
SNP aberrants présumés soumis a une sélection divergente (Bourret et al. 2013). De plus, le
COSEPAC (2010) indique que I'habitat d’eau douce de cette ile est caractérisé par un gradient
plus faible que celui des riviéres voisines et par des températures plus basses que dans
plusieurs UD adjacentes. Cependant, sur le plan de la température, I'habitat d’eau douce
d’Anticosti est similaire a celui de I'est de la Céte-Nord du Québec (d’apres les degrés-jours :
945 contre 938), mais plus frais que celui des autres UD du Québec (UD 8, 10, 12) [COSEPAC
2010]. Les saumons des rivieres d’Anticosti sont également plus petits que ceux des autres UD
du Québec (April et al. 2023).
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UD 10 Intérieur du Saint-Laurent (ancienne UD) — Modification de la limite

D’aprés la derniére évaluation du COSEPAC, cette UD s’étend vers I'ouest le long de la rive
nord du Saint-Laurent, depuis la riviére des Escoumins (non incluse) jusqu’au bas Saint-
Laurent, et revient vers I'est le long de la rive sud du Saint-Laurent jusqu’a la riviére Ouelle
(incluse). Elle est caractérisée par une proportion plus élevée de saumons unibermarins par
rapport a 'UD 8 voisine et 'dge moyen de smoltification y est également plus bas. Des données
récentes continuent de confirmer que les saumoneaux sont plus jeunes dans I'UD Intérieur du
Saint-Laurent (moyenne de 2,22 ans dans quatre riviéres) que dans les autres riviéres du
Québec, et les plus jeunes saumoneaux rapportés (Age moyen des saumoneaux) au Québec
se trouvent dans la riviere Jacques-Cartier (2,00 ans), dans cette UD (April et al. 2023). Cela
contraste avec les deux UD voisines, ou les saumoneaux sont plus agés (moyenne de 3,15 ans
pour la Gaspésie; moyenne de 3,08 ans pour 'ouest de la Cdte-Nord) [April et al. 2023].
Conformément aux saumoneaux plus jeunes et a la proportion plus élevée de saumons
unibermarins, cette UD affiche la durée de génération la plus courte (quatre ans) par rapport
aux autres UD du Québec (April et al. 2023). Elle est également caractérisée par les habitats
d’eau douce les plus chauds de la Cote-Nord du Québec. Cette UD englobe quatre UC;
cependant, les preuves de la séparation de ces UC reposaient sur des données génétiques
préliminaires et non sur des différences écologiques ou de cycle biologique (MPO et MRNF
2008).

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC (COSEPAC 2010), les données génétiques
tirées de Dionne et al. (2008) suggéraient que le flux génétique était limité entre cette UD et les
deux UD voisines (UD 8 et 12) et qu’il existait des différences de température entre les régions.
Des études génétiques récentes confirment les différences entre cette UD et I'UD voisine en
Gaspésie (Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021). Cependant, on a
reconnu que la limite entre 'UD 10 et 'UD 8 n’était pas clairement définie (COSEPAC 2010).
Sur la base de notre évaluation de I'UD 8 et des études génétiques récentes (Bradbury et al.
2021), nous avons réévalué et révisé la limite entre les UD 8 et 10, comme décrit en détail plus
haut (voir Réévaluation de la limite entre les UD 7, 8 et 10). Compte tenu de I'analyse qui
précede de I'UD 8 et de 'UD 10 ensemble, nous avons révisé les limites de cette UD pour
englober trois riviéres supplémentaires : les riviéres des Escoumins, Laval et Betsiamites,
déplacant ainsi la limite entre les UD 10 et 8 vers I'est (figures 9 et 10).

UD 12 Gaspésie-sud du golfe du Saint-Laurent (ancienne UD) — Deux UD
proposées : Gaspésie et sud du golfe du Saint-Laurent-Cap-Breton

Cette UD s’étend de la riviere Ouelle (exclue), dans I'ouest de la Gaspésie, jusqu’a la pointe
nord du Cap-Breton (environ 47°02’ N, 60°35’ O). Au moment de la derniére évaluation du
COSEPAC, les données génétiques figurant dans Dionne et al. (2008) permettaient de penser
que les populations de la Gaspésie et du nord-est du Nouveau-Brunswick représentent un
regroupement régional avec des niveaux élevés de flux génétique (moyenne Fst=0,011).
Cependant, I'étude ne portait que sur un seul réseau hydrographique (Miramichi) au sud de la
riviere Restigouche (Dionne et al. 2008), et donc presque tous les échantillons provenaient de
la région de la Gaspésie. Néanmoins, au moment de I'évaluation précédente, rien ne prouvait
que le sud-est du golfe présentait une divergence génétique ou de cycle biologique par rapport
a l'ouest du golfe du Saint-Laurent. Certains éléments probants, fondées sur des marqueurs
génétiques neutres, indiquaient que les riviéres de I'ouest du Cap-Breton pouvaient diverger de
celles de I'ouest du golfe, mais des données supplémentaires étaient nécessaires pour étayer
cette affirmation. D’autres travaux génétiques ont fourni peu de preuves d’une divergence dans
la région d’apres les allozymes (Verspoor 2005) et les riviéres du sud-est du golfe ont donc été
incluses avec la Gaspésie dans cette UD. Aucune donnée génétique n’était disponible pour les
populations de I'lle-du-Prince-Edouard (1.-P.-E.). De nombreux grands cours d’eau de
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I'lle-du-Prince-Edouard ont été fortement empoissonnés et les caractéristiques du cycle
biologique du saumon dans ces cours d’eau sont généralement semblables a celles que I'on
trouve ailleurs dans le sud-est du golfe (Cairns et al. 2010). Les populations de saumon de
I'le-du-Prince-Edouard ont donc été placées dans I'UD 12.

Des études génétiques récentes suggerent que les sites de la Gaspésie sont génétiguement
différenciés des sites du sud du golfe (Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury et al.
2021). Les différences génétiques entre les autres régions du sud du golfe n’ont pas été
présentées dans ces études.

Il y a 78 rivieres a saumon connues dans I'UD 12 précédemment reconnue (COSEPAC 2010)
et nos ensembles de données génétiques comprennent 47 sites pour les microsatellites et

41 sites pour les 96 SNP, dont certains se trouvent dans les mémes réseaux hydrographiques.
Avec 15 marqueurs microsatellites, le nombre optimal de groupes génétiques (K) était de 2, ce
qui séparait les sites en Gaspésie (incluant la riviere Restigouche) des sites du sud du golfe
(figure A33 de I'annexe). Une structure limitée était confirmée au-dela de K=2, a I'exception
d’une certaine différenciation observée dans quelques populations de I'lle-du-Prince-Edouard
pour K=3 (figure A33 de I'annexe). Avec 96 SNP, le nombre optimal de groupes génétiques (K)
était de 2 et aucune structure supplémentaire n’a été observée au-dela (figure A34 de I'annexe).
Pour K=2, les sites de la Gaspésie (incluant la riviere Restigouche) étaient regroupés
séparément des sites du sud du golfe. Sur la base de ces analyses et de notre arbre de
décision, les critéres pour plusieurs groupes génétiques (caractere distinct) dans 'UD 12 sont
remplis (voir la figure 11).

Pour évaluer les preuves de I'importance sur le plan de I'’évolution, nous nous appuyons sur des
données génomiques a haute densité ou sur les données sur le cycle biologique et les données
climatiques. Des données génomiques a haute densité (matrice de 220 000 SNP combinée au
reséquencage du génome entier) étaient disponibles pour 23 sites de 'UD 12. Ces sites
couvraient toutes les parties de 'UD, y compris des sites au Nouveau-Brunswick, a
I'lle-du-Prince-Edouard, en Nouvelle-Ecosse (y compris I'ouest du Cap-Breton) et au Québec
(Gaspésie). Pcadapt sépare clairement la Gaspésie de tous les emplacements du sud dans
'UD 12 le long du premier axe des composantes principales (CP) en utilisant les SNP a
I'échelle du génome (n=29 695 SNP - ensembles de données génomiques combinés). Une
population de I'lle-du-Prince-Edouard (complexe NEP-Nord-Est) était séparée des autres sites
le long du deuxiéme axe des composantes principales. En tout, 44 loci ont contribué de maniére
importante a la différenciation, sur le premier axe des composantes principales, entre la
Gaspésie et le reste de I'UD (valeur ajustée p [valeur q] <0,05) et ces loci étaient répartis sur
neuf chromosomes (figure A35 de I'annexe). Nous avons examiné la surreprésentation des
processus biologiques associés aux genes situés prés des loci aberrants a I'aide du progiciel
topGO (Alexa et Rahnenfuhrer 2016). Au total, 100 processus biologiques étaient
surreprésentés de maniére significative (p<0,05) d’aprés I'ensemble de données aberrantes,
avec une grande proportion de processus liés a la « transduction du signal médiée par I'oxyde
nitrique » (figure A36 de I'annexe). L’'oxyde nitrique peut jouer un réle dans le fonctionnement
du cerveau, des neurones, de la physiologie cardiovasculaire, de la réponse immunitaire et du
développement chez les poissons (Eddy 2005). Dans I'ensemble, les différences génomiques
adaptatives entre les sites de la Gaspésie et du sud du golfe sont confirmées, ce qui constitue
une preuve de I'importance sur le plan de I'évolution. Sur la base de notre arbre de décision,
nous avons également examiné les preuves de différences liées au cycle biologique et au
climat dans I'UD.

Dans le rapport du MPO et du MRNF (2009), les auteurs suggérent que I’'UD 12 reconnue est
représentée par sept UC de saumon atlantique (UC 9, 10, 11, 12, 18, 19 et une partie de

'UC 20). Cependant, les preuves permettant de séparer ces régions en sept UC étaient limitées
et reposaient uniquement sur certaines différences dans la migration océanique et des analyses
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geneétiques préliminaires. Aucune différence écologique ou de cycle biologique n’a été signalée
entre ces sept UC (MPO et MRNF 2008). Néanmoins, les données sur I'age des saumoneaux
indiquées dans Chaput et al. (2006) démontrent des différences entre les populations de la
Gaspésie et du sud du golfe. En général, 'age moyen de la smoltification est plus tardif dans les
populations de la Gaspésie (petits saumons : 2,81 a 3,34 ans; grands saumons : 2,78 a

3,42 ans) par rapport aux populations du sud du golfe (petits saumons : 2,11 a 2,86 ans; grands
saumons : 2,09 a 2,65 ans). Ce résultat est conforme aux données récentes selon lesquelles
une population de la Gaspésie (riviere Restigouche) est dominée par des saumoneaux de trois
ans (90 a 100 %) et une faible proportion de saumoneaux de deux ans (2 a 4 %) [Dauphin
2022]. De méme, les données sur 14 autres rivieres de la Gaspésie (au Québec) semblent
indiquer une prédominance des saumoneaux de trois ans, avec un 4ge moyen de 3,15 ans
(fourchette : 2,56 a 3,51 ans) [April et al. 2023]. Ceci contraste généralement avec les rivieres
du golfe du Saint-Laurent ou les saumoneaux sont principalement a4gés de deux et trois ans
(Cairns et al. en prép.4; Daigle 2023; Douglas et al. 2023). De plus, bien que les données soient
limitées, 'dge moyen en mer était souvent plus avancé pour les populations de la Gaspésie
(1,67 a 2,16 ans) que pour celles du sud du golfe (1,29 a 2,05 ans) (Hutchings et Jones 1998).
Dans I'ensemble, les preuves fondées sur I'dge des saumoneaux et, dans une certaine mesure,
sur 'adge en mer, montrent des différences de cycle biologique entre les deux groupes
geénétiquement distincts.

Les différences climatiques entre les sites de la Gaspésie et du sud du golfe étaient également
étayées (figure A37 de I'annexe). L’analyse de redondance a été réalisée avec 19 variables
bioclimatiques (voir le tableau A1 de I'annexe) pour toutes les rivieres de 'UD 12
précédemment reconnue comme réponse et les groupes présumés de I’'UD (deux groupes
génétiques : Gaspésie et sud du golfe) comme variable contraignante. L’analyse de la variance
(ANOVA) sur I'analyse de redondance a montré que le modele était significatif (p <0,001) avec
un R? ajusté de 0,18. Le premier axe de I'analyse de redondance explique 18 % de la variance
du modéele et sépare clairement les riviéres dans les nouvelles UD présumées (Gaspésie et sud
du golfe). Cette différence sur le premier axe de I'analyse de redondance est due a la variation
de la température, y compris la température moyenne, la température moyenne du trimestre le
plus chaud, la température maximale, la température du trimestre le plus froid et la température
du trimestre le plus sec. Ces résultats permettent de penser que les températures sont plus
élevées dans le sud du golfe qu’en Gaspésie. Pris ensemble, ces résultats confirment
I'existence de nettes différences climatiques liées aux deux principaux groupes génétiques. En
outre, il existe des différences dans la géologie sous-jacente entre ces deux régions (Tremblay
et Pinet 2016).

Dans I'ensemble, selon nos analyses, il existe deux unités distinctes et importantes sur le plan
de I'évolution (UD) dans I'UD 12 précédemment reconnue, qui séparent la Gaspésie (riviere
Restigouche incluse) des sites du sud du golfe du Saint-Laurent. Le caractére distinct de ces
deux UD est étayé par des données génétiques (voir la figure 11) et leur importance sur le plan
de I'évolution par des preuves génomiques d’adaptation, des différences liées au climat, des
différences dans la géologie sous-jacente et, dans une certaine mesure, des différences dans le
cycle biologique. Nous notons ici que des changements supplémentaires ont été apportés a
I'UD sud du golfe proposée sur la base des analyses de la section suivante (voir UD 13 Est du
Cap-Breton).

4 Cairns, D.K., S.D. Roloson, R.E. MacFarlane, and D.L. Guignion. In prep. Atlantic salmon life history, population
indicators, habitat, and threats on Prince Edward Island (SFA 17). DFO Can. Sci. Advis. Sec. Res. Doc.
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UD 13 Est du Cap-Breton (ancienne UD) — UD proposée (fusionnée) : sud du golfe
du Saint-Laurent-Cap-Breton

Cette UD s’étend de la pointe nord de I'ile du Cap-Breton (environ 47°02’ N, 60°35’ O) au
nord-est de la Nouvelle-Ecosse (environ 45°39’ N, 61°25’ O). On reconnaissait auparavant une
variation importante du cycle biologique dans cette UD, entre les rivieres de la cbte de
I'Atlantique et celles qui se déversent dans le lac Bras d’Or. On a également signalé qu’il y avait
une plus grande proportion de poissons unibermarins dans les riviéres qui se jettent dans
I'Atlantique que dans celles qui alimentent le lac Bras d’'Or. Il existe aussi des différences dans
le gradient fluvial entre ces régions, ainsi que des différences dans les tendances
démographiques. C’est pourquoi, lors de la derniére évaluation, on a suggéré qu’une certaine
structuration était possible dans I'UD, mais I'échantillonnage génétique était trop rare a I'époque
pour soutenir un quelconque profil géographique de cette structuration.

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC (COSEPAC 2010), les données génétiques
permettaient d’affirmer que les populations de 'UD de I'est du Cap-Breton étaient distinctes des
populations voisines de I'UD des hautes terres du sud de la Nouvelle-Ecosse (I'ancienne

UD 14) (Verspoor 2005). La différence entre ces deux régions est encore confirmée par des
études génétiques et génomiques récentes (Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury

et al. 2021). Cependant, les études n’ont pas permis de relever des différences génétiques
entre les sites du sud du golfe du Saint-Laurent et ceux de I'est du Cap-Breton (Moore et al.
2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021) et il pourrait s’avérer nécessaire d’apporter des
changements a 'UD 13.

Il'y a 30 rivieres a saumon connues dans I'UD 13 (COSEPAC 2010) et nos ensembles de
données génétiques comprennent six sites pour les microsatellites et trois sites pour les

96 SNP. En utilisant 15 marqueurs microsatellites et 96 SNP, nous n’avons pas trouvé de
preuves pour soutenir la subdivision de cette UD (figures A38 et A39 de I'annexe). Cependant,
nous notons également que d’aprés des travaux antérieurs, les sites de I'est du Cap-Breton se
regroupent avec les sites du sud du golfe et que I'évaluation précédente du COSEPAC
apportait un soutien limité pour séparer les sites de ces deux régions. Par conséquent, sur la
base de notre arbre de décision, nous réévaluons les preuves de la distinction génétique entre
le sud du golfe (UD nouvellement proposée) et I'est du Cap-Breton (UD 13 précédemment
reconnue). En utilisant STRUCTURE avec deux groupes génétiques (K=2) pour tous les sites
de I'est du Cap-Breton et du sud du golfe, nous n’avons trouvé aucune confirmation d’'une
distinction génétique entre ces deux régions, fondée sur les microsatellites ou 'ensemble de
données sur les 96 SNP (figure A40 de I'annexe). Par conséquent, d’aprées les données
génétiques, ces populations ne répondent donc pas aux critéres de caractére distinct et nous
proposons de regrouper ces sites (sud du golfe et est du Cap-Breton) en une seule UD.

Les données sur le cycle biologique confirment les similitudes entre les populations de I'est du
Cap-Breton et celles du sud du golfe. Les saumoneaux sont principalement agés de deux et
trois ans dans ces populations (Cairns et al. en prép.4; Daigle 2023; Douglas et al. 2023; Taylor
et al. en prép.%), ce qui contraste généralement avec les saumoneaux plus agés des
populations adjacentes de 'UD de la Gaspésie (April et al. 2023; Dauphin 2022). De plus, la
proportion de pluribermarins est plus grande dans les rivieres de I'est du Cap-Breton et du sud
du golfe (Cairns et al. en prép.4; Daigle 2023; Douglas et al. 2023; Taylor et al. en prép.®) que

5 Taylor, A.D., Raab, D., Hardie, D.C., and Brunsdon, E.B. In prep. Updated DFO Science information for Atlantic
Salmon (Salmo salar) populations in the Eastern Cape Breton region of Nova Scotia. DFO Can. Sci. Advis. Sec.
Res. Doc.
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dans les populations voisines des hautes terres du sud (Raab et al. en prép.6). Bien que des
rapports antérieurs suggérent une incidence plus élevée de poissons unibermarins dans
certains secteurs de I'est du Cap-Breton (COSEPAC 2010), des données récentes indiquent
que dans de nombreuses riviéres (riviere Baddeck, riviere Middle, riviere North), la majorité des
saumons passent deux hivers en mer avant de frayer (Taylor et al. en prép.®). Les données sur
la riviere Clyburn montrent également une proportion plus élevée de grands saumons que de
petits, bien que I'age en mer n’ait pas été précisé (Taylor et al. en prép.%). La seule riviere
surveillée dans I'est du Cap-Breton ou prédominent les saumons unibermarins est la riviere
Grand (Taylor et al. en prép.%). Les similarités dans I'’dge des saumoneaux et 'dge en mer
permettent de penser que la durée de génération est similaire pour les populations
(généralement plus de 5 ans) du sud du golfe et de I'est du Cap-Breton (Cairns et al. en prép.4;
Daigle 2023; Douglas et al. 2023; Taylor et al. en prép.®), et plus long que chez les populations
voisines des hautes terres du sud (Raab et al. en prép.6). La géologie de cette UD est
également similaire (vastes dépbts de charbon). Dans I'ensemble, ces données appuient
davantage le regroupement du sud du golfe et de I'’est du Cap-Breton en une seule UD.

UD 14 Hautes terres du sud de la Nouvelle-Ecossg (ancienne UD) — Deux UD
proposées : hautes terres du sud de la Nouvelle-Ecosse (ouest) et hautes terres
du sud de la Nouvelle-Ecosse (est)

Cette UD s’étend du nord-est de la Nouvelle-Ecosse continentale (environ 45°39’ N, 61°25’ O)
vers le sud et dans la baie de Fundy jusqu’au cap Split (environ 45°20’ N, 64°30’ O). Elle
n’englobe qu’une seule UC (MPO et MRNF 2008). L’habitat d’eau douce de cette UD est
souvent caractérisé par un pH relativement bas. Cette UD est également caractérisée par une
plus faible proportion de saumons pluribermarins par rapport a I'UD voisine de I'est du
Cap-Breton et du sud du golfe du Saint-Laurent (Raab et al. en prép.8). Les populations les plus
au sud de cette UD présentent certains des dges de saumoneaux les plus jeunes dans I'aire de
répartition canadienne du saumon atlantique (Chaput et al. 2006). L’age plus jeune des
saumoneaux et 'age en mer favorisent une durée de génération plus courte (4,3 a 4,4 ans pour
les populations échantillonnées; Raab et al. en prép.6) par rapport aux populations de I'est du
Cap-Breton et du sud du golfe du Saint-Laurent, ou elle est généralement supérieure a cinq ans
(Cairns et al. en prép.4; Daigle 2023; Douglas et al. 2023; Taylor et al. en prép.?). Les saumons
adultes de cette UD remontent dans les rivieres au printemps (mai-juin) et en été (juillet-ao(t),
une période différente de celle de 'UD voisine de I'intérieur de la baie de Fundy (Raab et al. en
prép.8).

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, les données sur ’ADN mitochondrial et les
microsatellites indiquaient un flux génétique minime entre cette UD et les UD voisines (UD 15
Intérieur de la baie de Fundy et UD 13 Est du Cap-Breton) (MPO et MRNF 2008). Des études
genomiques et génétiques récentes continuent de confirmer que les populations de I'UD sont
génétiquement distinctes de celles de ces UD voisines (Moore et al. 2014; Jeffery et al. 2018;
Bradbury et al. 2021). Une autre étude génétique utilisant les microsatellites et se concentrant
sur les riviéres des hautes terres du sud a trouvé deux groupes génétiques dans I'UD des
hautes terres du sud; ces deux groupes se divisaient généralement prés de Halifax, en
Nouvelle-Ecosse, ce qui correspond aux limites des zones de péche du saumon (ZPS) dans la
région (O’Reilly et al. 2012).

6 Raab, D., Taylor, A.D., Hardie, D.C., and Brunsdon, E.B. In prep. Updated DFO Science information for Atlantic
Salmon (Salmo salar) populations in the Southern Upland region of Nova Scotia (SFAs 20 and 21) of relevance
to the COSEWIC status report. DFO Can. Sci. Advis. Sec. Res. Doc.
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Il'y a 31 riviéres & saumon connues dans I'UD 14 Hautes terres du sud de la Nouvelle-Ecosse
(COSEPAC 2010) et nos ensembles de données génétiques comprennent des échantillons
provenant de 13 sites pour les microsatellites et de neuf sites pour les 96 SNP. En utilisant

15 marqueurs microsatellites, le nombre optimal de groupes génétiques (K) était de 2 et une
structure supplémentaire était confirmée jusqu’a K=10 (figure A41 de I'annexe). Pour K=2, une
rupture génétique apparait clairement entre les sites a I'est et a 'ouest de la riviére
Musquodoboit et ce profil de regroupement était encore présent pour K=3, mais avec la riviére
Round Hill (ROH) formant son propre groupe nettement distinct. Des valeurs plus élevées de K
séparaient de nombreux sites en leur propre groupe. En utilisant 96 SNP, le nombre optimal de
groupes génétiques (K) était de 3 (figure A42 de 'annexe), mais une structure supplémentaire
était confirmée jusqu’a K=4 (figure A42 de I'annexe). Pour K=3, la riviéere Round Hill a formé un
groupe séparé des autres sites et pour K=4, la riviere Musquodoboit s’est groupée séparément
des autres sites; cependant, nous notons que les profils de regroupement n’étaient pas
clairement distincts, sauf pour la riviere Round Hill. D’aprés ces ensembles de données, il existe
des preuves de I'existence de groupes distincts a I'est et a I'ouest de la riviere Musquodoboit
dans I'UD des hautes terres du sud de la Nouvelle-Ecosse, la riviere Musquodoboit se
regroupant avec les sites du sud et de I'ouest de cette région; les critéres pour plusieurs
groupes geénétiques (caractére distinct) sont donc remplis (voir la figure 12). Cette différence
était plus prononcée dans notre ensemble de données sur les microsatellites et cette division
est similaire & une autre, entre les ZPS 21 et 20 prés de Halifax, en Nouvelle-Ecosse. Des
travaux génétiques antérieurs ont confirmé I'existence de différences génétiques entre ces deux
ZPS a partir de données sur les microsatellites (O’Reilly et al. 2012), et sont donc cohérents
avec les différences signalées ici.

En outre, la riviere Round Hill était clairement distincte de tous les autres sites. Bien qu’elle ait
été regroupée avec la riviere Gaspereau (située a l'intérieur de la baie de Fundy) dans certaines
études axées sur les SNP (Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021), d’autres études indiquent
que ces sites sont génétiquement distincts les uns des autres (O'Reilly et al. 2012; Moore et al.
2014). Dans notre ensemble de données sur les microsatellites, les riviéres Gaspereau et
Round Hill sont trés distinctes I'une de l'autre (Fst=0,112). Les riviéres de 'UD des hautes
terres du sud et de I'UD de l'intérieur de la baie de Fundy sont également séparées
géographiquement les unes des autres (plus de 70 km) et nous ne pensons donc pas qu'il faille
réévaluer la limite entre ces UD pour le moment. Nous reconnaissons qu’aucun autre site n’a
été échantillonné prés de la riviere Round Hill, les sites les plus proches dans les ensembles de
données étant les rivieres Tusket et Salmon (Digby). Selon la base de données sur les riviéres
de 'OCSAN, il y a neuf riviéres a saumon entre les rivieres Round Hill et Salmon (Digby), bien
que le statut de plusieurs de ces populations soit inconnu ou perdu, ce qui permet de penser
qu'il pourrait exister un nombre limité de rivieres a saumon dans cette région. Dans I’ensemble,
la riviere Round Hill semble unique parmi les rivieres des hautes terres du sud, ainsi que dans
la baie de Fundy (O’Reilly et al. 2012; Moore et al. 2014). Elle se différencie fortement de tous
les sites de notre ensemble de données sur les microsatellites (Fst>0,1036) et rien ne prouve
donc que la riviére Round Hill appartiendrait & une UD proche. La forte divergence génétique de
la riviere Round Hill peut étre due a une dérive récente rapide et non au degré d’isolement
reproductif a long terme compte tenu des faibles quantités de variation génétique et d’éventuels
goulots d’étranglement génétiques (O'Reilly et al. 2012).

Pour évaluer les preuves de I'importance sur le plan de I’évolution en vue de diviser 'UD 14,
nous nous appuyons sur des données génomiques a haute densité ou sur les données sur le
cycle biologique et les données climatiques. Des données génomiques a haute densité (matrice
de 220 000 SNP ou reséquencgage du génome entier) n’étaient disponibles que pour deux sites
dans I'UD 14 et la couverture géographique était donc limitée. Les analyses effectuées a l'aide
d’'une population de I'est et d’'une population de I'ouest des hautes terres du sud ont révélé des
différences génomiques auxquelles contribuaient des centaines de SNP (figure A43 de
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'annexe). Les analyses d’ontologie génique ont révélé que les loci aberrants contribuant a ces
différences étaient associés a divers processus biologiques, en particulier a la « localisation du
réticulum endoplasmique », ainsi qu’a des processus liés a la pigmentation et a la vision
(c’est-a-dire la « biosynthése de la mélanine » et « I'organisation structurelle du nerf optique »).
Bien que les preuves génomiques soutiennent les différences entre I'est et 'ouest, nous
reconnaissons que ces différences peuvent refléter des différences au niveau de la population
plutét qu’au niveau de 'UD.

Les données sur le cycle biologique étaient quelque peu limitées pour les populations de

'UD 14, méme si des travaux antérieurs suggéraient que les populations les plus au sud
présentent certains des ages de saumoneaux les plus jeunes dans l'aire de répartition
canadienne (Chaput et al. 2006). Des données sur 'dge des saumoneaux étaient disponibles
pour quatre (petits saumons) a six (grands saumons) populations (Chaput et al. 2006). C’est
dans un site de la partie sud-ouest de I'UD (riviere Tusket) que I'on a observé la plus forte
proportion de saumoneaux d’'un an (34,7 %) au Canada (Chaput et al. 2006). Cependant, dans
d’autres sites de 'UD, on trouvait généralement moins de 4 % de saumoneaux d’'un an; la
riviere Tusket pourrait donc étre unique dans cette UD et ne pas refléter les différences
géographiques entre la partie est et ouest de cette UD reconnue. Pour les autres sites de

'UD 14 précédemment reconnue, I’dge moyen des saumoneaux se situait entre 2,02 et

2,40 ans (selon le groupe de saumons), sans profil géographique net (Chaput et al. 2006), ce
qui suggeére des différences limitées entre I'est et 'ouest des hautes terres du sud. La
proportion de petits saumons femelles était plus faible a partir de la riviere Musquodoboit en
allant vers I'ouest (fourchette de 0,2 a 0,46) et Iégérement plus élevée pour les sites vers l'est
(0,59 a 0,63), d’apres les cinq riviéres pour lesquelles des données étaient disponibles. En
outre, 'dge moyen en mer était disponible pour quatre rivieres de 'UD, mais la fourchette était
généralement limitée (1,08 a 1,29 an). Dans I'ensemble, il existe quelques preuves de
différences de cycle biologique dans I'age des saumoneaux et la proportion de saumons
femelles entre I'est et 'ouest de I'UD 14.

