
1P |!HM 1933 

SPC Library 

35989 
Bibliothèque CPS 

RAPPORT DU DEUXIEME GROUPE D'ETUDE CHARGE D'EXAMINER LES RESULTATS DE 
L'ANALYSE GENETIQUE DES ECHANTILLONS DE SANG PRELEVES DANS LE CADRE 

DU PROGRAMME D'ETUDE ET D'EVALUATION DES STOCKS DE BONTTES 

Programme d'étude et d'évaluation des stocks de bonites 
Rapport technique No.6 

\ 

Commission du Pacifique Sud 
574/83 Nouméa, Nouvelle-Calédonie 

Février 1983 



i i 

L'édi t ion or iginale de ce Rapport Technique No.6 du Programme d'étude e t 
d 'évaluation des stocks de boni tes , a é t é pub l iée en j u i l l e t 1981 sous l e 
t i t r e : 

"Report of the Second Skipjack Survey and Assessment Programme Workshop to 
Review Results from Genetic Analysis of Skipjack Blood Samples". Technical 
Report .NOjJL. 



i i i 

£B£EA££ 

Le Programme d ' é tude e t d ' é v a l u a t i o n des s tocks de bon i t e s e s t un 
élément du Programme de t rava i l de l a Commission du Pac i f ique Sud f a i s a n t 
l ' o b j e t d 'un financement e x t r a b u d g é t a i r e qui a é t é a s s u r é par l e s pays 
suivants : Austral ie , France, Japon, Nouvel le-Zélande, Royaume-Uni e t l e s 
Etats-Unis. 

Au moment de l a rédaction du p r é sen t r a p p o r t , l e personnel chargé du 
Programme é t a i t l e suivant: l e coordonnateur du Programme, R.E. Kearney; l e s 
s p é c i a l i s t e s de l a recherche h a l i e u t i q u e , P. M. K l e i b e r , A.W. Argue, 
C.P. Ellway, R.D. G i l l e t t , J . -P . Hal l ier , T. A. Lawson e t C.A. Maynard; l e s 
ass i s tan tes de recherche, Susan Van Lopik, Veronica van Kouwen e t Louise El 
Kik; e t l a secré ta i re du Programme, Carol Moulin. 

Le rapport du deuxième groupe d'étude chargé d'examiner l e s r é s u l t a t s de 
l ' a n a l y s e géné t ique des é c h a n t i l l o n s de sang p r é l e v é s dans l e cadre du 
Programme "bonite" s ' i n s p i r e é t ro i t emen t des comptes rendus des réun ions 
journal ières é t ab l i s par l e s rapporteurs du groupe. I l a été compilé e t mis 
en forme par un s p é c i a l i s t e du Programme " b o n i t e " , M. A.W. Argue, qui a 
également p a r t i c i p é aux t ravaux du groupe d ' é t u d e . L ' é t ab l i s s emen t du 
présent rapport a été considérablement f a c i l i t é par l e s sugges t ions de tous 
l e s membres du groupe d 'étude. 

Ce rapport ne su i t pas exactement l a présentation hab i tue l le , en ce sens 
que pour rendre parfaitement compte de points de vue d i f férents , on y a inclu 
un c e r t a i n nombre de données e t de r é s u l t a t s a n a l y t i q u e s . D'une façon 
générale, l e r appor t e s t s t r u c t u r é de façon à p r é s e n t e r ces d i f f é r e n t e s 
opinions sur l ' ana lyse et l ' i n t e r p r é t a t i o n des données. 

Programme "bonite" 
Commission du Pacifique Sud 
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RAPPORT DU DEUXIEME GROUPE D'ETUDE CHARGE D'EXAMINER LES RESULTATS DR 
L'ANALYSE GENETIQUE DES ECHANTILLONS DE SANG PRELEVES DAMS T.E CADRE 

DU PROGRAMME D'ETUDE ET D'EVALUATION DES STOCKS DE BONITES 

1.0 INTRODUCTION 

Au t i t r e du Programme d'étude et d 'évaluation des stocks de b o n i t e s , on 
a const i tué une importante base de données en vue d'évaluer l a s t r u c t u r e des 
populations de bonites et son incidence sur leur pêche dans l a r é g i o n . Ces 
données, r e c u e i l l i e s d ' o c t o b r e 1977 à août 1980 dans une v a s t e zone de 
l 'océan Pacifique central e t occidental (figure 1), comprennent des ana lyses 
par électrophorèse d 'échant i l lons sanguins de bonites p r é l evés sur 58 bancs 
d i s t i n c t s et l e s r é s u l t a t s du lâcher de p lus de 140.000 b o n i t e s marquées, 
dont 32.000 appartenant à des bancs sur l e sque l s l e s é c h a n t i l l o n s sanguins 
avaient été prélevés. 

