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Présentation de I’espéce

Milieux
bocagers ou
forestiers :
Estivation et
hivernation
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Présentation de I'espéce

Capacités de
dispersion
MANGES

Fragmentation
de ses habitats

Erosion
genetique




Etablir la structuration génétique des populations wallonnes

Evaluer les flux de génes entre les populations

Estimer leur état de santé génétique

‘ ' Proposer des recommandations de conservation

spécifiques pour le triton crété en Wallonie
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Matériels et méthodes
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444 individus
40 sites



Matériels et méthodes

- Echantillonnage de mars a juin

Pose + levée
des nasses




Matériels et méthodes

Pose + levée
des nasses

Prélevements
buccaux



Matériels et méthodes

Extraction Génotypage

) e o o~

PCR

8 Microsatellites
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Matériels et méthodes

Evaluer les flux de génes Estimer leur état de santé
= entre les populations /N génétique

is

Dge sost * Indice de consanguinité ,
O : Peu de risques de consanguinité
e Différenciation génétique =

(2 : Populations indifférenciées

v
Risque de consanguinité éleve : 1

v
Aucun échange de génes : 1 Richesse allélique

* Nombre d’alleles moyen retrouvés

au sein de la sous population
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Matériels et méthodes

g,

Etablir la structuration génétique des populations
wallonnes

Structure
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Etablir la structuration génétique des
populations wallonnes

AV

TEMa g
'PRB

{
® wvb vau  ORM :

| - CHE )"
T o .;) g‘.
. o oo @ i P !

\""x,\,,‘(ﬂ_»' {/»AF'BELa .

z{/{%z///////}/@, 77

&

5z

\
Pl

{ JON

Résultats et discussion




Etablir la structuration génétique des
populations wallonnes

Résultats et discussion
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Résultats et discussion

Evaluer les flux de génes entre les populations

Estimer leur état de santé génétique
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Différenciation élevée, diversité faible

Résultats et discussion

Réintroduction

Indice de
consanguinité provenant de
s I'extérieur de la

Petit-Roeulx- Wallonie ?
lez-Braine 2.26 0.35

Richesse allélique

Pas recommandé

Y pour les
cpp s . L. translocations
Différenciation

génétique

e >(0.2 ->¢élevé
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Différenciation élevée, diversité faible

Indice de
consanguinité
Villers-sur-Lesse 2.9 0.39

Comogne 3.2 0.5

Richesse allélique

Différenciation b
génétique Peu d’échanges
de genes entre

e >0.2 -> élevé ces populations

Maintenir les efforts de
conservation

Résultats et discussion
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Différenciation élevée, diversité élevée

Différenciation nette
des autres groupes

Lorraine

Richesse allélique

3.8 (élevé)

Recreusement des
mares

Solutions :

- Inventorier
I’évolution

- Minimiser les
impacts négatifs

Résultats et discussion
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Différenciation faible, diversité élevée

Résultats et discussion
‘i Richesse Indice de

Aucune structuration allélique consanguinité
genetique Camp militaire de 3.63

Marche-en-Famenne (éleve) 0.12

Différenciation

genetique Réseaux de mares
pour la conservation
des habitats du triton

e < (0.1 ->faible au sein
du Camp militaire de

crété
Marche-en-Famenne O
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Différenciation faible Résultats et discussion
Lignées séparées depuis peu

Hainaut : Flux de de temps?
genes importants Proximité geographique?

Fosse aux Sables : indicateurs
positifs

Différenciation
génétique

e <(0.15 -> faible
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Conservation

Préserver
les habitats

Restaurer les Densifier le

Imare§ réseau de mares
dégradées

Réponse aux
efforts de
conservation

Translocations

9 VALLEES 72—~

*x 4 ok

Faciliter les

échanges Monitoring
génétiques entre sur le long
les populations terme



Importance de prendre en
compte la structure, |la
diversité et les flux
géenétiqgues dans la gestion
et la conservation du triton

crété en Wallonie
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éPzQ GQu

Site
Il Nombre d'individus attribués au duster 1

°

B Nombre dindividus attribués au cluster 2

[ Nombre d'individus attribué a aucun des 2 clusters

[ Limites provinciales
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Diversite genetique des deux clusters

Nord

Sud

69

72

%

73.53

74.9

Ar

7.83

8.26

Ho

0.47

0.54

He

0.61

0.73

HWE

Fis

Fis_Low

0 0.2317 0.1827

0 0.2583

0.215

Fis_High
0.2788

0.3025
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Carte de répartition des individus assignés a
plus de 90% a chaque cluster pour K = 8.

