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La pisciculture de la morue charbonnière (Anoplopoma fimbria) est actuellement limitée à 
trois installations marines en Colombie-Britannique (C.-B.) qui ont chacune reçu un permis de 
six ans délivré le 1er juillet 2024. Comme pour toutes les espèces d’élevage, le prélèvement de 
morues charbonnières sauvages dans une population pour constituer un stock de géniteurs et 
le rejet par inadvertance d’individus issus de l’élevage dans une population peuvent présenter 
des risques génétiques pour la viabilité à long terme de l’espèce. Par exemple, les poissons en 
captivité et sauvages peuvent être génétiquement ou épigénétiquement différents, de sorte que 
le flux génétique des populations reproduites ou élevées en captivité vers les populations 
naturelles peut avoir un effet négatif sur la valeur adaptative dans la nature. L’ampleur de ces 
risques génétiques potentiels dépend souvent du contexte et de l’espèce, et les risques 
génétiques n’ont pas encore été officiellement évalués pour la pisciculture de la morue 
charbonnière en Colombie-Britannique. La compréhension des risques génétiques associés à la 
pisciculture marine de la morue charbonnière est un facteur important de la poursuite de cette 
pratique d’une manière défendable sur le plan scientifique dans la province. 
Actuellement, les activités de pisciculture de la morue charbonnière en Colombie-Britannique 
consistent à prélever des individus d’origine sauvage pour le stock de géniteurs et à produire 
des descendants de première ou de deuxième génération élevés en captivité, sans relâcher 
intentionnellement des individus en captivité dans la nature. La sélection naturelle qui s’exerce 
généralement dans la nature est réduite en captivité, et la sélection artificielle ou de 
domestication peut entraîner une évolution des caractères qui serait sous-optimale dans le 
milieu naturel. De ce fait, ces différences peuvent être néfastes pour les populations sauvages 
si des individus évadés par inadvertance introduisent des variations génétiques 
désavantageuses dans les habitats naturels. L’ampleur des risques génétiques associés au 
prélèvement de stocks de géniteurs et à la domestication dépend à la fois des pratiques 
piscicoles particulières et de la biologie de l’espèce d’élevage. De nombreuses études ont 
démontré que le flux génétique des populations en captivité vers les populations sauvages se 
fait souvent au détriment de la valeur adaptative dans la nature. Toutefois, la majorité de ces 
travaux sur les poissons se sont concentrés sur les salmonidés, en particulier le saumon 
atlantique (Salmo salar), dont les populations sont fortement structurées sur le plan génétique. 
Contrairement aux salmonidés, les populations de morues charbonnières sont bien répandues 
et relativement peu structurées, ce qui laisse supposer que les risques génétiques associés à la 
pisciculture de cette espèce pourraient être relativement faibles. En 2022, l’état du stock de 
morue charbonnière en Colombie-Britannique se situait dans la zone saine (MPO 2009; 
MPO 2023). 
La division de la Gestion de l’aquaculture de Pêches et Océans Canada (MPO) a demandé à la 
direction des Sciences de fournir un avis sur les risques génétiques associés à la pisciculture 
marine de la morue charbonnière avec les pratiques actuelles et avec un éventuel scénario 
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dans lequel les stocks de géniteurs ne seraient plus d’origine sauvage. L’évaluation et l’avis 
découlant de ce processus de réponse des Sciences du Secrétariat canadien des avis 
scientifiques (SCAS) serviront à appuyer les prochaines prises de décision relatives à la 
pisciculture de la morue charbonnière. 
Les objectifs précis de cet examen sont les suivants : 
1. Examiner les connaissances actuelles sur la génétique des populations sauvages de 

morues charbonnières en Colombie-Britannique. 
2. Documenter les risques génétiques pour la morue charbonnière sauvage causés par 

l’élevage en captivité d’individus destinés à la récolte. 
3. Évaluer ces risques génétiques pour les populations sauvages compte tenu des pratiques 

actuelles de pisciculture de la morue charbonnière en Colombie-Britannique. 
4. Évaluer la façon dont les risques génétiques pourraient changer si les pratiques actuelles de 

pisciculture de la morue charbonnière passaient de l’utilisation de stocks de géniteurs 
sauvages à des stocks de géniteurs en captivité. 

Le présent rapport ne cherche pas à fournir une évaluation des risques liés à la pisciculture de 
la morue charbonnière. Il sert plutôt à résumer la compréhension actuelle de la génétique et de 
la structure des populations de morues charbonnières en Colombie-Britannique, à déterminer 
les risques génétiques directs des activités piscicoles pour les populations sauvages de 
l’espèce et à comparer ces risques génétiques à ceux associés à l’élevage d’autres espèces de 
poissons (p. ex. le saumon atlantique). Enfin, le présent rapport met en évidence des lacunes 
dans les données qui limitent la certitude de l’évaluation des risques génétiques de la 
pisciculture pour cette espèce. 
La présente réponse des Sciences découle de l’examen par les pairs régional du 30 octobre 
2024 sur les Risques génétiques associés à l’aquaculture de la morue charbonnière en 
Colombie-Britannique, au Canada.  

