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A. Diversité et structure génétique 
des populations de Macrobrachiumspp. 

aux Antilles

A cette fin, nécessité de pouvoir:
Ý identifier les espèces (critères morphologiques et stades jeunes)
Ý connaître :

Å leur répartition
ÅƭŜ ŘŜƎǊŞ ŘΩƛǎƻƭŜƳŜƴǘ ŘŜǎ ǇƻǇǳƭŀǘƛƻƴǎ
Å lŜǎ ŘŞǇƭŀŎŜƳŜƴǘǎ ŘŜǎ ƛƴŘƛǾƛŘǳǎ ŀǳ ŎƻǳǊǎ Řǳ ŎȅŎƭŜ ŘŜ ǾƛŜ όŘŜƎǊŞ ŘΩŀƳǇƘƛŘǊƻƳƛŜύ
ÅƭΩŜȄǇƻǎƛǘƛƻƴ ŘŜǎ ƛƴŘƛǾƛŘǳǎ ŀǳȄ ŎƻƴǘŀƳƛƴŀƴǘǎ

Objet de MACROSENS: 
= Utilisation des espèces du genre Macrobrachiumcomme sentinelles écologiques

Ý Etude de la diversité génétique intra- et inter-spécifique pour les cinq espèces focales 
M. faustinum, M. crenulatum, M. acanthurus, M. carcinus, et M. heterochirus



Å Etude de la divergence intra vs interspécifique et intra vs inter-îles à partir du 
ǇƻƭȅƳƻǊǇƘƛǎƳŜ ŘΩǳƴŜ ǎŞǉǳŜƴŎŜ ŘΩ!5b ƳƛǘƻŎƘƻƴŘǊƛŀƭ (fragment de la sous-
unité 1 de la Cytochrome oxydase, COI). 

Å Génétique des populations de M. faustinumet M. crenulatum(espèces les 
plus communes dans les sites étudiés), par génotypage à des locus 
microsatellites. Objectifs =  analyser:

(i) les différences entre cohortes dans un même site

(ii) le niveau de sédentarité de ces dernières (critère important pour une 
espèce sentinelle, vis-à-vis ŘŜ ƭΩƘƛǎǘƻǊƛǉǳŜ ŘΩŜȄǇƻǎƛǘƛƻƴ ŀǳȄ ŎƻƴǘŀƳƛƴŀƴǘǎ) 

(iii) une éventuelle structuration amont-aval dans une même rivière

(iv) les flux géniques inter-îles, en se focalisant sur la Guadeloupe et la 
Martinique



Rappel sur le cycle de vie des espèces étudiées

Å Amphidromie: 
Ý reproduction des adultes en eau douce
Ý développement planctonique marin des larves
Ý selon les sp, éclosion des larves en amont et dévalaison

ou éclosion plus en aval

Ý M. acanthurus: 
o observation de femelles ovigères  en zones estuariennes (Gambetta & Rodriguez 1987)
o mouvements amont ->aval, puis remontée active ǾŜǊǎ ƭΩŀƳƻƴǘ όIǳƎǳŜǎ & Richard 1973)

Ý M. heterochiruset M. faustinum: 
o éclosion ŘŜǎ ƭŀǊǾŜǎ Řŀƴǎ ƭΩƘŀōƛǘŀǘ ƳŀǘŜǊƴŜƭ όaƻƴǘƛ et al. 2010). Après un développement 

en mer (estuaires, baies, pleine mer), les individus se métamorphosent en juvéniles, et 
retournent dans les habitats dulcicoles des adultes.

Ý incertitudes nombreuses: e.g., M. crenulatum, influence du cycle sur la structure 
génétique...