Les différences climatiques entre les sites de I'est et de I'ouest des hautes terres du sud (a I'est
et a 'ouest de la riviére Musquodoboit) ont également été confirmées (figure A44 de I'annexe).
L’analyse de redondance a été réalisée avec 19 variables bioclimatiques (voir le tableau A1 de
'annexe) pour toutes les rivieres de I'UD 14 précédemment reconnue comme réponse et les
groupes présumes de 'UD (deux groupes génétiques : est et ouest) comme variable
contraignante. L’analyse de la variance (ANOVA) sur I'analyse de redondance a montré que le
modéle était significatif (p <0,001) avec un R? ajusté de 0,25. Le premier axe de I'analyse de
redondance expliquait 25,5 % de la variance du modéle et séparait clairement les rivieres dans
les nouvelles UD présumées (est et ouest de la riviere Musquodoboit). Cette différence sur le
premier axe de I'analyse de redondance est due aux précipitations estivales, les précipitations
du trimestre le plus chaud, les précipitations du trimestre le plus sec et les précipitations du
mois le plus sec se trouvant haut sur I'axe, ce qui confirme des niveaux de précipitations
estivales plus élevés a I'est qu’a 'ouest. La température moyenne contribuait également aux
différences et était plus élevée a I'ouest qu’a 'est. Pris ensemble, ces résultats confirment
I'existence de nettes différences climatiques liées aux deux principaux groupes génétiques.

De plus, une analyse de regroupement fondée sur la variation environnementale pour

72 rivieres de I'UD 14 a relevé trois groupes principaux (voir la figure 15 dans MPO 2013). Les
sites a 'ouest de la riviere Musquodoboit forment deux groupes plus similaires, tandis que les
sites a I'est de la riviére constituent un groupe distinct. Ce profil confirme encore que les
groupes génétiques identifiés ici sont associés a des différences dans les caractéristiques des
bassins hydrographiques qui pourraient entrainer une adaptation locale (MPO 2013). Une
variable environnementale particuliére qui differe entre ces bassins hydrographiques est
I'acidification (Bowlby et al. 2014). Les riviéres a I'ouest de la riviere Musquodoboit ont tendance

38



a avoir un pH plus bas, avec plus de 60 % des riviéres classées dans la catégorie 1 (pH<4,7)
ou 2 (pH de 4,8 a 5,0); en revanche, environ 60 % des riviéres a l'est de la riviere Musquodoboit
sont classées dans la catégorie 3 (pH de 5,1 a 5,4) ou 4 (pH>5,4) (Bowlby et al. 2014). Enfin,
chez de nombreuses espéces marines, on observe une rupture biogéographique majeure prés
de Halifax, en Nouvelle-Ecosse, correspondant & un gradient de température océanique
(Stanley et al. 2018). Cette rupture génétique se retrouve chez cinq espéces de différents
taxons, notamment la coquille Saint-Jacques (Placopecten magellanicus), le crabe vert
(Carcinus maenas), la morue franche (Gadus morhua), le homard d’Amérique (Homarus
americanus) et la crevette nordique (Pandalus borealis). On a constaté que ces différences
étaient associées a la température au fond en hiver et a la température de la surface de la mer
au printemps (Stanley et al. 2018). Les différences dans la température de la surface de la mer
au printemps entre les deux groupes génétiques permettent de penser que les saumoneaux qui
migrent en mer sont confrontés a des températures de la surface différentes. En général, on en
déduit que les différences entre ces deux groupes génétiques dans les hautes terres du sud de
la Nouvelle-Ecosse peuvent étre dues a une adaptation locale a divers facteurs
environnementaux rencontrés dans I’eau douce et le milieu marin. De méme, on a utilisé les
différences environnementales dans les habitats marins et d’eau douce (c’est-a-dire les zones
d’adaptation communes) pour délimiter les UD du saumon du Pacifique, ce qui étaye les
preuves du caractére distinct et de I'importance sur le plan de I'évolution (Holtby et Ciruna 2007;
COSEPAC 2018).

Dans I'ensemble, nos analyses suggérent qu’il existe deux unités (UD) distinctes et importantes
sur le plan de I'évolution dans les hautes terres du sud de la Nouvelle-Ecosse, qui séparent les
rivieres de I'est (a I'est de la riviere Musquodoboit) de celles de I'ouest (de la riviere
Musquodoboit [inclusivement] vers I'ouest) [voir la figure 12]. Le caractere distinct de ces deux
UD est étayé par des données génétiques et leur importance sur le plan de I’évolution par de
nombreuses différences environnementales, des différences génomiques et quelques preuves
de différences de cycle biologique.

UD 15 Intérieur de la baie de Fundy (ancienne UD) — Retrait d’une riviére

Cette UD s’étend du cap Split (environ 45°20’ N, 64°30’ O) autour de I'intérieur de la baie de
Fundy jusqu’a un point situé juste a 'est de I'estuaire du fleuve Saint-Jean (environ 45°12’ N,
65°57’ O). De nombreux empoissonnements ont eu lieu dans cette UD; récemment, ils étaient
constitués de stocks de géniteurs provenant des populations de I'intérieur de la baie de Fundy
(Gibson et al. 2003). Une grande partie des empoissonnements récents a eu lieu dans le cadre
du programme de banque de génes vivants du MPO, dont on pense qu’il a contribué a prévenir
I'extinction du saumon dans cette UD (Gibson et al. 2008).

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, les données génétiques suggéraient de
fortes différences génétiques entre cette UD et les UD voisines (COSEPAC 2010). En outre, les
saumons de cette UD semblent afficher un comportement migratoire unique (généralement
limité a la baie de Fundy et au golfe du Maine) (COSEPAC 2010). Des études de génétique
récentes confirment que les rivieres de cette UD se distinguent des autres UD voisines (Moore
et al. 2014; Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021). Cependant, nous notons qu’un site de
I'UD, la riviere North, est souvent regroupé avec des sites de la région du Golfe (Jeffery et al.
2018; Bradbury et al. 2021). De plus, un autre site (la riviere Gaspereau) est souvent considéré
comme unique (Moore et al. 2014) et parfois regroupé avec la riviere Round Hill dans 'UD 14
(Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021). En effet, selon Moore et al. (2014), de nombreux
sites de cette UD sont uniques. De surcroit, Moore et al. (2014) suggérent, d’aprés les données
sur les microsatellites, qu’il existe deux groupes génétiques dans I'UD de I'intérieur de la baie
de Fundy qui sont séparés par le cap Chignectou (séparant les sites de la baie de Chignectou
et du bassin Minas). Cette indication est cohérente avec des travaux génétiques antérieurs
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selon lesquels ces deux régions refletent des lignées évolutives distinctes (Verspoor et al. 2002;
Vandersteen Tymchuk et al. 2010). Cependant, d’aprés un ensemble plus important de
données sur les SNP, Moore et al. (2014) ont constaté que les sites de cette UD semblent soit
représenter leur propre groupe individuel unique, soit se regrouper avec les populations du
Golfe.

Il existe 17 rivieres a saumon connues dans I'UD 15 (COSEPAC 2010) et nos ensembles de
données génétiques comprennent chacun sept sites. En utilisant 15 marqueurs microsatellites,
le nombre optimal de groupes génétiques (K) était de 6, mais une structure supplémentaire était
confirmée jusqu’a K=7 (figure A45 de I'annexe). Pour K=2, une rupture génétique était évidente
entre le bassin Minas et la baie de Chignectou, mais avec la riviere Gaspereau se regroupant
avec la baie de Chignectou. Cependant, a des valeurs plus élevées de K, le site de la riviere
Gaspereau et d’autres formaient leur propre groupe distinct ou étaient regroupés avec des sites
voisins (figure A45 de I'annexe). En utilisant 96 SNP, le nombre optimal de groupes génétiques
(K) était de 2 (figure A46 de I'annexe). Une structure supplémentaire était soutenue jusqu’a K=7
(figure A46 de I'annexe). Pour K=2, le profil géographique n’était pas aussi clair qu’avec
I'ensemble de données sur les microsatellites, car certains sites du bassin Minas (riviéres
Gaspereau et North) étaient regroupés avec des sites de la baie de Chignectou (Point Wolfe et
riviere Big Salmon), tandis que d’autres sites du bassin Minas formaient leur propre groupe.
Pour des valeurs plus élevées de K, les sites peuvent finalement étre essentiellement séparés
en leur propre groupe. Sur la base des deux ensembles de données, il existe des preuves de
I'existence de groupes génétiques distincts dans l'intérieur de la baie de Fundy, ainsi que des
preuves d’une division géographique entre la baie de Chignectou et le bassin Minas. Cette
différence était plus apparente dans les microsatellites et certaines populations s’en écartaient
dans les 96 SNP (les rivieres Gaspereau et North ne sont pas complétement séparées des sites
de la baie de Chignectou jusqu’a des valeurs plus élevées de K). Il est important de noter que la
majorité de ces échantillons ont été collectés au début des années 2000 (2000 a 2002), et nous
prévoyons donc que les signaux de notre ensemble de données reflétent les signaux
génétiques des populations sauvages avant les changements potentiels associés au
programme de banque de génes vivants.

Pour évaluer les preuves de I'importance sur le plan de I’évolution, nous nous appuyons sur des
données génomiques a haute densité ou sur les données sur le cycle biologique et les données
climatiques. Les données génomiques a haute densité (matrice de 220 000 SNP ou
reséquencage du génome entier) n’étaient disponibles que pour quatre sites de 'UD 15. Bien
que la couverture géographique soit assez limitée, ce qui rend les inférences difficiles, nous
avons inclus cette analyse ici avec la mise en garde qu’il n’y a probablement pas assez de
données pour répondre pleinement aux critéres de I'importance. Avec pcadapt, la riviere
Gaspereau formait un groupe séparé des autres sites de I'UD 15 le long du premier axe des
composantes principales (figure A47 de 'annexe). Les autres sites étaient séparés le long du
deuxiéme axe des composantes principales, la riviere North présentant une plus grande
différenciation des autres sites. En tout, 441 loci ont contribué de maniére importante a la
différenciation sur les deux axes des composantes principales (valeur ajustée p [valeur q]
<0,05) et ces loci étaient répartis sur 28 chromosomes (sur 29) [figure A47 de I'annexe]. Nous
avons examiné la surreprésentation des processus biologiques associés aux génes situés pres
des loci aberrants a I'aide du progiciel topGO (Alexa et Rahnenfuhrer 2016). Au total,

89 processus biologiques étaient largement surreprésentés (p<0,05) d’aprés I'ensemble de
données aberrantes, avec une grande proportion de processus liés a la « régulation positive de
la prolifération des cellules mésenchymateuses impliquées dans le développement de

'uretere » (figure A48 de I'annexe), qui concerne le développement embryonnaire de la
connexion entre les reins et la vessie urinaire chez les poissons. Dans I’ensemble, bien que
I'analyse en composantes principales soutienne la forte divergence génomique de la riviere
Gaspereau, elle n’étaye pas les différences importantes sur le plan de I'évolution entre la baie
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de Chignectou et le bassin Minas, car les rivieres Big Salmon (baie de Chignectou) et
Stewiacke (bassin Minas) étaient regroupées séparément, mais plus étroitement ensemble
dans I'espace de I'analyse en composantes principales. Nous reconnaissons néanmoins
gu’avec un seul site de la baie de Chignectou, il peut étre difficile de trouver des preuves de
différences importantes sur le plan de I'évolution.

En ce qui concerne le cycle biologique, des rapports précédents donnent a penser que les
populations de saumon de I'intérieur de la baie de Fundy ont un cycle biologique similaire,
différent de celui des populations de I'extérieur de la baie de Fundy, a I'exception de la riviére
Gaspereau (MPO 2010). Le saumon de la riviere Gaspereau affiche des habitudes migratoires
en mer différentes et des caractéristiques de cycle biologique plus semblables a celles du
saumon de I'extérieur de la baie de Fundy (MPO 2010). De ce fait, nous ne soutenons pas ici
les différences de cycle biologique entre la baie de Chignectou et le bassin Minas.

Les différences climatiques entre les sites séparés par le cap Chignectou (séparant les sites de
la baie de Chignectou et du bassin Minas) étaient confirmeées (figure A49 de I'annexe). Dans ce
cas, une UD présumée couvre les sites du bassin Minas de la riviere Cornwallis a la riviere Fox
(d’aprés la base de données sur les rivieres de 'OCSAN) et l'autre UD présumée englobe les
sites de la baie de Chignectou jusqu’a la fin de la limite de 'UD (de la riviere Apple a la riviere
Mispec). L’analyse de redondance a été réalisée avec 19 variables bioclimatiques (voir le
tableau A1 de I'annexe) pour toutes les rivieres de I'UD 15 comme réponse et les groupes
présumés de I'UD (bassin Minas et baie de Chignectou) comme variable contraignante.
L’analyse de la variance (ANOVA) sur I'analyse de redondance a montré que le modéle était
significatif (p=0,001) avec un R? ajusté de 0,15. Le premier axe de I'analyse de redondance
expliquait 16,9 % de la variance du modéle et séparait clairement les rivieéres dans les nouvelles
UD présumées (séparées au cap Chignectou). Cette différence sur le premier axe de I'analyse
de redondance était principalement due aux variables de température, la température du
trimestre le plus humide, la température du trimestre le plus froid, la température moyenne et la
température minimale se trouvant haut sur I'axe. Ces variables avaient des valeurs plus élevées
pour le bassin Minas, dénotant des températures plus chaudes dans cette région par rapport a
la baie de Chignectou. Pris ensemble, ces résultats confirment I'existence de différences
climatiques liées aux deux principaux groupes génétiques. En outre, I'environnement estuarien
du bassin Minas est sablonneux, tandis que la baie de Chignectou est caractérisée par un
estuaire vaseux (Amos et al. 1991). Dans le bassin Minas, I'habitat sablonneux combiné a une
action intermédiaire des vagues et des courants forts donne des niveaux plus faibles de
sédimentation (Shepherd et al. 1995). En revanche, I'habitat vaseux de la baie de Chignectou,
plus exposé aux houles océaniques et a I'action des vagues, peut entrainer des niveaux
d’érosion plus éleveés, et donc des concentrations de sédiments en suspension plus importantes
dans la baie de Chignectou que dans le bassin Minas (Shepherd et al. 1995).

En plus de ces différences, selon des études antérieures, ces deux régions reflétent des lignées
évolutives distinctes (Verspoor et al. 2002; Vandersteen Tymchuk et al. 2010). Nous avons
examiné ces données pour déterminer si elles étayent davantage les preuves de l'importance.
Verspoor et al. (2002) ont identifié un haplotype mitochondrial unique qui était prévalent dans
les populations du bassin Minas (présent chez plus de 35 % des individus) mais absent dans
les populations de la baie de Chignectou. En dépit de leur grande proximité, cela confirme
I'existence de différentes histoires de colonisation entre ces régions, probablement dues a des
histoires glaciaires différentes, et suggere que le flux génétique a été restreint depuis la
colonisation (Verspoor et al. 2002). Ces résultats plaident en faveur du caractére distinct, mais
ils ne permettent pas nécessairement de répondre aux critéres d’'importance. Cependant,
d’autres travaux ont été menés sur les populations de I'intérieur de la baie de Fundy pour
examiner les différences d’expression génétique qui pourraient confirmer une adaptation locale
(Vandersteen Tymchuk et al. 2010). Vandersteen Tymchuk et ses collaborateurs (2010) ont
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constaté que davantage de genes étaient exprimés de maniere différentielle entre les riviéres
de la baie de Chignectou et du bassin Minas (164 génes exprimés de maniere différentielle) par
rapport aux rivieres de ces régions (29 génes dans la baie de Chignectou et 46 génes dans le
bassin Minas). Les conditions environnementales entre les régions comprennent des
différences dans le type et la quantité des sédiments, qui pourraient donner des niveaux
différents d’exposition aux contaminants entre les populations de I'intérieur de la baie de Fundy
dans la baie de Chignectou et le bassin Minas (Vandersteen Tymchuk et al. 2010). En effet, les
genes exprimés de maniére différentielle entre les régions de I'intérieur de la baie de Fundy
sont ceux liés a I'exposition aux contaminants, notamment les protéines de liaison des acides
gras, d’autres génes de transport des lipides et des génes liés au stress oxydatif (Vandersteen
Tymchuk et al. 2010). Néanmoins, I'’étude reconnait que les différences entre les régions
n’étaient pas aussi bien étayées que dans Verspoor et al. (2002) et qu’elles sont compliquées
par les conditions expérimentales.

Dans I'ensemble, les preuves de I'importance entre le bassin Minas et la baie de Chignectou se
reflétent ici principalement dans les données sur le climat et I'habitat et I'importance n’est pas
soutenue par les données sur le cycle biologique ou la génomique. Par conséquent, un seul des
trois critéres d’'importance est rempli et la division des populations de la baie de Chignectou et
du bassin Minas n’est pas confirmée pour le moment.

Bien que la division de cette UD ne soit pas étayée, nous trouvons de forts arguments en faveur
de l'unicité génétique et le caractére distinct de la riviere Gaspereau par rapport aux autres
réseaux hydrographiques de I'intérieur de la baie de Fundy, concordant avec d’autres études
génétiques (Moore et al. 2014). D’aprés les valeurs par paire de Fst a 15 loci microsatellites, la
riviere Gaspereau est fortement divergente de tous les autres sites de l'intérieur de la baie de
Fundy (Fst>0,071). Nous trouvons également des preuves de fortes différences génomiques
entre la riviere Gaspereau et tous les autres sites échantillonnés dans I'intérieur de la baie de
Fundy (figure A47 de I'annexe). De plus, comme indiqué précédemment, les caractéristiques du
cycle biologique du saumon de la riviere Gaspereau sont distinctes de celles des autres
populations de l'intérieur de la baie de Fundy. Le saumon de la riviere Gaspereau affiche des
habitudes migratoires en mer différentes de celles des autres populations de l'intérieur de la
baie de Fundy et des caractéristiques de cycle biologique plus semblables a celles du saumon
de I'extérieur de la baie de Fundy (DFO 2010). La proportion de saumons pluribermarins dans
la riviere Gaspereau est similaire a celle des autres riviéres de I'extérieur de la baie de Fundy,
comme le cours supérieur du fleuve Saint Jean et la riviere Nashwaak (Reader et al. en
prép.”8). La proportion de saumons pluribermarins (plus de 36 % de dibermarins) dans la riviére
Gaspereau n’est pas la méme que dans les autres riviéres de l'intérieur de la baie de Fundy,
comme la riviere Big Salmon, qui compte plus de 98 % de saumons unibermarins (Reader et al.
en prép.8). La période de la montaison des adultes dans la riviere Gaspereau est également
beaucoup plus précoce (début mai/juin) par rapport aux autres populations de l'intérieur de la
baie de Fundy, qui remontent habituellement a la fin de I'été et a 'automne (Reader et al. en
prép.8). Certaines populations de I'extérieur de la baie de Fundy ont aussi des montaisons plus
précoces, par exemple celle du cours supérieur du fleuve Saint Jean, ou I'on rapporte que la
majorité des saumons remontent en juillet (Reader et al. en prép.”). Le saumon de la riviere
Gaspereau entreprend également une migration marine vers des régions éloignées de I'océan

7 Reader, J.M., Hardie, D.C., McWilliam, S. Brunsdon, E., and Gautreau, M. In prep. Updated information on Atlantic
Salmon (Salmo salar) populations in southwest New Brunswick (outer portion of SFA 23) of relevance to the
COSEWIC status report. DFO Can. Sci. Advis. Sec. Res. Doc.

8 Reader, J.M., Hardie, D.C., McWilliam, S., Brunsdon, E., Notte, D., and Gautreau, M. In prep. Updated information
on Atlantic Salmon (Salmo salar) Inner Bay of Fundy populations (IBoF; part of SFAs 22 and 23) of relevance to
the COSEWIC status report. DFO Can. Sci. Advis. Sec. Res. Doc.

42



Atlantique Nord, comme les populations de I'extérieur de la baie de Fundy, qui differe de la
migration marine locale du saumon de l'intérieur de la baie de Fundy (Reader et al. en prép.8).
Sur la base de ces informations, nous avons évalué si la riviere Gaspereau pouvait présenter
plus de similitudes génétiques avec les sites de I'extérieur de la baie de Fundy. En utilisant
STRUCTURE avec deux groupes génétiques (K=2) pour tous les sites de l'intérieur et de
I'extérieur de la baie de Fundy, nous avons trouvé des arguments pour avancer pour le saumon
de la riviere Gaspereau affiche une plus grande affinité génétique avec celui de I'extérieur de la
baie de Fundy qu’avec celui de I'intérieur de la baie de Fundy dans les deux ensembles de
données, sur les microsatellites et les 96 SNP (figure A50 de I'annexe). Nous proposons donc,
plutét que de classer la riviere Gaspereau comme formant sa propre UD, de déplacer cette
population dans 'UD 16.

UD 16 Extérieur de la baie de Fundy (ancienne UD) — Ajout d’une riviére

Cette UD s’étend vers I'ouest depuis I'estuaire du fleuve Saint-Jean (environ 45°12’ N,

65°57" O) jusqu’a la frontiére avec les Etats-Unis d’Amérique. On y trouve une plus grande
proportion de saumons pluribermarins qui migrent vers I’Atlantique Nord que dans I'UD voisine
de l'intérieur de la baie de Fundy (Amiro 2003). Une des limites de cette UD se situe a la
frontiére avec les Etats-Unis, ce qui correspond & la portée de ce rapport, et les relations
génétiques entre les populations de I'extérieur de la baie de Fundy et les populations
américaines n’ont pas été examinées. Au moins une riviére de I'UD de I'extérieur de la baie de
Fundy (la riviere Serpentine) présente des caractéristiques uniques du cycle biologique, avec
une montaison tardive en automne dans I'estuaire et la fraie I'année suivante (Saunders 1981).

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, les données génétiques suggéraient un
flux génétique minime entre I'’extérieur de la baie de Fundy et les populations voisines des
hautes terres du sud de la Nouvelle-Ecosse et de l'intérieur de la baie de Fundy (King et al.
2000, Verspoor et al. 2002 et Verspoor 2005). Des études génétiques récentes continuent de
soutenir le caractére distinct des populations de I'extérieur de la baie de Fundy par rapport aux
autres régions (Jeffery et al. 2018).

Cette UD précédemment reconnue compte 17 riviéres a saumon connues et nos ensembles de
données comprennent des échantillons de deux affluents du réseau du fleuve Saint-Jean (les
rivieres Tobique et Nashwaak), ainsi que de la riviere Gaspereau, que nous proposons de
rattacher a cette UD (voir précédemment). En utilisant 15 marqueurs microsatellites et
I'ensemble de données sur les 96 SNP, le nombre optimal de groupes génétiques (K) était de 2.
Dans les deux cas, la riviere Gaspereau représentait un groupe distinct, et les riviéres Tobique
et Nashwaak étaient regroupées ensemble (figures A51 et A52 de I'annexe, respectivement).
De plus, en utilisant 'ensemble de données sur les microsatellites, nous avons détecté une
certaine sous-structure dans la riviere Tobique pour K=3, certains individus étant regroupés
séparément des autres dans la riviere Tobique et la riviere Nashwaak. Bien que nous ayons
placé la riviere Gaspereau dans I’'UD de I'extérieur de la baie de Fundy (UD 16 précédemment
reconnue), il est clair qu’il s’agit d’'une population génétiquement unique, comme le démontrent
d’autres études génétiques (Moore et al. 2014). Cependant, la riviere Gaspereau montre une
plus grande affinité génétique pour I'extérieur de la baie de Fundy que pour l'intérieur de la baie
de Fundy d’aprés notre analyse dans STRUCTURE (voir la figure A50 de I'annexe). De méme,
pour 'ensemble de données sur les microsatellites, la divergence génétique est plus faible entre
la riviere Gaspereau et les sites de I'extérieur de la baie de Fundy (Fst <0,063) qu’avec les sites
de l'intérieur de la baie de Fundy (Fst>0,071). En outre, le saumon de la riviere Gaspereau
présente des caractéristiques du cycle biologique et des habitudes migratoires qui sont
différentes de celles des populations de I'intérieur de la baie de Fundy, mais plus semblables a
celles des populations de I'extérieur de la baie de Fundy. Par exemple, la proportion de
saumons pluriberrmarins dans la riviere Gaspereau est similaire a celle d’autres riviéres de
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I'extérieur de la baie de Fundy, comme le cours supérieur du fleuve Saint Jean et la riviére
Nashwaak (Reader et al. en prép.”8). La proportion de saumons pluribermarins (plus de 36 %
de dibermarins) dans la riviere Gaspereau n’est pas la méme que dans les autres riviéres de
lintérieur de la baie de Fundy, qui abritent généralement un faible nombre de pluribermarins
(Reader et al. en prép.8). La montaison des adultes est également beaucoup plus précoce dans
la riviere Gaspereau (début mai/juin) que celle des populations de I'intérieur de la baie de Fundy
qui remontent habituellement a la fin de I'été et a 'automne (Reader et al. en prép.8). Certaines
populations de I'extérieur de la baie de Fundy ont aussi des montaisons plus précoces, par
exemple celle du cours supérieur du fleuve Saint Jean, ou I'on rapporte que la majorité des
saumons remontent en juillet (Reader et al. en prép.”). Ces différences de cycle biologique
viennent étayer les similarités entre les populations de I’extérieur de la baie de Fundy (y
compris la riviere Gaspereau), et contrastent généralement les populations de I'intérieur de la
baie de Fundy.

A I'heure actuelle, nous ne disposons pas de suffisamment de données pour affirmer que la
riviere Gaspereau est une unité distincte, car nos données génomiques sont limitées pour les
sites de I'extérieur de la baie de Fundy (seulement les rivieres Gaspereau et Nashwaak) et
aucune différence n’est signalée dans le cycle biologique. Par conséquent, dans I’'UD de
I'extérieur de la baie de Fundy (I'ancienne UD 16), la riviére Gaspereau ne satisfait pas aux
critéres d’importance en tant qu'UD individuelle (deux des trois critéres d’'importance doivent
étre satisfaits), mais cette situation pourrait changer a mesure que des données
supplémentaires seront disponibles a I'avenir. Sur la base de ces analyses et de notre arbre de
décision, 'UD de I'extérieur de la baie de Fundy devrait rester une seule unité qui inclut la
riviere Gaspereau.