Un groupe d ' é t ude chargé d ' é t u d i e r l e s r é s u l t a t s p r é l i m i n a i r e s de 
l ' analyse génétique des échanti l lons de sang prélevés s ' e s t réuni en j u i l l e t 
1979 (Anon 1980). Par l a su i t e , l 'équipe du Programme a achevé sa t r o i s i è m e 
et dernière année de prospection en continuant à r e c u e i l l i r des é c h a n t i l l o n s 
l i m i t é s de sang de b o n i t e s . Une f o i s l e s é c h a n t i l l o n s de l a t ro i s i ème 
campagne analysés par l ' U n i v e r s i t é n a t i o n a l e d ' A u s t r a l i e (Département de 
biologie des populations de l 'Ecole de recherche en sciences biologiques), un 
deuxième groupe d'étude s ' e s t réuni à Nouméa du 29 septembre au 3 octobre 
1980. Le présent rapport résume l e s discussions du groupe d'étude de 1980. 

L'objectif de ce groupe d'étude é t a i t de déterminer dans q u e l l e mesure 
l ' i n t e r p r é t a t i o n des données géné t iques f o u r n i e s par l ' a n a l y s e sanguine 
pouvait servir à formuler une pol i t ique halieutique en vue de l ' e x p l o i t a t i o n 
des stocks de bonites dans l a zone d 'act ion de l a Commission du Pacifique Sud 
(CPS) (figure 2 ) . Formulée de manière générale, l a question é t a i t de savo i r 
s i l e s s t ructures de population de ces stocks pouvaient avoi r une inc idence 
sur l e rendement des pêches, so i t d'une façon générale, s o i t dans des zones 
l imi tées , maintenant ou à l ' a v e n i r . Plus préc isément , l e groupe a é t u d i é 
dans q u e l l e mesure l e s données géné t iques d i s p o n i b l e s p o u v a i e n t ê t r e 
u t i l i s é e s pour dé terminer l e degré e t l a d i s t r i b u t i o n g é o g r a p h i q u e e t 
temporelle du brassage entre bonites. 

Etant donné que l ' ana lyse et l ' i n t e r p r é t a t i o n des données génétiques sur 
l e sang des thonidés sont une question technique complexe, des exper t s de l a 
g é n é t i q u e d e s p o p u l a t i o n s e t de l a b i o l o g i e d e s p o p u l a t i o n s 
ichtyofaunistiques se sont réunis avec l e s s p é c i a l i s t e s du Programme pour 
é t u d i e r en commun l e s d o n n é e s , l e s a n a l y s e s s t a t i s t i q u e s e t l e s 
in te rpré ta t ions préliminaires en ré su l t an t . Parmi l e s membres de ce second 
groupe d'étude f iguraient deux généticiens des populations appar tenan t l ' u n 
au Conseil c o n s u l t a t i f n a t i o n a l de l a recherche de Nouvelle-Zélande e t 
l ' a u t r e au Département des s c i e n c e s a n i m a l e s de l ' U n i v e r s i t é de l a 
Nouvelle-Angleterre en Australie, a ins i que tous l e s par t ic ipants du premier 
groupe d'étude (voir annexe A). 
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Figure 1. Lieux où ont été prélevés des é c h a n t i l l o n s de sang pour l a CPS. 
Les codes concernant l e s bancs sont indiqués (voir Annexe B). Les 
p o i n t i l l é s r e p r é s e n t e n t l e s l i m i t e s des zones A, B e t C (vo i r 
texte , paragraphe 5 .2) . 
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I l é ta i t prévu que les participants examinent les résultats d'une sé r ie 
aussi complète que possible d 'échant i l lons de sang de bonites de l 'océan 
Pacifique. Les par t i c ipan t s de l a Commission interaméricaine du thon 
tropical (CITT et de l 'Univers i t é nationale d 'Austra l ie ont aimablement 
fourni des données et analyses supplémentaires i néd i t e s . Malheureusement, 
pour des raisons de présentation, certaines données n'ont pu ê t re examinées 
en détail par les participants, notamment une importante sér ie de données 
japonaises publiées ou i n é d i t e s concernant l e Pac i f ique c e n t r a l e t 
occidental. 