ŘΩŀǇǊŝǎ .ŀǳŜǊ нлмм



Ile Station Code

MARTINIQUE Grand rivière (amont stade)* m7

Céron (Habitation)* m8

Pocquet (Pont RN1) m3

Galion amont (point CIRAD) m5

Galion aval (sucrerie) m4

Lézarde amont (Palourde)* m6

Lézarde aval (Pont RN1) m2

Coulisse (Petit-Bourg) m1

GUADELOUPENogent (Durieux) g2

Grande rivière (Goyave) g4b

Moustique (Petit-Bourg) g6

Bras David (INRA)* g1

Petite plaine (Pointe Noire) g4

Pérou amont* g8

Pérou aval (Capesterre) g7

Grande rivière de Vieux Habitants g3

Grande Anse (aval) g5

tƭŀƴ ŘΩŞŎƘŀƴǘƛƭƭƻƴƴŀƎŜ ƎŞƴŞǘƛǉǳŜ

* sites non contaminés

n total = 1100 ind.
échantillonnage non invasif 



1. Variation inter- et intra-spécifique: ADNmt

Espèce
Taille du fragment 

amplifié (pb)
Nom de l’amorce Séquences

M. acanthurus 972 COI* GCG-TCT-GGG-TAG-TCT-GAR-TAK-CG

LCOLAR* CCA-TYA-TRA-TYG-GRG-GTT-YGG

M. faustinum 1040 HCOMAC* TAA-GTT-TAC-TCC-AAT-AAA-TAT-TGT-TG

LCOMAC* AGC-TTG-AGC-AGG-AAT-AGT-AGG

M. carcinus 471 COI-MAC-287F GCA-GGA-GCC-TCA-GTA-GAC-CT

COI-MAC-899R AGG-GCT-CAG-ATT-AGT-GAG-GGT

M. crenulatum 538 COI-MAC-287F GCA-GGA-GCC-TCA-GTA-GAC-CT

COI-MAC-899R AGG-GCT-CAG-ATT-AGT-GAG-GGT

M. heterochirus 491 COI-MAC-287F GCA-GGA-GCC-TCA-GTA-GAC-CT

COI-MAC-899R AGG-GCT-CAG-ATT-AGT-GAG-GGT

*Zimmerman 2009

Ý alignement
Ý distances génétiques
Ý relations inter-haplotypes



Ile Espèce N #hap bp Hd Π

Martinique M. acanthurus 14 13 972 0.989 ± 0.031 0.009 ± 0.005

M. carcinus 1 NA NA NA NA

M. crenulatum 13 13 538 0.989 ± 0.031 0.106 ± 0.055

M. faustinum 44 37 1040 0.989 ± 0.008 0.018 ± 0.009

M. heterochirus 15 12 486 0.987 ± 0.035 0.039 ± 0.020

Guadeloupe M. acanthurus 0 NA NA NA NA

M. carcinus 7 7 471 0.964 ± 0.077 0.039 ± 0.022

M. crenulatum 26 16 514 0.954 ± 0.022 0.023 ± 0.012

M. faustinum 53 47 974 0.994 ± 0.006 0.016 ± 0.008

M. heterochirus 15 13 491 0.981 ± 0.031 0.034 ± 0.018

Tailledeséchantillons(N) et indicesde diversitégénétique(Hd et Ʉ) chezMacrobrachium
sppen Martiniqueet Guadeloupe.
bp, nombre de basesutiliséesde la séquenceCOI,Hd, diversité génétique,Ʉ, diversité
nucléotidique moyenne, k, nombre moyen de différences par site, #hap, nombre
ŘΩƘŀǇƭƻǘȅǇŜǎ.

1. Variation inter- et intra-spécifique: ADNmt (COI)

Ý grande diversité haplotypique
Ý diversité nucléotidique limitée 



Arbre de Neighbor 
Joining ƻōǘŜƴǳ Ł ǇŀǊǘƛǊ ŘΩǳƴ 
fragment de la séquence COI 
(499 bps) 
Le séquençage de 195 
individus a produit pour ce 
fragment 61 haplotypes 
différents. 

[ΩŀǊōǊŜ inclut également des 
séquences homologues des 
différentes espèces, 
disponibles sur Genbank 
(GU205036-37, GU205049-54, 
GU205060-61, HM352486, 
HM352494, HM352496, 
JQ805903, JQ805907-09, 
KM101552-54). 

Espèces M. diguetiet M. 
olfersiiutilisées comme 
outgroups. 