Possibilité de sauvetage de I’extérieur du Canada

Des populations de saumon a I'extérieur du Canada, au Groenland, aux Etats-Unis et a
Saint-Pierre-et-Miquelon (France), pourraient offrir un potentiel de sauvetage. La population de
saumon du Groenland est la plus proche des populations du nord du Labrador. Cependant, le
Groenland n’abrite qu’une seule riviére a saumon et les échantillons génétiques de cette riviére
indiquent qu’elle est plus similaire génétiquement aux populations européennes qu’aux
populations nord-américaines (Arnekleiv et al. 2019); étant donné les grandes différences
geénomiques entre les saumons européens et nord-ameéricains (Lehnert et al. 2020), elle n’est
donc pas un candidat potentiel pour le sauvetage. Des populations du Maine, aux Etats-Unis,
pourraient également venir en aide aux populations du Canada, puisque les Etats-Unis bordent
la limite de 'UD de I'extérieur de la baie de Fundy. Nous ne disposons pas d’échantillons
génétiques des populations les plus proches de la frontiére entre les Etats-Unis et le Canada;
cependant, nous avons des échantillons provenant de trois rivieres du Maine : les riviéres
Penobscot, Narraguagus et Sheepscot. Ces populations se sont révélées génétiquement
distinctes des populations du Canada (Jeffery et al. 2018; Bradbury et al. 2021). Ici, nous avons
exécuté STRUCTURE en utilisant a la fois les ensembles de données sur les 15 microsatellites
et les 96 SNP, et tous deux ont révélé que les populations de I'extérieur de la baie de Fundy
(avec ou sans la riviere Gaspereau) et du Maine étaient génétiquement distinctes les unes des
autres (K=2) [figures A53, 54 de I'annexe]. Bien que de nombreuses populations du Maine
soient en voie de disparition, ce qui pourrait empécher leur utilisation comme populations de
sauvetage, des données supplémentaires sont nécessaires pour évaluer si d’autres populations
du Maine pourraient assurer le sauvetage des rivieres de I'extérieur de la baie de Fundy. De
plus, Saint-Pierre-et-Miquelon est situé a proximité des populations du sud de Terre-Neuve.
Une seule riviere de I'archipel, Belle-Riviere, posséde un stock de saumon résident, mais son
statut est actuellement inconnu (NASCO 2019). Les caractéristiques génétiques de cette
population sont inconnues; cependant, étant donné la nature résiduelle de ce stock, il est peu
probable qu’il constitue une source de sauvetage pour les populations du sud de Terre-Neuve.
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CONCLUSIONS

Au moment de la derniére évaluation du COSEPAC, un total de 16 unités désignables de
saumon atlantique étaient reconnues, dont 15 représentaient des populations anadromes
existantes que nous avons réévaluées ici (COSEPAC 2010). Depuis I'évaluation précédente, de
grandes quantités de données génétiques et génomiques ont été obtenues sur les populations
de saumon atlantique du Canada. Nous avons incorporé ces divers ensembles de données afin
d’étayer la définition des UD de saumon atlantique pour la prochaine réévaluation du
COSEPAC. Nous avons proposé et utilisé une approche fondée sur le poids de la preuve pour
réévaluer la structure des UD dans I'est du Canada afin de nous assurer que toutes les UD
proposées répondent aux critéres de caractére distinct et d'importance du COSEPAC (voir les
tableaux 1 et 2). Cette approche a conduit a la subdivision de quatre UD précédemment
reconnues en plusieurs unités, dont la subdivision de I'UD du Labrador en trois UD et celle de
I'UD du sud de Terre-Neuve en deux UD. Nous proposons aussi de subdiviser 'UD des hautes
terres du sud de la Nouvelle-Ecosse en deux UD, ainsi que les sites de la Gaspésie et du sud
du golfe du Saint-Laurent. De plus, en nous fondant sur le poids de la preuve, nous avons
déterminé qu’il était nécessaire de réévaluer les limites de certaines UD, ce qui a entrainé la
modification des limites d’'UD au Québec (ouest de la Cote-Nord et intérieur du Saint-Laurent) et
a Terre-Neuve (nord-ouest et nord-est de Terre-Neuve). La réévaluation des limites a
également semblé indiquer que les populations du sud du Golfe n’étaient pas distinctes des
populations de I'est du Cap-Breton, et ces populations ont donc été combinées en une seule
UD. De plus, nous avons identifié deux populations qui appartiennent a des UD adjacentes, ce
qui donnerait des limites non contigués : la riviéere de la Corneille au Québec (située
physiquement dans I’'UD de I'ouest de la Cote-Nord, mais regroupée avec I'UD de I'est de la
Cbte-Nord) et la riviere Gaspereau dans la baie de Fundy (située physiquement dans 'UD de
l'intérieur de la baie de Fundy, mais regroupée avec I'UD de I'extérieur de la baie de Fundy).
Nous recommandons donc de placer ces riviéres dans I'UD adjacente. Dans I'ensemble, a
l'aide des données nouvellement disponibles, nous pensons que 19 UD de saumon atlantique
anadrome existant sont étayées par des preuves de caractére distinct et d'importance au
Canada (voir la structure proposée dans les tableaux 1, 2 et la figure 13). Etant donné que les
populations de saumon atlantique peuvent étre structurées génétiquement a plusieurs échelles,
y compris au niveau des riviéres individuelles dans certains cas, nous reconnaissons la
complexité de notre analyse pour réviser la structure des UD chez cette espéce. Nous pensons
qu’a mesure que davantage de données et de technologies deviendront accessibles, les UD
proposées ici seront probablement modifiées, car nous en saurons davantage sur les
différences génétiques et adaptatives sous-jacentes des populations a des échelles spatiales
plus fines. Néanmoins, le cadre élaboré ici a guidé d’'importantes révisions des UD de saumon
atlantique, et la nouveauté et la puissance de notre approche seront trés utiles pour définir les
UD du COSEPAC pour diverses espéces dans I'avenir.
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TABLEAUX

Tableau 1. Unités désignables (UD) proposées pour le saumon atlantique. Nous proposons 19 UD de
saumon atlantique anadrome existant et une UD non anadrome disparue supplémentaire, précédemment
reconnue (UD 11) et non évaluée ici. Voir les détails a I'appui des UD proposées dans le tableau 2.

uUb du Changements globaux de I’'UD Chemin dans
UD proposée COSEPAC get 9 I’arbre de
précédemment reconnue P
(2010) décision
UD 1 Nunavik ub 1 Pas de changement Chemin 3
UD 2 Nord du Labrador ubD 2 Subdivision de I'UD du Labrador Chemin 1
UD 3 Lac Melville ubD 2 Subdivision de I'UD du Labrador Chemin 1
UD 4 Sud du Labrador ubD 2 Subdivision de I'UD du Labrador Chemin 1
UD 5 Nord-est de Terre-Neuve uD 3 Limite révisée avec I'UD du nord- Limite ree_valuee;
ouest de Terre-Neuve Chemin 1
UD 6 Sud de Terre-Neuve — Est uD 4 Subdivision de IUD du sud de Chemin 1
Terre-Neuve
UD 7 Sud de Terre-Neuve — Ouest uD 4 Subdivision de I'UD du sud de Chemin 1
Terre-Neuve
UD 8 Sud-Ouest de Terre-Neuve ub5 Pas de changement Chemin 3
UD 9 Nord-ouest de Terre-Neuve UD 6 Limite révisée avec I'UD du nord- Limite ree_valuee;
est de Terre-Neuve Chemin 1
N Ajout d’une riviére (riviere de la
UD 10 Est geu'ef"bggte"\‘md du UD 7 Comeille) de 'UD de l'ouest de la Chemin 3
Céte-Nord du Québec a cette UD.
Pas de changement — L’UD est
UD 11 Lac Ontario ub 11 disparue (non évaluée ici; non -
anadrome)
Limite révisée avec I'UD de
l'intérieur du Saint-Laurent
UD 12 — Ouest de la C6te-Nord du uD 8 Déplacement d’une riviére (la Limite réévaluée;
Québec riviére de la Corneille) de cette UD Chemin 1
dans I'UD de I'est de la Céte-Nord
du Québec.
UD 13 Anticosti ub 9 Pas de changement Chemin 4
- . Limite révisée avec I'UD de I'ouest Limite réévaluée;
UD 14 Intérieur du Saint-Laurent uD 10 de la Cate-Nord du Québec. Chemin 1
- Subdivision de 'UD Gaspésie — .
UD 15 Gaspésie ub 12 sud du golfe du Saint-Laurent Chemin 1
Chemin 1 pour
séparer la
Subdivision de 'UD Gaspésie — Gaspésie et le
UD 16 Sud du golfe du Saint- UD 12. UD 13 Sud du golfe du Saint-Laurent golfe; puis
Laurent et Cap-Breton ’ Fusion avec I'UD de I'est du réévaluation de la
Cap-Breton limite avec I'est du
Cap-Breton —
Chemin 4
UD 17 Hautes terres du sud de la uD 14 Subdivision de I'UD Hautes terres Chemin 1
Nouvelle-Ecosse — Est du sud de la Nouvelle-Ecosse
UD 18 Hautes terres du sud de la uD 14 Subdivision de I'UD Hautes terres Chemin 1
Nouvelle-Ecosse — Ouest du sud de la Nouvelle-Ecosse
Déplacement d’une riviére (la .
riviere Gaspereau) de cette UD Chemin 3, sauf |a
UD 19 Intérieur de la baie de Fundy ub 15 , N . riviere Gaspereau
dans I'UD de I'extérieur de la baie ;
(chemin 1)
de Fundy
- . Ajout d’une riviére (la riviere
UD 20 Extérieur de la baie de uD 15, UD 16 Gaspereau) de 'UD de l'intérieur Chemin 3

Fundy et riviere Gaspereau

de la baie de Fundy a cette UD
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Tableau 2. UD proposées (noms et numéros) pour le saumon atlantique. Les arguments étayant le caractere distinct et I'importance de 'UD sont
précisés, y compris, pour certaines UD, les raisons de la désignation originale (2010) et, pour d’autres, les données actualisées indiquées dans ce
rapport. L'UD 11 n’est pas incluse, car elle est disparue et n’est pas évaluée ici.

Changements | Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant

UD du | A
UD proposée | COSEPAC | 9 obaux par des changements)
(2010) rapport a Caracteére distinct Importance

I’ancienne UD

Justification précédente : Preuve de voies migratoires
locales.

Séparée du reste de l'aire de répartition de I'espéce

(~ 650 km de cdtes).

A 'extrémité nord de I'aire de répartition de I'espéce, au
Canada, conditions semblables a celles de I'Arctique.

Preuve génomique de I’adaptation : L’analyse en
composantes principales sépare le Labrador cotier du lac
Melville

Différences génomiques associées a I’homéostasie des acides
gras

Associations génétique-environnement distinguant le Labrador
cotier du lac Melville.

Fréquence plus faible du réarrangement chromosomique
Ssa01/Ssa23 du type européen sur la cote du Labrador par
rapport au lac Melville.

Pas de Flux génétique limité avec
UD 1 Nunavik uD 1 changement d'autres UD d’apres les
9 microsatellites et les SNP.

Les microsatellites séparent la
cote du Labrador (nord et sud) | Cycle biologique : Période de montaison plus tardive que

Subdivision de du lac Melville pour K=2 dans les autres régions du Labrador.
UD 2 Nord du ; Incidence plus faible de la maturation aprés un hiver en mer
ubD 2 I'UD du , ) f
Labrador Labrador L’ensemble de données sur les | par rapport au lac Melville.
96 SNP sépare le nord du Différences dans les routes de migration.
Labrador des autres régions du | Age en mer et taille & la maturité potentiellement plus élevés
Labrador pour K=3 qu’au sud du Labrador.
Saumoneaux plus agés sur la céte du Labrador que dans le
lac Melville.

Différences liées au climat : Différences de température et
de précipitations par rapport aux autres régions du Labrador.

Facteurs supplémentaires : Différences dans les
communautés de poissons — Les populations du nord du
Labrador sont dominées par 'omble chevalier.

Gradients fluviaux les plus élevés de la région du Labrador.
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UD proposée

UD du
COSEPAC
(2010)

Changements
globaux par
rapport a
I'ancienne UD

Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant

des changements)

Caracteére distinct

Importance

UD 3 Lac
Melville

ub 2

Subdivision de
'UD du
Labrador

Les microsatellites séparent la
cote du Labrador (nord et sud)
du lac Melville pour K=2

L’ensemble de données sur les
96 SNP sépare le lac Melville
des autres régions du Labrador
pour K=3.

Preuve génomique de I’adaptation : L’analyse en
composantes principales sépare le Labrador cétier du lac
Melville

Différences génomiques associées a I’homéostasie des acides
gras.

Associations génétique-environnement distinguant le Labrador
cétier du lac Melville.

Fréquence plus élevée du réarrangement chromosomique
Ssa01/Ssa23 du type européen dans le lac Melville que sur la
céte du Labrador.

Cycle biologique : Période de montaison plus précoce que
dans les autres régions du Labrador.

Différences dans l'incidence de la maturation aprés un hiver en
mer par rapport a la cote du Labrador.

Différences dans les routes de migration.

Saumoneaux plus jeunes que dans les autres régions du
Labrador.

Différences liées au climat : Différences de température et
de précipitations par rapport aux autres régions du Labrador.

Facteurs supplémentaires : Différences dans les
communautés de poissons — Les riviéres qui se jettent dans le
lac Melville contiennent généralement des saumons
atlantiques et des ombles de fontaine anadromes.

Gradients fluviaux les plus faibles de la région.

UD 4 Sud du
Labrador

ub 2

Subdivision de
'UD du
Labrador

Les microsatellites séparent la
céte du Labrador (nord et sud)
du lac Melville pour K=2

L’ensemble de données sur les
96 SNP sépare le sud du
Labrador des autres régions du
Labrador pour K=3.

Preuve génomique de I’adaptation : L’analyse en
composantes principales sépare le Labrador cétier du lac
Melville

Différences génomiques associées a I’homéostasie des acides
gras.

Associations génétique-environnement distinguant le Labrador
cétier du lac Melville.

Fréquence plus faible du réarrangement chromosomique
Ssa01/Ssa23 du type européen sur la céte du Labrador par
rapport au lac Melville.

Cycle biologique : Période de montaison intermédiaire par
rapport aux autres régions du Labrador.
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UD proposée

UD du
COSEPAC
(2010)

Changements
globaux par
rapport a
I'ancienne UD

Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant

des changements)

Caracteére distinct

Importance

Incidence plus faible de la maturation apres un hiver en mer
par rapport au lac Melville et au nord du Labrador.
Différences dans les routes de migration.

Age en mer potentiellement plus jeune et taille a la maturité
potentiellement plus petite que dans le nord du Labrador.

Différences liées au climat : Différences de température et
de précipitations par rapport aux autres régions du Labrador.

Facteurs supplémentaires : Différences dans les
communautés de poissons — L’omble de fontaine, 'omble
chevalier et le saumon atlantique sont représentés de fagon
plus égale dans le sud du Labrador que dans les autres
régions du Labrador.

Gradients fluviaux intermédiaires dans cette région par rapport
aux autres parties du Labrador.

UD 5 Nord-est
de Terre-Neuve

ub3

Limite modifiée
avec 'UD
Nord-ouest de
Terre-Neuve
(UD9
proposée).

D’aprés la limite révisée,
preuve du caractéere génétique
distinct entre les UD 5 et 9
proposées (K=2) pour les
ensembles de données sur les
microsatellites et les 96 SNP.

Preuve génomique de I’adaptation : L’analyse en
composantes principales sépare les sites en fonction de la
limite révisée entre 'UD 5 et 'UD 9.

Différences génomiques associées au développement et a la
régulation des voies de signalisation cellulaire.

Différences dans le cycle biologique : Quelques différences
dans I'age des saumoneaux entre les régions en fonction de la
nouvelle limite (UD 5 et UD 9 proposées), avec des ages de
saumoneaux généralement plus jeunes par rapport aux
populations du nord dans I’'UD 9 proposée.

Proportion plus élevée de géniteurs ayant frayé plusieurs fois
dans les rivieres échantillonnées de I'UD 5 que dans I'UD 9.
Composante de pluribermarins Iégérement plus faible dans les
rivieres de 'UD 5 (jusqu’'a 4 %) et de 'UD 9 (jusqu’a 6 %).

Différences liées au climat : Températures plus élevées
dans cette région que dans I’'UD voisine (UD 9 proposée).

Facteurs supplémentaires : La nouvelle limite correspond a
une coupure géologique majeure.

UD 6 Sud de
Terre-Neuve —
Est

ub 4

Subdivision de
'UD du sud de
Terre-Neuve

Les microsatellites montrent
que pour K=3, les sites a
'ouest de la riviere Garnish se

Preuve génomique de I'adaptation : Fréquence plus élevée
du réarrangement chromosomique Ssa01/Ssa23 du type
européen a I'est qu’'a I'ouest sur la cote sud. Des preuves
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UD du Changements | Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant
UD proposée | COSEPAC ngbat;):'tpéar des changements)
(2010) I’ancl?cl:nne uD Caracteére distinct Importance
séparent des sites vers l'est. suggerent que le réarrangement fait I'objet d’'une sélection et
Le ruisseau Northeast est lié au climat.
(Trepassey) forme son propre
groupe. Différences dans le cycle biologique : Montaison plus
tardive par rapport aux rivieres situées a l'ouest sur la cote
D’aprés les 96 SNP, pour K=3, | sud.
les sites a 'ouest de la riviére Les rivieres a I'ouest de la péninsule Burin sont caractérisées
Garnish se séparent des sites par des madeleineaux de plus petite taille et les sites a I'est de
vers l'est. Sites de la presqu’ile | la péninsule par des stocks de petits madeleineaux, ainsi que
Avalon séparés des autres de madeleineaux plus grands.
sites de la cote sud. Proportion plus élevée de petits géniteurs ayant frayé plusieurs
fois a I'est (moyenne ~13 %) qu’a I'ouest (moyenne ~5 %).
Différences liées au climat : Preuve de précipitations plus
faibles, d’'une moindre variabilité des températures et de
températures hivernales plus chaudes a I'est qu’'a I'ouest sur la
céte sud.
Facteurs supplémentaires : pH plus élevé dans les riviéres
par rapport aux rivieres situées a I'ouest sur la cote sud.
Bassins hydrographiques plus petits (<300 km?) avec
seulement quelques-uns >400 km? par rapport aux riviéres
situées a I'ouest sur la cote sud.
Preuve génomique de I'adaptation : Fréquence plus faible
du réarrangement chromosomique Ssa01/Ssa23 du type
européen a l'ouest qu’'a I'est sur la cote sud. Des preuves
Les microsatellites montrent suggeérent que le réarrangement fait I'objet d’une sélection et
que pour K=3, les sites a est lié au climat.
I'ouest de la riviere Garnish se
séparent des sites vers I'est. Différences dans le cycle biologique : Montaison plus
UD 7 Sud de Subdivision de précoce par rapport aux rivieres situées a I'est sur la cote sud.
Terre-Neuve — ubD 4 'UD du sud de | D’aprés les 96 SNP, pour K=3, | Les rivieres a I'ouest de la péninsule Burin sont caractérisées

Ouest

Terre-Neuve

les sites a I'ouest de la riviére
Garnish se séparent des sites
vers |'est. Sites de la presqu’ile
Avalon séparés des autres
sites de la cote sud.

par des madeleineaux de plus petite taille et les sites a I'est de
la péninsule par des stocks de petits madeleineaux, ainsi que
de madeleineaux plus grands.

Proportion de petits géniteurs ayant frayé plusieurs fois plus
faible a 'ouest (moyenne ~5 %) qu’a I'est (moyenne ~13 %).

Différences liées au climat : Preuve de précipitations plus
importantes, d’'une plus grande variabilité des températures et
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UD du Changements | Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant
UD proposée | COSEPAC ngbat;):'tpéar des changements)
(2010) I’ancl?cl:nne uD Caracteére distinct Importance
de températures hivernales plus froides a I'ouest qu’a I'est sur
la cote sud de Terre-Neuve.
Facteurs supplémentaires : pH plus bas dans les riviéres par
rapport aux rivieres situées a I'est sur la cote sud de Terre-
Neuve.
La superficie du bassin hydrographique des riviéres varie de
moyenne (1 000 a 2 500 km?) a petite (<300 km?), ce qui
différe des riviéres situées a I'est sur la cote sud de Terre-
Neuve.
Preuve de taux plus élevés de
flux génétique dans cette UD
que parmi les UD adjacentes
et dans dautres UD. Justification précédente : Ages les plus jeunes de
Une certaine hétérogénéité ;molltlfb:gtlon Tlflr léle'.l_ N tant ¢
dans les signaux génétiques a | - eule s(LjJr ||e _be erre-Neuve comptant une composante
UD 8 Sud-ouest Pas de été notée entre les UD 8 et 9, importante e piurl ermarlr)s.’ ,
ubD 5 . . La route de migration est différente de celle de 'UD du nord-
de Terre-Neuve changement mais les sites proches de la ouest de Terre-Neuve
limite dans chaque UD o ) ) s
présentaient des différences Les rivieres se déversent dans le détroit de Cabot et le golfe
génétiques claires. Les du Saint-Laurent. , e : : I
modifications de la limite avec Nombreux cours d’eau a faible gradient, habitat lacustre limité.
le nord-ouest de Terre-Neuve
(UD 9) n’étaient pas
soutenues.
Drgg\rgsdls E;nrgitr‘e?’\gs%en,éti e Preuve génomique de I’adaptation : L’analyse en
gistinct entre les UD % ot gq composantes principales sépare les sites en fonction de la
roposées (K=2) pour les limite modifiée entre I'UD 9 et I'UD 5.
zns%mbles de dorrl)nées sur les Différences génomiques associées au développement et a la
Limite révisée microsatellites et les 96 SNP régulation des voies de signalisation cellulaire.
UD 9 Nord- 'UD du ’
ouestde Terre- | UD 6 2;?g-est de Une certaine hétérogénéité Différences dans le cycle biologique : Quelques différences

Neuve

Terre-Neuve

dans les signaux génétiques a
été notée entre les UD 8 et 9,
mais les sites proches de la
limite dans chaque UD
présentaient des différences
génétiques claires. Les

dans I'age des saumoneaux entre les régions en fonction de la
nouvelle limite (UD 5 et UD 9 proposées), avec des ages de
saumoneaux généralement plus jeunes par rapport aux
populations du nord dans I'UD 9 proposée.

Proportion plus élevée de géniteurs ayant frayé plusieurs fois
dans les rivieres échantillonnées de I'UD 5 que dans I'UD 9.
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Changements

Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant

Ub du globaux par des changements)
UD proposée | COSEPAC rapport a 9
(2010) I’ancl?cl:nne uD Caracteére distinct Importance
modifications de la limite avec Composante de pluribermarins légérement plus faible dans les
le sud-ouest de Terre-Neuve rivieres de 'UD 5 (jusqu’'a 4 %) et de 'UD 9 (jusqu’a 6 %).
(UD 8) n’étaient pas appuyées. | La route de migration est différente de celle de 'UD du sud-
ouest de Terre-Neuve.
Différences liées au climat : Températures plus basses dans
cette région que dans I'UD voisine (UD 5 proposée).
Facteurs supplémentaires : La nouvelle limite correspond a
une coupure géologique majeure.
D’aprés les marqueurs
neutres, flux génétique plus
élevé dans cette région que
parmi les UD adjacentes.
Il avait été suggéré auparavant | Justification précédente : UD caractérisée par des
que la limite de cette UD avec populations comptant des proportions élevées de saumons
Ajout d’'une 'UD de l'ouest de la Céte-Nord | unibermarins par rapport a 'lUD du Québec voisine.
riviere (riviere du Québec était ambigué, mais | Riviéres dont le régime de température est inférieur a celui des
UD 10 E de la Corneille) | nous avons trouvé une UD voisines (ouest de la Céte-Nord du Québec, UD 12
stdela , S . 5
Céte-Nord du uD 7 qe I'UD de Ju_st!flcatlon pour le cara?tere proposée).
Québec I'ouest de la dlgtlpct de ce.t'te UD del QD
Cobte-Nord du voisine en utilisant a la fois les Preuve génomique de I’adaptation : L’analyse en
Québec a cette | SNP et les microsatellites. composantes principales sépare les sites en fonction de la
uD. limite modifiée et des changements entre les UD 10, 12 et 14
Un site (la riviere de la proposées — bien que I'on ne dispose de données génomiques
Corneille) de I'UD voisine que pour un seul site dans cette UD.
(UD 11 proposée) présentait
une population génétiquement
similaire a celles des sites de
cette UD, et y a donc été
déplaceé.
Modification de | Il avait été suggéré dans le
la limite avec passé que la limite de cette UD | Justification précédente : Riviéres a gradient plus élevé que
UD 12— O 'UD de avec les UD voisines était celles des UD proches.
- Ouest lintérieur d ambigué
de la Cote-Nord | UD 8 renieur au - gue. . , .
du Québec Sal_nt_-‘Laurent a ' Proportion la plus grande de saumons pluribermarins par
la riviere Nous avons trouve des rapport aux autres UD de la Coéte-Nord.
Betsiamites arguments en faveur du

(exclusivement).

caractere distinct de cette UD
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Changements

Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant

Ub du globaux par des changements)
UD proposée | COSEPAC rapport 2
(2010) Iancienne UD Caracteére distinct Importance
Déplacement a partir des limites modifiées Preuve génomique de I’adaptation : L’analyse en
d’une riviere avec I'UD 14 (UD de l'intérieur | composantes principales sépare les sites en fonction de la
(lariviere de la | du Saint-Laurent) en utilisanta | limite modifiée avec 'UD 14 proposée.
Corneille) de la fois les SNP et les Les différences génomiques entre les UD fondées sur la limite
cette UD dans | microsatellites. révisée sont associées au métabolisme et au développement.
I'UD de l'est de Différences dans le cycle biologique : Ages plus avancés
la Cote-Nord Un site (la riviere de la des saumoneaux par rapport a I'UD voisine (intérieur du Saint-
du Québec. Corneille) physiquement situé Laurent; UD 14 proposée).
dans cette UD présentait une
population génétiquement Différences liées au climat : Températures estivales plus
similaire a celles de sites de fraiches par rapport a 'UD voisine (intérieur du Saint-Laurent;
I'UD de la Cbte-Nord voisine, UD 14 proposée).
et a donc été déplacé dans
I'UD 10 proposée (est de la
Cote-Nord du Québec).
Justification précédente : Proportion plus élevée de
saumons unibermarins que dans de nombreuses UD voisines.
Systéme insulaire distinct dans le golfe du Saint-Laurent.
Riviéres a gradient plus faible.
Températures plus basses par rapport a plusieurs UD
adjacentes (UD 12, 14, 15 proposées).
Faibles niveaux de distinction e - . s
) S Justification supplémentaire :
. . Pas de entre certaines riviéres de X : ) - A .
UD 13 Anticosti | UD 9 ; o . Les paramétres géologiques des riviéres d’Anticosti sont
changement I'UD, mais divergence claire o > )
. distincts de ceux des riviéres du Québec et du Labrador. La
par rapport au continent. . e N . <
divergence génétique d’Anticosti par rapport a d’autres
populations était fortement liée a ces paramétres géologiques,
lorsque les analyses ont été effectuées avec des SNP
aberrants présumés soumis a une sélection divergente
(Bourret et al. 2013).
Les saumons adultes des rivieres d’Anticosti sont également
plus petits que ceux des autres UD du Québec.
Limite révisé Suggestion précédente selon Preuve génomique de I'adaptation : L'analyse en
imite révisée S S . . .
avec I'UD de laquelle la Ilrplte de ce’tte_ ub qompo§apt§>s principales sépare Ie§ sites en fonction de la
- ; avec I'UD Céte-Nord était limite révisée avec I'UD 12 proposée.
UD 14 Intérieur 'ouest de la L g . . . .
- - ambigué. Les différences génomiques entre les UD fondées sur la limite
du Saint- ub 10 Céte-Nord du . I . . A
N R révisée sont associées au métabolisme et au développement.
Laurent Québec ala .
riviere Nous avons trouveé des .
Betsiamites arguments en faveur du Différences dans le cycle biologique : Age plus jeune des

caractere distinct de cette UD

saumoneaux par rapport aux UD voisines (UD 12 proposée
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UD du Changements | Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant
UD proposée | COSEPAC ngbat;):'tpéar des changements)
(2010) I’ancl?cl:nne uD Caracteére distinct Importance
(inclusivement) | a partir des limites révisées en | pour I'ouest de la Céte-Nord du Québec et UD 15 proposée
utilisant a la fois les SNP et les | pour la Gaspésie).
microsatellites.
Différences liées au climat : Températures estivales plus
chaudes par rapport a I'UD voisine (ouest de la Céte-Nord du
Québec; UD 12 proposée).
Preuve génomique de I’adaptation : L'analyse en
composantes principales sépare les sites de la Gaspésie de
ceux du sud du golfe du Saint-Laurent.
Les différences génomiques entre la Gaspésie et le sud du
golfe du Saint-Laurent sont liées a la « transduction du signal
médiée par I'oxyde nitrique ». L’oxyde nitrique peut jouer un
réle dans le fonctionnement du cerveau, des neurones, de la
physiologie cardiovasculaire, de la réponse immunitaire et du
Subdivision de | D’aprés les microsatellites et développement chez les poissons.
léD 1§ . UD 12 I—USDuc?ngJpgeosllf: Ié:sgp?ézgz)l:isd?slttier?c?:;; Différgnces dans le cycle biologique : PreLljv'e de I'age plus
aspésie du Saint- riviéres du sud du golfe du avancé en mer et des saumoneaux en Gaspésie par rapport
Laurent Saint-Laurent (pour K=2) au sud du golfe.
) Saumoneaux plus agés que dans I'UD Québec voisine (UD 12
proposée).
Différences liées au climat : Températures plus froides en
Gaspésie que dans le sud du golfe.
Facteurs supplémentaires : Différences dans la géologie
sous-jacente entre la Gaspésie et le sud du golfe —
Cap-Breton.
D’apres les microsatellites et
les 96 SNP, les sites de la Preuve génomique de I'adaptation : L'analyse en
Subdivision de | Gaspésie sont distincts des composantes principales sépare les sites de la Gaspésie de
I'UD Gaspésie | rivieres du sud du golfe du ceux du sud du golfe du Saint-Laurent.
UD 16 Sud du — Sud du golfe | Saint-Laurent (pour K=2). Les différences génomiques entre la Gaspésie et le sud du
golfe du Saint- uD 12, du Saint- golfe du Saint-Laurent sont liées a la « transduction du signal
Laurent et ubD 13 Laurent De plus, d’apres les médiée par I'oxyde nitrique ». L’oxyde nitrique peut jouer un
Cap-Breton Fusion avec différences génétiques limitées | rdle dans le fonctionnement du cerveau, des neurones, de la
I'UD de l'est du | entre le sud du golfe et I'est du | physiologie cardiovasculaire, de la réponse immunitaire et du
Cap-Breton Cap-Breton, nous avons développement chez les poissons.

réévalué le caractére distinct
de ces sites. Aucune preuve
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Changements

Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant

. ub du globaux par des changements)
UD proposée | COSEPAC rapport 2
(2010) Iancienne UD Caracteére distinct Importance
de caractere distinct entre ces Différences dans le cycle biologique : Quelques preuves de
deux régions n’a été trouvée et | I'age plus avancé en mer et des saumoneaux en Gaspésie par
les sites de ces régions ont rapport au sud du golfe et a I'est du Cap-Breton.
donc été fusionnés en une Proportions plus élevées de poissons pluribermarins par
seule UD. rapport aux populations des UD voisines dans les hautes
terres du sud.
L’age plus avancé des saumoneaux et en mer dans cette UD
par rapport aux populations voisines des hautes terres du sud
entraine une durée de génération plus longue (généralement
>5 ans).
Différences liées au climat : Températures plus élevées
dans le sud du golfe par rapport a la Gaspésie.
Facteurs supplémentaires : Différences dans la géologie
sous-jacente entre la Gaspésie et le sud du golfe —
Cap-Breton.
La géologie sous-jacente du sud du golfe et de I'est du Breton
est similaire (vastes gisements de charbon), ce qui justifie leur
fusion.
Justification précédente : Proportions plus faibles de
poissons pluribermarins par rapport aux UD voisines du nord
(sud du golfe et est du Cap-Breton).
Les ml‘crose_lt(-:jllltes prouyent le Preuve génomique de I’adaptation : Couverture
caractére distinct entre I'est et . ) L o
; géographique limitée, mais I'analyse en composantes
I'ouest des hautes terres du e - . , ;
_ o . principales sépare les populations de I'est et de I'ouest.
o sud (K=2) — a I'exception de la g X - ) )
Subdivision de o o Les différences génomiques entre I'est et 'ouest concernent la
) riviere Round Hill (située dans o " . o
UD 17 Hautes I'UD des , . « localisation du réticulum endoplasmique », ainsi que les
'UD 18 proposée). o ; . . . ) N
terres du sud de UD 14 hautes terres processus liés a la pigmentation et a la vision (c’est-a-dire la
la Nouvelle- du sud de la « biosynthése de la mélanine » et « I'organisation structurelle
- Les 96 SNP permettent ; o s , N
Ecosse — Est Nouvelle- ; ; du nerf optique »), d’aprés les analyses d’ontologie génique.
Ecosse d’observer une certaine

séparation entre I'est et I'ouest
des hautes terres du sud, mais
pas aussi clairement que dans
les microsatellites (K=4).

