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Le plus 
rare des 
tritons 
belges

Quasi-menacé
en Wallonie

Natura2000

Mares :

Reproduction 

Milieux 
bocagers ou 
forestiers :  

Estivation et 
hivernation 

Présentation de l’espèce
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Capacités de 
dispersion 

limitées

Fragmentation 
de ses habitats

Érosion 
génétique

Présentation de l’espèce
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Proposer des recommandations de conservation 
spécifiques pour le triton crêté en Wallonie

Objectifs

Établir la structuration génétique des populations wallonnes 

Évaluer les flux de gènes entre les populations

Estimer leur état de santé génétique
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Matériels et méthodes
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Matériels et méthodes
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444 individus
40 sites 



Pose + levée 
des nasses 

Matériels et méthodes
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 Échantillonnage de mars à juin



Matériels et méthodes

Pose + levée 
des nasses 

Prélèvements 
buccaux  
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8 Microsatellites

Extraction

PCR

Génotypage 

Matériels et méthodes
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Évaluer les flux de gènes 
entre les populations

Estimer leur état de santé 
génétique

Évaluer les flux de gènes 
entre les populations

Estimer leur état de santé 
génétique

Dde Jost

• Différenciation génétique

Richesse allélique

• Nombre d’allèles moyen retrouvés 
au sein de la sous population

0 : Populations indifférenciées

Aucun échange de gènes : 1
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Fis

• Indice de consanguinité
0 : Peu de risques de consanguinité

Risque de consanguinité élevé : 1

Matériels et méthodes



Structure

Matériels et méthodes

Établir la structuration génétique des populations 
wallonnes 
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Matériels et méthodes



Résultats et discussion
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Établir la structuration génétique des 
populations wallonnes 



SORa
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Résultats et discussionÉtablir la structuration génétique des 
populations wallonnes 



Camp militaire de Marche-en-Famenne

Hainaut
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Diversité génétique 

0___

Famenne

Lorraine belgePetit-Roeulx-lez-Braine

15

Évaluer les flux de gènes entre les populations

Estimer leur état de santé génétique

Résultats et discussion



Richesse allélique
Indice de 
consanguinité

Petit-Roeulx-
lez-Braine 2.26 0.35

Réintroduction 
provenant de 

l'extérieur de la 
Wallonie ?

Différenciation 
génétique

• > 0.2 -> élevé

Pas recommandé 
pour les 

translocations

Différenciation élevée, diversité faible
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Résultats et discussion



Richesse allélique
Indice de 
consanguinité

Villers-sur-Lesse 2.9 0.39
Comogne 3.2 0.5

Différenciation 
génétique

• > 0.2 -> élevé

Peu d’échanges 
de gènes entre 
ces populations 

Maintenir les efforts de 
conservation 

Différenciation élevée, diversité faible
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Résultats et discussion



Richesse allélique

Lorraine 3.8 (élevé)

Recreusement des 
mares

Solutions : 

- Inventorier 
l’évolution 

- Minimiser les 
impacts négatifs

Différenciation nette 
des autres groupes
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Résultats et discussionDifférenciation élevée, diversité élevée



Différenciation 
génétique

• < 0.1 -> faible au sein 
du Camp militaire de 
Marche-en-Famenne

Aucune structuration 
génétique 
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Réseaux de mares 
pour la conservation 
des habitats du triton 

crêté

Richesse 
allélique

Indice de 
consanguinité

Camp militaire de 
Marche-en-Famenne

3.63
(élevé) 0.12

Résultats et discussionDifférenciation faible, diversité élevée



Hainaut : Flux de 
gènes importants 

Lignées séparées depuis peu 
de temps?

Proximité géographique? 

Différenciation 
génétique

• < 0.15 -> faible

Différenciation faible
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Résultats et discussion

Fosse aux Sables : indicateurs 
positifs 



Conservation
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Faciliter les 
échanges 

génétiques entre 
les populations

Monitoring 
sur le long 

terme

Préserver 
les habitats

Conservation
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Densifier le 
réseau de mares

Restaurer les 
mares 

dégradées

Réponse aux 
efforts de 

conservation
Translocations



Importance de prendre en 
compte la structure, la 

diversité et les flux 
génétiques dans la gestion 
et la conservation du triton 

crêté en Wallonie

Conclusions
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Crédits photos : Alix Attaque, Hellyne Reinertz, Anaïs Beaumariage, 
Noa Foucoux
https://www.google.com/url?sa=i&url=https%3A%2F%2Fwww.pecheur.com%2Ffr%2Fbe%2Fachat-nasse-a-
vairons-autain-
140601.html&psig=AOvVaw022NbkKkveptJV0isKsWFL&ust=1693045750938000&source=images&cd=vfe&opi=899
78449&ved=0CBAQjRxqFwoTCKio64bN94ADFQAAAAAdAAAAABAE

https://www.flaticon.com/fr/icones-gratuites/flux-de-donnees" title="flux de données icônes">Flux de données 
icônes créées par Alfian Dwi Hartanto – Flaticon

https://www.flaticon.com/fr/icones-gratuites/modification-genetique" title="modification génétique 
icônes">Modification génétique icônes créées par Muhammad Waqas Khan – Flaticon

https://www.flaticon.com/fr/icones-gratuites/particules" title="particules icônes">Particules icônes créées par 
Ahmad Yafie - Flaticon
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Structuration génétique