Contrairement au précédent groupe de travail , celui de cette année s 'est 
occupé essentiellement d'interpréter des analyses préparées avant la réunion, 
en même temps que diverses publications ayant t r a i t au su je t . Les méthodes 
ut i l isées pour la plupart de ces analyses sont décr i t es dans l e rapport du 
premier groupe d'étude (Anon 1Q80). Le groupe a ensuite défini et examiné 
des modèles de population correspondant aux données disponibles et étudié 
leurs incidences éventuelles sur le plan de l a gest ion. Bien q u ' i l s a ient 
convenu que toute in t e rp ré t a t ion des données génétiques fondées sur l e s 
analyses de sang devrait de préférence fa i re l 'unanimité , l e s membres du 
groupe ont reconnu q u ' i l n ' é t a i t pas exclu que plusieurs in t e rp ré t a t ions 
soient possibles. Chaque fois que cela a été possible, les part icipants ont 
f a i t in te rveni r des t e s t s clé pour trancher entre diverses hypothèses 
concernant les populations. On trouvera à l a f in du présent rapport l e s 
conclusions du groupe d'étude et ses recommandations en matière de recherche. 

Le présent rapport a essentiellement pour objet de rendre compte des 
débats du groupe rassemblés en chapitres correspondant à l ' o rd r e du jour, 
bien que dans certains cas l 'ordre suivi ai t été changé pour des raisons de 
commodité. I l s ' inspire en grande partie des comptes rendus quotidiens de la 
réunion établis par les rapporteurs. 

2.0 QUESTIONS DE TERMINOLOGIE 

Après un débat à caractère général, i l a été admis q u ' i l n ' é t a i t guère 
nécessaire de définir explicitement les termes de biologie ou de génétique 
des populations. Toutefois, les définitions du terme "population" - tous les 
individus d'une espèce habitant une région déterminée (en l'occurrence toutes 
les bonites de l'océan Pacifique) - et du terme "stock" - groupe exploitable 
de poissons vivant dans une région particulière à un moment donné - adoptées 
par la réunion spéciale de décembre 1976 de spécialistes chargés d'étudier le 
développement de la pêche à la bonite e t l e s recherches nécessaires (Anon 
1976), ont été retenues comme base de travail . 

Le groupe a signalé que les biologistes s'occupant des populations de 
poissons ut i l isaient des termes te ls que "sous-population" dans un contexte 
différent de celui des généticiens. Pour un spécialiste des pêches, le terme 
de sous-population se réfère souvent à des notions spatio-temporelles et à 
des caractérist iques démographiques fondamentales ( n a t a l i t é , mor ta l i t é , 
émigration, immigration et croissance), sans impliquer nécessairement une 
unité génétique autonome supposant un degré élevé d'uniformité biologique. 
Cette large définition permet aux spéc i a l i s t e s des pêches de s'accommoder 
d'éléments incertains te l s que la s t ruc ture reproductive, l 'émigrat ion et 
l ' immigrat ion. Le groupe a convenu que l e terme de "sous-groupe" 
remplacerait avantageusement celui de "sous-population" et s e r a i t u t i l i s é 
dans son acception la plus commune pendant toute la durée des travaux, à 
moins qu'une définition plus précise ne soit nécessaire. 
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3.0 HYPOTHESES TMPI.TCITES A I.'UTILISATION DE SYSTEMES D'ENZYMES 
BIOCHIMIQUES COMME MARQUEURS GENETIQUES 