Différences dans le cycle biologique : Quelques différences
dans I'age des saumoneaux, avec des saumoneaux plus agés
dans l'est des hautes terres du sud que dans I'ouest.
Quelques différences dans la proportion de femelles —
Proportion plus élevée de petits saumons femelles dans I'est
que dans I'ouest des hautes terres du sud (entre les UD 17 et
18 proposeées).
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UD proposée

UD du
COSEPAC
(2010)

Changements
globaux par
rapport a
I'ancienne UD

Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant

des changements)

Caracteére distinct

Importance

L’age plus jeune des saumoneaux et en mer dans les
populations des hautes terres du sud entraine une durée de
génération plus courte par rapport aux populations de 'UD
voisine (sud du golfe et est du Cap-Breton).

Différences liées au climat : Niveaux plus élevés de
précipitations estivales et températures plus basses dans I'est
que dans l'ouest des hautes terres du sud.

Facteurs supplémentaires : Différences de pH des rivieres
entre les UD proposées dans les hautes terres du sud — pH
plus élevé a 'est qu’a I'ouest.

Les deux UD proposées pour les hautes terres du sud sont
délimitées par des différences dans les caractéristiques des
bassins hydrographiques qui pourraient entrainer une
adaptation locale.

La délimitation entre les UD de I'est et de I'ouest des hautes
terres du sud (UD 17 et 18 proposées) est associée a une
rupture biogéographique majeure chez cinq espéces marines,
qui correspond a un gradient de température océanique, y
compris la température de la surface de la mer au printemps,
qui peut indiquer des différences dans les températures
marines subies par les saumoneaux.

UD 18 Hautes
terres du sud de
la Nouvelle-
Ecosse — Ouest

ubD 14

Subdivision de
'UD des
hautes terres
dusud de la
Nouvelle-
Ecosse

Les microsatellites prouvent le
caractere distinct entre I'est et
'ouest des hautes terres du
sud (K=2) — a I'exception de la
riviere Round Hill.

Les 96 SNP permettent
d’observer une certaine
séparation entre I'est et I'ouest
des hautes terres du sud, mais
pas aussi clairement que dans
les microsatellites (K=4).

Dans cette UD, la riviere
Round Hill était clairement
distincte génétiquement de
tous les autres sites, ce qui est
cohérent avec d’autres études.
Cette riviere ne semble pas

Preuve génomique de I’adaptation : Couverture
géographique limitée, mais I'analyse en composantes
principales sépare les populations de I'est et de 'ouest.

Les différences génomiques entre I'est et 'ouest concernent la
« localisation du réticulum endoplasmique », ainsi que les
processus liés a la pigmentation et a la vision (c’est-a-dire la

« biosynthése de la mélanine » et « 'organisation structurelle
du nerf optique »), d’apres les analyses d’ontologie génique.

Différences dans le cycle biologique : Quelques différences
dans I'age des saumoneaux, avec des saumoneaux plus
jeunes dans I'ouest des hautes terres du sud que dans l'est.
Au moins un site de cette nouvelle UD proposée présente la
plus forte proportion de saumoneaux d’'un an au Canada (la
riviere Tusket).

Quelques différences dans la proportion de femelles —
Proportion plus faible de petits saumons femelles dans I'ouest
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Changements

Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant

UD du
UD proposée | COSEPAC globau)r('tp‘ar des changements)
(2010) I’a;il?g:neaUD Caracteére distinct Importance

étre plus semblable aux que dans I'est des hautes terres du sud (entre les UD 17 et

rivieres des UD voisines. Il a 18 proposées).

été suggéré que cette riviére La plupart des adultes remontent dans les riviéres des hautes

manque de diversité terres du sud au printemps (mai/juin) et en été (juillet/ao(t), ce

génétique, mais aucune autre qui differe des populations de l'intérieur de la baie de Fundy,

donnée sur cette riviere n'est qui remontent a la fin de I'été et a 'automne.

disponible a ce jour.
Différences liées au climat : Niveaux plus faibles de
précipitations estivales et températures plus élevées dans
I'ouest (cette UD) que dans I'est (UD 17) des hautes terres du
sud.
Facteurs supplémentaires : Différences de pH des rivieres
entre les UD proposées dans les hautes terres du sud — pH
plus bas a I'ouest qu’'a I'est.
Les deux UD proposées pour les hautes terres du sud sont
délimitées par des différences dans les caractéristiques des
bassins hydrographiques qui pourraient entrainer une
adaptation locale.
La délimitation entre les UD de I'est et de I'ouest des hautes
terres du sud (UD 17 et 18 proposées) est associée a une
rupture biogéographique majeure chez cing especes marines,
qui correspond a un gradient de température océanique, y
compris la température de la surface de la mer au printemps,
qui peut indiquer des différences dans les températures
marines subies par les saumoneaux.

Certaines preuves du

caractére distinct dans 'UD

:entre Ia_ balt_a de Chlgn’ectou et Justification précédente : Le saumon de cette UD présente

Déplacement e bas;m Mlna§, fondées sur un comportement migratoire unique.
d’'une riviére les microsatellites et les Régime de marées unique de la baie de Fundy.
L 96 SNP — les preuves de y
- (la riviere ! A .
UD 19 Intérieur Gaspereau) de 'importance ont éte evaluées, Preuve génomique de I'adaptation : Quelques différences
de la baie de ubD 15 mais n’ont pas satisfait aux '

Fundy

cette UD dans
'UD de
I'extérieur de la
baie de Fundy

critéres (voir le corps du texte).

La riviere Gaspereau
divergeait des autres sites (Fst
>0,071) dans l'intérieur de la
baie de Fundy. La riviére
Gaspereau a été déplacée

génomiques entre les sites de l'intérieur de la baie de Fundy.
La plupart des sites se séparent dans 'analyse en
composantes principales, la riviere Gaspereau (déplacée dans
I'UD de I'extérieur de la baie de Fundy) étant la plus divergente
des autres sites.
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Changements

Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant

Ub du globaux par des changements)
UD proposée | COSEPAC rapport a 9
(2010) I’ancl?cl:nne uD Caracteére distinct Importance
dans I'UD de I'extérieur de la Différences dans le cycle biologique : Dans l'intérieur de la
baie de Fundy en raison de baie de Fundy, les saumons ont un cycle biologique et des
I'affinité génétique et de la habitudes migratoires similaires a ceux de I'extérieur de la baie
similitude des variations du de Fundy, a I'exception des saumons de la riviere Gaspereau.
cycle biologique et des Les saumons de la riviere Gaspereau affichent des habitudes
habitudes migratoires avec migratoires marines différentes et les caractéristiques de leur
I'extérieur de la baie de Fundy. | cycle biologique sont plus semblables a celles des saumons
de I'extérieur de la baie de Fundy (riviere déplacée dans 'UD
de I'extérieur de la baie de Fundy), notamment une proportion
plus élevée de pluribermarins, une période de montaison plus
précoce et une migration marine plus lointaine (vers
I'’Atlantique Nord) que les saumons de l'intérieur de la baie de
Fundy.
Les populations de l'intérieur de la baie de Fundy se
caractérisent par la présence de saumons principalement
unibermarins, une période de montaison plus tardive et une
migration marine locale dans la baie.
La plupart des adultes remontent dans les riviéres a la fin de
I’été ou a 'automne, contrairement aux populations des hautes
terres du sud, qui remontent au printemps (mai/juin) et en été
(juillet/aoat).
La riviere Gaspereau
divergeait des autres sites (Fst | Justification précédente : Cette UD présente une proportion
>0,071) dans l'intérieur de la plus élevée de saumons pluribermarins migrant vers
baie de Fundy. La divergence I’Atlantique Nord que I'UD voisine Intérieur de la baie de
génétique était plus faible entre | Fundy.
Al , la riviere Gaspereau et les Périodes de montaison inhabituelles dans plusieurs réseaux
jout d'une ites de I'extérieur de la baie hydrographiques
riviere (la sites de u yarograpniques.
UD 20 Extérieur riviere de Fundy (Fst <0,063). " R -
. Différences dans le cycle biologique : Les variations du
de la baie de ub 15, Gaspereau) de En utilisant des microsatellites | cycle biologique et les habitudes migratoires des saumons de
Fundy et riviere | UD 16 'UD de

Gaspereau

lintérieur de la
baie de Fundy
a cette UD

et des SNP, nous avons
prouvé que les saumons de la
riviere Gaspereau affichent
une plus grande affinité
génétique avec ceux de
I'extérieur de la baie de Fundy
qu’avec ceux de l'intérieur de
la baie de Fundy.

la riviere Gaspereau sont similaires a ceux des sites de cette
UD, et la riviere Gaspereau a donc été déplacée dans cette
UD en raison de ces similarités et de son affinité génétique
avec les sites de cette UD, notamment une proportion plus
élevée de pluribermarins, une période de montaison plus
précoce et une migration marine plus lointaine (vers
I'Atlantique Nord) que les saumons de l'intérieur de la baie de
Fundy.
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UD proposée

Changements | Justification de I’'UD (d’aprés des preuves antérieures ou les nouvelles preuves entrainant

I’ancienne UD

UD du | A
cosepPAc | 9 obau):tgar des changements)
(2010) rappor Caractére distinct Importance

Bien que les saumons de la
riviere Gaspereau présentent
une affinité génétique avec
ceux de I'extérieur de la baie
de Fundy, ils constituent
toujours une population
génétiquement unique qui
pourrait justifier une
désignation propre a I'avenir.

Tableau 3. Examen des éléments probants (anciens et nouveaux) a I'appui de la limite entre le nord-est de Terre-Neuve (UD 3) et le nord-ouest
de Terre-Neuve (UD 6). Nous indiquons si les données actuelles soutiennent davantage la limite proposée ici par rapport a la limite précédente.

Différences proposées entre

Les données appuient-

Données PUD 3 et 'UD 6 (COSEPAC 2010) Examen des éléments probants elles davantage la limite
modifiée?
Pas unique sur le plan de l'introgression européenne : d’autres régions de
Terre-Neuve présentent ces profils (Bradbury et al. 2015; Lehnert et al.
2019a).
L’UD 3 est génétiquement unique
en raison dg . q q Le nombre et I'étendue géographique des populations échantillonnées sur
' lesquelles le COSEPAC (2010) disposait de données étaient limités : les
Génétique 1) Profils génétiques différences génétiques entre les populations de 'UD 6 et de 'UD 3 n’ont pas oui
intermédiaires des saumons été entiérement évaluées.
européens et nord-américains , , R . i
2) Divergence génétique avec Des données récentes provenant a la fois des ensembles de données sur les
louest de Terre-Neuve (UD 6) microsatellites et les 96 SNP indiquent qu’une riviére située a 'est de la
péninsule nord (le ruisseau Beaver) est génétiquement similaire aux
populations du nord-ouest par rapport a celles du nord-est, ce qui confirme la
limite révisée.
Ade des L’age de la smoltification dans le Des ages plus avancés des saumoneaux ont été signalés pour les populations | Aucun soutign pour ou
s:?umoneaux nord-est (UD 3) est différent de de la péninsule nord (est et ouest). L’age des saumoneaux est Iégerement plus c’:ontre en raison d‘?
celui du reste de Terre-Neuve. avancé dans I'UD 6 que dans I'UD 3 (Kelly et al. en prép.3). I'absence d’échantillonnage
prés de la limite proposée.
Géniteurs Aucun soutien pour ou

ayant frayé
plusieurs fois

Cette partie de I'aire de répartition
canadienne (nord-est de 'UD 3)
présente l'incidence la plus élevée

Proportion plus élevée de géniteurs ayant frayé plusieurs fois dans les rivieres
échantillonnées de 'UD 3 que dans I'UD 6.

contre en raison de
I'absence d’échantillonnage
pres de la limite proposée.
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Différences proposées entre

Les données appuient-

Données PUD 3 et 'UD 6 (COSEPAC 2010) Examen des éléments probants elles davant_a_ge la limite
modifiée?
de géniteurs ayant frayé plusieurs
fois.
Certaines rivieres du nord-ouest de Ne fournit pas de soutien
Saumons Petite composante de pluribermarins dans les rivieres du nord-est (jusqu’'a solide en raison de I'absence

pluriberrmarins

I'UD 6 ont une petite composante
de pluribermarins.

4 %) et du nord-ouest (jusqu’a 6 %).

de différence claire entre les
uD.

L’habitat du nord-ouest de 'UD 6
pourrait étre nettement plus alcalin

La nouvelle limite proposée correspondrait a une coupure géologique majeure
(Honsberger et al. 2019), ou I'UD 6 proposée serait caractérisée par une

Géologie que le reste de I'lle de Terre-Neuve | géologie généralement unique par rapport a I'UD 3 et a la plupart des autres Oui
en raison de la géologie calcaire. régions de Terre-Neuve.
S.-0O. : Aucune donnée génomique e s . . . - i ) .
. . RSPt : Les différences génomiques soutiennent la limite modifiée, ou le ruisseau .
Génomique mavait été incluse dans I'examen Beaver est regroupé avec les sites de I'UD 6 et se sépare des sites de 'UD 3 Oui
du COSEPAC (2010). group P :
S.-O. : Les données climatiques Différences climatiques importantes entre les rivieres de 'UD 3 et de 'UD 6 en
Climat n’avaient pas été incluses dans fonction de la limite modifiée. D’aprés I'analyse de redondance, 'UD 3 connait | Oui

I'examen du COSEPAC (2010).

des températures généralement plus élevées que I'UD 6.
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Figure 1. Carte des 16 unités désignables (UD) reconnues pour le saumon atlantique d’aprés la derniére
évaluation du COSEPAC en 2010. L’UD 11 (population du lac Ontario) est une population non anadrome
disparue qui n’a pas été prise en compte dans notre analyse et n’est pas représentée sur la carte.
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Figure 2. Carte des lieux d’échantillonnage pour les ensembles de données génétiques et génomiques;
les lieux sont colorés en fonction des unités désignables (UD) reconnues de saumon atlantique d’apres la
derniéere évaluation du COSEPAC en 2010. Les ensembles de données comprennent (A)

15 microsatellites, (B) 96 SNP et (C) 220 000 SNP et le séquengage du génome entier (SGE). La taille
des points représente la taille relative de I'échantillon pour ce lieu. Des détails supplémentaires sur
I’échantillonnage sont fournis dans les tableaux A1 a 3 de 'annexe.
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Figure 3. Arbre de décision utilisé pour évaluer le caractére distinct et 'importance sur le plan de
I’évolution des populations de saumon atlantique. Voir dans le corps du document les détails sur la fagon
dont l'arbre est appliqué dans notre analyse.
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Figure 4. Cartes des résultats de STRUCTURE d’apres (A) 101 microsatellites et (B) 96 SNP pour les
riviéres a saumon atlantique dans I'UD 2. Les graphiques circulaires montrent la proportion
d’appartenance de chaque population (A) aux deux groupes génétiques (K=2) pour les microsatellites et
(B) aux trois groupes génétiques (K=3) pour les SNP. Le contour des sites indique les populations qui se
trouvent dans les limites des trois nouvelles UD proposées. Les abréviations des riviéres et les
informations sur I'échantillonnage se trouvent dans Bradbury et al. (2018) pour les microsatellites et dans
le tableau A2 de 'annexe pour les 96 SNP.
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Figure 5. Carte de la structure proposée des UD pour la région du Labrador. Chaque point représente
une riviere de la base de données sur les rivieres de I'Organisation pour la Conservation du Saumon de
I’Atlantique Nord (OCSAN) et est coloré en fonction de I'UD proposée. Voir les noms des rivieres et
d’autres informations dans le tableau A5 de I'annexe.
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A) 15 microsatellites
UD du COSEPAC (2010) ubD 6 uD 3
UD proposées UD 6 uD 3

B) 96 SNPs
UD du COSEPAC (2010) UD 6 ubD 3
UD proposées UD 6 uD 3

Figure 6. Graphiques de STRUCTURE d’apres (A) 15 microsatellites et (B) 96 SNP pour les riviéres a
saumon atlantique dans I'UD 6 (Nord-ouest de Terre-Neuve) et I'UD 3 (Nord-est de Terre-Neuve). Les
couleurs indiquent la proportion d’appartenance aux groupes génétiques (K=2 a 4) pour chaque individu.
Les lignes noires au-dessus des graphiques indiquent I'affectation précédente des rivieres a I'UD 3 et a
I’'UD 6, les limites révisées étant indiquées en dessous par des lignes bleues. Les abréviations des
rivieres et les données d’échantillonnage pour les ensembles de données sur les 15 microsatellites et les
96 SNP se trouvent respectivement dans les tableaux A1 et A2 de I'annexe.
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Figure 7. Cartes des résultats de STRUCTURE d’apres (A, C) 15 microsatellites et (B, D) 96 SNP pour
les rivieres a saumon atlantique dans I'UD 3 et 'UD 6. Les graphiques circulaires montrent la proportion
d’appartenance de chaque population (A, B) aux deux groupes génétiques (K=2) pour les microsatellites
et (C, D) aux trois groupes génétiques (K=3) pour les SNP. Les abréviations des rivieres et les données
d’échantillonnage pour les ensembles de données sur les 15 microsatellites et les 96 SNP se trouvent
respectivement dans les tableaux A1 et A2 de I'annexe.
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Figure 8. Cartes des résultats de STRUCTURE d’apres (A) 15 microsatellites et (B) 96 SNP pour les
rivieres a saumon atlantique dans I'UD 4. Les diagrammes circulaires montrent la proportion
d’appartenance de chaque population aux trois groupes génétiques (K=3). La nouvelle subdivision
proposée de I'UD pres de la riviere Garnish (GAR) est indiquée par une ligne pointillée. Les abréviations
des rivieres et les données d’échantillonnage pour les ensembles de données sur les 15 microsatellites et
les 96 SNP se trouvent respectivement dans les tableaux A1 et A2 de I'annexe.
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Figure 9. Graphiques de STRUCTURE d’aprés (A) 15 microsatellites et (B) 96 SNP pour les rivieres a saumon atlantique dans I'UD 7, 'UD 8 et
I’UD 10. Les couleurs indiquent la proportion d’appartenance aux trois groupes génétiques (K=3) pour chaque individu. Les lignes noires au-
dessus des graphiques indiquent I'affectation précédente des rivieres a chaque UD, les limites modifiées étant indiquées en dessous par des
lignes bleues. Les abréviations des rivieres et les données d’échantillonnage pour les ensembles de données sur les 15 microsatellites et les
96 SNP se trouvent respectivement dans les tableaux A1 et A2 de I'annexe.
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Figure 10. Cartes des résultats de STRUCTURE d’aprés (A) 15 microsatellites et (B) 96 SNP pour les
rivieres a saumon atlantique dans I'UD 7, I'UD 8 et I'UD 10. Les graphiques circulaires indiquent la
proportion d’appartenance aux trois groupes génétiques (K=3) pour chaque individu. La limite révisée
entre I'UD 10 et 'UD 8 est indiquée a l'est de la riviere Laval (LA). L’astérisque (*) au-dessus d’une
population, la riviere de la Corneille (COR), indique que cette population a une signature génétique
associée a I'UD voisine et nous proposons de déplacer ce site dans I'UD 7. Les abréviations des rivieres
et les données d’échantillonnage pour les ensembles de données sur les 15 microsatellites et les 96 SNP
se trouvent respectivement dans les tableaux A1 et A2 de 'annexe.
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Figure 11. Cartes des résultats de STRUCTURE d’aprés (A) 15 microsatellites et (B) 96 SNP pour les
rivieres a saumon atlantique dans 'UD 12. Les diagrammes circulaires montrent la proportion
d’appartenance de chaque population aux deux groupes génétiques (K=2). La nouvelle subdivision
proposée de I'UD divisant les régions de la Gaspésie et du golfe est indiquée par une ligne pointillée prés
de la riviere Restigouche. Les abréviations des rivieres et les données d’échantillonnage pour les
ensembles de données sur les 15 microsatellites et les 96 SNP se trouvent respectivement dans les
tableaux A1 et A2 de I'annexe.
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Figure 12. Cartes des résultats de STRUCTURE d’aprés (A) 15 microsatellites et (B) 96 SNP pour les
rivieres a saumon atlantique dans I'UD 14. Les graphiques circulaires montrent la proportion
d’appartenance de chaque population (A) aux deux groupes génétiques (K=2) pour les microsatellites et
(B) aux trois groupes génétiques (K=3) pour les SNP. La subdivision proposée de I'UD est indiquée par la
ligne pointillée prés de la riviere Musquodoboit (MSQ), qui est plus clairement soutenue par (A) les
données sur les microsatellites. Les abréviations des riviéres et les données d’échantillonnage pour les
ensembles de données sur les 15 microsatellites et les 96 SNP se trouvent respectivement dans les
tableaux A1 et A2 de I'annexe.
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Figure 13. Carte des 19 UD proposées pour le saumon atlantique anadrome au Canada. Toutes les
riviéres a saumon d’apres la base de données sur les rivieres de 'OCSAN sont colorées en fonction de
leur UD proposée. Deux riviéres ont été placées dans une UD adjacente (les rivieres de la Corneille et
Gaspereau), ce qui entraine des limites non contigués des UD. Voir la justification de ces UD dans les

tableaux 1 et 2, ainsi que dans le corps du document.
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ANNEXE

Tableau A1 de I'annexe. Lieux d’échantillonnage pour I'ensemble de données sur les 15 microsatellites pour les rivieres situées dans les unités
désignables (UD) de saumon atlantique. Les coordonnées de I'emplacement et la taille de I'échantillon sont indiquées, ainsi que I'année
d’échantillonnage et le stade biologique lorsque ces données étaient disponibles.

ub Nom de la riviére Code Longitude Latitude I’éz‘::r?tﬂﬁ)n I’gcnhnaﬁiﬁce)n bioslzz(::ue
1 Riviére George GE -66,17 58,82 48 2004 Adultes
1 Riviere aux Feuilles AF -70,07 58,77 50 2004 Adultes
1 Riviere Koksoak KO -68,17 58,53 50 2004 Adultes
2 Ruisseau Webbs WBB -61,93 56,80 43 2011 Tacons
2 Riviére Hunt HUR -60,67 55,57 28 2009 S;jfgﬂseaeax
2 Riviere English ENG -59,75 54,97 99 2010 Tacons
2 Riviére Big BIG -58,94 54,84 94 2009 Tacons
2 Riviere Red Wine RWR -61,00 53,93 40 2009 Tacons
2 Ruisseau Muddy Bay MBB -57,07 53,64 106 2011 et 2004 ngﬁﬂ::t
2 Cap Caribou CAC -60,42 53,62 76 2011 Tacons
2 Riviére Sandhill SAN -56,35 53,57 99 2010 Tacons
2 Riviére Sandhill SHR -56,35 53,57 50 2004 Adultes
2 Eagle EAG -57,47 53,53 176 2011 Adultes
2 Riviere Kenamu KEN -59,91 53,48 41 2009 Tacons
2 Ruisseau Southwest PRB -57,23 53,42 42 2011 Tacons
2 Riviére South Feeder PRF -57,23 53,42 40 2011 Tacons
2 Ruisseau South West SW -57,23 53,42 57 2004 Adultes
2 Riviére Traverspine TSP -60,28 53,28 10 2011 Tacons
2 Riviére Hawke HWK -56,06 53,03 31 2011 Tacons
2 Riviere Alexis ALX -56,53 52,60 81 2009 Tacons
2 Riviére Shinny SHINNY -56,34 52,59 65 2011 Tacons
2 Riviere St. Lewis SLW -56,17 52,43 64 2011 Tacons
2 Port Marum PMR -55,74 52,40 33 2011 Tacons
2 Mary’s Harbour MYH -55,82 52,31 69 2011 Tacons
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ub Nom de la riviéere Code Longitude Latitude ,’Ta|lle f’e ,;’Annee_de . Stac!e
I’échantillon I’échantillon biologique
2 Riviére St. Mary SMR -55,85 52,30 100 2010 Tacons
2 Riviere St. Charles CHR -55,84 52,23 60 2011 Tacons
2 Riviere Pinware PIN -56,69 51,63 100 2010 Tacons
2 Riviére L’Anse-au-Loup LAL -56,82 51,53 61 2011 Tacons
2 Riviére Forteau FOR -56,94 51,48 58 2011 Tacons
2 Riviere Saint-Paul SPQ -57,70 51,47 53 2004 Adultes
2 Riviére du Vieux Fort VF -58,02 51,32 49 2004 Adultes
2 Riviere Napetipi NAP -58,05 51,30 50 2004 Adultes
3 Ruisseau Beaver BVB -56,15 50,90 100 2009 Tacons
3 Riviére Main MNR -56,90 49,77 100 2010 Tacons
Riviere Campbellton — Bassin
3 hydrographique de la riviére CMP -54,92 49,28 50 2009 Tacons
Campbellton
Ruisseau Indian Arm — Bassin
3 hydrographique de la riviére IAB -54,92 49,28 50 2009 Tacons
Campbellton
3 Ruisseau Indian Bay IBB -53,88 49,04 99 2009 Tacons
Ruisseau Rocky — Bassin

3 hydrographique de la riviére RBR -55,41 49,03 50 2009 Tacons

Exploits

Riviere Salmon — Bassin

3 hydrographique de la riviére SRN -54,87 49,00 49 2009 Tacons

Gander

Ruisseau Badger — Bassin

3 hydrographique de la riviere BBR -56,03 48,98 50 2009 Tacons

Exploits

Ruisseau Great Rattling — Bassin

3 hydrographique de la riviére GRB -55,55 48,97 98 2009 Tacons

Exploits

Ruisseau Junction — Bassin

3 hydrographique de la riviere JUuB -56,02 48,97 50 2009 Tacons

Exploits

Ruisseau Little Junction — Bassin

3 hydrographique de la riviére LJB -56,02 48,97 50 2009 Tacons

Exploits
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ub Nom de la riviére Code Longitude Latitude I’él?\ilalﬁtﬁlin I’anhnaietiﬁgn bij:ag(::ue
Riviere Gander/Ruisseau Soulis —
3 Bassin hydrographique de la GSB -54,45 48,89 48 2009 Tacons
riviere Gander
Riviére Terra Nova — Bassin
3 hydrographique de la riviére TNR -54,00 48,67 100 2009 Tacons
Terra Nova