Distances évolutives calculées 
par la méthode dite de 
Maximum Composite 
Likelihood (Tamura et al. 
2004).  
Soutien statistique des 
branches estimé par 
bootstrap (n =  1000 btps). 
Analyse réalisée avec MEGA6.

1. Variation inter- et intra-spécifique: ADNmt (COI)

Ý bonne distinction des espèces
Ý pas de structure intra-sp



2. Variation intraspécifique: loci microsatellites

Absence de ressources génétiques chez les espèces étudiées:

Ý développement de marqueurs de novo (séquençage HD) chez  les 2 espèces 
les plus représentées sur le terrain : 

V M. faustinum
V M. crenulatum

Ý validation in silico ŘŜ рлф  ǇŀƛǊŜǎ ŘΩŀƳƻǊŎŜǎ 
Ý test de 144 marqueurs au laboratoire (20 individus de chaque espèce)
ÝǎǳŎŎŝǎ ŘΩŀƳǇƭƛŦƛŎŀǘƛƻƴ Ŝǘ ǇǊŞǎŜƴŎŜ ŘŜ ǇƻƭȅƳƻǊǇƘƛǎƳŜ ƛƴǘŜǊǇǊŞǘŀōƭŜ ǇƻǳǊ 

seulement 13 loci: 7 spécifiques de M. faustinum, 2 de M. crenulatum, et 4 
communs aux 2 espèces

Ý publication des amorces sur GenBank (en cours): accès public



Locus Espèce
Motif 

répété
Séquences des amorces (5'-3')

Taille du 

fragment 

amplifié

MSP-23 MFA (GT)5 F: AGACATCTGATGACGGGGTC131-133

R: GGGAAAACGAAAGACCAACA

MSP-72 MFA (TC)9 F: CCAGAAGGAAATGGGAACAA236-313

R: CGTACATAAACTAAGGGCTTTGAA

MSP-83 MFA (GT)8 F: TGCCCGCAGAATTTACCTTA 294-328

R: TTTATCGCAGCAAACACTTGA

MSP-86 MFA (AAT)6 F: CGAAGAAGGGACGAGGAATA102-123

R: TGTTTATCGTGAATCCGCTG

MSP-105 MFA (TG)10 F: TGACGCAACTGGTTGCTATT 120-164

R: ACGAAAGTACACGATTGGGC

MSP-137 MFA (CTGT)7 F: AAATTCCAGTCATGCCATCC 102-122

R: CCTGAATTCAAAGGTTTCTTGC

MSP-141 MFA (GACA)5 F: AGATCGATTGAGTCCCGATG126-158

R: TGAAGACGCAATCTCCATGA

MSP-138 MCR (TAGA)11 F: ATGGAGAAAGTCATGGGGTG94-138

R: AATGGTACACTGCTTGATGCT

MSP-143 MCR (ACAT)17 F: TCTCAGCCTCATCTGGACCT155-210

R: GCCACCTACTCTCAGGCGTA

MSP-101 MFA/MCR(TC)11 F: TTAAAATGGCACTGCACCAC111-181

R: ATTCCTTGGAACCTTTCTCG

MSP-112 MFA/MCR(GA)7 F: TTTTGTTACGTCCTGATCGC 159-226

R: TTTTGCTCTATGTACGTATTTCCA

MSP-113 MFA/MCR(GA)12 F: TGCGGTCAAGGGATAATGAC146-160

R: TGTGAGTTGGTGCTGTTGTTT

MSP-139 MFA/MCR(ACAG)5 F: AATTTATGGCCACCATTCCA 107-147

R: AGCTGATGTCAGCAATCACG

Caractéristiques des 
13 marqueurs 
microsatellites 
développés et mis au 
point pour les 
analyses de génétique 
des populations chez 
M. crenulatum(MCR)
et M. faustinum 
(MFA).