3.1 Ségrégation mendélienne simple des allèles autosomiques 
codominants 

A p a r t i r des données d i s p o n i b l e s de l a CPS, de l a CITT e t de 
l ' U n i v e r s i t é n a t i o n a l e d ' A u s t r a l i e (UNA), l e deuxième groupe d ' é t ude a 
examiné en d é t a i l l e s r é s u l t a t s c o n c e r n a n t t r o i s l o c u s p o l y m o r p h e s : 
l ' e s t é r a s e de naphtyl (EST), l a t r a n s f e r r i n e (TF) e t l a guanine déaminase 
(GDA). I l a été admis que l ' on avait in te rp ré té l e s s t ruc tures phénotypiques 
de ces t r o i s locus comme représentant l a ségrégation mendélienne des a l l è l e s 
autosomiques codominants sans ré férence à une expér ience de r ep roduc t i on . 
Néanmoins, on pouvai t ra isonnablement supposer à p a r t i r de l ' e x p é r i e n c e 
acquise e t des s t r u c t u r e s é l e c t r o p h o r é t i q u e s s imples en j e u que c e t t e 
in te rpré ta t ion pourrai t ê t re acceptée comme hypothèse de t r a v a i l . I l a é t é 
toutefois reconnu que l e s s t ruc tures é lec t rophoré t iques peuvent d i s s imu le r 
des effets dus à des locus multiples ou à des a l l è l e s cachés . Cela n ' a pas 
été vé r i f i é , mais l e s données d i s p o n i b l e s ne r é v è l e n t aucun e f f e t de ce 
genre. On a aussi noté que chez cer ta ines espèces de poissons l a présence de 
phénotypes de t ransferr ine semblait l i é e à l a présence de cer ta ines maladies. 

3.2 Effets du stockage 

Le groupe d'étude a reconnu que deux des locus considérés (GDA e t EST) 
é t a i e n t s e n s i b l e s à une d é t é r i o r a t i o n due au s tockage qui pouvait dans 
cer ta ines conditions fausser l e s analyses électrophorétiques. Toutefois , en 
ce qu i concerne l e s données p r é s e n t é e s i c i , on a f a i t suf f i samment de 
contrôles en laboratoi re (nouveaux échant i l lons a l é a t o i r e s ) pour me t t r e en 
évidence de t e l l e s a n o m a l i e s e t on n ' e n a pas d é c o u v e r t q u i s o i e n t 
s u s c e p t i b l e s de modif ier sensiblement l ' i n t e r p r é t a t i o n des s t r u c t u r e s 
électrophorétiques. 

3.3 Modification post-translationnelle 

Dans l a b i b l i o g r a p h i e concernant ces t r o i s enzymes, l a v a r i a t i o n 
observée n ' e s t pas a t t r ibuée à une modi f i ca t ion p o s t - t r a n s l a t i o n n e l l e des 
protéines, systématique ou génétiquement programmée, et c e l a ne r e s s o r t pas 
non plus des s t r u c t u r e s é l e c t r o p h o r é t i q u e s observées dans l ' a n a l y s e des 
échanti l lons prélevés dans l e cadre du Programme "bonite". 

3 A Effets environnementaux 

Les effe ts environnementaux causant l ' a p p a r i t i o n ou l a d i s p a r i t i o n de 
l ' express ion géné t ique pour ces t r o i s locus c o n s t i t u e n t une p o s s i b i l i t é 
théorique. Celle-ci n 'a pas été vér i f iée mais sur l e t r è s grand nombre de 
" t e s t s " é l e c t r o p h o r é t i q u e s é t u d i é s , r i e n n ' i n d i q u e que c e t e f f e t 
environnemental se so i t produit. 

Des effe ts environnementaux causant des mod i f i ca t ions d 'une a c t i v i t é 
spécifique ( in t ens i t é de l a tache) de ces t r o i s locus peuvent se p rodui re à 
l 'occasion. En p a r t i c u l i e r , un second locus - pour l ' e s t é r a s e o<.-naphtyl 
(B . J . Richardson, données i n é d i t e s ) semble s e n s i b l e à de t e l s e f f e t s 
e n t r a î n a n t des t aches de f a i b l e i n t e n s i t é avec l e s ambiguï tés que ce la 
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comporte pour l ' i n t e r p r é t a t i o n des g é n o t y p e s d ' h é t é r o z y g o t e s . On n ' a pas 
c o n s i d é r é que l e s e f f e t s e n v i r o n n e m e n t a u x f a u s s a i e n t s e n s i b l e m e n t l e s 
r é s u l t a t s examinés à l a réun ion . 