4 Riviére Pipers Hole PHR -54,27 47,93 70 2009 Tacons
4 Ruisseau Southwest SWB -55,74 47,93 76 2002 et 2011 Tacons
4 Ruisseau Southeast SBM -55,74 47,92 76 2011 Tacons
4 Riviére North Harbour NHR -54,03 47,92 57 2011 Tacons
4 Riviere Conne CNR 55,70 47,91 137 1967 o1 1968 et Tacons
4 Riviére Little LRD -55,70 47,85 82 2011 Tacons
4 Riviere Long Harbour LHR -54,94 47,82 68 2008 Tacons
4 Riviere LaPoile LPR -58,32 47,80 81 2008 Tacons
4 Riviere White Bear WBR -57,27 47,78 79 2008 Tacons
4 Riviére Grandy GNR -58,09 47,76 77 2011 Tacons
4 Ruisseau Northwest NWB -55,40 47,74 22 2002 Tacons
4 Riviére Bay du Nord BDN -55,44 47,73 188 20022’0210108 et Tacons
4 Ruisseau DollaégglRuisseau Hare DHB 56,58 4773 78 2011 Tacons
4 Ruisseau Northeast NEB -55,36 47,73 24 2002 Tacons
4 Riviére Cinqg Cerf CCR -58,15 47,70 80 2011 Tacons
4 Riviere Grey GRR -57,01 47,68 95 2008 Tacons
4 Ruisseau Simm FBS -55,48 47,67 73 2011 Tacons
4 Ruisseau Simm’s SMB -55,48 47,67 20 2002 Tacons
4 lle Grady B“rgtﬁgt”:f‘” «lle Great | - gp 58,71 47,64 75 2011 Tacons
4 Ruisseau Rose Blanche RBB -58,70 47,62 75 2011 Tacons
4 Riviere Isle aux Morts 1AM -59,01 47,59 75 2011 Tacons
4 Ruisseau Conne Mill CMB -55,59 47,59 77 2011 Tacons
4 Ruisseau Old Bay OBB -55,59 47,58 69 2011 Tacons
4 Riviére North Placentia NPR -53,80 47,29 101 2011 Tacons
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ub Nom de la riviéere Code Longitude Latitude ,’Ta|lle f’e ,;’Annee_de . Stac!e
I’échantillon I’échantillon biologique
4 Riviere Garnish GAR -55,35 47,23 100 2009 Tacons
4 Riviere South Placentia SPR -53,88 47,23 73 2011 Tacons
4 Riviére Rocky RKR -53,57 47,22 100 2010 Tacons
4 Riviere Little Salmonier LSR -53,45 4717 75 2011 Tacons
4 Riviere Salmonier SLR -53,45 4717 92 2008 Tacons
4 Ruisseau Grand Bank GBB -55,75 47,10 100 2009 Tacons
4 Riviére Big Barachois BBA -53,78 47,05 68 2011 Tacons
4 Riviere Big Barachois BSB -53,28 46,79 73 2011 Tacons
4 Ruisseau Northeast (Trepassey) NBT -53,35 46,77 261 2010 et 2011 Tacons
4 Ruisseau Northwest (Trepassey) NWT -53,39 46,76 88 2011 Tacons
4 Riviere St. Shotts STS -53,58 46,64 75 2011 Tacons
Ruisseau Taylors — Bassin

5 hydrographique de la riviére TYB -57,10 49,55 50 2009 Tacons

Humber

Ruisseau Dead Water — Bassin

5 hydrographique de la riviére DWB -57,32 49,40 50 2009 Tacons

Humber

Ruisseau Pinchgut — Bassin

5 hydrographique de la riviére PGB -58,10 48,79 50 2009 Tacons

Harry’'s

Ruisseau Black Duck — Bassin

5 hydrographique de la riviére BDB -58,39 48,56 50 2009 Tacons

Harry’'s
5 Ruisseau Flat Bay FLB -58,58 48,41 96 2009 Tacons
5 Riviere Middle Barachois MBA -58,83 48,24 98 2009 Tacons
5 Bassin hydrographique du coD -59,25 47,85 96 2009 Tacons

ruisseau Grand Codroy
6 Ruisseau Western Arm WAB -56,76 51,19 99 2009 Tacons
Riviere Ste. Genevieve — Bras
6 principal - Bassin SGR -56,80 51,14 50 2009 Tacons
hydrographique de la riviere Ste.
Genevieve
Roses Feeder — Bassin
6 hydrographique de la riviere St. ROF -56,62 51,13 50 2009 Tacons
Genevieve

6 Riviere Big East BER -57,17 50,63 99 2009 Tacons
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ub Nom de la riviére Code Longitude Latitude I’él?\ilalﬁtﬁlin I’anhnaietiﬁgn bij:ag(::ue
6 River of Ponds ROP -57,39 50,54 100 2009 Tacons
6 Riviere Lomond LOM -57,73 49,43 100 2009 Tacons
7 Riviére du Gros Mécatina MEC -59,08 50,77 50 2004 Adultes
7 Riviere Etamamiou ET -59,97 50,27 48 2004 Adultes
7 Riviere Musquaro MUQ -61,07 50,20 50 2004 Adultes
8 Riviére de la Corneille COR -62,88 50,28 60 2004 Adultes
8 Riviere Saint-Jean (Cote-Nord) SJQ8 -64,33 50,28 50 2004 Adultes
8 Riviere Watshishou WAT -62,65 50,28 42 2004 Adultes
8 Riviere Aganus AG -62,10 50,22 48 2004 Adultes
8 Riviére Moisie MOl -66,07 50,20 68 2004 Adultes
8 Riviere Natashquan NAT -61,80 50,12 50 2004 Adultes
8 Riviére aux Rochers ARO -66,92 50,00 50 2004 Adultes
8 Riviére Trinité TRI -67,30 49,42 50 2004 Adultes
8 Riviére Godbout GO -67,60 49,30 50 2004 Adultes
8 Riviere aux Anglais ANG -68,12 49,27 45 2004 Adultes
8 Riviere Laval LA -69,05 48,77 50 2004 Adultes
9 Riviere Jupiter Ju -63,58 49,47 50 2004 Adultes
9 Riviere aux Saumons SU -62,23 49,42 44 2004 Adultes
9 Riviere Chaloupe CH -62,53 49,13 46 2004 Adultes
10 Riviére Sainte-Marguerite SM -69,93 48,25 36 2004 Adultes
10 Riviére Petit-Saguenay PS -70,08 48,22 34 2004 Adultes
10 Riviere Malbaie MAL -70,13 47,65 50 2004 Adultes
10 Riviére du Gouffre DG -70,48 47,43 48 2004 Adultes
10 Riviére Ouelle ou -70,03 47,42 39 2004 Adultes
10 Riviere Jacques-Cartier JC -71,73 46,67 50 2004 Adultes
12 Riviere Madeleine MAD -65,32 49,23 49 2004 Adultes
12 Riviere Sainte-Anne SA -66,50 49,12 44 2004 Adultes
12 Riviére Cap-Chat CcC -66,83 49,08 46 2004 Adultes
12 Riviere Dartmouth DA -64,55 48,87 50 2004 Adultes
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ubD Nom de la riviére Code Longitude Latitude I’él?\ilalﬁtﬁlin I’anhnaénetiﬁin bij:ag(::ue
12 Riviére Matane MAT -67,53 48,85 50 2004 Adultes
12 Riviere York YO -64,55 48,80 50 2004 Adultes
12 Riviére Saint-Jean (Gaspésie) SJQ2 -64,43 48,77 35 2004 Adultes
12 Riviére Mitis MIT -68,13 48,62 49 2004 Adultes
12 Riviere Causapscal1 CAU -67,22 48,35 50 2004 Adultes
12 Riviere Grand Pabos GP -64,70 48,33 44 2004 Adultes
12 Riviere Grande Cascapédia CS -65,90 48,20 38 2004 Adultes
12 Riviere Petite Cascapédia PCS -65,85 48,15 67 2004 Adultes
12 Riviére Bonaventure BO -65,45 48,03 50 2004 Adultes
12 Riviére Restigouche RES -66,75 48,00 34 2004 Adultes
12 Riviere Matapédia1 MAP -66,95 47,97 50 2004 Adultes
12 Riviére Jacquet JT -66,02 47,92 50 2010 Adultes
12 Riviére Upsalquitch 1*1 UP -66,95 47,87 50 2004 Adultes
12 Riviére Upsalquitch 2*1 Up -66,95 47,87 37 2004 Adultes
12 Riviere Patapédia1 PA -67,37 47,84 47 2004 Adultes
12 Riviére Restigouche RKRKED -67,51 47,67 58 2004 Adultes
12 Riviere Restigouche Um -66,78 47,67 49 - -

12 Riviére Little Main1 LMm -67,49 47,65 8 2004 Adultes
12 Riviére Little Main1 LMp -67,49 47,65 50 2004 Adultes
12 Riviére Tabusintac B -65,10 47,34 50 2010 Adultes
12 Miramichi (barriere N.-O.) 2 MIRNWB -66,24 47,25 50 2010 Adultes
12 Riviere M"gfgt‘; (Petite Sud- LSW 66,53 46,97 50 2010 Adultes
12 Riviere Miramichi NOm -65,83 46,96 63 - -

12 Riviere Miramichi NOp -65,83 46,96 46 - -

12 Miramichi (N.-O.) 2 SOp -65,77 46,94 51 2010 Adultes
12 Miramichi (S.-O.) 2 SOm -65,67 46,87 57 2010 Adultes
12 Riviere Kouchibouguac KC -65,02 46,79 33 2010 Tacons
12 Riviere Kouchibouguacis KC6 -64,98 46,74 9 2010 Adultes
12 Riviére Mill MIL -64,17 46,74 32 2010 Tacons
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ubD Nom de la riviére Code Longitude Latitude I’él?\ilalﬁtﬁlin I’anhnaénetiﬁin bij:ag(::ue
12 Riviére Miramichi (Dungarvon) 2 DUN -66,51 46,71 50 2010 Adultes
12 Riviére Richibouctou RC -64,86 46,67 20 2010 Adultes
12 Riviére Miramichi (Clearwater) 2 CLW -66,72 46,59 50 2010 Adultes
12 Riviére Cross CRO -62,26 46,48 30 2010 Tacons
12 Ruisseau North Lake NLC -62,07 46,47 29 2010 Tacons
12 Riviere Margaree MRG -61,10 46,43 49 2001 Tacons
12 Riviere Morell MOR -62,69 46,42 50 2010 Tacons
12 Riviere Cocagne CcOC -64,72 46,31 44 2010 Tacons
12 Riviere West WE -63,16 46,21 37 2010 Tacons
12 Riviere Mabou MAB -61,41 46,09 80 2006 Tacons
12 Riviere Mabou 1* MU -61,41 46,09 50 2010 Tacons
12 Riviére Phillip PH -63,90 45,68 27 2010 Adultes
12 Riviere West (Antigonish) ANW -61,96 45,62 50 2010 Tacons
12 Riviére East (Pictou) PE -62,65 45,62 31 2010 Tacons
13 Riviere North Aspy NRA -60,53 46,89 44 2006 Tacons
13 Riviére North (comté de Victoria) NRV -60,62 46,30 73 2006 Tacons
13 Riviere Baddeck BAD -60,84 46,10 52 2010 Tacons
13 Riviere Middle (comté de Victoria) MDV -60,91 46,08 73 2006 Tacons
13 Riviére Indian (Eskasoni) ESK -60,60 45,94 52 2007 Tacons
13 Riviere Grand GRA -60,66 45,64 53 2010 Tacons
13 Riviére Inhabitants INH -61,23 45,60 53 2010 Tacons
14 Ri"iérgf;‘;?grgégﬂ;‘té de SAG 61,51 45,35 30 2009 Tacons
14 Riviére St. Mary’s East smE -62,06 45,31 59 2007 Tacons
14 Riviére St. Mary’s West smW -62,06 45,25 41 2007 Tacons
14 Riviére Country Harbour COou -61,69 45,16 42 2000 Tacons
14 Riviere Saint Mary’s SMA -61,95 45,08 78 2000 Tacons
14 Riviere Moser MOS -62,25 44 97 58 2000 Tacons
14 Riviere Musquodoboit MSQ -63,13 4479 53 2000 Tacons
14 Riviére Round Hill ROH -65,43 4477 28 2000 Tacons
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ubD Nom de la riviére Code Longitude Latitude I’él?\ilalﬁtﬁll:n I’anhr‘aietiﬁin bicﬁ:ag(::ue
14 Riviere Gold GLD -64,32 44,55 84 2001 Tacons
14 Riviere LaHave LAH -64,50 44,37 49 2000 Tacons
14 Riviere Medway MED -64,63 44,13 83 2001 Tacons
14 Riviére Salmon (comté de Digby) SAD -66,15 44,05 44 2000 Tacons
14 Riviere Tusket TSK -65,98 43,86 60 1999 Tacons
15 Riviere Uppgrﬁ:\';’i‘fkr; (Nouveau- | ygr -64,95 45,60 55 2001 Tacons
15 Riviere Pointe Wolfe PWF -65,02 45,55 46 2002 S;ﬁ;%”nseg‘dx
15 Riviere Big Salmon BSR -65,41 45,42 81 2001 Tacons
15 Riviére Great Village GRV -63,61 45,39 37 2001 Tacons
15 Riviére Economy ECO -63,91 45,38 30 2001 Tacons
15 Riviere Stewiacke STW -63,38 45,14 82 2001 Tacons
15 Riviere Gasﬁ;rgs)“ (comte de | Gk 64,27 45,10 66 2002 Tacons
16 Riviere Tobique TOB -67,70 46,77 84 2000 et 2001 Tacons
16 Riviere Nashwaak NSH -66,62 45,96 70 2000 Tacons
Etats-Unis Riviére Narraguagus (Maine) NGR -67,92 44,60 119 2012 et 2013 -
Etats-Unis Riviére Penobscot (Etats-Unis) PEN -68,80 44,52 100 2000 et 2001 Adultes
Etats-Unis Riviére Sheepscot (Maine) SHP -69,69 43,80 119 2012 et 2013 -

Tableau A2 de I'annexe. Lieux d’échantillonnage pour 'ensemble de données sur les 96 SNP pour les rivieres situées dans les unités désignables
(UD) de saumon atlantique. Les coordonnées de I'emplacement, la source des données et la taille de I'échantillon sont indiquées, ainsi que
I'année d’échantillonnage et le stade biologique lorsque ces données étaient disponibles.

ub du Code de Ia Taille de Stade
COSEPAC Nom de la riviére - Latitude | Longitude | ,. . Source des données Année . .
(2010) population I’échantillon biologique
uD 1 Riviere George GE 58,82 -66,17 18 Moore et al. 2014 2004 Adultes
uUD 1 Riviére aux Feuilles AF 58,77 -70,07 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
uD 1 Riviere Koksoak KOK 58,53 -68,17 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
uD 2 Ruisseau Webbs WBB 56,80 -61,91 31 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
uD 2 Riviere Hunt HU 55,57 -60,67 20 Moore et al. 2014 2009 Tacons et
saumoneaux
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UD du

CC()ZSOE1I;¢C Nom de lariviére gggjlgt?olz Latitude | Longitude I’ézﬂgﬁtﬁﬁ)n Source des données Année bioslz)agdi:ue
ubD 2 Riviere 72 R72 55,12 -60,10 50 Inédites 2017 Tacons
ub 2 Ruisseau Makkovik MKB 55,05 -59,16 47 Inédites 2017 Tacons
ub 2 Riviére English ENG 54,97 -59,75 33 Jeffery et al. 2018 2010 Tacons
ubD 2 Riviére Makkovik MKR 54,96 -59,43 50 Inédites 2017 Tacons
uD 2 Ruisseau Adlavik ADL 54,84 -59,14 49 Inédites 2017 Tacons
uD 2 Riviere Big BIG 54,84 -58,94 26 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
uD 2 Ruisseau Rattling RAT 54,78 -58,95 50 Inédites 2017 Tacons
uD 2 Riviere Pamiulik PAM 54,72 -58,58 46 Inédites 2017 Tacons
UD 2 R“isseag’a;ea”ette JBB 54,72 -58,09 42 Inédites 2017 Tacons
ubD 2 Ruisseau South SBR 54,71 -59,91 47 Inédites 2017 Tacons
ubD 2 Riviére Michael MIC 54,67 -57,84 50 Inédites 2017 Tacons
ub 2 Pottle’s Bay PBB 54,48 -57,73 21 Inédites 2016 Tacons
ub 2 Ruisseau West WBL 54,40 -58,10 20 Inédites 2016 Tacons
UD 2 '_‘I’_"l:fcrgnrgén TOM 54,34 -58,55 20 Inédites 2016 Tacons
uD 2 Ruisseau Main MB 54,24 -57,87 21 Sylvester et al. 2018 2013 ou 2014 Tacons
uD 2 Partridge Point PPB 54,10 -59,48 21 Inédites 2016 Tacons
uD 2 Riviére Double Mer DBL 54,02 -59,65 21 Inédites 2016 Tacons
uD 2 Riviere Red Wine RW 53,93 -61,00 22 Sylvester et al. 2018 2013 ou 2014 Tacons
ub 2 Riviére Mulligan MU 53,87 -60,09 21 Sylvester et al. 2018 | 2013 ou 2014 Tacons
ubD 2 Riviere Crooked CR 53,87 -60,83 21 Sylvester et al. 2018 2013 ou 2014 Tacons
ubD 2 Riviere Sebaskachu SK 53,79 -60,14 22 Sylvester et al. 2018 2013 ou 2014 Tacons
uD 2 Riviere Susan SR 53,74 -61,04 22 Sylvester et al. 2018 2013 ou 2014 Tacons
ubD 2 Ruisseau Muddy Bay MBB 53,64 -57,07 34 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
uD 2 Cap Caribou CB 53,62 -60,42 21 Sylvester et al. 2018 2013 ou 2014 Tacons
ubD 2 Riviere Sand Hill SH 53,57 -56,35 20 Sylvester et al. 2018 - -
uD 2 Riviere Eagle EA 53,53 -57,47 22 Sylvester et al. 2018 2011 Tacons
uD 2 Riviere Kenamu KE 53,48 -59,91 22 Sylvester et al. 2018 2013 ou 2014 Tacons
uD 2 Riviére Paradise PA 53,42 -57,25 20 Sylvester et al. 2018 2011 Tacons
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UD du

COSEPAC Nom de la riviére COdeldf la Latitude | Longitude P ,T?:"et?:f Source des données Année bi Sltad_e
(2010) population échantillon iologique
ubD 2 Ruisseau Southwest SW 53,42 -57,23 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
ubD 2 Riviere Peter’'s PR 53,34 -60,71 21 Sylvester et al. 2018 2013 ou 2014 Tacons
ubD 2 Riviere Kenemich KNM 53,32 -59,82 20 Inédites 2016 Tacons
ub 2 Riviére Traverspine TR 53,28 -60,28 22 Sylvester et al. 2018 | 2013 ou 2014 Tacons
uD 2 Riviere Caroline CL 53,25 -60,42 20 Sylvester et al. 2018 2013 ou 2014 Tacons
uD 2 Riviere Hawke HWK 53,03 -56,06 31 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
uD 2 Riviere Alexis ALX 52,60 -56,53 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
ubD 2 Riviere Shinnys SHR 52,59 -56,34 34 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
ubD 2 Riviere St. Lewis SLW 52,43 -56,17 34 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
uD 2 Port Marum PMR 52,40 -55,74 33 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
ubD 2 Riviere Saint-Charles CHR 52,23 -55,84 34 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
ubD 2 Riviere Pinware PIN 51,63 -56,69 34 Jeffery et al. 2018 2010 Tacons
UD 2 R'V'ereL'(')uAgse'a”' LL 51,53 -56,82 22 Sylvester et al. 2018 2011 Tacons
ubD 2 Riviére Forteau FOR 51,48 -56,94 34 Moore et al. 2014 2011 Tacons
uD 2 Riviere St Paul STP 51,47 -57,70 25 Bourret et al. 2013 2004 -
uD 2 Riviére du Vieux Fort VF 51,32 -58,02 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
uD 2 Riviere Napetipi NAP 51,30 -58,05 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
ubD 3 Ruisseau Beaver BVB 50,90 -56,15 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
UD 3 Ruisseau Sops Arm — | - \\p 49,77 -56,90 34 Jeffery et al. 2018 2010 Tacons

Riviere Main
uD 3 Campbellton CMP 49,28 -54,92 20 Bradbury et al. 2015 2009 Tacons
(également IAB)
ubD 3 Ruisseau Indian Arm IAB 49,28 -54,92 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
ubD 3 Ruisseau Indian Bay IBB 49,04 -53,88 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
uD 3 Riviére Exploits — JUB 49,03 -55,41 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
Ruisseau Junction
Riviére Salmon a
Terre-Neuve (aussi

ubD 3 appelée ruisseau SRN 49,00 -54,89 31 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons

Salmon dans le
bassin
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UD du

COSEPAC Nom de la riviére COdeldf la Latitude | Longitude P ,T?:"et?:f Source des données Année bi Sltad_e
(2010) population échantillon iologique
hydrographique de la
riviere Gander)
Ruisseau Great Rattli
ubD 3 N . GRB 48,97 -55,55 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
ng — Riviére Exploits
ubD 3 Riviére Terra Nova TNR 48,67 -54,00 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
uD 4 Riviere Come by CBC 47,97 -53,96 30 Inédites 2017 Tacons
Chance
UD 4 Ruisseau Pipers Hole | PHR 47,93 54,27 34 Jeffery etal 2018 | 2009 et 2017 Tacons
uD 4 R“'Ssea‘i‘"t%‘;v“rfhwest SWB 47,93 -55,74 33 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
ubD 4 Riviere Conne CNR 47,91 -55,70 21 Bradbury et al. 2015 2010 Tacons
ubD 4 Riviére Black BLA 47,89 -54.17 24 Inédites 2017 Tacons
ubD 4 Riviére Long Harbour LHR 47,82 -54,94 20 Bradbury et al. 2015 2008 Tacons
ub 4 Riviére La Poile LPR 47,80 -58,32 20 Bradbury et al. 2015 2008 Tacons
ubD 4 Riviere White Bear WBR 47,78 -57,27 31 Jeffery et al. 2018 2008 Tacons
ubD 4 Riviere Bay du Nord BDN 47,73 -55,44 18 Bradbury et al. 2015 2008 Tacons
uD 4 Riviere Dollards DHB 47,73 -56,58 34 Bradbury et al. 2015 2011 Tacons
uD 4 R"’l'_fre Sandy SHA 47,71 -54,36 30 Inédites 2017 Tacons
arbour
ubD 4 Ruisseau Cing Cerf CCR 47,70 -58,15 34 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
ubD 4 Riviere Grey GRR 47,68 -57,01 20 Bradbury et al. 2015 2008 Tacons
ubD 4 Ruisseau Simmons SMB 47,65 -55,48 34 Jeffery et al. 2018 2002 et 2014 Tacons
ubD 4 Ruisseau Grandys GNR 47,62 -58,84 34 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
UD 4 R”'Eﬁgﬁgh'zose RBB 47,62 -58,70 34 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
uD 4 Riviere Isle aux Morts IAM 47,59 -59,01 34 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
ubD 4 Ruisseau Old OBB 47,58 -55,59 34 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
ubD 4 Ruisseau Fair Haven FHB 47,54 -53,89 30 Inédites 2017 Tacons
ubD 4 Riviére Bay de I'Eau BDL 47,51 -54,73 30 Inédites 2017 Tacons
ubD 4 Riviére Nonsuch NON 47,45 -54,64 28 Inédites 2017 Tacons
uD 4 Ruisseau CRB 47,44 -54,69 30 Inédites 2017 Tacons
Cape Roger
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COSEPAC Nom de lariviére Code d? la Latitude | Longitude ,’Ta|||e fje Source des données Année . Stad_e
(2010) population I’échantillon biologique
ubD 4 Riviere Rushoon RUS 47,37 -54,92 25 Inédites 2017 Tacons
uD 4 R“'ﬁ;‘jﬁgu‘?h'p SHI 4735 53,87 22 Inédites 2017 Tacons
uD 4 Riviere R:gtHarbw’ RHA 47,33 -54,99 30 Inédites 2017 Tacons
uD 4 Riviere 'zjgs't"arbou" RHW 47,30 -55,02 29 Inédites 2017 Tacons
uD 4 Riviere Northeast, NPR 47,29 -53,80 18 Bradbury etal. 2015, | 514 gt 2017 Tacons

Placentia inédites
ubD 4 Riviere Garnish GAR 47,23 -55,35 22 Bradbury et al. 2015 2009 Tacons
UD 4 R'V'eggfé’:tzgea“ SPR 4723 -53,88 27 Inédites 2017 Tacons
ubD 4 Riviere Rocky RKR 47,22 -53,57 40 Bradbury et al. 2015 2010 Tacons
UD 4 R“ésjrzzwg';t'e LBB 4718 -54,03 16 Inédites 2017 Tacons
uD 4 R“'be:i":‘e“MNo‘?{itg;’;’eSt NMB 4717 -55,32 28 Inédites 2017 Tacons
ubD 4 Riviere Salmonier LSR 47,17 -53,45 19 Bradbury et al. 2015 2011 Tacons
ubD 4 Ruisseau Tides TDS 47,13 -55,26 17 Inédites 2017 Tacons
UD 4 R“E:f:suwc:;eat GBW 4712 -54,06 18 Inédites 2017 Tacons
UD 4 Rg‘:frﬁgr‘]‘ifr'g BSA 47,06 -55,22 30 Inédites 2017 Tacons
ubD 4 Riviére Big Barachois BBA 47,05 -53,78 34 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
ubD 4 Ruisseau Cuslett CcuUs 46,96 -54,16 30 Inédites 2017 Tacons
ubD 4 Riviére Lawn LWN 46,95 -55,54 28 Inédites 2017 Tacons
ubD 4 Riviére Branch BRA 46,89 -53,97 30 Inédites 2017 Tacons
ubD 4 Ruisseau Piercey’s PBR 46,88 -55,86 30 Inédites 2017 Tacons
UD 4 R‘;ﬁ:ﬁi:ﬁgﬂﬂﬁ;ﬂy TBR 46,88 55,71 22 Inédites 2017 Tacons
ubD 4 Riviere Lance LAN 46,82 -54,07 9 Inédites 2017 Tacons
ubD 4 Riviére Biscay Bay BSB 46,79 -53,28 20 Bradbury et al. 2015 2011 Tacons
uD 4 R“'Sg?:;a’;‘ggc)e“t NBT 4677 | -53,35 20 Bradbury et al. 2015 2010 Tacons
ubD 4 Riviere St Shotts STS 46,64 -53,58 33 Jeffery et al. 2018 2011 Tacons
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. Code de la . . Taille de . . Stade
CC()ZSOE1I;¢C Nom de lariviére population Latitude | Longitude Péchantillon Source des données Année biologique
ub 5 Riviére Humber TYB 49,55 -57,10 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
UD5 Riviere Harrys — PGB 48,79 -58,10 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
Pinchgut
ubD 5 Ruisseau Flat Bay FLB 48,41 -58,58 33 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
UD5 Riviere Middle MBA 48,24 -58,83 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
Barachois
ub 5 Riviére Little Codroy COD 47,77 -59,27 33 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
UD 6 Rulsseau Western WAB 51,19 56,76 20 Jeffery et al. 2018 . ;
uD 6 Riviere St. Genevieve SGR 51,14 -56,80 16 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
ub 6 Riviére Big East BER 50,63 -57,17 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
uD 6 River of Ponds ROP 50,54 -57,39 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
UuD 6 Riviere Lomond LOM 49,43 -57,73 34 Jeffery et al. 2018 2009 Tacons
ubD7 Riviere Kecarpoui KEC 51,09 -58,85 21 Jeffery et al. 2018 - -
Riviere du Gros Bourret et al. 2013;
i Mécatina MEC 50,77 -59,08 25 Moore et al. 2014 2004 )
ub7 Riviere Etamamiou ET 50,27 -59,97 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
uD 7 Mo iere MUS 50,22 60,95 15 Moore et al. 2014 . -
usquanousse
ub7 Riviere Musquaro MUQ 50,20 -61,07 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
ubD 8 Riviere de la Corneille COR 50,28 -62,88 32 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
ubD 8 Riviere Watshishou RWA 50,28 -62,65 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
UD 8 Riviere Saint-Jean sJas 50,28 64,33 24 Moore et al. 2014 2004 Adultes
(Cote-Nord)

ub 8 Riviére Aguanus AGU 50,22 -62,10 33 Jeffery et al. 2018 - -
ubD 8 Riviere Moisie MOI 50,20 -66,07 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
ub 8 Riviére Natashquan NAT 50,12 -61,80 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
ubD 8 Riviere aux Rochers ARO 50,00 -66,92 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
ubD 38 Riviére Trinité TRI 49,42 -67,30 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
ubD 8 Riviere Godbout GOD 49,30 -67,60 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
ubD 8 Riviere aux Anglais AUA 49,27 -68,12 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
ubD 8 Riviére Laval LAV 48,77 -69,05 39 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
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UD du