2. Variation 
intraspécifique: 
loci 
microsatellites



Espèce Locus Ho Hs Ht Dst

M. crenulatum MSP-101 0.819 0.922 0.919 -0.003

N = 77 indiv. MSP-112 0.166 0.207 0.205 -0.001

MSP-113 0.744 0.783 0.784 0.001

MSP-138 0.849 0.865 0.869 0.005

MSP-139 0.300 0.309 0.309 0.000

MSP-143 0.903 0.904 0.901 -0.003

Total 0.630 0.665 0.665 0.000

M. faustinum MSP-23 0.071 0.077 0.077 0.000

N = 242 indiv. MSP-72 0.508 0.965 0.966 0.000

MSP-83 0.727 0.731 0.731 0.000

MSP-86 0.331 0.349 0.348 -0.001

MSP-101 0.917 0.953 0.953 0.000

MSP-105 0.569 0.890 0.889 -0.002

MSP-112 0.196 0.956 0.956 -0.001

MSP-113 0.712 0.947 0.947 0.000

MSP-137 0.538 0.541 0.542 0.000

MSP-139 0.511 0.737 0.735 -0.001

MSP-141 0.349 0.422 0.422 -0.001

Total 0.494 0.688 0.688 0.000

Hs: hétérozygotie 
attendue moyenne 
par île

Dst:différenciation 
génétique des îles.

2. Variation intraspécifique: loci microsatellites



Diversité génétique inter-spécifique et intra-spécifique (ADNmt, microsatellites)

Å bonne capacité à distinguer les espèces (cf critères morpho chez les juvéniles)
Å diversité intraspécifique importante, mais
Å ŀōǎŜƴŎŜ ǘƻǘŀƭŜ ŘŜ ŘƛŦŦŞǊŜƴŎƛŀǘƛƻƴ ŜƴǘǊŜ ǇƻǇǳƭŀǘƛƻƴǎ ŘΩǳƴŜ ƳşƳŜ ƞƭŜΣ Ŝǘ ŜƴǘǊŜ ƞƭŜǎ
Ý ǉǳŜƭƭŜ ǉǳŜ ǎƻƛǘ ƭΩŜǎǇŝŎŜ ƻǳ ƭΩƻǊƛƎƛƴŜ ƎŞƻƎǊŀǇƘƛǉǳŜ ŘŜǎ ŀŘǳƭǘŜǎΣ ƭŜ ƳŞƭŀƴƎŜ ŘŜǎ ƭŀǊǾŜǎ Ŝƴ 

eau de mer est assez important pour effacer toute trace de différenciation génétique.
Ý ƭΩŜȄǇƻǎƛǘƛƻƴ ƭƻŎŀƭŜ ŀǳȄ Ǉƻƭƭǳŀƴǘǎ όŘŀƴǎ ƭŜǎ ǎǘŀǘƛƻƴǎ ǘǊŝǎ ŀǾŀƭύ ǇŜǳǘ ƛƴŦƭǳŜƴŎŜǊ ƭŀ ǎŜƴǎƛōƛƭƛǘŞ 

ultérieure des adultes (effet carryover,  brouillage  le signal  vis-à-vis des conditions 
locales adultes)

Ressources génétiques: pour aller plus loin

Ý Barcode génétiqueΥ ƛŘŜƴǘƛŦƛŎŀǘƛƻƴ ŘΩǳƴŜ ǊŞƎƛƻƴ ŘŜ ƭŀ ǎŞǉǳŜƴŎŜ /hL ǇŜǊƳŜǘǘŀƴǘ ŘŜ 
ŘƛǎǘƛƴƎǳŜǊ ŘŜ Ŧŀœƻƴ ŦƛŀōƭŜ ƭŜǎ Ŏƛƴǉ ŜǎǇŝŎŜǎ ŘŜ ƭΩŞǘǳŘŜΦ /Ŝǘ ƻǳǘƛƭ ǇŜǊƳŜǘǘǊŀ ŘŜ ƭŜǾŜǊ ƭŜǎ 
ŀƳōƛƎǳƛǘŞǎ ŘŜ ŘŞǘŜǊƳƛƴŀǘƛƻƴ ƳƻǊǇƘƻƭƻƎƛǉǳŜ όƭŀǊǾŜǎΣ ƳƻǇƘƻǘȅǇŜǎΧύΦ 

Ý publication des séquences COI obtenues sur Genbank

Ý Marqueurs microsatellites: génération de nouvelles ressources moléculairespour les 
deux espèces les plus fréquentes dans les Antilles françaises (M. faustinumet M. 
crenulatum). 