En bref , l e s t r o i s l o c u s pour EST, TF, e t GDA o n t é t é , f a u t e d ' u n e 
v é r i f i c a t i o n par r ep roduc t ion e t d ' a u t r e s expé r i ences , accep té s avec r é s e r v e s 
comme r e p r é s e n t a n t l a s é g r é g a t i o n m e n d é l i e n n e d e s a l l è l e s a u t o s o m i q u e s 
codominants. 

4.0 DONNÉES GÉNÉTIQUES DES ANALYSES SANGUINES A T.A DISPOSITION 
DU GROUPE D'ETUDE 

Le t ab l eau 1 indique brièvement l a source , l e nombre e t l e s zones où ont 
é t é p r é l e v é s tous l e s é c h a n t i l l o n s sanguins à l a d i s p o s i t i o n d e s membres du 
groupe d ' é t u d e . Ces données provena ien t en p a r t i e de t h è s e s e t de manusc r i t s 
i n c o m p l e t s . Les d o n n é e s f o u r n i e s p a r l a CITT s u r l e s z o n e s de p ê c h e 
s e p t e n t r i o n a l e s e t mér id iona le s de l ' e s t de l ' o c é a n P a c i f i q u e t r o p i c a l e t 
t o u t e s l e s données j a p o n a i s e s n ' é t a i e n t p a s p r é s e n t é e s s o u s une f o r m e 
p e r m e t t a n t d ' a n a l y s e r f a c i l e m e n t l e s f r é q u e n c e s d e s p h é n o t y p e s . L e s 
f r é q u e n c e s d e s g è n e s EST e t TF o n t é t é i n d i q u é e s s é p a r é m e n t p o u r l e s 
é c h a n t i l l o n s de l a CITT. Les données c o n c e r n a n t l e l o c u s GDA n ' o n t é t é 
d i s p o n i b l e s que pour 43 é c h a n t i l l o n s , dont 38 provenaien t de l a CPS. 

On t r o u v e r a en annexe B d e s d é t a i l s c o m p l e t s s u r l e r e c u e i l d e s 
é c h a n t i l l o n s , l e s f réquences géné t iques e t un résumé des données c o n c e r n a n t 
l a b i o l o g i e e t l e marquage de chacun des 58 é c h a n t i l l o n s de l a CPS. C e u x - c i 
comprenaient envi ron 100 spécimens de l a c a t é g o r i e de t a i l l e dominan te d a n s 
un seul banc de b o n i t e s . Les é c h a n t i l l o n s de l'UNA e t de l a CITT, comptan t 
généralement de 100 à 200 spécimens, ont éga lement é t é r e c u e i l l i s dans une 
c a t é g o r i e de t a i l l e unique dans un seul banc de b o n i t e s . 

On a examiné 42 locus à p a r t i r d ' é c h a n t i l l o n s de l a CPS pour r e c h e r c h e r 
des polymorphismes d é c e l a b l e s par é l e c t r o p h o r è s e . V i n g t - s e p t l o c u s é t a i e n t 
monomorphiques, neuf ont r é v é l é une v a r i a t i o n a t t r i b u a b l e à d e s changements 
i n t e r v e n u s a p r è s t r a n s c r i p t i o n , t r o i s une v a r i a t i o n h é r i t a b l e de f a i b l e 
fréquence e t t r o i s seulement (EST, TF, GDA) des polymorphismes se p r ê t a n t à 
une ana lyse t r a d i t i o n n e l l e des popu la t ions (Richardson, manuscr i t i n é d i t ) . 