RENSEIGNEMENTS DE BASE 
La morue charbonnière (Anoplopoma fimbria) est un poisson marin des eaux profondes dont 
l’aire de répartition couvre les deux façades du Pacifique Nord (figure 1) et dont la valeur des 
pêches est élevée, estimée à environ 27,9 millions de dollars par année entre 2012 et 2022 
(MPO 2024a). En dehors de la zone économique exclusive du Canada, la morue charbonnière 
a tendance à se regrouper près des monts sous-marins; on ne croit cependant pas que les 
différents monts sous-marins représentent des populations distinctes. Cette espèce est 
répartie de manière plus homogène dans les zones où la pêche commerciale est pratiquée 
(MPO 2013). Ainsi, la morue charbonnière est gérée au Canada en vertu de la Loi sur les 
pêches renouvelée en tant que grand stock de poissons occupant une seule unité (MPO 2013; 
Cox et al. 2023). Par conséquent, les évaluations du stock et les évaluations des pêches sont 
effectuées conformément à l’approche de précaution (MPO 2009). De telles approches de 
gestion ont commencé à inverser près de 50 ans de déclin de la biomasse du stock, et des 
analyses récentes indiquent un recrutement du stock supérieur à la moyenne au cours de la 
dernière décennie. Par exemple, la biomasse du stock reproducteur femelle était nettement 
supérieure au niveau de biomasse associé au rendement maximal durable en 2022 
(MPO 2023). Cependant, la demande des consommateurs continue d’augmenter, donnant à 
penser que d’autres moyens de production, comme la pisciculture, pourraient aider à 
subventionner les pêches sauvages (Hartley et al. 2020). 
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Depuis 2005, la récolte des populations sauvages est complétée par la pisciculture 
commerciale. À l’heure actuelle, il y a trois installations de pisciculture marine de la morue 
charbonnière au Canada, dont deux sont actives et situées dans la baie Kyuquot, en 
Colombie-Britannique; l’autre installation, la seule inactive, se trouve dans la baie Barkley 
(figure 1). Les deux installations actives, Charlie’s Place et Centre Cove, détiennent 
actuellement des permis pour 2 700 et 2 202 tonnes métriques de morue charbonnière, 
respectivement, et l’installation de la baie Jane a un permis pour 550 tonnes métriques 
(Kerra Shaw, communications personnelles). Ces installations piscicoles appartiennent à 
Golden Eagle Sablefish et sont exploitées par celle-ci en partenariat avec les Premières Nations 
Kyuquot-Checleseht. Leurs produits de morue charbonnière sont destinés aux marchés locaux 
et internationaux. 
La pisciculture de la morue charbonnière au Canada repose actuellement sur la collecte et 
l’élevage d’une combinaison de stocks de géniteurs d’origine sauvage et d’écloserie de 
première génération (F1). Les individus sont capturés dans la nature, transportés à l’écloserie et 
gardés dans des conditions de faible luminosité et de basse température pour imiter leur 
environnement de croissance typique en eaux profondes. Les poissons sont surveillés pendant 
la maturation, et on utilise une combinaison de traitements hormonaux et d’indices 
environnementaux (c.-à-d. photopériode et température de l’eau) pour les inciter à frayer. Après 
la capture, les morues charbonnières adultes sont conservées pendant plusieurs années et 
peuvent être utilisées pour frayer pendant plus d’une saison (Derek Price, communications 
personnelles). Les larves sont incubées dans l’écloserie et nourries d’abord avec des aliments 
vivants (rotifères et artémies) avant de passer à des régimes formulés. La survie pendant 
l’élevage des larves se situerait entre 10 et 40 % (Cook et al. 2015). Après environ quatre mois 
à l’écloserie, les morues charbonnières juvéniles sont transférées dans des installations de 
parcs en filet marins pour achever leur grossissement. Les parcs en filet marins utilisés pour le 
grossissement sont organisés en quadrillage et sont entourés d’un filet secondaire conçu pour 
prévenir la prédation et agir comme une couche supplémentaire de confinement. Le 
grossissement peut également être effectué dans des systèmes en recirculation terrestres, mais 
cette technique est moins pertinente pour le sujet du présent rapport, car il est peu probable 
que les poissons élevés dans ces systèmes s’échappent dans l’environnement. Après environ 
deux ans de croissance, les poissons sont récoltés et transformés pour être distribués, à des 
poids moyens compris entre 1,8 et 3,6 kg. 
Les progrès récents réalisés dans la gestion des stocks de géniteurs de morue charbonnière au 
Canada sont l’utilisation de femelles à sexe inversé, appelées « néomâles » dans l’industrie. 
L’application réussie d’un traitement hormonal au cours du développement crée des poissons 
génétiquement femelles (c.-à-d. des poissons porteurs de deux chromosomes X) qui expriment 
des gamètes mâles (c.-à-d. du sperme contenant de la laitance). Le croisement de ces 
poissons avec des poissons femelles productrices d’œufs donne une population de production 
entièrement femelle pour le grossissement sans traitement hormonal. La population de 
production composée entièrement de femelles se traduit par une croissance plus rapide et des 
poissons plus gros en raison des différences connues propres à chaque sexe dans les taux de 
croissance de l’espèce (Morita et al. 2012). 
Les risques génétiques posés par ces activités piscicoles pour les populations sauvages 
dépendent des pratiques d’élevage précises et de la biologie de la morue charbonnière. La 
biologie de la morue charbonnière a été largement examinée dans d’autres études (p. ex. 
Beamish et Mcfarlane, 1988; Head et al. 2014; Morita et al. 2012; Wilkins et Saunders, 1997) et 
il n’entre pas dans la portée du présent rapport de répéter un examen approfondi ici. Nous nous 
concentrons plutôt sur les aspects clés de la biologie de la morue charbonnière qui influencent 
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la distribution de la variation génétique dans l’espèce et qui sont pertinents pour contextualiser 
les interactions génétiques directes potentielles entre les fugitifs de la pisciculture et la 
population sauvage. 
La morue charbonnière est une espèce très mobile qui peut se disperser sur de grandes 
distances (plus de 1 000 km). Dans les études par marquage-recapture, moins de la moitié des 
poissons marqués sont récupérés dans un rayon de 50 km du site où ils ont été relâchés, et 
une proportion de ceux qui ont été marqués en Colombie-Britannique se dispersent vers le nord 
ou le sud jusqu’en Alaska ou au Mexique, respectivement (figure 2) (Morita et al. 2012; 
MPO 2013). Les deux sexes possèdent cette grande capacité de dispersion, mais il a été 
démontré que les femelles deviennent plus grandes et grandissent plus rapides que les mâles, 
et certaines preuves donnent à penser qu’elles se dispersent également sur de plus longues 
distances que ceux-ci (Morita et al. 2012). 
Les analyses des otolithes indiquent que la morue charbonnière peut vivre plus de 100 ans et 
se reproduire généralement chaque année (bien que certaines sautent des années) (Beamish 
et McFarlane 2000; Rodgveller et al. 2015; Guzmán et al. 2017). À l’état sauvage, la morue 
charbonnière arrive à maturité vers l’âge de cinq ans et mesure alors de 50 à 60 cm. La 
fécondité des femelles varie d’environ 60 000 à 58 cm à plus de 1 000 000 pour les poissons de 
plus de 1 m de longueur, la majorité des femelles matures ayant une fécondité annuelle 
comprise entre 100 000 et 500 000 (Mason et al. 1983). La morue charbonnière fraye tout au 
long de l’hiver à des profondeurs supérieures à 300 m le long de la côte du Pacifique (Mason et 
al. 1983), et des individus matures se trouvent à des profondeurs supérieures à 183 m (Head et 
al. 2014). Pour de nombreux poissons démersaux, comme la morue charbonnière, la 
reproduction se fait au hasard, c’est-à-dire qu’une petite proportion de la population totale se 
reproduit avec succès (Christie et al. 2010). Bien qu’il n’y ait pas suffisamment de données pour 
les individus sauvages, on a observé que les morues charbonnières d’élevage se reproduisent 
au hasard en captivité, avec une grande variance reproductive entre les individus et les familles 
(Rubi et al. 2022). 
Plusieurs études ont examiné la variation génétique dans l’aire de répartition de la morue 
charbonnière. Dans l’est de l’océan Pacifique, la morue charbonnière semble présenter une 
absence générale de structure génétique des populations (Gharrett et al. 1982; Tripp-Valdez et 
al. 2012; MPO 2013; Jasonowicz et al. 2017; Orozco-Ruiz et al. 2023; Timm et al. 2024). En 
d’autres termes, la majorité de la variation génétique se produit entre les individus à l’intérieur 
des lieux d’échantillonnage plutôt qu’entre les individus échantillonnés à différents 
emplacements, ce qui concorde avec les niveaux élevés de déplacement détectés par les 
études de marquage (figure 2; Morita et al. 2012; MPO 2013). Des efforts récents de 
reséquençage du génome entier ont détecté une paire d’inversions importantes sur le 
chromosome 22, mais même ces inversions ne présentent pas de distribution spatiale 
différentielle (Timm et al. 2024), et il reste à déterminer les liens entre ces inversions et des 
lignées distinctes. Cependant, il existe des preuves d’une différenciation subtile aux extrémités 
de l’aire de répartition de l’espèce, les données nucléaires et mitochondriales ayant identifié des 
lignées divergentes entre l’Extrême-Orient (Kamtchatka) et une population unique à Baja, 
respectivement (Orozco-Ruiz et al. 2023). Même s’il n’y a que quelques échantillons seulement 
de la Colombie-Britannique qui ont contribué à ces études de la génétique des populations, les 
poissons de l’Alaska à l’État de Washington forment systématiquement un seul groupe 
génétique (Gharrett et al. 1982; Tripp-Valdez et al. 2012; MPO 2013; Jasonowicz et al. 2017; 
Orozco-Ruiz et al. 2023; Timm et al. 2024). Il serait donc surprenant d’observer une 
différenciation entre des emplacements en Colombie-Britannique. De plus, on observe 
couramment des profils similaires de faibles niveaux de différenciation génétique sur de 
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grandes échelles spatiales chez de nombreux autres poissons démersaux ayant de longues 
habitudes migratoires et une capacité de se reproduire tout au long de leur vie (p. ex. flétan, 
Hippoglossus sp.; Drinan et al. 2016; Kess et al. 2021; Ferchaud et al. 2022). 
Malgré l’absence de différenciation génétique entre les emplacements pour la morue 
charbonnière, de nombreux facteurs peuvent entraîner des différences génétiques entre les 
populations d’élevage et les populations naturelles d’une espèce piscicole. La reproduction et 
l’élevage d’animaux en milieu aquacole sont connus pour causer des changements à la fois 
intentionnels et non intentionnels aux caractères des poissons d’élevage (Hallerman 2008; 