COSEPAC Nom de la riviére COdeldf la Latitude | Longitude P ,T?:"et?:f Source des données Année bi Sltad_e
(2010) population échantillon iologique
uD 8 Fé""ere des ESC 4835 -69,41 19 Jeffery et al. 2018 . .
scoumins
ubDo9 Riviére aux Saumons SuU 49,42 -62,23 24 Moore et al. 2014 2004 Adultes
ubD 9 Riviere Chaloupe CHA 49,13 -62,53 23 Bourret et al. 2013 2004 -
UD 10 Riviére Sainte- SM 48,25 -69,93 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
Marguerite
UD 10 Rg’ lere Petit- PSA 48,22 -70,08 34 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
aguenay
ubD 10 Riviere Malbaie ML 47,65 -70,13 19 Moore et al. 2014 2004 Adultes
UD 10 Riviére du Gouffre DG 47,43 70,48 25 Bourret et al. 2013, 2004 -
Moore et al. 2014
ubD 10 Riviere Ouelle OUE 47,42 -70,03 29 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
uD 12 Riviere Madeleine MAD 49,23 -65,32 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
uD 12 Riviere Sainte-Anne SA 49,12 -66,50 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
uD 12 Riviere Matane ™ 48,85 -67,53 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
ubD 12 Riviere York YOR 48,80 -64,55 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
UD 12 Riviere Saint-Jean SJQ2 4877 64,43 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
(Gaspésie)
ubD 12 Riviere Mitis MIT 48,62 -68,13 29 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
ubD 12 Riviere Causapscal CAU 48,35 -67,22 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
ubD 12 Riviere Grand Pabos GPA 48,33 -64,70 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
ubD 12 Riviere Cascapédia CAS 48,20 -65,90 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
UD 12 Riviere Grande cs 48.20 -65,90 25 Moore et al. 2014 2004 Adultes
Cascapédia
ubD 12 Riviere Bonaventure BON 48,03 -65,45 37 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
up12 | Riviere Restigouche —| g\, 47,99 -66,89 8 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
Petite Main — M
UD 12 Riviere Restigouche — RLP 47,99 -66,89 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
Petite Main — P
uD 12 Riviere Matapédia MAP 47,97 -66,95 25 Bourret et al. 2013 2004 -
uD 12 Riviére Jacquet JT 47,92 -66,02 20 Moore et al. 2014 2010 Adultes
ubD 12 Riviére Patapédia PAT 47,83 -67,37 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
up12 | Riviere Restigouche — 1 o\, 47,83 -66,88 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes

Upsalquitch — M
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UD du

COSEPAC Nom de lariviére COdeldf la Latitude | Longitude P ,T?:"et?:f Source des données Année bi Sltad_e
(2010) population échantillon iologique
up12 | Riviere Restigouche — | p)p 47.83 -66,88 39 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes

Upsalquitch — P
ub 12 Riviére Upsalquitch UPS 47,83 -66,88 40 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
up12 | Rivire Restigouche — | .\, 47,74 67,43 10 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
Kedgewick - M
UD 12 Riviere Restigouche — RKP 47,74 67,43 13 Jeffery et al. 2018 2004 Adultes
Kedgewick — P
ubD 12 Riviere Tabusintac TAB 47,34 -64,95 40 Jeffery et al. 2018 2010 Adultes
Barriére N.-O. riviere
uD 12 Miramichi Nord-Ouest NNB 47,09 -65,35 40 Jeffery et al. 2018 2010 Adultes
Riviere Miramichi
ubD 12 Nord-Ouest, Petite NLS 47,06 -65,30 40 Jeffery et al. 2018 2010 Adultes
Miramichi Sud-Ouest
ubD 12 Riviere Miramichi MIR 46,87 -65,67 25 Moore et al. 2014 2010 Adultes
UD 12 Riviere KOU 46,79 -65,02 30 Jeffery et al. 2018 2010 Tacons
Kouchibouguac
Riviere Miramichi
ubD 12 Sud-Ouest, SDuU 46,76 -66,58 40 Jeffery et al. 2018 2010 Adultes
Dungarvon
uUbD 12 Riviére Mill MIL 46,74 -64,17 32 Jeffery et al. 2018 2010 Tacons
Riviere Miramichi
ubD 12 Sud-Ouest, SCL 46,68 -66,65 40 Jeffery et al. 2018 2010 Adultes
Clearwater
uD 12 Riviere Richibucto RIC 46,67 -64,86 20 Jeffery et al. 2018 2010 Adultes
ubD 12 Riviere Cross CRO 46,48 -62,26 20 Moore et al. 2014 2010 Tacons
uD 12 Riviere Margaree MGR 46,43 -61,10 20 Moore et al. 2014 2001 Tacons
uD 12 Riviéere Morell MOR 46,42 -62,69 40 Jeffery et al. 2018 2010 Tacons
ubD 12 Riviere Cocagne CcOs 46,31 -64,72 40 Jeffery et al. 2018 2010 Tacons
uD 12 Riviere West WER 46,21 -63,16 37 Jeffery et al. 2018 2010 Tacons
uD 12 Riviere Mabou MAB 46,07 -61,38 39 Jeffery et al. 2018 2010 Tacons
uUbD 12 Riviere Phillip PHI 45,86 -63,72 26 Jeffery et al. 2018 2010 Adultes
UD 12 Riviere West ANW 45,62 61,96 20 Moore et al. 2014 2010 Tacons
(Antigonish)
uD 12 Riviere East (Pictou) PIE 45,62 -62,65 31 Jeffery et al. 2018 2010 Tacons
ubD 13 Riviere North NRV 46,30 -60,62 20 Moore et al. 2014 2006 Tacons
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UD du . Code de la . . Taille de . . Stade
CC()ZSOE1I;¢C Nom de lariviére population Latitude | Longitude Péchantillon Source des données Année biologique
ubD 13 Riviere Eskasoni ESK 45,94 -60,60 14 Jeffery et al. 2018 2007 Tacons

uD 13 Riviere Indian IND 45,60 -61,23 34 Jeffery et al. 2018 - -
UD 14 RiViéHfrfo"u‘:”"y cou 45,16 61,69 32 Jeffery et al. 2018 2000 Tacons
UD 14 (E'gf\:eenitlz“c":g; SMA 45,08 -61,95 20 Moore et al. 2014 2000 Tacons
ubD 14 Riviere Moser MOS 44 97 -62,25 33 Jeffery et al. 2018 2000 Tacons
uD 14 Riviere Musquodobit MSQ 4479 -63,14 32 Jeffery et al. 2018 2000 Tacons
uD 14 Riviére Round Hill ROH 4477 -65,43 28 Jeffery et al. 2018 2000 Tacons
uD 14 Riviére Gold GLD 44,55 -64,32 34 Jeffery et al. 2018 2001 Tacons
uD 14 Riviére LaHave LAH 44,37 -64,50 22 Moore et al. 2014 2000 Tacons
ubD 14 Riviere Medway MED 44,13 -64,63 10 Moore et al. 2014 2001 Tacons
ubD 14 Riviere Tusket TSK 43,86 -65,98 34 Jeffery et al. 2018 1999 Tacons
uD 15 Riviere Pointe Wolfe PWF 45,55 -65,02 34 Jeffery et al. 2018 2002 S;ﬁ;%”nsegﬂx
uD 15 Riviére Big Salmon BSR 45,42 -65,41 19 Moore et al. 2014 2000 Tacons
uD 15 Riviere Great Village GRV 45,39 -63,61 28 Jeffery et al. 2018 2001 Tacons
uD 15 Riviere Economy ECO 45,38 -63,91 34 Jeffery et al. 2018 2001 Tacons
UD 15 (N(ij‘\’/g{:ggg‘se) NRH 4538 -63,31 22 Jeffery et al. 2018 ; -
ubD 15 Riviere Stewiacke STW 45,14 -63,38 27 Moore et al. 2014 2001 Tacons
ubD 15 Riviere Gaspereau GAK 45,10 -64,27 20 Moore et al. 2014 2001 Tacons
uD 16 Riviere Tobique TOB 46,77 -67,70 16 Moore et al. 2014 2000 et 2011 Tacons
uD 16 Riviere Nashwaak NSH 45,96 -66,62 15 Moore et al. 2014 2000 Tacons

Tableau A3 de I'annexe. Lieux d’échantillonnage pour les ensembles de données génomiques (matrice de 220 000 SNP et séquengage du
génome entier) pour les riviéres situées dans les unités désignables (UD) de saumon atlantique. Les coordonnées de I'emplacement et la taille de
I’échantillon sont indiquées, ainsi que 'année d’échantillonnage et le stade biologique lorsque ces données étaient disponibles.

UD du . .
. . . Taille de Année de Stade
CC();‘:;I;»)AC Nom de la riviére Code Latitude Longitude Péchantillon Iéchantillon biologique
Matrice de 220 000 SNP - - - - - -
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UD du

CC:ZSOﬁI;?C Nom de la riviére Code Latitude Longitude I’éziigﬁtﬁﬁ)n I’anhr;én‘atiﬁﬁn bioslfz;::ue
ub 2 Riviére Hunt HU 55,57 -60,67 20 - -
ub 2 Riviére English ENG 54,97 -59,75 28 2010 Tacons
uD 2 Riviére Big BIG 54,84 -58,94 28 2009 Tacons
ubD 2 Ruisseau Main MB 54,24 -57,87 21 2013-2014 Tacons
uD 2 Riviere Red Wine RW 53,93 -61,00 22 2013-2014 Tacons
ub 2 Riviére Mulligan MU 53,87 -60,09 17 2013-2014 Tacons
ubD 2 Riviere Crooked CR 53,87 -60,83 21 2013-2014 Tacons
ubD 2 Riviere Sebaskachu SK 53,79 -60,14 22 2013-2014 Tacons
ubD 2 Riviere Susan SR 53,74 -61,04 22 2013-2014 Tacons
uD 2 Cap Caribou CB 53,62 -60,42 21 2013-2014 Tacons
ub 2 Riviére Sand Hill SH 53,57 -56,35 20 - -
ub 2 Riviére Eagle EA 53,53 -57,47 22 - -
ub 2 Riviere Kenamu KE 53,48 -59,91 22 2013-2014 Tacons
ub 2 Riviére Paradise PA 53,42 -57,25 20 2011 Tacons
uD 2 Riviére Peter’s PR 53,34 -60,71 21 2013-2014 Tacons
ubD 2 Riviere Traverspine TR 53,28 -60,28 22 2013-2014 Tacons
ubD 2 Riviere Caroline CL 53,25 -60,42 20 2013-2014 Tacons
uD 2 Riviere Saint-Charles CHR 52,23 -55,84 27 2011 Tacons
ubD 2 Riviere L’Anse-au-Loup LL 51,53 -56,82 22 2011 Tacons
ubD 2 Riviére Forteau FO 51,48 -56,94 21 2011 Tacons
ubD 3 Ruisseau Beaver BVB 50,90 -56,15 29 2009 Tacons
UD 3 R”isssif/‘i‘ég‘;tpi?g'ing | GRB 49,62 56,17 26 2010 Tacons
ub 3 Riviére Campbellton CMP 49,28 -54,93 25 2009 Tacons
uD 3 Riviere Terra Nova TNR 48,67 -54,00 29 2009 Tacons
UD 4 R‘(“Tsrseizzs'\:;;th NBT 46,74 53,36 25 2010 Tacons
ubD 4 Riviere Little Salmonier LSR 47,04 -53,75 17 2011 Tacons
UD 4 Riviére Northeast NPR 47,29 53,80 81 2017-2019 Tacons

Placentia
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UD du

CC:ZSOﬁI;?C Nom de la riviére Code Latitude Longitude I’éziigﬁtﬁﬁ)n I’anhr;én‘atiﬁﬁn bioslfz;::ue
ub 4 Ruisseau Ship Harbour SHI 47,35 -563,87 84 2017-2019 Tacons
UD 4 Riviere Southeast SPR 47,23 53,88 97 2017-2019 Tacons

Placentia
ubD 4 Ruisseau Fair Haven FHB 47,54 -53,89 103 2017-2019 Tacons
uD 4 Riviere Come by Chance CBC 47,97 -53,96 79 2017-2019 Tacons
ubD 4 Riviére Branch BRA 46,89 -53,97 92 2017-2019 Tacons
ubD 4 Riviére North Harbour NHR 47,92 -54,03 88 2017-2019 Tacons
ubD 4 Ruisseau Little Barasway LBB 47,18 -54,03 15 2017-2019 Tacons
UD 4 R“E:f:s‘ﬁ;eat GBW 47,12 54,06 89 2017-2019 Tacons
ub 4 Riviére Lance LAN 46,82 -54,07 9 2017-2019 Tacons
ub 4 Ruisseau Cuslett CusS 46,96 -54,16 99 2017-2019 Tacons
ubD 4 Riviére Black BLA 47,89 -54,17 83 2017-2019 Tacons
ubD 4 Riviére Pipers Hole PHR 47,93 -54,27 88 2017-2019 Tacons
ubD 4 Riviere Sandy Harbour SHA 47,71 -54,36 74 2017-2019 Tacons
ubD 4 Riviere Nonsuch NON 47,45 -54,64 93 2017-2019 Tacons
ubD 4 Ruisseau Cape Roger CRB 47,44 -54,69 86 2017-2019 Tacons
ubD 4 Riviére Bay de I'Eau BDL 47,51 -54,73 91 2017-2019 Tacons
ubD 4 Riviére Rushoon RUS 47,37 -54,92 85 2017-2019 Tacons
ubD 4 Riviére Long Harbour LHR 47,82 -54,94 20 2012 Tacons
ubD 4 Riviere Red Harbour, est RHA 47,33 -54,99 91 2017-2019 Tacons
UD 4 Riviere Red Harbour, RHW 47,30 55,02 78 20172019 Tacons
uD 4 Ruisseau Big Salmonier BSA 47,06 -55,22 84 2017-2019 Tacons
ubD 4 Ruisseau Tides TDS 47,13 -55,26 69 2017-2019 Tacons
UD 4 R“issea“MNoﬁtT;‘;’;’eSt (baie | \vB 47,17 55,32 87 2017-2019 Tacons
ubD 4 Riviéere Garnish GAR 47,23 -55,35 22 2009 Tacons
ub 4 Riviére Bay du Nord BDN 47,73 -55,44 20 2008 Tacons
ub 4 Riviére Lawn LWN 46,95 -55,54 81 2017-2019 Tacons
ub 4 Riviére Conne CNR 47,91 -55,70 90 2017-2019 Tacons
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UD du

CC:ZSOﬁI;?C Nom de la riviére Code Latitude Longitude I’éziigﬁtﬁﬁ)n I’anhr;én‘atiﬁﬁn bijgztggue
UD 4 R‘(‘;,Sésrii:u@gﬁiﬁ;‘y TBR 46,88 55,71 80 20172019 Tacons
uD 4 Ruisseau Piercey’s PBR 46,88 -55,86 83 2017-2019 Tacons
ubD 4 Ruisseau Dollards DLR 48,02 -56,57 26 2016 Tacons
ubD 4 Riviére Isle aux Morts 1AM 47,59 -59,01 28 2011 Tacons
ubD 5 Riviere Humber TYB 49,55 -57,10 29 2009 Tacons
ubD 5 Ruisseau Flat Bay FLB 48,41 -58,58 24 2009 Tacons
uD 5 Riviére Little Codroy COD 47,77 -59,27 28 2009 Tacons
UD 6 Ruisseau Western Arm WAB 51,19 -56,76 18 2016 Adultes
UD 6 Riviére Big East BER 50,63 -57,17 27 2009 Tacons

TRE,
UD 6 Riviere Trout TRy 49,64 57,75 27 2019 Tacons
TRW
UD 8 Riviere de la Corneille COR 50,28 -62,88 28 2018 adultes
uD 8 Ri"iéreNSo?id”)t'SJfgg (Cote- | gyq 50,28 64,33 28 2018 adultes
ub 8 Riviére Natashquan NAT 50,12 -61,80 28 2018 adultes
ub 8 Riviére aux Rochers ARO 50,00 -66,86 48 2012 adultes
uD 8 Riviére de la Trinité TRI 49,42 -67,30 49 2012 adultes
ub 9 Riviere Jupiter JUP 49,47 -63,58 28 2018 adultes
ubD 10 Riviere a Mars aMars 48,34 -70,88 26 2018 adultes
UD 12 Riviere Madeleine MAD 49,23 -65,32 28 2018 adultes
uD 12 Riviere Matapédia MAT 48,18 -67,14 15 2018 Tacons
uD 12 Riviere Kedgwick KED 47,91 -67,91 15 2018 Tacons
uD 12 Riviere Patapédia PAT 47,86 -67,39 24 2018 Tacons
uD 12 Riviére Upsalquitch UPS 47,57 -66,54 28 2018 Tacons
Cours supérieur de la
uD 12 riviere Miramichi-Nord- MUN 47,17 -65,94 24 2016 Tacons
Ouest
UD 12 Riviere Kouchibouguac KOU 46,74 -65,20 31 2018 Tacons
UD 12 Riviere Chéticamp CHT 46,64 -60,95 12 2018 Tacons
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COSEPAC Nom de la riviére Code Latitude | Longitude ; ,T";‘:"et?:f I,‘,‘““h“e"i.f:e o slta".'e
(2010) echantilion echantilion lologique
UD 12 C°mp'ex(? _d;_"E‘O)rd'O”eSt NWP 46,63 64,04 17 2018 Tacons

Cours supérieur de la
uD 12 riviere Miramichi-Sud- MSW 46,55 -66,04 23 2016 Tacons
Ouest
UD 12 Riviére Northeast MNE 46,47 -60,92 12 2018 Tacons
Margaree _
uD 12 C°mp'exep"'_%“)"ESt'1 -1 Nep 46,45 62,21 27 2018 Tacons
UD 12 Comp'exep"'_%“;'ESt'z =0 Ner 46,38 -62,57 24 2018 Tacons
uD 12 Riviére Richibucto RIC 46,36 -65,15 31 2018 Tacons
uD 12 Riviere Morell MOR 46,30 -62,71 18 2018 Tacons
uD 12 Centre-sud (I.-P.-E.) SCP 46,28 -63,49 14 2018 Tacons
UD 12 Riviere Southwest MRS 46,24 61,12 14 2018 Tacons
Margaree
uD 12 Riviere Mabou MAB 46,04 -61,31 27 2018 Tacons
ubD 12 Graham River JGC 45,86 -61,49 1 2018 Tacons
uD 12 Riviére Phillip RPH 45,59 -63,82 17 2018 Tacons
uD 12 Riviére East (Pictou) PIE 45,54 -62,88 23 2018 Tacons
uD 13 Clyburn CLY 46,66 -60,41 28 2019 -
uD 13 Riviere Baddeck BAD 46,10 -60,84 28 2016 Tacons
uD 13 Riviére Inhabitants INH 45,60 -61,23 28 2016 Tacons
UD 14 Riviere SvT/zztt Harbour WES 44,95 62,59 28 2019 Saumoneaux
uD 14 Riviere LaHave LAH 44,37 -64,50 22 - -
uUD 15 Riviere Big Salmon BSR 45,42 -65,41 22 2014 -
UD 15 Riviere North (Nouvelle- NRH 4538 63,31 29 ) )
Ecosse)
uD 15 Riviere Stewiacke STW 45,14 -63,38 22 2014 -
uD 15 Riviere Gaspereau GAK 45,06 -64,38 26 2016 -
uD 16 Riviere Nashwaak NSH 45,96 -66,62 20 2006—2009 -
Séquencgage du génome entier - - - - - -
uD 2 Riviére du Vieux Fort VF 51,32 -58,03 10 - -
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CC:ZSOﬁI;?C Nom de la riviére Code Latitude Longitude I’éziigﬁtﬁﬁ)n I’anhr;én‘atiﬁﬁn bioslfz;::ue
ub 2 Riviére Saint-Paul SP 51,49 -57,69 10 - -
uD 8 Riviére Laval LA 48,77 -69,05 10 - -
ubD 9 Riviere de la Chaloupe CH 49,14 -62,54 10 - -
uD 9 Riviere Jupiter JuU 49,48 -63,61 10 - -
UD 10 Ri(‘giraerl';"\f‘(')?xe;ie MA 47,66 -70,15 10 - -
uD 12 Riviére Bonaventure BO 48,04 -65,47 10 - -
uD 12 Petite riviere Cascapédia CcP 48,16 -65,84 10 - -
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Tableau A4 de I'annexe. Variables bioclimatiques téléchargées de WorldClim (Fick et Hijmans 2017) a
l'aide du progiciel en R sdmpredictors (Bosch et al. 2018). Les variables bioclimatiques ont été
normalisées a une moyenne de 0 et un écart-type de 1 pour les analyses.

Variable BioClim

Description

WC_bio1_stand

Température moyenne annuelle

WC_bio2_stand

Fourchette des températures diurnes moyennes — Moyenne des températures
mensuelles (température maximale - température minimale)

WC_bio3_stand

Isothermie — Fourchette des températures diurnes moyennes (bio2)/Fourchette des
températures annuelles (bio7)

WC_bio4_stand

Saisonnalité de la température — Ecart-type de la température moyenne annuelle

WC_bio5_stand

Température maximale — Température maximale du mois le plus chaud

WC_bio6_stand

Température minimale — Température minimale du mois le plus froid

WC_bio7_stand

Fourchette des températures annuelles — Température maximale (bio5) -
Température minimale (bio6)

WC_bio8_stand

Température moyenne du trimestre le plus humide

WC_bio9_stand

Température moyenne du trimestre le plus sec

WC_bio10_stand

Température moyenne du trimestre le plus chaud

WC_bio11_stand

Température moyenne du trimestre le plus froid

WC_bio12_stand

Précipitations annuelles

WC_bio13_stand

Précipitations du mois le plus humide

WC_bio14_stand

Précipitations du mois le plus sec

WC_bio15_stand

Saisonnalité des précipitations — Coefficient de variation des précipitations mensuelles

WC_bio16_stand

Précipitations du trimestre le plus humide

WC_bio17_stand

Précipitations du trimestre le plus sec

WC_bio18_stand

Précipitations du trimestre le plus chaud

WC_bio19_stand

Précipitations du trimestre le plus froid
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Tableau A5 de I'annexe. Liste des riviéres de la base de données sur les rivieres de I'Organisation pour la conservation du saumon de I'Atlantique
Nord (OCSAN) pour les unités désignables (UD) proposées au Labrador (I'ancienne UD 2). Les informations sur les zones de péche du saumon
(ZPS) ou Q ainsi que les coordonnées et le code des riviéres ont été extraits de la base de données de 'OCSAN. L°’UD proposée dans laquelle se
trouve chaque riviére est indiquée.

ZPS Région Nom de la riviére Longitude Latitude Code UD proposée

MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Siugak -62,1 57,58 R1 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Webb -61,93 56,8 R2 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere Avakutak -61,85 57,15 R3 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere Kogaluk -61,73 56,2 R4 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere Notakwanon -61,52 56,02 R5 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPSO1A et-Labrador Ruisseau Sango -61,18 55,89 R6 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 933 -61,14 55,85 R7 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére 80 -61,06 55,84 R8 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviéere 81 -61,06 55,84 R9 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere Flowers -60,96 55,74 R10 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 930 -60,92 55,75 R11 Nord du Labrador
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ZPS Région Nom de la riviére Longitude Latitude Code UD proposée

MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 932 -60,89 55,85 R12 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 929 -60,87 55,73 R13 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 931 -60,84 55,76 R14 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 928 -60,72 55,75 R15 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere 78 -60,7 55,64 R16. Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve- | Riviere Adlatok (Ugjoktok et baie

ZPS01A et-Labrador Adlatok) -60,69 55,04 R17 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere 75 -60,69 54,98 R18 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere Hunt -60,67 55,57 R19 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 927 -60,66 55,6 R20 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 912 -60,66 55,06 R21 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere sans nom 914 -60,61 55,17 R22 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere sans nom 911 -60,61 55,03 R23 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 913 -60,56 55,17 R24 Nord du Labrador
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ZPS Région Nom de la riviére Longitude Latitude Code UD proposée

MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 926 -60,54 55,73 R25 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 923 -60,53 55,58 R26 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 924 -60,49 55,67 R27 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 916 -60,49 55,35 R28 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 920 -60,46 55,52 R29 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 919 -60,46 55,5 R30 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 917 -60,46 55,44 R31 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 915 -60,46 55,3 R32 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 922 -60,43 55,62 R33 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 921 -60,42 55,57 R34 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPSO1A et-Labrador Riviere sans nom 910 (rapides) -60,41 55,13 R35 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 925 -60,38 55,71 R36 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 909 -60,36 55,17 R37 Nord du Labrador
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MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 918 -60,33 55,56 R38 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 904 -60,31 55,04 R39 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére Little Bay -60,3 55,1 R40 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviéere Kanairiktok -60,3 55,02 R41 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere sans nom 907 -60,21 55,17 R42 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPSO01A et-Labrador Riviere sans nom 905 (chutes) -60,21 55,12 R43 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 908 -60,19 55,21 R44 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 903 -60,18 55,09 R45 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere sans nom 906 -60,16 55,19 R46 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere 72 -60,12 55,12 R47 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére sans nom 902 -60,09 55,14 R48 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere sans nom 901 -59,95 55,16 R49 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere Kaipokok -59,95 54,76 R50 Nord du Labrador
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MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau South -59,93 54,74 R51 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve- Buisseau Southeast (baie des

ZPS01A et-Labrador lles) -59,87 55,11 R52 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Salmon -59,87 54,84 R53 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére Little -59,85 54,88 R54 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau sans nom -59,81 54,82 R55 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Beaver -59,79 54,79 R56 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére English -59,75 54,97 R57 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Gouru -59,7 54,91 R58 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPSO1A et-Labrador Ruisseau East (baie des iles) -59,63 55,13 R59 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Libbies -59,59 55,03 R60 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Alkami -59,57 54,98 R61 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere Makkovik -59,4 54,97 R62 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau Southeast (baie

ZPS01A et-Labrador Makkovik) -59,37 54,98 R63 Nord du Labrador

108




ZPS Région Nom de la riviére Longitude Latitude Code UD proposée

MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Big Island -59,2 55,08 R64 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Makkovik -59,16 55,07 R65 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPSO01A et-Labrador Ruisseau Big Bight -59,03 54,99 R66 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau Muskrat Pond

ZPS01A et-Labrador (riviere 65) -59,03 54,89 R67 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve- Ruisseau Meshers Harbour

ZPSO01A et-Labrador (riviere 66) -58,99 54,93 R68 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Adlavik -58,99 54,87 R69 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviére Big -58,94 54,84 R70 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Rattling -58,93 54,83 R71 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPSO1A et-Labrador Ruisseau Stag Bay -58,78 54,78 R72 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Riviere Pamiulik -58,58 54,75 R73 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPSO01A et-Labrador Riviére Tukialik -58,43 54,74 R74 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPSO1A et-Labrador Ruisseau sans nom (riviere 58) -58,2 54,75 R75 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Tilt Cove Pond -58,19 54,75 R76 Nord du Labrador
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MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau sans nom (Jeanette

ZPS01A et-Labrador Bay_bottom) -58,16 54,76 R77 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPSO01A et-Labrador Ruisseau Jeanette Bay -58,07 54,73 R78 Nord du Labrador
MPOQO, Terre-Neuve- | Ruisseau sans nom (Jeanette

ZPS01A et-Labrador Bay_mouth) -57,92 54,74 R79 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Bobs -57,88 54,74 R80 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Big (riviere Michaels) -57,79 54,69 R81 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01A et-Labrador Ruisseau Tooktashina -57,78 54,68 R82 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau sans nom 2 (baie

ZPS01A et-Labrador Byron) -57,72 54,64 R83 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau sans nom 1 (baie

ZPS01A et-Labrador Byron) -57,68 54,63 R84 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPSO1A et-Labrador Ruisseau Cap-Rouge (riviere 55) | -57,59 54,63 R85 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere Double Mer -59,58 54,02 R114 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Rattling (Double Mer) -59,56 54,02 R115 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Mocassin -59,53 54,03 R117 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Coleys -59,52 53,99 R118 Nord du Labrador
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MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau Partridge Point

ZPS01B et-Labrador (riviere 49) -59,5 54,04 R120 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Long Point -59,41 54,03 R121 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Goose Pt -59,27 54,07 R124 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Big (Double Mer) -58,92 54,14 R130 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Campbells Point -58,84 54,14 R133 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Pompey -58,8 54,11 R134 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Saltwater Pond -58,68 54,12 R136 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Dennys Pond -58,58 54,2 R138 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Moliak -58,55 54,12 R139 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau sans nom -58,48 54,2 R141 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Goose -58,29 54,31 R144 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere Pottles Bay 53 -58,24446 54,3187 R145 Nord du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviére Pottles Bay 54 -58,21456 54,34664 R147 Nord du Labrador
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MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Ruisseau Tom Luscombe -58,21 54,35 R148 Nord du Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Ruisseau West (Fox Cove) -58,09 54,38 R151 Nord du Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Ruisseau Middle (Fox Cove) -58,07 54,38 R152 Nord du Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Ruisseau Corner -58,06 54,39 R153 Nord du Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Ruisseau Jules Head -57,94 54,39 R155 Nord du Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Ruisseau Trouting -57,86 54,4 R157 Nord du Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Ruisseau Northwest (riviere 54) -57,57 54,49 R162 Nord du Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Ruisseau Aerial Pond -57,57 54,47 R163 Nord du Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Riviere Susan -61 53,74 R86 Lac Melville, Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Riviéere Beaver -60,94 53,74 R87 Lac Melville, Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Riviére Naskaupi -60,85 53,8 R88 Lac Melville, Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Riviere Crooked -60,84 53,8 R89 Lac Melville, Labrador

MPO, Terre-Neuve-
ZPS01B et-Labrador Riviére sans nom 3 (lac Grand) -60,76 53,71 R90 Lac Melville, Labrador