(] Limite provinciale Beaumariage Anais
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EPSG 31370




31



Site N échantillons

Affiliation moyenne des sites aux différents clusters quand K=8 PER g

TBR 10

TEMa 13

TEMb 10

> = ' Petit-Roequ-Iez-Braines VAU 2

' Ny PRZ 2

® e / MRN 7

% ( l ORM 11

QRM ppe, (J BELa 19

m ST ) o s

Rz @ & CHE 9

n'—'fy\ %w—;\ BEC 19

ECA 3

Hainaut nord JON 5

FAS 19

FUM 10

MAZ 11

ROS 1

YVO 1

THO 2

[ ] Limites provinciales GES 3
— Cours d'eau , SORa 7
SORb 5

Cluster Famenne ROM 17
Bleu clair N o BAQ 19

® Bleu foncé ' Sg& ‘1‘2
Jaune | Lorraine e ”

e Noir g WIN 0
® QOrange (I:VINIT; ;
* Rouge Jou 19
Vert clair 0 25 50 km Beaumariage Anais PDMa 4
] ] 23/06/23 PDMb 20

® Vert fonce EPSG 31370 NOB 2




Diversite genetique des sites
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7.75
11.62
8.62
19.5
10.5
16.88
14.88
36.25
17.12
18.62
8.75
9.25
15.62
18

38
7.25
12.88
16.62
14.62
16.12
17.38

2.29
3.99
3.56
3.81
2.52
4.33
4.12
2.26
4.16
4.07
3.34
2.53

4.6
3.16
3.63

2.9
3.22
3.53
3.74
3.66

3.8

0.44
0.57
0.26

0.5
0.43
0.49

0.6
0.38
0.57
0.63
0.41
0.58

0.6
0.52
0.51
0.35
0.27
0.56
0.49
0.72

0.5

0.39
0.64
0.63
0.61
0.44
0.66
0.61
0.45
0.63
0.63
0.64
0.51
0.67
0.54
0.58
0.57
0.58
0.58
0.63
0.68
0.62

0.4213
0.1399
1.00E-04
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0.1041
0.0071
0.1308

0
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0.711
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0
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0
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0.1076
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0.0231
0.3512
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-0.008
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-0.1362
0.1056
0.0366
0.1241
0.3863
0.5233
0.027
0.219
0.1171
0.188

-0.3215
-0.0495
0.3558
0.0507
-0.2047
0.1082
-0.1138
0.2726
-0.0248
-0.1376
0.1664
-0.3657
-0.0253
-0.0634
0.0198
0.1096
0.3165
-0.1343
0.0577
0.0454
0.028

0.1012

0.251
0.8097
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0.1906

0.403
0.1401
0.4301
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0.1144
0.5301
0.0969
0.2206
0.1463

0.227
0.6462
0.7119
0.1851
0.3868
0.1782
0.3379




Differenciation et flux de genes entre les sites

djost TEMa TEMb VAU BELa BELb PRB FAS FU oM CMMa CMMb JOU PDMb
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0.1149 0.2132 0.0587 0.1328 0.1508 0.1388 0.253 0.1808 0.0919
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0.2352 0.2691 0.4096 0.2209 0.1807

0.0451 0.1326 0.2189




]
K=2 -
————
K=4
|
e ——
E——
——
_
—_——
_

Analyse de BEL a l'echelle de la mare

0.1026
0.4137
0.5466
0.6117

0.192
0.2347
0.0667

-0.1089

Fis_Low | Fis_High
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Analyse de CMM a l'échelle de la mare

CMMa CMMb1 CMMb?2 CMMb3
CMMa 0.0104 0.0823
CMMb1 0.0894 0.0349
CMMb2 0.3212 0.1234
CMMb3 0.1053 0.139 0.5159
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0.7125 -0.1267

—qol synsal) 161
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0.751 -0.1362

0.1384 -0.3727

0.5184 -0.7434



Analyse de GQU a l'echelle de la mare

0.9968 -0.1059
0.0776 0.3178
0.5987 -0.1104
0.6044 0.3745
0.00¢ Mare 3

-0.2093

0.0417
-0.3625
-0.0748
-0.0111

GQuU4
GQu1
GQuU3
GQU5
GQuU2

0.0035

0.1604
0.1137
0.017

-2.00E-04
0.016
0.0037

-0.0074

-0.0192
1.00E-04
-0.0034
-4.00E-04
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Analyse structure sur les données du Nord su

sillon Sam

bre

il Bl S| i '

-Meuse
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Analyses structure sur les données du sillon Sambre-Meuse

Analyses structure sur les données de 2023 uniquement
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Principal Coordinates (PCoA)
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Triturus cristatus

@ 1985_2002
@ 2003_2022
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Arlon
LJ

LORRAINE BELGE
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Affiliation moyenne des sites aux différents clusters quand K=8
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