Lorenzen et al. 2012; Koch et al. 2023). Pour les espèces avec une consanguinité totale ou 
partielle dans les stocks de géniteurs, la sélection intentionnelle de caractères qui améliorent le 
rendement (p. ex. taux de croissance, faible atteinte précoce de la maturité, qualité de la chair, 
efficacité alimentaire) peut entraîner des écarts importants dans les optima des caractères 
phénotypiques entre les populations d’élevage et sauvages (Teletchea et Fontaine 2014). De 
même, la sélection involontaire dans le milieu aquacole (p. ex. en raison d’une densité élevée, 
d’éclosions de maladies, de régimes formulés) et une sélection assouplie par rapport aux 
milieux naturels (p. ex. absence de prédateurs) peuvent également entraîner des changements 
génétiques chez les populations piscicoles (Glover et al. 2012; Kristjánsson et Arnason 2016). 
Le taux de différenciation entre les populations d’élevage et sauvages peut être influencé par un 
certain nombre de facteurs, notamment certains aspects de l’installation d’élevage (p. ex. 
l’environnement artificiel tente-t-il d’imiter l’environnement naturel?) et la nature des protocoles 
d’élevage (p. ex. les animaux sont-ils élevés au hasard, de manière sélective ou pas du tout?). 
En effet, il a été démontré que divers milieux artificiels et protocoles favorisent une 
différenciation rapide entre les populations captives et sauvages chez de nombreux poissons, 
avec des différences allant de la variation de la programmation épigénétique à des populations 
de stocks de géniteurs présentant des régions très différenciées du génome (p. ex. Le Luyer et 
al. 2017; Liu et al. 2017; Habibi et al. 2024). 
L’élevage d’animaux peut également entraîner des effets aléatoires sur la variation génétique, 
de sorte que la différenciation entre les populations d’élevage et sauvages n’est pas 
nécessairement le résultat de différences de sélection. Pour les espèces dont les populations 
sont structurées en raison d’un flux génétique restreint entre les populations naturelles, le 
déplacement et l’élevage de populations non locales causeront une différenciation génétique 
entre la population d’élevage et les populations naturelles locales (Skaala et al. 2004; Sylvester 
et al. 2018). La structure des populations d’une espèce suggère un potentiel d’adaptation 
locale, qui peut indiquer des différences d’adaptation entre les populations locales naturelles et 
d’élevage non locales. En outre, le maintien de la variation génétique dans une population 
dépend de la taille effective de la population (Ne), qui représente une population idéalisée qui 
permet de calculer le taux de perte de la variation génétique dans la population (Wright 1990). 
La taille effective d’une population est généralement inférieure à la taille de la population 
recensée (Frankham 1995), et il n’existe qu’une relation approximative entre ces deux mesures 
(Clarke et al. 2024; Waples 2024). Quoi qu’il en soit, à mesure que la taille effective de la 
population diminue, les changements stochastiques dans la variation génétique dus à un petit 
nombre d’individus reproducteurs augmentent. Par conséquent, pour une faible taille effective 
de la population, la probabilité de perte de la variation génétique dans une population est 
accrue. Les classes de recrutement piscicoles ont tendance à ne compter qu’un nombre 
relativement faible de reproducteurs et, combinées à la possibilité de reproduction au hasard, il 
existe un risque d’augmentation de la perte aléatoire de la variation génétique par rapport à une 
population sauvage (Ryman et Laikre 1991; Hallerman 2008; Waples et al. 2016). Ces pertes 
aléatoires touchent à la fois la variation génétique neutre et adaptative, et peuvent donc 
également entraîner la perte de la variation génétique adaptative dans les habitats naturels. De 
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plus, les effets négatifs de la valeur adaptative associés à la consanguinité augmentent 
également à une faible taille effective de la population (Naish et al. 2013; Pekkala et al. 2014; 
Lohr et Haag 2015). Ainsi, une combinaison d’effets génétiques aléatoires et non aléatoires 
peut rapidement produire une différenciation entre les poissons d’élevage et sauvages, qui 
réduit la valeur adaptative des poissons élevés artificiellement en milieu naturel (Milot et al. 
2013; Johnsson et al. 2014; Solberg et al. 2020). 
En plus de l’hérédité de la variation de la séquence génétique associée à la pisciculture, 
d’autres aspects structuraux de l’ADN peuvent également être influencés par l’élevage et 
transmis à la génération suivante (examen dans Angers et al. 2020 et Bossdorf et al. 2008). 
Ces changements structurels sont connus sous le nom de modifications épigénétiques, et 
l’exemple le mieux caractérisé est peut-être l’ajout de groupes méthyle aux paires de bases de 
cytosine dans l’ADN (c.-à-d. la méthylation de l’ADN) (Laine et al. 2023). Même en l’absence de 
variation de la séquence, les variantes épigénétiques peuvent toucher les traits liés à la valeur 
adaptative, en particulier en provoquant des changements dans l’expression génique. Ces 
modifications épigénétiques constituent un mécanisme rapide, potentiellement héréditaire, pour 
modifier l’expression génique, et de plus en plus de preuves donnent à penser que l’élevage de 
poissons dans un environnement artificiel induit des changements épigénétiques par rapport 
aux profils épigénétiques sauvages chez la même espèce (Christie et al. 2012, 2016; Le Luyer 
et al. 2017; Wellband et al. 2021; Koch et al. 2023; Venney et al. 2023). Dans le contexte de la 
pisciculture, l’épigénétique est un domaine d’étude relativement nouveau, et la mesure dans 
laquelle les variantes épigénétiques associées à l’élevage sont héréditaires n’est pas résolue. 
En général, la variation épigénétique est reprogrammée au cours du développement (Feng et 
al. 2010; Ksenia et al. 2018; Wellband et al. 2021); cependant, il existe au moins quelques 
preuves de la transmission de variantes des parents à leurs descendants chez les espèces 
d’élevage (Anastasiadi et al. 2021; Wellband et al. 2021; Venney et al. 2023). Ainsi, comme 
pour les variantes génétiques, il est possible que des variantes épigénétiques associées à un 
environnement piscicole soient transmises aux poissons sauvages (Koch et al. 2023; Venney et 
al. 2023), posant un risque pour la valeur adaptative des populations sauvages. 
L’ampleur du risque posé par les différences génétiques et épigénétiques entre les poissons 
d’élevage et sauvages est fortement influencée par le taux de croisement entre les poissons 
d’élevage et les poissons sauvages et par la probabilité que la variation associée à l’élevage 
s’établisse dans les populations sauvages. Les possibilités de croisement et d’introgression 
sont créées par l’évasion des poissons des installations piscicoles dans le milieu naturel. En 
général, les évasions sont souvent classées comme des rejets involontaires à petite échelle 
(c.-à-d. des évasions « à petite échelle ») ou comme des évasions à grande échelle 
généralement associées à une défaillance de l’équipement ou à des erreurs de manipulation 
(Leggatt et al. 2010; Yang et al. 2019). Dans les deux cas, les interactions génétiques directes 
entre les poissons fugitifs et la population sauvage peuvent éloigner les caractères de leurs 
valeurs optimales dans l’habitat naturel (Yang et al. 2019). La documentation sur les 
salmonidés donne de nombreux exemples où l’introgression de poissons d’élevage dans des 
populations sauvages se fait au détriment du stock sauvage (Bourret et al. 2011; Christie 
et al. 2014; Stringwell et al. 2014; Davison et Satterthwaite 2017; Bradbury et al. 2020; McMillan 
et al. 2023), et la perte présumée de variation adaptative est particulièrement courante compte 
tenu des niveaux élevés d’adaptation locale et de la forte structure des populations de 
salmonidés (Fraser et al. 2011). Par exemple, l’introgression de saumons atlantiques (Salmo 
salar) d’élevage et sauvages dans la rivière Magaguadavic a coïncidé avec un déclin 
considérable de la population et la perte de variation génétique sous-jacente à un caractère 
adaptatif dans la population sauvage (Donnelly et Dill 1984; Bourret et al. 2011). La perte de 
variantes génétiques résultant de l’introgression de poissons d’élevage est moins bien 
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caractérisée dans les grandes populations, mais des preuves provenant de différentes 
populations de saumons atlantiques indiquent que les populations plus grandes sont plus 
résistantes à l’introgression des poissons d’élevage (Glover et al. 2012) et certains exemples 
concernant des poissons très abondants (p. ex. la morue franche) n’ont pas réussi à détecter de 
signes d’introgression à la suite d’évasions (Varne et al. 2015). Dans l’ensemble, cela permet 
de penser que les taux d’évasion des poissons d’élevage, tout comme la taille et la structure 
génétique des populations sauvages réceptrices, joueront un rôle important dans la 
détermination de la probabilité et des conséquences de l’introgression de la variation génétique 
ou épigénétique associée à la pisciculture (Hallerman 2008). 
Les caractéristiques des populations, les comportements de reproduction et les pratiques 
d’élevage propres à chaque espèce sont des éléments clés pour déterminer les conséquences 
potentielles d’interactions génétiques directes entre les poissons d’élevage fugitifs et les 
populations sauvages. Le présent rapport décrit donc ces facteurs pour la morue charbonnière 
dans le contexte de la pisciculture en Colombie-Britannique, compte tenu des pratiques 
d’élevage actuelles et de l’information disponible sur le cycle biologique et la génétique de la 
morue charbonnière. Les sources potentielles d’incertitude dans cette évaluation sont 
également explorées, et la possibilité de développer un stock de géniteurs en captivité est 
passée en revue. Au moment de la publication, les limites des données ne permettent pas de 
procéder à une évaluation officielle du risque génétique; les lacunes dans les connaissances 
relevées dans le présent rapport donnent des orientations pour les efforts de collecte de 
données nécessaires à l’appui d’une évaluation des risques à l’avenir. 
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Figure 1. Emplacements des installations d’élevage de morue charbonnière actives (en vert) et inactives 
(en rouge) au Canada. La zone en vert dans l’océan Pacifique indique l’aire de répartition approximative 
de la morue charbonnière adulte (adapté de Orlova et al. 2019 et Tokranov et al. 2005). 
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Figure 2. Emplacements de lâcher et de récupération de morues charbonnières marquées en Colombie-
Britannique entre 1991 et 2012 (MPO 2013). 