112




ZPS Région Nom de la riviére Longitude Latitude Code UD proposée

MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviére sans nom 4 (lac Grand) -60,74 53,75 R91 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere McKenzie -60,73 53,24 R92 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere sans nom 2 (lac Grand) -60,72 53,7 R93 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviére sans nom 5 (lac Grand) -60,54 53,72 R94 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Caroline -60,52 53,26 R95 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviére Cap Caribou -60,42 53,62 R96 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Otter -60,41 53,35 R97 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Ten Mile (lac Grand) -60,36 53,63 R98 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere Goose -60,36 53,36 R99 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviére sans nom 1 (lac Grand) -60,35 53,59 R100 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Peter Jackies -60,35 53,27 R101 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Gosling -60,33 53,4 R102 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviére Traverspine -60,28 53,28 R103 Lac Melville, Labrador
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MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviére Churchill (Hamilton) -60,18 53,32 R104 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Lac Mud et affluents -60,17 53,32 R105 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere Sebaskachu -60,12 53,76 R106 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Woody -60,11 53,68 R107 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere Kenamu -59,91 53,48 R108 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere Mulligan -59,89 53,82 R109 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere Kenemich -59,83 53,48 R110 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere Pearl -59,8 53,85 R111 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Black Pt -59,74 53,84 R112 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviére Big -59,67 53,52 R113 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Rabbit Pt -59,56 53,55 R116 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere sans nom (lac Melville) -59,51 53,56 R119 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Lowland Barren -59,37 53,88 R122 Lac Melville, Labrador
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MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviere Shoal -59,28 53,67 R123 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Charley Cove -59,11 53,95 R125 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Vallies -59,06 54,02 R126 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Etagaulet Point -59,05 53,79 R127 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviére Etagaulet -59,02 53,72 R128 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Swallow Hr -58,98 53,75 R129 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Frenchman Point -58,91 53,87 R131 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Riviére English -58,86 53,89 R132 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Dinner -58,72 54,03 R135 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Peter Lucys -58,61 53,98 R137 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Grants -58,51 54,01 R140 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Pease -58,42 54,02 R142 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Longue Point -58,37 54,04 R143 Lac Melville, Labrador
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MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Mackenzies -58,22 54,07 R146 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Berry -58,2 54,07 R150 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Main -57,86 54,08 R158 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Mild -57,83 54,07 R159 Lac Melville, Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau River of Sticks -57,79 54,07 R160 Lac Melville, Labrador

Q09 Québec Riviére Napetipi -58,13 51,34 R1049 Sud du Labrador

Q09 Québec Riviére du Vieux Fort -58,03 51,33 R1050 Sud du Labrador

Q09 Québec Riviére Saint-Paul -57,7 51,47 R1051 Sud du Labrador

Q09 Québec Ruisseau au Saumon -57,58 51,47 R1052 Sud du Labrador

Q09 Québec Ruisseau des Belles Amours -57,45 51,48 R1053 Sud du Labrador

Q09 Québec Riviere Brador Est -57,23 51,5 R1054 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Cunninghams -58,21 54,21 R149 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Nats -58,02 54,23 R154 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Cranford Head -57,93 54,21 R156 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Flatwater -57,6 54,19 R161 Sud du Labrador
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MPO, Terre-Neuve-

ZPS01B et-Labrador Ruisseau Broomfields -57,54 54,18 R164 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Southwest -57,53 53,58 R165 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviere White Bear -57,53 53,58 R166 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviére Eagle -57,45 53,57 R167 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Plances -57,43 54,14 R168 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Dove -57,43 53,64 R169 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Martins -57,43 53,58 R170 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Bob’n Joyce -57,42 53,64 R171 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviere Sticks -57,37 53,44 R172 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Saddle Island -57,34 53,55 R173 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Red Island -57,3 53,52 R174 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviere Paradise -57,25 53,42 R175 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Big -57,22 53,92 R176 Sud du Labrador
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MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Wolfreys -57,21 53,95 R177 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Duck Island -57,21 53,5 R178 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Fancies -57,16 53,76 R179 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Coombes -57,14 53,54 R180 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviere North -57,08 53,81 R181 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau Muddy Bay (riviere

ZPS02 et-Labrador Dykes) -57,07 53,64 R182 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Burdetts (2) -57,02 53,69 R183 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Goose Cove -56,88 53,71 R184 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Burdetts (1) -56,73 53,68 R185 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Table Bay -56,72 53,68 R186 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Old Womans -56,7 53,69 R187 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Isthmus Bay -56,63 53,71 R188 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Southeast -56,59 53,75 R189 Sud du Labrador
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MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviére Alexis -56,53 52,6 R190 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Bobbys -56,42 52,57 R191 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviere Sand Hill -56,35 53,59 R192 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Black Water -56,29 52,54 R193 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Salt Pond -56,28 53,56 R194 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Roaches -56,26 53,54 R195 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau sans nom (White Bear

ZPS02 et-Labrador Arm) -56,21 52,84 R196 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviere White Bear Arm -56,2 52,84 R197 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviere St. Lewis -56,19 52,44 R198 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau South (bras de mer St.

ZPS02 et-Labrador Lewis) -56,19 52,42 R199 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau Southwest (riviere 14)

ZPS02 et-Labrador Michaels -56,18 52,81 R200 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve- Ruisseau North (bras de mer St.

ZPS02 et-Labrador Lewis) -56,18 52,44 R201 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Bills -56,17 53,5 R202 Sud du Labrador

119
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MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Notleys -56,17 52,53 R203 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Cushes (Southarm) -56,15 52,95 R204 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Tackers (Southarm) -56,15 52,94 R205 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Meshers -56,14 53,5 R206 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau North (PHS) -56,14 52,58 R207 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau West (PHS) -56,14 52,58 R208 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Pumbley (Southarm) -56,13 52,95 R209 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviere Gilbert -56,12 52,66 R210 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Trout Pond -56,1 52,95 R211 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau South (Backwater Arm) | -56,08 52,97 R212 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Peters (riviere 16) -56,07 52,81 R213 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviere Hawke -56,06 53,03 R214 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau Birchy Narrows (baie de

ZPS02 et-Labrador St. Michael) -56,06 52,72 R215 Sud du Labrador
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ZPS Région Nom de la riviére Longitude Latitude Code UD proposée

MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Reeds Pond -56,05 53,45 R216 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Shinneys Waters -56,05 52,59 R217 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviere Porcupine Harbour -56,04 53,37 R218 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Mungo Run -56,03 52,52 R219 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Mussell (riviere 26) -56,02 53,39 R220 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Southern Harbour -56 52,99 R221 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Blubber Island -55,99 52,82 R222 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Hoop Pole -55,99 52,35 R223 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Caplin Bay -55,97 53,1 R224 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Green Cove -55,96 52,69 R225 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Chair -55,94 53,49 R226 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Open Bay -55,93 53,34 R227 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviére Black Bear -55,93 53,3 R228 Sud du Labrador
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ZPS Région Nom de la riviére Longitude Latitude Code UD proposée

MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Effingham -55,91 52,33 R229 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Trout Cove -55,9 52,95 R230 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Long Pond -55,88 53,14 R231 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Long Harbour -55,88 52,36 R232 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve- | Ruisseau Shoal Bay (ruisseau

ZPS02 et-Labrador Pollo) -55,86 53,26 R233 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Smarts (riviere 22) -55,86 53,26 R234 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Partridge Bay -55,86 53,2 R235 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Ship Harbour -55,85 52,48 R236 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Deer Harbour -55,85 52,39 R237 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau sans nom (baie Shoal) -55,84 53,27 R238 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviére St. Mary -55,84 52,31 R239 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Rabbit -55,84 52,23 R240 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Riviere St. Charles -55,84 52,23 R241 Sud du Labrador
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ZPS Région Nom de la riviére Longitude Latitude Code UD proposée

MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Trout -55,83 53,44 R242 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Edridges (riviere 20) -55,83 53,24 R243 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Pallows Cove -55,81 53,18 R244 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Salt -55,78 52,25 R245 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Mungo -55,76 52,49 R246 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS02 et-Labrador Ruisseau Port Marnham -55,72 52,39 R247 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau L’Anse-au-Clair -57,06 51,43 R248 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Forteau -56,94 51,48 R249 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau L’anse-au-Loup -56,82 51,53 R250 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau L’anse-au-Diable -56,75 51,56 R251 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Pinware Bay -56,71 51,62 R252 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Riviere Pinware -56,69 51,63 R253 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Lilly Island -56,65 51,64 R254 Sud du Labrador
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ZPS Région Nom de la riviére Longitude Latitude Code UD proposée

MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Skipper Neds -56,54 51,67 R255 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau North (baie Red) -56,44 51,74 R256 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Southwest (baie Red) -56,44 51,73 R257 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Wiseman -56,36 51,74 R258 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Black Bay -56,35 51,78 R259 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Barge Bay -56,21 51,81 R260 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau sans nom 1 -56,17 51,82 R261 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau South Green Bay -56,14 51,85 R262 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau North Green Bay -56,13 51,85 R263 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau sans nom 2 -56,08 51,87 R264 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Woody Cove -56,05 51,89 R265 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Twin 1™ entrée -56,01 51,9 R266 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Twin 2°¢ entrée -55,99 51,91 R267 Sud du Labrador

124




ZPS Région Nom de la riviére Longitude Latitude Code UD proposée

MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Temple -55,98 52,02 R268 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Barry Barns -55,95 52,02 R269 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Pitts Harbour -55,89 52,02 R270 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Riviere St. Peter -55,8 52,09 R271 Sud du Labrador
MPO, Terre-Neuve-

ZPS14B et-Labrador Ruisseau Sound -55,78 52,2 R272 Sud du Labrador

Q09 Québec Riviére Napetipi -58,13 51,34 R1049 Sud du Labrador

Q09 Québec Riviére du Vieux Fort -58,03 51,33 R1050 Sud du Labrador

Q09 Québec Riviére Saint-Paul -57,7 51,47 R1051 Sud du Labrador

Q09 Québec Ruisseau au Saumon -57,58 51,47 R1052 Sud du Labrador

Q09 Québec Ruisseau des Belles Amours -57,45 51,48 R1053 Sud du Labrador

Q09 Québec Riviere Brador Est -57,23 51,5 R1054 Sud du Labrador

Tableau A6 de I'annexe. Age moyen des saumoneaux pour les riviéres de 'UD 3 et de I'UD 6, selon les données fournies par la Section des
salmonidés de la région de Terre-Neuve-et-Labrador du MPO. Les données ont été divisées en trois périodes (avant 1980, de 1980 a 1999 et
apres 2000). La taille de I’échantillon pour chaque période et chaque riviere est indiquée, et celles dont la taille de I'échantillon est supérieure a
100 individus sont surlignées en gris. Les cellules vides indiquent I'absence d’échantillons.

- - - - - Avant 1980 De 1980 a 1999 Aprés 2000
Age moyen Age moyen Age moyen
UD proposée ZPS Nom de la riviére Latitude Longitude des N des N des N
saumoneaux saumoneaux saumoneaux
Nord-est de R .
ZPS04 Riviére Exploits 49,03 -55,41 3,37 4 986 3,39 24 154 3,38 4788
Terre-Neuve
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- - - - - Avant 1980 De 1980 a 1999 Aprées 2000
Age moyen Age moyen Age moyen
UD proposée ZPS Nom de la riviére Latitude Longitude des N des N des N
saumoneaux saumoneaux saumoneaux

Nord-est de 7PS04 Riviere 49,28 -54,92 3,16 100 3,37 3890 3,43 5347
Terre-Neuve Campbellton
pord-estde | 7psos | RiviereDogBay | 4945 54,56 - - 3.50 6 ) ]

erre-Neuve

Nord-estde | ;5504 | Riviere Gander 49,26 -54,49 3,77 114 3,70 4190 3,69 1211
Terre-Neuve

Nord-estde | g4, Riviere Ragged 49,43 -54,05 3,36 117 3,42 20 - -
Terre-Neuve Harbour

Nord-est de ZPS04 Ruisseau Anchor 49,34 -53,70 3,09 " 4,00 1 ) )
Terre-Neuve

Nord-est de PS04 Rwsseatf 49,38 -53,74 - - 3,28 36 -
Terre-Neuve Deadman’s

Nord-estde | 7ps04 | Ruisseau Windmill | 49,28 -53,56 3,44 66 - - - -
Terre-Neuve

Nord-estde | _pcis Ruisseau 49.10 53,70 . - - - 4,00 2
Terre-Neuve Southwest

Nord-est de ZPS05 Ruisseau Indian 49,04 -53.88 3,35 95 3,63 195 - -
Terre-Neuve Bay

Nord-est de ZPS05 | Ruisseau Traverse 48,83 -54,08 - - 3,39 23 i i
Terre-Neuve

Nord-estde | 7ps05 | Ruisseau Middle 48,81 -54,21 3,64 42 3,53 1132 e =
Terre-Neuve

Nord-estde | 7pg05 | Ruisseau Gambo | 48,77 54,22 3,26 54 3,36 11 - -
Terre-Neuve

Nord-estde | 7pg05 | Riviere TerraNova | 48,67 -54,00 343 205 3,47 3380 3,53 685
Terre-Neuve

Nord-est de ZPS05 Ruisseau Wings 48,63 -53,92 - - 3,69 16 ) )
Terre-Neuve

Nord-est de Ruisseau Bread
Terre-Neuve ZPS05 Cove 48,48 5392 ) ] _ ] % 17
Nord-estde | 7pgos | Riviere Northwest | 48,39 -54,20 3,31 239 3,73 649 3,19 69
Terre-Neuve

Nord-est de ZPS05 Ruisseau Salmon 48,39 -54,20 - - 4,00 1 ) )
Terre-Neuve

Nord-est de ZPS06 Riviere Salmon 48,39 -53,31 3,51 37 3,75 8 - -
Terre-Neuve Cove

Nord-estde | 7ps06 | Riviere Trouty 48,33 53,40 3,25 53 - - ] ]
Terre-Neuve
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- - - - - Avant 1980 De 1980 a 1999 Aprées 2000
Age moyen Age moyen Age moyen
UD proposée ZPS Nom de la riviére Latitude Longitude des N des N des N
saumoneaux saumoneaux saumoneaux

Nord-est de ZPS06 Riviere Popes 48,24 53,56 ) ) 3.12 17 } i}
Terre-Neuve Harbour

Nord-estde | 7pg47 Riviere North 47,55 53,28 - - - - 3,00 1
Terre-Neuve

Nord-estde | 75505 |  Riviere Renews 46,93 52,95 2,94 49 - - - -
Terre-Neuve
Nord-ouestde | 7pg14a | Riviere Lomond 49,43 57,73 2,91 66 2,99 683 3,19 21
Terre-Neuve
Nord-ouest de ZPS14A Riviere Parsons 50,03 57,71 . - 3,50 2 - -
Terre-Neuve Pond
Nord-ouestde | 7pg14a | Ruisseau Portiand | 50,18 57,61 3,00 1 3,09 46 - )
Terre-Neuve
Nord-ouestde | 7o514a | River of Ponds 50,54 -57,39 3,36 130 3,46 50 4,00 1
Terre-Neuve
Nord-ouestde | 7pg14a | Ruisseau Littie 50,55 57,39 3,20 40 4,00 2 - )
Terre-Neuve
Nord-ouestde | 7pg14a | Riviere Torrent 50,61 57,15 3,58 74 3,26 2349 3,15 447
Terre-Neuve
Nord-ouestde | 7pg14a | Riviere East 50,63 57,17 3,80 209 3,45 29 3,00 !
Terre-Neuve
Nord-ouestde | 7pg14a | Riviere Castors 50,92 -56,95 3,56 9 3,83 17 - )
Terre-Neuve
Nord-ouest de Riviére Ste.

Terre-Neuve ZPST4A Genevieve 51,14 56,79 i 106 589 o2 i i
Nord-ouestde | 7pg14a | Riviere West 51,19 56,76 3,85 2782 3,72 9502 5.7 7058
Terre-Neuve
Nord-ouestde | 7pg14a | Riviere East 51,21 56,74 - - 4,00 7 } ]
Terre-Neuve
Nord-ouestde | 7p514a | Ruisseau Big 51,52 56,15 - - 4,00 ! J ]
Terre-Neuve
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Tableau A7 de I'annexe. Proportion de géniteurs ayant frayé plusieurs fois dans la catégorie des grands saumons pour les rivieres de 'UD 3 et de
I'UD 6, selon les données fournies par la Section des salmonidés de la région de Terre-Neuve-et-Labrador du MPO. Les données ont été divisées
en trois périodes (avant 1980, de 1980 a 1999 et aprés 2000). La taille de I'échantillon pour chaque période et chaque riviére est indiquée, et
celles dont la taille de I'échantillon est supérieure a 50 individus sont surlignées en gris. Les cellules vides indiquent I'absence d’échantillons.

- - - Avant 1980 De 1980 a 1999 Apres 2000
% % géniteurs %
reproducte ;gnt frave géniteurs
Nom de la riviére ZPS UD proposée urs frayant N ylusieur); N ayant frayé N
plusieurs P fois plusieurs
fois fois
L Nord-est de
Riviére Campbellton 4 Terre-Neuve - - 100,0 121 95,9 244
o . Nord-est de
Riviere Exploits 4 Terre-Neuve 70 60 66,4 265 80,9 341
. Nord-est de
Riviere Gander 4 Terre-Neuve 100 1 87,0 177 46,8 47
. . Nord-est de
Ruisseau Middle (Gambo) 5 Terre-Neuve - - 77,8 9 85,0 20
N Nord-est de
Riviere Northwest 5 Terre-Neuve 100 2 100,0 14 - -
Riviere Ragged Harbour (New 4 Nord-est de 100 1 ) ) ) )
Pond) Terre-Neuve
L Nord-est de
Riviere Terra Nova 5 Terre-Neuve - - 79,2 144 80,4 143
. Nord-ouest de
Riviere Castors 14A Terre-Neuve - - 0,0 1 - -
. Nord-ouest de
Riviere East 14A Terre-Neuve 0 1 - - - -
o Nord-ouest de
Riviere Lomond 14A Terre-Neuve 25 4 34,0 53 - -
. Nord-ouest de
Ruisseau Portland 14A Terre-Neuve - - 28,6 7 - -
. Nord-ouest de
River of Ponds 14A Terre-Neuve 0 1 100,0 1 - -
L . Nord-ouest de
Riviere Ste. Genevieve 14A Terre-Neuve - - 50,0 2 - -
. Nord-ouest de
Riviere Torrent 14A Terre-Neuve - - 66,4 208 100,0 2
. Nord-ouest de
Riviere West 14A Terre-Neuve 100 4 85,8 134 92,4 397
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Tableau A8 de I'annexe. Proportion de géniteurs ayant frayé plusieurs fois dans la catégorie des petits saumons pour les riviéres de I'UD 3 et de
I'UD 6, selon les données fournies par la Section des salmonidés de la région de Terre-Neuve-et-Labrador du MPO. Les données ont été divisées
en trois périodes (avant 1980, de 1980 a 1999 et aprés 2000). La taille de I'échantillon pour chaque période et chaque riviére est indiquée, et
celles dont la taille de I'échantillon est supérieure a 50 individus sont surlignées en gris. Les cellules vides indiquent I'absence d’échantillons.

- - - Avant 1980 De 1980 a 1999 Aprés 2000
% % géniteurs %
géniteurs ;gnt frave géniteurs
Nom de la riviére ZPS UD proposée ayant frayé N ylusieur); N ayant frayé N
plusieurs P fois plusieurs
fois fois
Ruisseau Anchor 4 Pe??g:zséui/i - - 0% 1 - -
. Nord-est de o
Ruisseau Bread Cove 5 Terre-Neuve - - - - 35 % 173
Riviere Campbellton 4 T'\'eor;::eNS;u‘fZ - - 87 % 2124 51 % 1348
Ruisseau Deadman’s 4 .Il.\lec;g:zs(:u?/z - - 0% 36 - -
Riviere Dog Bay 4 Tord-est de - . 33 % 6 ; ;
Riviere Exploits 4 T'\'eor;::eNS;u‘fZ 7% 5232 4% 17 460 8 % 2508
Riviére Gambo (North Pond) 5 T’"e‘;;‘ejzﬁsguo\'/‘z . ] 0% 11 ] ;
Riviére Gander 4 Tord-est de 9% 77 10 % 3160 7% 1125
Ruisseau Indian Bay 5 T,\leor:::asetut 32 % 19 6% 101 - -
Ruisseau Middle (Gambo) 5 oord-ost de 0% 11 9% 1060 6% 426
Riviere North 7 T’\lec;;:ﬁ;u(iz - - - - 0% 1
Riviere Northwest 5 Jord-est de 8 % 39 11 % 639 25 % 52
Riviére Popes Harbour 6 oord-ost de ; ] 6% 17 ; ;
Riviere Ragged Harbour (New Pond) | 4 lord-est de 2% 51 0% 31 ] ;
. Nord-est de
Riviere Renews 8 Terre-Neuve 22 % 27 - - - -
Ruisseau Salmon (Port Blandford) 5 oord-ost de ; ] 0% 1 ; ;
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- - - Avant 1980 De 1980 a 1999 Aprées 2000
0, 1)
_ % géniteurs _
géniteurs avant fraveé géniteurs
Nom de la riviére ZPS UD proposée ayant frayé N ylusieur); N ayant frayé N
plusieurs P foi plusieurs
) ois -
fois fois
- Nord-est de o o
Riviere Salmon Cove 6 Terre-Neuve 0% 3 13 % 8 - -
Ruisseau Southwest Arm 5 Nord-est de - - - - 50 % 2
Terre-Neuve
Riviére Terra Nova 5 oord-ost de 1% 121 18 % 3390 | 18% 586
. Nord-est de o
Ruisseau Traverse 5 Terre-Neuve - - 0% 23 - -
. . . Nord-est de
Ruisseau Windmill 4 Terre-Neuve 3% 29 - - - -
Ruisseau Big 14a | Nord-ouestde . ] 0% 1 ] ;
Terre-Neuve
Riviére Castors 14p | Nord-ouestde ; ; 0% 115 - -
Terre-Neuve
. Nord-ouest de o o o
Riviere East 14A Terre-Neuve 0% 42 3% 29 0% 1
Riviere East 14p | Nord-ouestde ; ; 0% 7 - -
Terre-Neuve
Etangs de Little Brook 14a | Nord-ouestde 0% 8 0% 2 ; ;
Terre-Neuve
. Nord-ouest de 5 5 o
Riviére Lomond 14A Terre-Neuve 4 % 52 3% 542 5% 22
Riviére Parsons Pond (ruisseau 14A Nord-ouest de ) ) 0% 5 ) )
Western) Terre-Neuve
Ruisseau Portland 14p | Nord-ouestde 0% 1 3% 38 ; ;
Terre-Neuve
. Nord-ouest de o o o
River of Ponds 14A Terre-Neuve 8 % 12 0% 45 0% 1
Riviére Ste. Genevieve 14p | Nord-ouestde 0% 38 0% 379 ; ;
Terre-Neuve
s Nord-ouest de o 5 5
Riviere Torrent 14A Terre-Neuve 0% 4 7% 1731 4 % 230
Ruisseau Watts Bight (ruisseau Nord-ouest de ) ) o ) )
Watsons) 14A Terre-Neuve 0% 3
Riviére West 14p | Nord-ouest de 41 % 1225 60 % 5712 |  68% 3435
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Tableau A9 de I'annexe. Proportion de saumons pluribermarins (vierges; petits et grands) pour les rivieres de 'UD 3 et de I'UD 6, selon les
données fournies par la Section des salmonidés de la région de Terre-Neuve-et-Labrador du MPO. Les données ont été divisées en trois périodes
(avant 1980, de 1980 a 1999 et aprés 2000). La taille de I'échantillon pour chaque période et chaque riviere est indiquée, et celles dont la taille de
I’échantillon est supérieure a 100 individus sont surlignées en gris. Les cellules vides indiquent 'absence d’échantillons.

Avant 1980 De 1980 a 1999 Aprés 2000
% % %
Nom de la riviére ZPS UD proposée pluribermar N pluribermar N pluriberma N
ins ins rins
Riviere Exploits ZPS04 T,\leor:(;:eNS;ut 0,1 % 4 897 0,3 % 16 693 2,3 % 2343
Riviere Gander ZPS04 oord-ost de 0,0 % 70 0.2 % 2870 | 02% 1069
Riviére Ragged Harbour ZPS04 T,\le(;:(etasetut 0,0 % 50 0,0 % 31 - -
. . . Nord-est de
Ruisseau Windmill ZPS04 Terre-Neuve 0,0 % 28 - - - -
Ruisseau Indian Bay ZPS05 oord-ost de 0,0 % 13 0,0 % 93 . -
Ruisseau Middle ZPS05 ord-est de 0,0 % 11 0,0 % 968 0,2 % 404
Riviere Terra Nova ZPS05 T'\'eor;::eNS;u‘fZ 0,9 % 108 0,5 % 2 801 42 % 500
Riviere Northwest ZPS05 lord-ost de 2.8 % 36 0,0 % 563 0,0 % 38
I Nord-est de o o
Riviere Salmon Cove ZPS06 Terre-Neuve 0,0 % 3 0,0 % 7 - -
. Nord-est de
Riviére Renews ZPS08 Terre-Neuve 0,0 % 21 - - - -
Riviére Lomond zPstan | Nord-ovestde 3,8 % 53 6.1% 559 0,0 % 21
Ruisseau Portland ZPS14A r\jTOer:jreOLrileeSJvie 0,0 % 1 11,9 % 42 - -
River of Ponds zPstan | Nordovestde 8,3 % 12 0,0 % 45 0,0 % 1
. . Nord-ouest de o o ) _
Ruisseau Little ZPS14A Torro Nouve 0,0 % 8 0,0 % 2
Riviere Torrent ZPS14A r\jTOer:jreOLrileeSJvie 0,0 % 4 41% 1675 0,5% 221
Riviére East zPstan | Nordovestde 20,8 % 53 0,0 % 28 0,0 % 1
Riviére Ste. Genevieve zPstan | Nord-ovestde 0,0 % 38 0.0 % 380 : -
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Avant 1980 De 1980 a 1999 Aprées 2000
% % %
Nom de la riviére ZPS UD proposée pluribermar N pluribermar N pluriberma N
ins ins rins
. Nord-ouest de
Riviere West ZPS14A Terre-Neuve 0,3 % 721 0,5 % 2290 1,1 % 1134
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Figure A1 de 'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 1 (Nunavik) en utilisant 'ensemble de
données sur les 15 microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2. Nous avons testé des
valeurs de K allant de 1 & 3 et la valeur de K la mieux justifiée dans STRUCTURE était 2. Le
regroupement a séparé les populations KO et GE de la population AF dans une certaine mesure.

K=2
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% &
v £

Figure A2 de 'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 1 (Nunavik) en utilisant la base de référence
des 96 SNP montrant des groupes génétiques pour K=2. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE
était 2 et aucune structuration n’a été observée pour K=2 ou a des valeurs plus élevées. Nous avons
testé des valeurs de K allant de 1 a 3.
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Figure A3 de l'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 2 en utilisant les 101 microsatellites

tiques pour K=2 a K=10. Nous avons testé des valeurs de K allant de 1 a 10.