5.0 EXAMEN DES RESULTATS DES ANALYSES STATISTIQUES 

5.1 Fréquence des gènes en fonc t ion de l a l ong i tude 

Les f i g u r e s 3 e t 4 r e p r é s e n t e n t respec t ivement l e s f réquences d e s g è n e s 
EST e t de TF par r appor t à l a l ong i tude à l a q u e l l e l e s é c h a n t i l l o n s on t é t é 
p r i s . Les é c h a n t i l l o n s du Japon, de l a cô te o c c i d e n t a l e de l ' A u s t r a l i e , de 
Suma t r a , J a v a e t Ambon d a n s l e s eaux i n d o n é s i e n n e s e t q u e l q u e s - u n s d e s 
é c h a n t i l l o n s s é q u e n t i e l s p r i s à d e s e m p l a c e m e n t s s i m i l a i r e s e n 
Papouasie-Nouvelle-Guinée n ' o n t pas é t é i n c l u s dans ces f i g u r e s , car c e r t a i n s 
é c h a n t i l l o n s de Papouasie-Nouvelle-Guinée n ' é t a i e n t pas d i s p o n i b l e s à temps 
pour ê t r e u t i l i s é s par l e second g roupe d ' é t u d e . La f i g u r e 5 p r é s e n t e l e 
même r a p p o r t pour l e s f réquences géné t iques de GDA. Les f réquences des gènes 
EST, TSF e t GDA r e p r é s e n t e n t respec t ivement l e s f réquences pour l e s a l l è l e s 

d e E s j ' T f s j ' e t G D A r 
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TABLEAU 1 

Données sur les échantillons de sang à la disposition des 
membres du deuxième groupe chargé d'étudier 1'analyse 

génétique du sang des bonites 

SOURCE 

Commission du Pac i f ique Sud 

Commission du Pac i f ique Sud 

Commission du Pac i f ique Sud 

Commission du Pac i f ique Sud 

Université nationale d'Austral 

Université nationale d'Austral 

Université nationale d'Austral 

Université nationale d'Austral 

Commission interaméricaine du 
thon t ropical 

Commission interaméricaine du 
thon t ropical 

Commission interaméricaine du 
thon t ropical 

Données r e c u e i l l i e s par des 
spéc ia l i s t e s japonais et 
envoyées à l a CPS par l a 
CITT immédiatement avant 
l a réunion du deuxième 
groupe d'étude 

TOTAL 

NOMBRE 
D'ECHANTILLONS 

18 

30 

7 

3 

i e 17 

i e 2 

i e 7 

i e 105 

18 

15 

12 

270 

504 

ZONE GENERALE DE 
PRELEVEMENT DES 

ECHANTILLONS 

Pac i f ique o c c i d e n t a l 

Pac i f ique c e n t r a l 

Côte e s t de 
l ' A u s t r a l i e 

Nouvelle-Zélande 

Côte e s t de 
l ' A u s t r a l i e 

Côte ouest de 
l ' A u s t r a l i e 

Indonés ie 

Pac i f ique occ iden t a l 

Pac i f ique o r i e n t a l 

Pac i f ique occ iden t a l 

Nouvelle-Zélande 

Pac i f ique o c c i d e n t a l , 
Pac i f ique c e n t r a l , 
Hawaï 
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Figure 5. Graphique de la fréquence du gène guanine déaminase dans l ' échan
t i l l o n , r eprésen tée par r appor t à l a l ong i tude à l a q u e l l e 
l 'échantillon a été pris . La ligne de régression et l e s l imi t e s 
des prévisions à 95 pour 100 sont indiquées sur l e graphique. La 
régression exclut les échantillons provenant d'au-delà de la limite 
orientale de la zone d 'act ion de l a CPS (à l ' e s t de l a l igne en 
point i l lé) . N désigne le nombre d 'échant i l lons u t i l i s é s pour la 
régression et R le coefficient de corré la t ion . Les fréquences 
géné t iques de 43 é c h a n t i l l o n s au t o t a l sont r e p r é s e n t é e s 
graphiquement. 



l i 

La courbe de régress ion pour l e r appo r t EST-longitude e s t net tement 
différente de zéro au niveau de 99 pour 100, ce l le du r appo r t GDA-longitude 
étant infér ieure et statistiquement différente de zéro au niveau de 95 pour 
100. La courbe de l a fréquence du gène TF en fonc t ion du r appor t à l a 
longitude n 'es t pas différente de zéro de façon s ign i f i ca t ive . La régression 
de l ' e s t é r a s e a rédui t de 65,8 pour 100 l a somme des c a r r é s autour de l a 
fréquence génétique moyenne de l ' e s t é r a s e . Toutes l e s r é g r e s s i o n s exc luent 
l e s é c h a n t i l l o n s p r i s à l ' e s t du 130ème degré o u e s t de l o n g i t u d e (en 
p o i n t i l l é sur l e s graphiques). 