28



Diversité génétique des deux clusters

N A % Ar Ho He HWE Fis Fis_Low Fis_High

Nord 119.62 69 73.53 7.83 0.47 0.61 0 0.2317 0.1827 0.2788

Sud 154.12 72 74.9 8.26 0.54 0.73 0 0.2583 0.215 0.3025
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Site N échantillons
PER 6
TBR 10

TEMa 13
TEMb 10
VAU 22
PRZ 2

MRN 7
ORM 11
BELa 19
BELb 15
PRB 43
CHE 9
BEC 19
ECA 3
JON 5
FAS 19

FUM 10
MAZ 11
ROS 1
YVO 1
THO 2
GES 3

SORa 7
SORb 5
ROM 17
BAQ 19
GQU 44
COM 16
VSL 10
WIN 0
MRG 6
CMM 34
JOU 19

PDMa 4
PDMb 20
NOB 2

Hainaut nord

Petit-Roeulx-lez-Braines

Camp militaire

Lorraine

FamenneFagne
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Diversité génétique des sites

N Ar Ho He HWE Fis IC FIS bas IC FIS haut

TBR 7.75 2.29 0.44 0.39 0.4213 -0.1069 -0.3215 0.1012

TEMa 11.62 3.99 0.57 0.64 0.1399 0.1076 -0.0495 0.251

TEMb 8.62 3.56 0.26 0.63 1.00E-04 0.5811 0.3558 0.8097

VAU 19.5 3.81 0.5 0.61 4.00E-04 0.1863 0.0507 0.3202

ORM 10.5 2.52 0.43 0.44 0.1041 0.0286 -0.2047 0.1906

BELa 16.88 4.33 0.49 0.66 0.0071 0.2549 0.1082 0.403

BELb 14.88 4.12 0.6 0.61 0.1308 0.0231 -0.1138 0.1401

PRB 36.25 2.26 0.38 0.45 0 0.3512 0.2726 0.4301

BEC 17.12 4.16 0.57 0.63 0.6309 0.0909 -0.0248 0.1942

FAS 18.62 4.07 0.63 0.63 0.9821 -0.008 -0.1376 0.1144

FUM 8.75 3.34 0.41 0.64 0.0168 0.3573 0.1664 0.5301

MAZ 9.25 2.53 0.58 0.51 0.8482 -0.1362 -0.3657 0.0969

ROM 15.62 4.6 0.6 0.67 0.711 0.1056 -0.0253 0.2206

BAQ 18 3.16 0.52 0.54 0.8154 0.0366 -0.0634 0.1463

GQU 38 3.63 0.51 0.58 0 0.1241 0.0198 0.227

VSL 7.25 2.9 0.35 0.57 0.0191 0.3863 0.1096 0.6462

COM 12.88 3.22 0.27 0.58 0 0.5233 0.3165 0.7119

CMMa 16.62 3.53 0.56 0.58 0.7125 0.027 -0.1343 0.1851

CMMb 14.62 3.74 0.49 0.63 0.001 0.219 0.0577 0.3868

JOU 16.12 3.66 0.72 0.68 0.016 0.1171 0.0454 0.1782

PDMb 17.38 3.8 0.5 0.62 7.00E-04 0.188 0.028 0.3379
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Différenciation et flux de gènes entre les sites

djost TBR TEMa TEMb VAU ORM BELa BELb PRB BEC FAS FUM MAZ ROM BAQ GQU VSL COM CMMa CMMb JOU PDMb

TBR 0.1393 0.1665 0.1347 0.15 0.0996 0.0984 0.1843 0.1011 0.1022 0.1564 0.0949 0.2486 0.2645 0.1642 0.3514 0.4777 0.2048 0.1748 0.1525 0.4947

TEMa 0.0016 0.0422 0.1846 0.0332 0.0439 0.1701 0.0459 0.1155 0.0509 0.0965 0.2326 0.2366 0.2182 0.2323 0.4044 0.2731 0.2096 0.0745 0.2714

TEMb 0.0616 0.1741 0.0715 0.0553 0.1343 0.0697 0.123 0.1571 0.1498 0.2272 0.3317 0.2589 0.3226 0.4314 0.3169 0.2024 0.1293 0.31

VAU 0.1789 0.0073 0.004 0.1396 0.0729 0.0646 0.1037 0.2519 0.2183 0.2665 0.2712 0.223 0.3505 0.2057 0.1776 0.1191 0.184

ORM 0.1137 0.0984 0.1494 0.1149 0.1734 0.2379 0.293 0.2144 0.2135 0.2852 0.1998 0.3653 0.1532 0.1451 0.13 0.2146

BELa 6.00E-04 0.136 0.0486 0.0958 0.0672 0.175 0.1729 0.2242 0.2531 0.218 0.3845 0.1774 0.1479 0.0805 0.1833