ANALYSE ET RÉPONSE 
Les étapes suivantes sont nécessaires pour qu’il y ait des interactions génétiques directes entre 
les populations d’élevage et sauvages : 
1. des poissons ou leurs gamètes doivent s’échapper d’une installation de pisciculture; 
2. les fugitifs doivent survivre dans la nature et se disperser dans des habitats de fraie 

naturels; 
3. les fugitifs doivent se reproduire avec des individus sauvages (figure 3). 
Ces interactions génétiques peuvent avoir des conséquences négatives sur la population 
sauvage en modifiant sa diversité génétique, sa valeur adaptative et sa productivité (p. ex. 
MPO 2024b). Ici, nous examinons ces points dans le contexte de la pisciculture de la morue 
charbonnière en tenant compte de tous les renseignements disponibles sur les évasions de 
morues charbonnières en Colombie-Britannique, en étudiant les preuves d’introgression 
provenant d’installations aquacoles chez d’autres espèces de poissons et en mettant en 
évidence des exemples empiriques où l’introgression a été associée à des effets négatifs sur 
les populations naturelles. 
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Figure 3. Modèle conceptuel pour évaluer les risques associés aux interactions génétiques directes entre 
des morues charbonnières sauvages et des morues charbonnières d’élevage évadées (modifié à partir 
d’une précédente évaluation des risques génétiques pour le saumon atlantique; MPO 2024b). 