éné

La meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2, mais les valeurs de K au-dela de K=2 étaient

montrant des groupes g

justifiées et une structuration supplémentaire a été observée au-dela de K=10. Pour K=2, les sites du lac

Melville étaient clairement séparés des autres sites du Labrador. Pour des valeurs plus élevées de K,

hiques formaient leur propre groupe.
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Figure A4 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE en utilisant la base de référence des 96 SNP avec des
groupes genétiques pour K=2 a K=10. Nous avons testé des valeurs de K allant de 1 a 10. La meilleure
valeur de K dans STRUCTURE était 2, mais les valeurs de K au-dela de K=2 étaient justifiées et une
structuration supplémentaire a été observée. Les sites au sud du lac Melville étaient généralement
regroupés séparément des sites du lac Melville et de ceux au nord pour K=2. Pour K=3, 'UD était
séparée en trois groupes (sud du Labrador, lac Melville et nord du Labrador). D’autres regroupements de
riviéres et de régions géographiques étaient apparents a des valeurs plus élevées de K.
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Figure A5 de I'annexe. (A, B) Dans I'UD 2, Pcadapt sépare les populations du lac Melville de celles de la
cote du Labrador sur le premier axe des composantes principales en utilisant 85 745 SNP (MAF>0,05).
Le graphique (A) met en évidence les différentes populations et le graphique (B), les emplacements du
lac Melville et de la céte du Labrador. Le deuxieme axe sépare davantage les populations dans le lac
Melville. Les valeurs moyennes des premier et deuxieme axes des composantes principales pour chaque
population sont indiquées par les lignes. (B) En tout, 314 loci ont contribué de maniere importante a la
différenciation sur les deux axes des composantes principales (valeur ajustée p ou q <0,05) et ces loci
étaient répartis sur 27 chromosomes (sur 29). Les loci aberrants sont ceux situés au-dessus de la ligne
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REVIGO Gene Ontology treemap

Figure A6 de I'annexe. Résultats de I'analyse de I'ontologie génique fondée sur les processus biologiques qui étaient largement surreprésentés
dans les données aberrantes pour I'UD 2. Ces processus étaient associés a des génes situés a moins de 10 000 pb des SNP aberrants (314 SNP
sur la base de K=2 dans pcadapt). Les valeurs aberrantes sont celles qui différencient les sites du lac Melville des autres sites de 'UD 2. Les
processus de plus haut niveau surreprésentés dans I'analyse sont indiqués par des carrés de couleur différente dans la carte proportionnelle en
REVIGO.
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Figure A7 de I'annexe. Analyse de redondance utilisant les données bioclimatiques de toutes les riviéres
de I'UD 2 comme réponse et les groupes présumés de I'UD (trois groupes génétiques) comme variable
contraignante. Les trois nouvelles UD présumées sont le nord du Labrador (UD 2-A; rouge), les rivieres
se déversant dans le lac Melville (UD 2-B; bleu) et le sud du Labrador (UD 2-C; vert). Les centroides des
groupes de I'UD sont indiqués par le texte, avec un point représentant chaque riviere. L’analyse de la
variance (ANOVA) sur l'analyse de redondance a montré que le modéle était significatif (p <0,001) avec
un R? ajusté de 0,61. L’axe 1 de I'analyse de redondance expliquait 74,8 % de la variance du modéle, et
I'axe 2 en expliquait 25,2 %. On voit clairement sur le graphique de I'analyse de redondance qu’il est
possible de diviser I'UD 2 en trois UD distinctes.
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Figure A8 de l'annexe. Résultats de STRUCTURE pour 'UD 3 en utilisant 'ensemble de données sur les
microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2 a K=5. Nous avons testé des valeurs de K
allant de 1 a 13 et la meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 5. Les différences entre le site BVB et
les autres sites étaient nettes et la structure génétique était généralement plus limitée parmi les autres
sites, sauf pour les valeurs plus élevées de K.
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Figure A9 de 'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 3 en utilisant la base de référence des

96 SNP montrant des groupes génétiques pour K=2 a K=5. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE
était de 2 sur la base de la statistique AK d’Evanno. Nous avons testé des valeurs de K allant de 1 a 9.
Pour K=2, la riviere Main (MNR) et le ruisseau Beaver (BVB) étaient regroupés séparément des autres
sites de 'UD 3, et étaient séparés par K=4. Une structure supplémentaire était confirmée (K=5; moyenne
de LnPr{X|K]), mais des groupes clairement distincts au-dela de K=3 n’étaient pas évidents.
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Figure A10 de l'annexe. (A) Dans les UD 3 et 6,en utilisant 90 548 SNP (MAF>0,05), pcadapt a séparé
les sites de la nouvelle UD 3 présumée des sites de I'UD 6 le long du premier axe des composantes
principales. Ces sites de I'UD 3 étaient regroupés tres étroitement (GRB, TNR et CMP), tandis que le
ruisseau Beaver (BVB) (précédemment dans I'UD 3) était regroupé plus étroitement avec des sites de
I’UD 6, notamment ceux de la riviere Trout (TRE, TRN, TRF, TRW) et du ruisseau Western Arm (WAB),
sur le premier axe des composantes principales, ainsi que sur le deuxieme axe des composantes
principales. Un autre site de I'UD 6, la riviere Big East (BER), est clairement séparé de tous les sites sur
le premier axe des composantes principales. (B) En tout, 1 189 loci ont contribué de maniere importante
a la différenciation sur les deux axes des composantes principales (valeur ajustée p ou q <0,05) et ces
loci étaient répartis sur les 29 chromosomes. Les loci aberrants sont ceux situés au-dessus de la ligne
rouge.
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Carte proportionnelle de |...ontologie génique dans REVIGO

Figure A11 de I'annexe. Résultats de I'analyse de I'ontologie génique fondée sur les processus biologiques qui étaient largement surreprésentés
dans les données aberrantes pour 'UD 3 et 'UD 6. Ces processus étaient associés a des genes situés a moins de 10 000 pb des SNP aberrants
(1 189 SNP sur la base de K=2 dans pcadapt). Les valeurs aberrantes sont celles qui différencient les sites des UD 3 et 6. Les processus de plus
haut niveau surreprésentés dans I'analyse sont indiqués par des carrés de couleur différente dans la carte proportionnelle en REVIGO.
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Figure A12 de I'annexe. Analyse de redondance utilisant les données bioclimatiques de toutes les riviéres
de I'UD 3 et de 'UD 6 comme réponse et les groupes présumés de I'UD (deux groupes génétiques)
comme variable contraignante. Les centroides des groupes de I'UD sont indiqués par le texte, avec un
point représentant chaque riviére. Les rivieres que nous proposons de déplacer dans I'UD 6 sont
indiquées en jaune. L’analyse de la variance (ANOVA) sur I'analyse de redondance a montré que le
modéle était significatif (p <0,001) avec un R? ajusté de 0,23. L’axe 1 de I'analyse de redondance
représentait 23,2 % de la variance expliquée par le modele. Le graphique de I'analyse de redondance
justifie clairement la division des UD d’apres les nouvelles limites.
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Figure A13 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 4 en utilisant 'ensemble de données sur
les microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2 et K=10. Nous avons testé des valeurs de
K allant de 1 a 10 et la meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2, bien qu’une structure claire ait
été observée au-dela de K=2. Le regroupement pour K=3 séparait les populations a I'est et a I'ouest de la
riviere Garnish.
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K=5
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Figure A14 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 4 en utilisant la base de référence des

96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2,
mais une structure supplémentaire était observée au-dela de K=2. Nous avons testé des valeurs de K
allant de 1 a 10. Des groupes génétiques semblent séparer les populations de l'ouest (IAM a LHR), celles
de la péninsule Burin et de la baie Placentia (GAR a FHB) et celles de la partie est de la baie Placentia et
en allant vers 'est (SHI a BSB). Certaines populations s’écartaient de ce profil général.

145



A
| GRR
i
LHR e
NRITS GBW
X NMB BRA
SHADLR
R &
g RHW g |y BB
5 Ny L PBR
o CRB TDS TBR
S CBC - FHB
NHB NBT
NON / BSA
B NPR
SHI
£sR
7 SPR
004 ,‘,'w;) uv, ) 02 0.04 w‘
CP 1(1.8%)

—Log10(valeur q)

10 11 12 13 14 15 16 18 20 22 24 26 28

Chromosome

Figure A15 de I'annexe. (A) Dans I'UD 4, en utilisant 92 009 SNP (MAF>0,05), Pcadapt a séparé les
populations sur les deux axes; les populations semblaient étre séparées entre I'est et 'ouest de la baie
Placentia, ainsi qu’entre le nord et le sud dans la baie Placentia. Les valeurs moyennes des premier et
deuxiéme axes des composantes principales pour chaque population sont indiquées par les lignes. (B)
En tout, 1 582 loci ont contribué de maniere importante a la différenciation sur les deux axes des
composantes principales (valeur ajustée p ou q <0,05) et ces loci étaient répartis sur 28 chromosomes
(sur 29). Les loci aberrants sont indiqués par ceux situés au-dessus de la ligne rouge. Plus de 70 % de
ces valeurs aberrantes étaient situées sur Ssa01 et Ssa23, qui sont impliqués dans un réarrangement
chromosomique connu qui existe entre les individus (translocation chromosomique). Nous avons

approfondi I'étude de ce réarrangement ici.
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Caryotype standard européen Caryotype standard

non transloqué nord-américain transloqué.
Ssa01  Ssa23 Ssa01g Ssa01p/Ssa23
Ssa01 et Ssa23 sont des Une partie de Ssa01 s’est
chromosomes distincts transloquée (fusionnée) a Ssa23

En raison des contacts secondaires a Terre-Neuve,
les individus portent des versions différentes de ces chromosomes.
Certains individus ont le type nord-américain,
d’autres le type européen et d’autres encore sont porteurs d’'une
copie des deux types (hétérozygotes).

Figure A16 de I'annexe. Schéma montrant les différences chromosomiques en Europe et en Amérique du
Nord pour les chromosomes Ssa01 et Ssa23. En Europe, le caryotype standard est constitué de deux
chromosomes séparés pour Ssa01 et Ssa23. En Amérique du Nord, le caryotype standard comprend une
translocation, avec une partie de Ssa01 attachée (fusionnée) avec Ssa23, ce qui crée un réarrangement
chromosomique par rapport a I'Europe. Dans certaines parties de ’Amérique du Nord, dont le sud de
Terre-Neuve (UD 2), on trouve des configurations différentes de ces chromosomes en raison d’un contact
secondaire avec I'Europe. Voir la figure supplémentaire ci-dessous.
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Figure A17 de I'annexe. (A) Analyse en composantes principales (ACP) de la région transloquée des
chromosomes Ssa01 et Ssa23. Le premier axe des composantes principales sépare les trois génotypes.
(B) Carte indiquant la proportion de chaque génotype dans chaque population. (C) Carte montrant la
fréquence des chromosomes du type européen (Ssa01 et Ssa23) dans la population. Cette fréquence a
été calculée en déterminant le nombre total de chromosomes du type européen dans la population (c’est-
a-dire 2 copies chez les homozygotes européens et 1 copie chez les hétérozygotes, 0 copie chez les
homozygotes nord-américains) sur I'ensemble des chromosomes (2 copies par individu).
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Figure A18 de I'annexe. Analyse de redondance utilisant les données bioclimatiques de toutes les rivieres
de I'UD 4 comme réponse et les groupes présumeés de 'UD (deux groupes génétiques principaux)
comme variable contraignante. Les deux nouvelles UD présumées sont les rivieres vers I'est a partir de la
riviere Garnish (UD 4-A; en rouge) et les rivieres vers l'ouest a partir de la riviere Garnish (UD 4-B; en
bleu). Les centroides des groupes de I'UD sont indiqués par le texte, avec un point représentant chaque
riviere. L’analyse de la variance (ANOVA) sur I'analyse de redondance a montré que le modéle était
significatif (p <0,001) avec un R? ajusté de 0,40. L’axe 1 de I'analyse de redondance expliquait 38,4 % de
la variance du modeéle et montre clairement la division entre les nouvelles UD présumées, justifiant ainsi

la division de I'UD 4.
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Figure A19 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour 'UD 5 en utilisant 'ensemble de données sur
les microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2 et K=7. Nous avons testé des valeurs de K
allant de 1 a 7 et la meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2, bien qu’une structure claire ait été
observée au-dela de K=2, ot chaque population pouvait étre séparée en son propre groupe pour K=7.
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Figure A20 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 5 en utilisant la base de référence des
96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2,
mais on observait peu de structure supplémentaire au-dela de K=2. Nous avons testé des valeurs de K
allant de 1 a 5. Pour K=2, le ruisseau Pinchgut formait un groupe distinct des autres sites.
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Figure A21 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 5 et I'UD 6 en utilisant 'ensemble de
données sur les microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2 et K=8. Nous avons testé des
valeurs de K allant de 1 a 13 et le nombre optimal de groupes génétiques (K) dans STRUCTURE était 8.
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Figure A22 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 5 et 'UD 6 en utilisant la base de référence
des 96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2 a K=7. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE
était 2, mais une structure supplémentaire était observée au-dela de K=2.
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Figure A23 de l'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 7 en utilisant 'ensemble de données sur
les microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2. Nous avons testé des valeurs de K allant
de 1 a 3 et la meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2; aucune structure supplémentaire n’était
observée pour K=3. Pour K=2, MUQ était regroupée séparément de MEC et ET.

_ K=

& $ ¢
_ K=

§ ¢ s $ ¢

¢ s E ¢

Figure A24 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 7 en utilisant la base de référence des

96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2 a K=4. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE était
4. Nous avons testé des valeurs de K allant de 1 a 5. Le regroupement a séparé les sites MUS et MUQ
des autres sites ainsi que I'un de l'autre, mais les profils de regroupement ont montré que les populations
n’étaient pas clairement distinctes.
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Figure A25 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 8 en utilisant 'ensemble de données sur
les microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2 et K=6. Nous avons testé des valeurs de K
allant de 1 a 11 et la meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 3, méme si on observait une certaine
structure supplémentaire au-dela de K=3. Trois populations (COR, ANG et LA) ont chacune formé un
groupe distinct, tandis que les autres sites étaient généralement regroupés avec une certaine
différenciation observée aux valeurs de K plus élevées.
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Figure A26 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 8 en utilisant la base de référence des

96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2 a K=5. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE était
2, mais une certaine structure supplémentaire était observée au-dela de K=2. Nous avons testé des
valeurs de K allant de 1 a 12. Les profils de regroupement semblaient suivre la géographie, les sites
situés a l'est, a I'ouest et au milieu de I'UD formant des groupes distincts aux valeurs plus élevées de K.
La population COR, qui s’est regroupée séparément des sites voisins pour K=3 et plus, était I'exception.
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Figure A27 de I'annexe. Analyse pour les populations de I'UD 8 et de I'UD 10 en utilisant les SNP a
I’échelle du génome. Pcadapt a clairement séparé la riviere de la Corneille (COR — maintenant placée
dans I'UD 7) de tous les autres emplacements de I'UD 8 et de 'UD 10 sur le premier axe des
composantes principales, confirmant son placement dans I'UD 7. Les sites de I'UD 8 et de 'UD 10
(d’apres la limite révisée) sont séparés le long du deuxieme axe des composantes principales. Les
valeurs moyennes des premier et deuxieme axes des composantes principales pour chaque population
sont indiquées par les lignes. Le graphique inférieur montre qu’un total de 864 loci (sur 31 900 SNP) a
contribué de maniére importante a la différenciation sur les deux axes des composantes principales,
différenciant ainsi les trois UD révisées (valeur p ajustée [valeur q] <0,05) et ces loci étaient répartis sur
les 29 chromosomes. Les loci aberrants sont indiqués par ceux situés au-dessus de la ligne rouge
horizontale.
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Figure A28 de I'annexe. (A) Analyse révisée utilisant les populations de I'UD 8 et de I'UD 10 sans inclure
la riviere de la Corneille. Pcadapt a séparé les populations des UD 8 et UD 10 révisées sur le premier axe
des composantes principales. Une séparation supplémentaire des sites de I'UD 8 est apparue le long du
deuxieme axe des composantes principales, les sites de 'UD 10 étant généralement étroitement
regroupés sur les deux axes. Les valeurs moyennes des premier et deuxieme axes des composantes
principales pour chaque population sont indiquées par les lignes. (B) En tout, 222 loci ont contribué de
maniere importante a la différenciation sur le premier axe des composantes principales, différenciant
ainsi les deux UD révisées (valeur p ajustée [valeur q] <0,05) et ces loci étaient répartis sur les

29 chromosomes. Les loci aberrants sont indiqués par ceux situés au-dessus de la ligne rouge.
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Carte proportionnelle de I'ontologie génique dans REVIGO

Figure A29 de I'annexe. Résultats de I'analyse de I'ontologie génique pour I'UD 8 et I'UD 10 (limite révisée), fondée sur les processus biologiques
qui étaient largement surreprésentés dans les données aberrantes. Au total, 79 processus étaient surreprésentés. Ces processus étaient associés
a des genes situés a moins de 10 000 pb des SNP aberrants (222 SNP sur la base de K=1 dans pcadapt). Les valeurs aberrantes sont celles qui
différencient les sites sur le premier axe des composantes principales, qui séparait les sites de I'UD 10 des sites de I'UD 8 (avec les limites
révisées). Les processus de plus haut niveau surreprésentés dans I'analyse sont indiqués par des carrés de couleur différente dans la carte
proportionnelle en REVIGO.
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Figure A30 de I'annexe. Analyse de redondance utilisant les données bioclimatiques de toutes les riviéres
de I'UD 8 et de I'UD 10 comme réponse et les groupes présumés de I'UD (deux groupes génétiques)
comme variable contraignante. Les centroides des groupes de I'UD sont indiqués par le texte, avec un
point représentant chaque riviere. Nous proposons de déplacer dans I'UD 10 trois rivieres, qui sont
indiquées en orange : les riviéres Betsiamites, Laval et des Escoumins. L’analyse de la variance
(ANOVA) sur I'analyse de redondance a montré que le modele était significatif (p <0,001) avec un R?
ajusté de 0,22. L’axe 1 de 'analyse de redondance expliquait 24,3 % de la variance expliquée par le
modeéle. Le graphique de I'analyse de redondance justifie clairement la division des UD d’apreés les

nouvelles limites.
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Figure A31 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 9 (Anticosti) en utilisant 'ensemble de
données sur les microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2. Nous avons testé des
valeurs de K allant de 1 a 3 et la meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2, mais aucune structure

claire n’était observée dans I'UD 9.
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Figure A32 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 9 (Anticosti) en utilisant la base de
référence des 96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2. La meilleure valeur de K dans
STRUCTURE était 2. Nous avons testé des valeurs de K allant de 1 a 3. Aucune structure génétique n’a

été observée dans I'UD 9.
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Figure A33 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour 'UD 12 en utilisant 'ensemble de données sur
les microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2 et K=3. Les sites de la Gaspésie sont
séparés des autres sites dans I'UD 12. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2 et peu de
structures supplémentaires ont été observées pour K=3. Nous avons testé des valeurs de K allant de 1 &
10.
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Figure A34 de 'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 12 en utilisant la base de référence des

96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2. Les sites de la Gaspésie sont séparés des autres sites
dans I'UD 12. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2 et aucune structure supplémentaire n’a
été observée au-dela de K=2. Nous avons testé des valeurs de K allant de 1 a 10.
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Figure A35 de I'annexe. (A) Pcadapt sépare clairement la Gaspésie de tous les emplacements vers le
sud dans I'UD 12 sur le premier axe des composantes principales en utilisant les SNP a I’échelle du
génome (n=29 695 — combinaison du reséquengage du génome entier et des 220 K). Une population de
I'lle-du-Prince-Edouard (complexe NEP-Nord-Est) était séparée des autres sites le long du deuxiéme axe
des composantes principales. Le nom de chaque site est indiqué pour montrer 'emplacement moyen des
points de données sur les premier et deuxiéme axes des composantes principales. (B) En tout, 44 loci
ont contribué de maniere importante a la différenciation sur le premier axe des composantes principales
(K=1; valeur p ajustée [valeur q] <0,05) et ces loci étaient répartis sur 9 chromosomes (sur 29).
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Carte proportionnelle de I'ontologie génique dans REVIGO

Figure A36 de I'annexe. Résultats de I'analyse de I'ontologie génique fondée sur les processus biologiques qui étaient largement surreprésentés
dans les données aberrantes. Au total, 100 processus étaient surreprésentés. Ces processus étaient associés a des génes situés a moins de
10 000 pb des SNP aberrants (44 SNP sur la base de K=1 dans pcadapt). Les valeurs aberrantes sont celles qui différencient les sites de la

Gaspésie des autres sites de 'UD 12. Les processus de plus haut niveau surreprésentés dans I'analyse sont indiqués par des carrés de couleur
différente dans la carte proportionnelle en REVIGO.
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Figure A37 de I'annexe. Analyse de redondance utilisant les données bioclimatiques de toutes les rivieres
de 'UD 12 comme réponse et les groupes présumeés de I'UD (deux groupes génétiques) comme variable
contraignante. Les deux nouvelles UD présumées sont la Gaspésie (UD 2-A; en bleu) et le sud du golfe
(UD 2-B; en rouge). Les centroides des groupes de I'UD sont indiqués par le texte, avec un point
représentant chaque riviere. L’analyse de la variance (ANOVA) sur I'analyse de redondance a montré
que le modéle était significatif (p <0,001) avec un R? ajusté de 0,18. L’axe 1 de I'analyse de redondance
représentait 18,0 % de la variance expliquée par le modéle et séparait clairement les deux UD

présumées.
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Figure A38 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 13 en utilisant 'ensemble de données sur
les microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2 et K=4. Nous avons testé des valeurs de K
allant de 1 a 6 et la meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 4. Pour K=4, ESK a formé son propre
groupe. La plupart des autres sites n’étaient pas clairement différenciés en groupes distincts. Cependant,
certaines sous-structures semblaient présentes dans les populations INH et NRV.
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Figure A39 de l'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 13 en utilisant la base de référence des
96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2.
Nous avons testé des valeurs de K allant de 1 a 3. Aucune structure génétique n’a été observée.

UD 12 révisée (Sud du Golfe) UD 13 (Est du cap Breton)

15 microsatellites

UD 12 révisée (Sud du Golfe) UD 13 (Est du cap Breton)

96 SNPs
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Figure A40 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour les sites de I'UD 12 et de I'UD 13 en utilisant (A)
I'ensemble de données sur les microsatellites et (B) 'ensemble de données sur les 96 SNP pour deux
groupes génétiques (K=2). Aucune structure génétique n’était présente dans I'un ou l'autre des deux
ensembles de données, ce qui permet de penser que le critére du caractére distinct n’est pas respecté. Il
convient de noter que les sites de I'UD 12 ne comprennent que ceux de la région du sud du golfe, selon
les révisions apportées a cette UD.
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Figure A41 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 14 en utilisant 'ensemble de données sur
les microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2 et K=10. Nous avons testé des valeurs de
K allant de 1 a 13 et la meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2, bien qu’une structure
supplémentaire ait été observée au-dela de K=2. Pour des valeurs plus faibles de K (K=3), les sites
étaient séparés en groupes axés sur la géographie (ouest et est) prés de la riviere Musquodoboit (MSQ),
la riviere ROH formant son propre groupe. Des valeurs plus élevées de K séparaient de nombreux sites
en leur propre groupe.
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Figure A42 de 'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 14 en utilisant la base de référence des

96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2 a K=4. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE était
3, mais une certaine structure supplémentaire était observée pour K=4. Nous avons testé des valeurs de
K allant de 1 a 9. La riviere ROH était regroupée séparément des autres sites. D’autres regroupements
ont été observés en fonction de la géographie, les sites a I'est et a I'ouest de la riviere Musquodoboit
(MSQ) étant plus nombreux a appartenir a des groupes différents. La riviere MSQ était également
regroupée séparément des autres sites par K=4. Néanmoins, nous notons que les profils de
regroupement n’étaient pas clairement distincts, sauf pour la riviere ROH.
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Figure A43 de I'annexe. Graphique supérieur : Pcadapt sépare la riviere West — Sheet Harbour (WES;
points bleus) a I'est (UD 14A) de la riviere Lahave (LAH; points rouges) a 'ouest (UD 14B) sur les premier
et deuxieme axes des composantes principales en utilisant les SNP a I'échelle du génome (n=52 776). Le
nom de chaque site est indiqué pour montrer 'emplacement moyen des points de données sur les
premier et deuxieme axes des composantes principales. Graphique inférieur : En tout, 593 loci ont
contribué de maniere importante a la différenciation sur les premier et deuxiéme axes des composantes
principales (K=2; valeur p ajustée [valeur q] <0,05) et ces loci étaient répartis sur tous les chromosomes.
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Figure A44 de I'annexe. Analyse de redondance utilisant les données bioclimatiques de toutes les riviéres
de I'UD 14 comme réponse et les groupes présumeés de I'UD (deux groupes génétiques) comme variable
contraignante. Les deux nouvelles UD présumées sont les sites a I'est de la riviere Musquodoboit

(UD 14-A; en bleu) et les sites a I'ouest de la riviere Musquodoboit (inclusivement) [UD 14-B; en rouge].
Les centroides des groupes de I'UD sont indiqués par le texte, avec un point représentant chaque riviere.
L’analyse de la variance (ANOVA) sur I'analyse de redondance a montré que le modéle était significatif
(p <0,001) avec un R? ajusté de 0,25. L’axe 1 de I'analyse de redondance expliquait 25,5 % de la
variance expliquée par le modéle et séparait clairement les deux UD présumées.
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Figure A45 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 15 en utilisant 'ensemble de données sur
les microsatellites montrant des groupes génétiques pour K=2 & K=7. Nous avons testé des valeurs de K
allant de 1 a 7 et la meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 6. Pour K=2, les sites de la baie de
Chignectou (USR, PWF, BSR) étaient différenciés des sites du bassin Minas (STW, GRV, ECQO), a
I’'exception de la riviere GAK (regroupée avec la baie de Chignectou), qui représentait son propre groupe
distinct pour K=3. Pour K=7, STRUCTURE a séparé de nombreuses populations en groupes distincts.
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Figure A46 de 'annexe. Résultats de STRUCTURE pour I'UD 15 en utilisant la base de référence des

96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2 a K=7. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE était
2, mais une structure supplémentaire était observée au-dela de K=2. Nous avons testé des valeurs de K
allant de 1 a 7. Pour K=2, une certaine différenciation était observée entre les sites de la baie de
Chignectou (PWF, BSR) et du bassin Minas (STW, GRV, ECO), bien que d’autres sites du bassin Minas
(GAK, NRH) aient été regroupés avec ceux de la baie de Chignectou. Pour K=7, les sites pouvaient
essentiellement étre divisés en groupes distincts.
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Figure A47 de I'annexe. (A) Dans I'UD 15, en utilisant 63 509 SNP (MAF >0,05), Pcadapt a séparé la
riviere Gaspereau (GAK) des autres sites le long du premier axe des composantes principales. Tous les
autres sites étaient séparés sur le deuxieme axe des composantes principales. (B) En tout, 441 loci ont
contribué de maniere importante a la différenciation sur les deux axes des composantes principales
(valeur ajustée p ou q <0,05) et ces loci étaient répartis sur 28 chromosomes (sur 29). Les loci aberrants
sont indiqués par ceux situés au-dessus de la ligne rouge.
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Carte proportionnelle de I'ontologie génique dans REVIGO

Figure A48 de I'annexe. Carte proportionnelle en REVIGO pour 'UD 15 d’aprés les génes proches des valeurs aberrantes dans pcadapt. Chaque
cellule représente un processus biologique fondé sur I'ontologie génique et les cellules sont regroupées en « super-groupes » en fonction de
termes liés de maniere similaire (mémes couleurs). La taille de la cellule représente la valeur p du terme GO dans I'analyse. Le terme GO le plus
significatif dans chaque super-groupe est indiqué au centre.
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Figure A49 de I'annexe. Analyse de redondance utilisant les données bioclimatiques de toutes les rivieres
de 'UD 15 comme réponse et les groupes présumeés de I'UD (deux groupes génétiques) comme variable
contraignante. Les deux UD présumées sont une UD couvrant le bassin Minas de Cornwallis a Fox

(UD 15-A) et une autre englobant la baie de Chignectou, de Apple a Mispec (UD 15-B). Les centroides
des groupes de I'UD sont indiqués par le texte, avec un point représentant chaque riviére. L’analyse de la
variance (ANOVA) sur l'analyse de redondance a montré que le modéle était significatif (p = 0,001) avec
un R? ajusté de 0,15. L’axe 1 de I'analyse de redondance représentait 16,9 % de la variance expliquée
par le modéle et séparait clairement les deux UD présumées.
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Figure A50 de 'annexe. Résultats de STRUCTURE pour les sites de I'UD 16 (extérieur de la baie de
Fundy) et de I'UD 15 (intérieur de la baie de Fundy) en utilisant (A) 'ensemble de données sur les
microsatellites et (B) 'ensemble de données sur les 96 SNP pour deux groupes génétiques (K=2).
L’ensemble de données sur les microsatellites a montré que la riviere Gaspereau se regroupait avec des
sites de l'extérieur de la baie de Fundy. De méme, la riviere Gaspereau se regroupait avec l'extérieur de
la baie de Fundy dans les données sur les 96 SNP, bien que les différences génétiques entre tous les
sites de l'intérieur et de I'extérieur de la baie de Fundy ne soient pas aussi claires que dans les
microsatellites.

174



K=2

K=

& g g

Figure A51 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour les sites de 'UD 16 (y compris la riviére
Gaspereau qui a été déplacée dans I'UD 16) en utilisant 'ensemble de données sur les microsatellites
montrant des deux groupes génétiques pour K=2 et K=3. Nous avons testé des valeurs de K allant de 1 a
3 et la meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2. La riviere Gaspereau a formé son propre groupe
et était séparée des rivieres NSH et TOB. Pour K=3, les rivieres TOB et NSH étaient toujours groupées
ensemble, mais avec une certaine sous-structure dans la riviere TOB.
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Figure A52 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour 'UD 16 en utilisant la base de référence des
96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2. La meilleure valeur de K dans STRUCTURE était 2.
Nous avons testé des valeurs de K allant de 1 a 3. Aucune structure génétique n’a été observée dans
I’'uD 16.
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Figure A53 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour les populations de I'extérieur de la baie de
Fundy (UD 16) et des Etats-Unis dans le Maine en utilisant les ensembles de données sur les

15 microsatellites et les 96 SNP avec des groupes génétiques pour K=2. Nous avons testé des valeurs
de K allant de 1 a 5. Des différences claires ont été détectées entre I'extérieur de la baie de Fundy et les
Etats-Unis. Une certaine structure supplémentaire a été détectée au-dela de K=2 dans I'ensemble de
données sur les microsatellites, mais pas dans celui sur les 96 SNP.
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Figure A54 de I'annexe. Résultats de STRUCTURE pour les populations de I'extérieur de la baie de
Fundy (UD 16), y compris la riviére Gaspereau, et des Etats-Unis dans le Maine en utilisant les
ensembles de données (A) sur les 15 microsatellites et (B) les 96 SNP avec des groupes génétiques
pour K=2 et K=3. Nous avons testé des valeurs de K allant de 1 a 6. Des différences claires ont été
détectées entre I'extérieur de la baie de Fundy et les Etats-Unis pour K=2.
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