Ces rapports ont s u s c i t é des déba t s c o n s i d é r a b l e s . C ' e s t a i n s i que 
l o r sque l e s données sur l ' e s t é r a s e de l ' o c é a n Pac i f ique o r i e n t a l s o n t 
incluses (échanti l lons à l a droi te de l a l igne en p o i n t i l l é dans l a f i g u r e 
3) , l e rapport global estérase-longitude devient non l i n é a i r e . Une fréquence 
moyenne du gène EST d'environ 0,45 caractér ise l e s échanti l lons du Pac i f ique 
or ien ta l e t aucun gradien t l o n g i t u d i n a l n ' e s t apparen t . Du 130ème degré 
ouest à l a l imi te occidentale des é c h a n t i l l o n s , l e g r a d i e n t de l ' e s t é r a s e 
a p p a r a î t l i n é a i r e mais s i l ' o n examine seulement l e s s o u s - g r o u p e s de 
fréquences du gène EST, par exemple entre l e s 130ème et 170ème degré e s t e t 
entre l e s 170ème degrés es t e t ouest, on pourrait d i re que dans chacune des 
zones a ins i délimitées, l a régression n ' e s t pas s i g n i f i c a t i v e , mais que l e s 
v a l e u r s moyennes pour ces sous-groupes d i f f è r e n t cons idérablement . Le 
gradient de l a fréquence du gène EST peut se n i v e l e r à l ' o u e s t du 130ème 
degré es t , ce que l ' on devrai t vér i f i e r en obtenant davantage d ' é c h a n t i l l o n s 
de ce t te zone. 

I l a é té reconnu qu 'entre l e s 130ème degré es t e t ouest, l e s f réquences 
de l ' e s t é r a s e indiquaient un rapport c l ina l e t que l a var ia t ion autour de ce 
cl ine n ' é t a i t pas uniforme su ivan t l a l ong i tude e t p a r a i s s a i t d é c r o î t r e 
d'ouest en es t . 

La fréquence de l ' e s t é r a s e a été représentée graphiquement par rapport à 
d 'au t res var iables t e l s que l e mois du recuei l de l ' échan t i l lon , l a longueur 
moyenne à l a fourche des individus consti tuant l e s bancs sur lesquels ont été 
prélevés des échanti l lons de sang e t l a température à la surface de l a mer au 
moment du prélèvement de l ' é chan t i l l on de sang. La plupart de ces graphiques 
n 'ont concerné que des échanti l lons de l a CPS. Ces d ivers graphiques n ' o n t 
f a i t apparaî tre aucun rapport manifes te . On a c r a i n t quelque peu que l e s 
bonites adu l t e s des é c h a n t i l l o n s de l a CPS, p a r t i c u l i è r e m e n t ceux de l a 
Polynésie f r a n ç a i s e , ne so i en t pas r e p r é s e n t a t i f s de l a r é p a r t i t i o n par 
t a i l l e s des bonites a d u l t e s p r é s e n t e s dans l a zone, c ' e s t - à - d i r e que l e s 
bonites de grande t a i l l e soient sous-représentées dans l e s échanti l lons de l a 
CPS. On a observé qu'une nouvelle analyse à v a r i a b l e s m u l t i p l e s du c l i n e 
apparent dans l a fréquence de l'EST pourrait se révéler u t i l e . 