Probabilité d’interactions génétiques 
Le flux génétique des populations d’élevage vers les populations sauvages exige d’abord que 
des poissons s’échappent de leur enclos. En Colombie-Britannique, les producteurs de morue 
charbonnière doivent déployer des efforts raisonnables pour empêcher les évasions et tenter de 
contrôler et de contenir les poissons qui s’échappent. Ils sont également tenus de déclarer 
toutes les évasions lorsqu’elles sont découvertes. Les données sur toutes les évasions sont 
publiées en ligne par Pêches et Océans Canada : Les évasions de poissons d’élevage des sites 
d’aquaculture de la C.-B. À ce jour, aucune évasion de morues charbonnières n’a été signalée, 
ce qui indique qu’aucune évasion à grande échelle n’a eu lieu depuis le début de la pisciculture 
de cette espèce en Colombie-Britannique. De plus, l’absence de signalements de morues 
charbonnières fugitives laisse entendre que le taux d’évasions à petite échelle est faible. Les 
évaluations des taux d’évasion des installations piscicoles pour d’autres espèces de poissons 
ont toujours conclu que les évasions à petite échelle sont constamment sous-estimées du fait 
de la sous-déclaration involontaire, car toutes les petites évasions ne sont pas observées (Carr 
et Whoriskey 2006; Skilbrei et al. 2015). Pour inclure cette possibilité, nous avons examiné les 
taux d’évasion d’autres espèces de poissons à partir de parcs en filet ouverts. Les taux 
d’évasion estimés varient considérablement entre les espèces, en partie en raison des 

https://ouvert.canada.ca/data/fr/dataset/691dd994-4911-433d-b3b6-00349ba9f24e
https://ouvert.canada.ca/data/fr/dataset/691dd994-4911-433d-b3b6-00349ba9f24e
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différences propres à l’espèce dans les circonstances menant à l’évasion. Par exemple, 
certains poissons de fond rongent les filets et ont des taux d’évasion relativement élevés (p. ex. 
la morue franche, Gadus morhua), tandis que les évasions de salmonidés dépendent 
davantage des dommages causés aux filets eux-mêmes (Føre et Thorvaldsen 2021). En 
comparaison, la morue charbonnière est une espèce de poisson de fond, mais on ignore par 
quel mécanisme elle s’évade. Bien qu’aucune morue charbonnière fugitive n’ait été signalée en 
Colombie-Britannique, ce qui empêche toute estimation directe d’un taux d’évasion propre à 
l’espèce, les rapports sur d’autres espèces indiquent des taux d’évasion variant généralement 
de moins de 1 % à 6 % du stock total (Leggatt et al. 2010). 
Chez les espèces qui frayent à la volée, les individus d’élevage peuvent également s’évader 
des installations en relâchant des embryons fécondés (p. ex. morue franche; Jørstad et 
al. 2008). Bien que la morue charbonnière se reproduise à la volée (Sogard et Berkeley 2017), 
la possibilité de cette voie d’évasion est probablement atténuée par les pratiques d’élevage 
actuelles de l’espèce. Premièrement, les poissons d’élevage sont généralement récoltés à l’âge 
de deux ans, alors que la morue charbonnière dans la nature atteint la maturité sexuelle à l’âge 
de cinq ans. Deuxièmement, seules les femelles sont empoissonnées dans des parcs en filet 
pour le grossissement, et les individus matures dans la nature se trouvent à des profondeurs 
supérieures à 180 m environ (Head et al. 2014). Ensemble, ces faits permettent de penser qu’il 
est peu probable que des gamètes ou des embryons fécondés soient rejetés des installations 
de pisciculture de la morue charbonnière. 
À notre connaissance, il n’existe pas de données propres à l’espèce pour évaluer la capacité 
des morues charbonnières fugitives à survivre, à se disperser ou à frayer avec succès dans 
l’habitat naturel. Pour que des interactions génétiques avec la population sauvage se 
produisent, les morues charbonnières fugitives devraient migrer vers les emplacements de fraie 
en profondeur pendant la saison de fraie hivernale. Cependant, la capacité démontrée des 
morues charbonnières d’écloserie de première génération (c.-à-d. celles qui ont été soumises à 
l’élevage) à se reproduire avec succès dans l’environnement de l’écloserie en réponse à des 
indices imitant l’environnement naturel (Rubi et al. 2022) suggère que les morues 
charbonnières fugitives seraient capables de frayer dans la nature. Il existe de nombreuses 
preuves, chez d’autres espèces de poissons, démontrant que les fugitifs des installations 
aquacoles sont suffisamment adaptés pour survivre à l’état sauvage et frayer avec des 
poissons sauvages (Karlsson et al. 2016; Bradbury et al. 2022). Une approche de précaution 
supposerait que les morues charbonnières fugitives sont capables de survivre et de se 
disperser dans l’habitat naturel, et qu’elles ont la capacité de frayer avec des individus 
sauvages. De plus, l’introgression relative associée aux fugitifs pourrait être plus élevée que 
prévu chez la morue charbonnière d’après les données provenant d’espèces sémelpares 
comme les salmonidés; en effet, la morue charbonnière se reproduisant tous les ans ou tous les 
deux ans sur une durée de vie pouvant atteindre 100 ans, les incidences génétiques des fugitifs 
d’élevage peuvent s’aggraver avec le temps. 
Dans l’ensemble, les données disponibles pour examiner la probabilité d’exposition des morues 
charbonnières sauvages aux effets génétiques de la pisciculture sont extrêmement limitées. 
Aucune évasion, survie ou reproduction naturelle de morues charbonnières d’élevage n’a été 
observée. Cependant, les preuves concernant d’autres poissons d’élevage permettent de 
penser que ces trois composantes sont présentes chez d’autres espèces et que les taux 
d’évasion sont souvent sous-estimés. Compte tenu des exigences en vigueur en 
Colombie-Britannique, l’absence d’évasions signalées confirme que le taux d’évasion de 
morues charbonnières d’élevage est faible, mais des efforts dédiés de collecte de données 
seraient nécessaires pour évaluer avec précision les trois composantes contribuant à la 
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probabilité d’interactions génétiques directes entre les morues charbonnières d’élevage et 
sauvages (figure 3). 