3. Diversité génétique - Conclusions



Approche directe: CMR
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B. Dispersion et dynamique spatiale des 
populations de Macrobrachiumspp. 

aux Antilles

Capture-marquage-Recapture (CMR)

Galion
Petit-Galion
Lézarde (amont)



STATIONS

latitude  

aval

longitude 

aval

latitude 

amont

longitude 

amont

Sucrerie (Galion), station 1 14.716 -60.961 14.716 -60.962

Poste électrique, Palmiste (Galion), station  2 14.726 -60.972 14.727 -60.975

Bassignac (Petit Galion), station 3 14.730 -60.985 14.730 -60.986

Bassignac-bananeraie (Galion), station 4 14.728 -60.999 14.737 -60.989

Bagatelle-bananeraie Richard (Petit Galion), 

station 5 14.727 -60.999 14.727 -61.000

Saut Argis, Richard (Petit Galion) 6 14.721 -61.013 14.724 -61.011

Darcourt (Petit Galion) 7 14.726 -61.026 14.725 -61.027

Burnet Fleurs, Point CIRAD (Galion), station 8 14.743 -61.001 14.742 -61.003

Vaton, impasse des Fermiers (Galion), station 9 14.737 -61.012 14.736 -61.013

Palourde (Lézarde), station 10 14.716 -61.049 14.717 -61.050



Marquage:

Ý Injection ŘΩƛƳǇƭŀƴǘ ŀƭǇƘŀ ƴǳƳŞǊƛǉǳŜ ό±L 
Alpha TAG, Northwest Marine Technology) 
chez une crevette mesurant plus de 33 mm 
(images du haut) 

Ý injection ŘΩŞƭŀǎǘƻƳŝǊŜ όbƻǊǘƘǿŜǎǘ aŀǊƛƴŜ 
Technology) chez une crevette de moins de 
33 mm (images du bas).



Mars Avril Juin

ESPECE <33 mm >33 mm <33 mm >33 mm <33 mm >33 mm

M acanthurus 17 47 0 1 0 0

M. carcinus 22 90 0 6 0 2

M. crenulatum 4 106 0 1 1 0

M. faustinum 2927 866 156 19 36 5

M. heterochirus 227 388 23 35 13 14

TOT 3197 1497 179 62 50 21

Statistiques de marquage-recapture



MAC

MCA

MCR

MFA

MHE

MCA

MCR

MFA

MHE

MCA

MCR

MFA

MHE

AMONT AVAL

Variation de la répartition et de ƭΩŀōƻƴŘŀƴŎŜentre ƭΩŀƳƻƴǘet
ƭΩŀǾŀƭdu bassinversantdu GalionenMartinique

Macrobrachiumacanthurus(bleu)
M. carcinus(noir)
M. crenulatum(vert)
M. faustinum(orange)
M. heterochirus(noir)



Model AICc Delta AICc
AICc 
Weights

Model 
Likelihood Num. Par Deviance

Phi(.) p(t) 947.9302 0 0.99813 1 10 18.223

Phi(t) p(t) 960.489 12.5588 0.00187 0.0019 17 16.4936

Phi(.) p(.) 995.0519 47.1217 0 0 2 81.4965

Phi(t) p(.) 1001.199 53.2688 0 0 10 71.4919

Phi : probabilité de survie
p: probabilité de recapture
. = constante

1. Estimation des taux de survie à partir de données de Capture-
Marquage-Recapture: aTAG

MARK

méthode de Cornack-Jolly-Seber pour population ouverte

Marques aTAG, toutes espèces confondues



Real Function Parameters of {Phi(.) p(t) PIM}

95% Confidence Interval

Parameter                  Estimate       Standard Error      Lower           Upper

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

1:Phi                   0.9812712       0.0135772       0.9248947       0.9955340                           

2:p                     0.0027625       0.0022816       0.5461167E-003  0.0138492                           

3:p                     0.0028152       0.0023455       0.5486765E-003  0.0143108                           

4:p                     0.0114760       0.0066074       0.0036933       0.0350817                           