BELb 0.0785 0.029 0.0556 0.0744 0.1338 0.1272 0.2031 0.1815 0.1483 0.3253 0.1658 0.1452 0.04 0.146

PRB 0.0795 0.1354 0.2937 0.2684 0.2264 0.2196 0.2989 0.3205 0.349 0.2316 0.1676 0.2531 0.2382

BEC 0.0687 0.1155 0.189 0.1009 0.1588 0.2458 0.3251 0.3991 0.2396 0.1611 0.1105 0.2849

FAS 0.1149 0.2132 0.0587 0.1328 0.1508 0.1388 0.253 0.1808 0.0919 0.1161 0.2122

FUM 0.1017 0.2251 0.3121 0.1206 0.2015 0.2797 0.2348 0.2657 0.013 0.2589

MAZ 0.261 0.3144 0.1499 0.2886 0.432 0.2846 0.1866 0.0881 0.302

ROM 0.0674 0.1488 0.1 0.2272 0.116 0.0787 0.0998 0.2121

BAQ 0.2352 0.2691 0.4096 0.2209 0.1807 0.1229 0.4275

GQU 0.0917 0.1058 0.1495 0.2081 0.0478 0.2837

VSL 0.0451 0.1326 0.2189 0.0725 0.2584

COM 0.2754 0.2559 0.122 0.2514

CMMa 0.0228 0.1539 0.3831

CMMb 0.1471 0.303

JOU 0.1402

PDMb
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BELa1 BELa2 BELb1 BELb2

BELa1 0.0731 0.0275 0.0199

BELa2 0.1133 0.0013 0.0048

BELb1 0.099 0.0312 0.0017

BELb2 0.0742 0.0387 0.059

N A % Ar Ho He HWE Fis Fis_Low Fis_High

BELa1 8.38 35 70.23 3.66 0.54 0.67 0.1026 0.192 -0.0388 0.3881

BELa2 8.5 34 68.46 3.27 0.45 0.58 0.4137 0.2347 0.0325 0.4233

BELb1 6.88 31 64.25 3.31 0.53 0.57 0.5466 0.0667 -0.1918 0.2456

BELb2 8 37 74.32 3.65 0.66 0.59 0.6117 -0.1089 -0.3208 0.0609

Mare

Analyse de BEL à l’échelle de la mare
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N A % Ar Ho He HWE Fis Fis_Low

Fis_Hig

h

CMMa 16.62 33 83.85 2.53 0.56 0.58 0.7125 0.027 -0.1267 0.179

CMMb

1 8.12 32 76.88 2.49 0.54 0.59 0.751 0.0877 -0.1362 0.3068

CMMb

2 3.5 21 54.27 1.96 0.3 0.44 0.1384 0.3143 -0.3727 0.8665

CMMb

3 3 22 55.52 2.37 0.54 0.53 0.5184 -0.013 -0.7434 0.2436

CMMa CMMb1 CMMb2 CMMb3

CMMa 0.0104 0.0823 0.0021

CMMb1 0.0894 0.0349 0

CMMb2 0.3212 0.1234 0.134

CMMb3 0.1053 0.139 0.5159

Mare

Analyse de CMM à l’échelle de la mare
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GQU4 GQU1 GQU3 GQU5 GQU2

GQU4 0.0035 -0.0011 -2.00E-04 -0.0192

GQU1 0.0418 0.046 0.016 1.00E-04

GQU3 0.0132 0.1604 0.0037 -0.0034

GQU5 0.002 0.1137 0.1178 -4.00E-04

GQU2 -0.0611 0.017 -0.0174 -0.0074

N A % Ar Ho He HWE Fis Fis_Low

Fis_Hig

h

GQU1 18.25 27 71.43 2.61 0.58 0.53 0.9968 -0.1059 -0.2093 -0.0126

GQU2 6.62 29 76.55 2.43 0.37 0.54 0.0776 0.3178 0.0417 0.5503

GQU3 5.38 27 74.23 2.7 0.65 0.58 0.5987 -0.1104 -0.3625 0.0574

GQU4 2.75 20 55.15 2.01 NaN 0.58 0.6044 0.3745 -0.0748 0.8713

GQU5 5 25 65.27 2.29 0.35 0.51 0.0065 0.3108 -0.0111 0.4733Mare

Analyse de GQU à l’échelle de la mare
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Analyse structure sur les données du Nord su sillon Sambre-Meuse

Analyse structure sur les données du Sud su sillon Sambre-Meuse

Analyse structure sur le Hainaut
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Analyses structure sur les données du sillon Sambre-Meuse

Analyses structure sur les données de 2023 uniquement

Analyses structure sur les données de 2019 uniquement
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Principal Coordinates (PCoA)
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SORa