Conséquences des interactions génétiques 
Une fois que les individus d’une population piscicole se sont évadés dans l’habitat naturel et se 
sont reproduits avec des individus sauvages, les conséquences sur l’état génétique de la 
population sauvage dépendront du degré de différenciation entre les populations captives et 
sauvages, ainsi que de la mesure dans laquelle la population sauvage est protégée contre les 
perturbations causées par l’apport de variations associées à la pisciculture. La différenciation 
des populations sera influencée à la fois par la gestion des stocks de géniteurs et par le nombre 
de générations dans l’environnement en captivité, tandis que la structure des populations 
sauvages et leur diversité génétique influenceront la résilience de l’espèce aux perturbations 
génétiques. 

Différenciation des populations 
Aucune donnée génétique n’est disponible pour évaluer directement la différenciation génétique 
entre les stocks de géniteurs de morue charbonnière et leurs homologues sauvages. 
Cependant, en utilisant une combinaison de principes fondamentaux, d’information sur les 
populations de morues charbonnières sauvages et de données probantes provenant d’autres 
espèces d’élevage, il est possible de faire des déductions sur la probabilité de différenciation 
génétique entre les morues charbonnières d’élevage et leurs homologues sauvages. 
Une grande proportion des stocks de géniteurs de morue charbonnière vient du milieu naturel, 
ce qui pose un ensemble de considérations différentes pour la différenciation génétique des 
stocks de géniteurs d’élevage issus de sources sauvages par rapport aux espèces de 
salmonidés d’élevage. Plus précisément, les effets fondateurs pendant la capture ont le 
potentiel de générer une différenciation génétique fondée sur les variations comportementales 
et les types d’engins utilisés pour la capture du stock de géniteurs. L’utilisation de parcs en filet 
sur filières et de casiers appâtés, les types d’engins les plus couramment utilisés dans la pêche 
commerciale, peut sélectionner par inadvertance des poissons plus audacieux lors de la 
collecte de stock de géniteurs, comme on le voit chez plusieurs espèces d’achigans (Wilson et 
al. 2015; Andersen et al. 2018). Ainsi, les poissons capturés à des fins de reproduction ne sont 
pas forcément un échantillon aléatoire de la population en général, mais plutôt un 
sous-ensemble non aléatoire des individus les plus audacieux selon la méthode de capture 
mise en œuvre. 
Après la capture, les différences entre les milieux d’élevage et naturels pour la morue 
charbonnière (p. ex. absence de prédateurs, prévalence de la nourriture, faibles profondeurs, 
espaces restreints) constituent un paysage sélectif entièrement différent de celui que 
connaissent les membres sauvages de l’espèce. Par l’assouplissement de la sélection naturelle 
et la sélection de domestication, ces différences peuvent également entraîner des changements 
importants dans la variation génétique et la distribution des caractères entre les poissons 
sauvages et les poissons d’élevage (p. ex. Johnson et Abrahams 1991). La différenciation 
induite par la sélection entre les individus d’élevage et sauvages devrait éloigner les populations 
d’élevage des caractères optimaux dans les habitats sauvages, de sorte que les changements 
génétiques induits par la pisciculture pourraient représenter un risque pour la valeur adaptative 
des populations sauvages (Leggatt et al. 2010). Comme nous l’avons vu dans la section 
Renseignements de base, ce mécanisme de différenciation génétique et les effets connexes sur 
la valeur adaptative ont été fréquemment observés chez d’autres espèces de poissons 
d’élevage (Houde et al. 2010; Christie et al. 2012, 2014; O’Sullivan et al. 2020; Dayan et al. 
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2024) et peuvent se produire même sur une seule génération en captivité (Christie et al. 2012, 
2014, 2016; Habibi et al. 2024). La probabilité et l’ampleur de la différenciation devraient 
augmenter avec le nombre de générations pendant lesquelles l’espèce d’élevage est gardée en 
captivité. La majorité des stocks de géniteurs de morue charbonnière sont actuellement 
d’origine sauvage (p. ex. Rubi et al. 2022), mais l’utilisation de néomâles à sexe inversé indique 
que les poissons d’élevage ont au moins un parent qui a passé toute sa vie en captivité. Pour 
toutes les espèces, la plupart des données probantes démontrant que la différenciation 
génétique entre les stocks de géniteurs d’élevage et les populations sauvages est courante et 
se produit rapidement laissent entendre qu’une différenciation entre les morues charbonnières 
d’élevage et sauvages est probable, bien qu’elle n’ait pas encore été évaluée directement. 
L’ampleur de la différenciation peut être limitée, surtout par rapport à d’autres espèces ayant 
des stocks de géniteurs en captivité depuis longtemps (p. ex. le saumon atlantique), étant 
donné le faible nombre de générations en captivité actuellement dans la pisciculture de la 
morue charbonnière et l’absence de sélection délibérée des caractères. 