5:p                     0.0423949       0.0213555       0.0155439       0.1104267                           

6:p                     0.0327765       0.0172788       0.0115097       0.0897697                           

7:p                     0.0069320       0.0053760       0.0015082       0.0312496                           

8:p                     0.0130836       0.0098171       0.0029784       0.0555630                           

9:p                     0.0133333       0.0101644       0.0029635       0.0578827                           

10:p                     0.0058233       0.0051764       0.0010143       0.0326857       

Ý! ƭΩŞŎƘŜƭƭŜ ǘŜƳǇƻǊŜƭƭŜ ŘŜ ƭΩŞǘǳŘŜΥ

Å proba de survie: Phi = 0.98 (constante, élevée)
Å proba  de capture: p < 0.05 (dépend du temps)



avril (recapture) juin (recapture)

M. carcinus 13% (n = 6) 50% (n = 2)

M. faustinum 7% (n = 9) 8% (n = 5)

M. acanthurus 16% (n= 1) -

M. heterochirus 8% (n = 27) 10% (n = 12)

M. crenulatum 4% (n = 1) -

Taux decroissance (depuis le marquage) 
des individus recapturés 

et dont les marques individuelles 
(alphaTAGs) sont lisibles
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Distribution de taille (en mm) 
des individus de M. faustinummarqués et recapturés au cours 
ŘŜǎ ǘǊƻƛǎ ŎŀƳǇŀƎƴŜǎ ŘŜ ƭΩŞǘǳŘŜΣ ǎǳǊ ƭŜ ǎƛǘŜ Dŀƭƛƻƴ м όǎǳŎǊŜǊƛŜ)



Marques élastomères  = non ςindividuelles : batch-marking

2. Estimation des taux de survie à partir de données de Capture-
Marquage-Recapture: élastomère

Analyse en cours...

Ý taux de capture
Ý taille de population



MACROSENS - Perpectives  Biomarqueurs

Persectives  Macrosens:

ÅwŜǎǎƻǳǊŎŜǎ ƎŞƴƻƳƛǉǳŜǎΥ ƎŞƴŞǊŀǘƛƻƴ όbD{ύ ŘΩǳƴ ǘǊŀƴǎŎǊƛǇǘƻƳŜ ŘŜ ǊŞŦŞǊŜƴŎŜ 
pour M. faustinum 

Å Dessin des amorces «EST-based, custom design»
Å Synthèse de biopuce 
Å contrôle qualité RNA et cDNA 
Å Synthèse cDNA, marquage, hybridation, lavage: 
ÝƘȅōǊƛŘŀǘƛƻƴ ŘΩŞŎƘŀƴǘƛƭƭƻƴǎ ŘŜ ŘƛǾŜǊǎ ƳƛƭƛŜǳȄΣ ŎƘƻƛǎƛǎ ǇƻǳǊ ƭŜǳǊǎ ŎƻƴŘƛǘƛƻƴǎ 

contrastées (micropolluants, faciès, ...)
Å Bioinformatique (stockage etc.)

Approche écotoxicogénomique:

Å augmentation de puissance (n x 1000 gènes vs n biomarqueurs 
biochimiques)

Åƴƻƴ ŎƛōƭŞŜΥ Ǉŀǎ ŘΩa priori sur les mécanismes impliqués
Å automatisation, standardisation : biopuces à ADN
Å stockage simple des échantillons prélevés sur le terrain 

(RNAlater)



Whitehead et al. 2010. Mol Ecol.

Mécanismes de tolérance aux polluants et divergence adaptative 
des populations

Fundulusheteroclituset polluants industriels

Å Estuaires côtes Atlantique USA
- populations exposées: PCBs, HAPs, etc.
- populations de référence

Å Laboratoire:
- exposition BCP126 et DLC
- ƳŜǎǳǊŜ ŘΩŜŦŦŜǘǎ Υ transcriptome, développement embryonnaire, survie



Whitehead et al. 2010. Mol Ecol.

toxicité DLC:  
développement, 
en particulier 
système cardio-
vasculaire 

voie de signalisation 
du récepteur aux 
hydrocarbures 
aromatiques (AHR)

protection 