Structure et diversité génétique des populations 
La probabilité d’effets négatifs associés à l’introgression des populations d’élevage dépend 
également de la population sauvage réceptrice. Les données probantes sur le saumon 
atlantique montrent que la taille effective de la population et la structure de la population 
sauvage influent toutes deux sur l’ampleur de ces répercussions (Heino et al. 2014; Sylvester et 
al. 2018). Les petites populations très structurées sont particulièrement vulnérables, même à 
des apports relativement faibles de variation génétique associés à l’élevage. Dans une petite 
population, l’introgression risque davantage de produire directement un changement important 
dans les proportions de variantes génétiques présentes chez les reproducteurs dans l’habitat 
naturel. En revanche, les grandes populations ayant une taille efficace élevée et une faible 
structure génétique entre les emplacements sont protégées contre ces effets. Non seulement 
les apports de taille similaire sont proportionnellement plus faibles dans une population plus 
nombreuse, mais la sélection fonctionne également plus efficacement dans les grandes 
populations, de sorte que les variantes génétiques sous-optimales sont moins susceptibles de 
s’établir à grande échelle et que la variation adaptative a moins de chances d’être perdue par 
des processus aléatoires tels que la dérive génétique (Charlesworth 2009). Comme nous 
l’avons vu précédemment, il semble que la morue charbonnière de la Colombie-Britannique soit 
une grande population à la structure limitée. On peut aussi en déduire que les origines non 
locales ou les déplacements des poissons utilisés dans les exploitations piscicoles en 
Colombie-Britannique n’introduiront probablement pas de nouvelles variations génétiques dans 
les habitats locaux par l’intermédiaire des fugitifs. 
Il est difficile d’estimer avec précision la taille effective d’une population sauvage (Ne) à partir 
d’un recensement d’individus (Nc; p. ex. Palstra et Fraser 2012; Ferchaud et al. 2016), mais en 
ce qui concerne les seuils potentiels pour le maintien de la variation génétique additive (p. ex. 
plus de 500 ou plus de 1 000; Frankham 2005; Waples 2024), il est très probable que la grande 
population de morues charbonnières en Colombie-Britannique représente une taille effective de 
population bien supérieure à un niveau génétiquement vulnérable. Par exemple, les estimations 
empiriques de la taille effective de la population par rapport à la taille de la population recensée 
(Ne/Nc) chez le bar (Atractoscion nobilis) varient de 0,27 à 0,40 (Bartley et al. 1992). En 
revanche, les valeurs estimées de Ne/Nc pour les poissons marins peuvent être aussi basses 
que 0,017 en moyenne (Clarke et al. 2024). Cependant, malgré cette faible estimation, les 
populations modélisées ont une forte probabilité que Ne dépasse 500 individus (Clarke et al. 
2024). Ainsi, la morue charbonnière peut être bien protégée contre les conséquences négatives 
de l’introgression de poissons d’élevage grâce au nombre relativement élevé de reproducteurs 
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sauvages avec une différenciation limitée entre les emplacements dans toute son aire de 
répartition. 
Les conséquences négatives associées aux fugitifs d’élevage sur la taille effective des 
populations sauvages dépendent principalement de deux facteurs : la proportion de fugitifs dans 
la population sauvage et le rapport entre la taille effective de la population sauvage et celle de 
la population d’élevage (Waples et al. 2016). Les résultats des efforts de modélisation indiquent 
que les conséquences négatives sont atténuées lorsque la fraction issue d’écloseries est faible 
et que la taille effective de la population sauvage est nettement supérieure à celle de la 
population d’élevage (p. ex. 1 000 fois plus élevée; Waples et al. 2016). Bien qu’il n’y ait pas de 
données permettant d’évaluer ce rapport pour la morue charbonnière, il est probable que ces 
deux conditions se vérifient dans les niveaux de production actuels. 
Même si une structure limitée de la population a été détectée chez la morue charbonnière, l’une 
des limites des données disponibles est que la majorité des études examinaient une variation 
génétique présumée neutre à relativement peu de loci dans le génome (MPO 2013; Jasonowicz 
et al. 2017; Orozco-Ruiz et al. 2023). Le génome de la morue charbonnière est composé 
d’environ 650 000 000 paires de bases (Flores et al. 2023), ce qui signifie que même des 
milliers de polymorphismes mononucléotidiques (SNP) représentent une densité de marqueurs 
plus faible que celle qui est souvent nécessaire pour résoudre les profils adaptatifs (Manel et al. 
2016; Ahrens et al. 2018). Il pourrait donc y avoir une variation génétique adaptative non 
résolue chez la morue charbonnière dans l’habitat naturel. Par exemple, une étude récente a 
évalué la variation à plus de 7 000 000 d’emplacements dans le génome et a résolu une paire 
d’inversions non détectées auparavant sur le chromosome 22 (Timm et al. 2024). Il est possible 
que ces inversions représentent des profils adaptatifs ou une composante de la structure de la 
population qui n’est pas encore comprise (p. ex. des caractères liés au cycle biologique comme 
la période de la migration). En effet, des études similaires utilisant des densités de marqueurs 
élevées chez d’autres taxons marins ont détecté des profils subtils d’adaptation locale malgré 
un flux génétique élevé et une faible structure des populations (Gagnaire et al. 2012; Gleason et 
Burton 2016; Liu et al. 2022; Fuentes‐Pardo et al. 2024). Ainsi, l’introgression de la variation 
génétique associée à l’élevage peut encore constituer une menace pour la variation adaptative 
non résolue chez la morue charbonnière. Cependant, il est probable que les conclusions 
ci-dessus concernant la grande taille des populations et la variation génétique généralisée de 
l’espèce se maintiendront en tant que profil global, même face aux futurs efforts de collecte de 
données. 
L’utilisation d’une population de production entièrement femelle introduit également des 
considérations sur les effets génétiques associés au croisement entre des fugitifs de l’élevage 
et des morues charbonnières sauvages. L’accumulation de la sélection chez ces poissons qui 
ont une génération supplémentaire passée dans l’écloserie a été abordée précédemment, mais 
les fugitifs transféreront également les effets maternels associés à l’élevage dans la population 
sauvage à un taux proportionnellement plus élevé que celui auquel on pourrait s’attendre avec 
une production avec des sex-ratios typiques (Mousseau et al. 2009). Par ailleurs, le transfert 
des effets paternels possibles sera réduit en conséquence. Étant donné le manque 
d’information sur les effets maternels et paternels chez la morue charbonnière, il n’est pas 
possible d’évaluer l’incidence nette du biais en faveur des effets maternels avec l’information 
actuellement disponible. En outre, une autre conséquence possible de la production 
entièrement à partir de femelles est que les fugitifs pourraient décaler les sex-ratios locaux dans 
les groupes reproducteurs de la valeur 50:50, ce qui peut également réduire la taille effective 
des populations et modifier les profils de la variation génétique (Frankham 1995). Malgré cette 
possibilité, il est probable que la morue charbonnière sauvage soit protégée contre cette 
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conséquence, compte tenu de la population importante et répandue de l’espèce, comme nous 
l’avons déjà mentionné. 
Selon les renseignements pris en compte dans le présent rapport, une différenciation génétique 
est probable dans une certaine mesure entre les populations d’élevage et sauvages de morues 
charbonnières en Colombie-Britannique, et la variation présente dans la population piscicole est 
très probablement sous-optimale dans l’habitat naturel. Pris ensemble, ces éléments donnent à 
penser que le croisement de fugitifs d’élevage avec des morues charbonnières sauvages aurait 
des conséquences génétiques sur la population sauvage, mais la population sauvage pourrait 
être naturellement protégée contre ces conséquences par la structure de la population, en 
particulier comparée à des espèces comme les salmonidés. Encore une fois, les données 
disponibles sur la morue charbonnière sont limitées, et il sera nécessaire de combler les 
lacunes dans les connaissances sur l’ampleur de la différenciation génétique et les effets sur la 
valeur adaptative des changements génétiques induits par l’élevage afin d’évaluer les 
conséquences sur l’hybridation à l’avenir. 

Développement d’une population de géniteurs captifs 
Dans de nombreux environnements d’écloserie et d’aquaculture, une population reproductrice 
isolée est maintenue pendant plusieurs générations pour fournir continuellement des 
descendants à des fins de production, sans dépendre des populations naturelles. Les 
populations naturelles en bénéficient puisqu’il n’y a pas de prélèvement constant d’individus 
pour constituer les stocks de géniteurs. Pourtant, cet avantage a un coût potentiel, car les 
probabilités de différenciation et de domestication sont plus élevées à mesure que le nombre de 
générations en captivité augmente (p. ex. Fraser 2008). Ainsi, les stocks de géniteurs en 
captivité peuvent entraîner une différenciation génomique plus étendue entre les populations 
captives et sauvages (Howe et al. 2024). Par exemple, chez le saumon atlantique, certains 
stocks de géniteurs sont maintenus en captivité depuis des décennies (de 6 à 10 générations 
par exemple), et il a été démontré que l’introgression de ces stocks de géniteurs dans les 
populations sauvages a des conséquences négatives sur la valeur adaptative en raison de 
l’atteinte précoce de la maturité, du retard de la période de la montaison et de la susceptibilité 
accrue aux prédateurs (Stringwell et al. 2014; Solberg et al. 2020; Besnier et al. 2022; 
Bekkevold et al. 2024). De plus, la variation génétique des populations de géniteurs maintenues 
et élevées en captivité pendant longtemps peut être suffisamment épuisée pour qu’on observe 
une dépression consanguine (Kincaid 1983; Gallardo et al. 2004; Venney et al. 2016), qui 
augmente le risque potentiel associé à l’introgression. De ce fait, l’élaboration d’un programme 
de géniteurs en captivité pour la morue charbonnière est une approche raisonnable pour réduire 
la dépendance à l’égard des poissons sauvages pour obtenir les géniteurs, mais cette approche 
se traduirait probablement par une différenciation génétique ou épigénétique accrue entre les 
populations d’élevage et sauvages, qui renforcerait encore l’importance de l’atténuation de la 
probabilité d’hybridation entre des morues charbonnières sauvages et des poissons issus de 
populations d’élevage (c.-à-d. réduction du nombre de fugitifs, stérilité des populations 
d’élevage). 

LACUNES DANS LES CONNAISSANCES 
Il existe plusieurs lacunes dans les données et sources d’incertitude critiques entourant la 
biologie et la pisciculture de la morue charbonnière en Colombie-Britannique (tableau 1) : 

• Le manque d’observations des fugitifs des installations de pisciculture de morue 
charbonnière empêche d’estimer le taux d’évasion avec exactitude. 
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• On ne sait pas actuellement si les morues charbonnières d’élevage évadées survivent et 
s’hybrident avec des morues charbonnières sauvages. 

• Il n’y a pas de données décrivant la différenciation génétique ou épigénétique entre les 
morues charbonnières d’élevage et sauvages en raison des pratiques d’élevage actuelles. 

• La taille génétique effective de la population de morues charbonnières dans l’est du 
Pacifique n’a pas été estimée directement. 

• La valeur adaptative de la morue charbonnière d’élevage ou la variation génétique induite 
par la pisciculture dans l’habitat naturel n’ont pas été examinées. 

Tableau 1. Incertitudes associées à l’exposition de morues charbonnières d’élevage à des populations 
sauvages et conséquences potentielles de l’hybridation entre des individus d’élevage et sauvages. 

 Composante de l’évaluation Incertitude 

Pr
ob

ab
ili

té
 

Des morues charbonnières s’évadent de leur 
installation piscicole et pénètrent dans 
l’environnement 

Les évasions « à petite échelle » peuvent ne 
pas être observées dans tous les cas 

Aucune donnée sur la présence de morues 
charbonnières d’élevage dans l’habitat naturel 

Des morues charbonnières fugitives survivent 
et s’hybrident avec des individus sauvages 

On ignore le taux de survie des morues 
charbonnières d’élevage dans la nature 

On ignore le moment de l’atteinte de la 
maturité chez les morues charbonnières 
d’élevage en dehors des installations 
piscicoles 

On ignore les profils de dispersion des 
morues charbonnières d’élevage 

Des morues charbonnières d’élevage 
s’hybrident avec des individus sauvages 

On ne sait pas si des morues charbonnières 
d’élevage et sauvages s’hybrident dans 
l’habitat naturel 

C
on

sé
qu

en
ce

 

Répercussions sur l’abondance de la morue 
charbonnière sauvage 

On ignore la valeur adaptative relative de la 
morue charbonnière dans l’habitat naturel 

On ignore les effets d’une baisse de la valeur 
adaptative sur la productivité de la population 
sauvage de morues charbonnières 

Répercussions sur la diversité génétique de la 
morue charbonnière sauvage 

L’ampleur de la différenciation génétique 
entre les populations de morues 
charbonnières d’élevage et sauvages n’a pas 
été examinée 

Des estimations de la taille effective des 
populations de morues charbonnières 
d’élevage et sauvages ne sont pas 
disponibles 
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CONCLUSIONS 
Malgré le manque de données propres à l’espèce, une approche de précaution poserait les 
hypothèses suivantes : 
1. il y a une différenciation génétique entre les morues charbonnières d’élevage et sauvages; 
2. il y a au moins un faible taux d’évasion des installations d’élevage de morue charbonnière; 
3. les morues charbonnières d’élevage peuvent s’hybrider avec des poissons sauvages. 
Les preuves génétiques appuient l’existence d’une seule population nombreuse de morues 
charbonnières en Colombie-Britannique, ce qui signifie que l’incidence de l’introgression 
génétique de la pisciculture pourrait être naturellement atténuée avec les niveaux actuels de 
production autorisée. Cependant, il existe d’importantes lacunes dans les connaissances sur la 
morue charbonnière, de sorte qu’une évaluation plus détaillée des répercussions des 
interactions génétiques n’est pas possible à l’heure actuelle. De plus, pour évaluer le risque 
posé par les activités piscicoles pour la morue charbonnière sauvage, il faudrait également tenir 
compte des interactions qui dépassent la portée du présent rapport, comme les risques pour 
l’environnement et la santé (MPO 2010). 
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