L'analyse de l a fréquence de l ' e s t é r a s e par rapport à l a longi tude pour 
l e s groupages l a t i t u d i n a u x nord e t sud ( e t pour d i f f é r e n t e s c l a s s e s de 
fréquences du gène EST: 0,35-0,44; 0,45-0,54; 0 ,55 -0 ,64 ; 0 ,65-0 ,75) a f a i t 
apparaî tre que l e s fréquences génétiques avaient une l égè re tendance à ê t r e 
s u p é r i e u r e s v e r s l e nord à l ' o u e s t du 130ème degré ouest de l o n g i t u d e 
(tableau 2) . Toutefois, dans une corré la t ion multiple entre l a fréquence de 
l'EST e t l a longitude e t l a l a t i t u d e auxque l l es l e s é c h a n t i l l o n s ont é t é 
prélevés, l ' add i t i on du facteur l a t i t ude n 'a f a i t qu'augmenter légèrement l a 
valeur R2, qui est passée de 0658 à 0660. I l semble donc que l a fréquence 
génétique so i t peu étendue en l a t i t ude pour l a sér ie de données EST examinée 
par l e groupe d 'étude. 



TABLEAU 2 

Fréquence moyenne du gène estérase (p) pour des zones délimitées par 10 degrés de l a 
portent sur l a fréquence du gène estérase par rapport à l a régression longitudinale 

lons prélevés à l ' e s t du noème degré de longitude ouest, n représentant l e 

^"SLONGITUDE 

LATITUDF>\ 

10°00'N à 
0° 

0*01'S à 
10"00'S 

10°01'S à 
20°00'S 

20°01'S à 
30°00'S 

30°01'S à 
40°00'S 

P 
n 

P 
n 

P 
n 

P 
n 

P 
n 

120°01'E 
à 

130°00'E 

0,7407 
1 

0,7900 
3 

130'01'E 
à 

140°00'E 

0,6693 
8 

0,6134 
1 

140°01'E 
à 

150°00'E 

0,6910 
11 

0,6485 
4 

0,7179 
5 

0,6134 
1 

150°01'E 
à 

160°00'E 

0,6112 
6 

0,6798 
49 

0,6895 
3 

0,6247 
7 

160'01'E 
à 

170°00'E 

0,7534 
1 

0,5451 
4 

170°01'E 
à 

180°00' 

0,5559 
3 

0,5602 
1 

0,5451 
3 

0,5109 
4 

180°01'0 
à 

170°00'0 

0,4672 
1 

0,5525 
11 

0,5422 
8 

170°0 
à 

160°0 

0,46 
1 



13 

5.2 Analyse? statistiques de l'hétérogénéité 
et équi l ibre de Hardy-Weinberg 

Lors des travaux du précédent groupe d ' é tude , l a rég ion é tud iée a v a i t 
été divisée en t r o i s zones , A, B e t C, comme l ' i n d i q u e l a f i g u r e 1. La 
séparation e n t r e l e s zones A e t B é t a i t en gros p a r a l l è l e à l a l i g n e de 
démarcat ion e n t r e l e s sous -popu la t ions de bon i t e s de l ' o c é a n Pac i f ique 
occidental et or ienta l proposées par Fujino (Fujino 1972 et 1976; voir figure 
9 du présent rapport) . Les fréquences de phénotypes de l ' e s t é r a s e e t l e s 
fréquences géné t iques pour chaque é c h a n t i l l o n (à l ' e x c l u s i o n de ceux du 
Pac i f ique o r i e n t a l ) ont é t é ana lysées pour chacune de ces zones e t des 
variantes de ce l l e s -c i (par exemple l e s zones A e t B combinées, l a zone B 
moins l es échantil lons de l a Nouvel le-Zélande, l e s s eu l s é c h a n t i l l o n s de 
Wallis, e t c . ) . Des coefficients-G e t des coe f f i c i en t s -H de Smith ont é t é 
c a l c u l é s pour chacun des groupages pour 16 zones de données s u r l e s 
échanti l lons de sang. Les r é s u l t a t s en ont é t é p r é s e n t é s au t ab leau 2 du 
précédent r appor t (Anon 1980). Les coe f f i c i en t s -G ont v é r i f i é s i l e s 
échanti l lons de chaque groupe provenaient d'une popula t ion unique supposée 
binomiale qui dans un cas é t a i t censée ê t re en équi l ibre de Hardy-Weinberg et 
ne pas l ' ê t r e dans l ' a u t r e cas. Le coefficient-H de Smith e s t semblable e t 
i l permet de mesurer s i l e s nombres de phénotypes dans un é c h a n t i l l o n 
correspondent aux proportions que l ' o n a t t e n d r a i t d 'un simple a s so r t imen t 
mendélien d ' a l l è l e s ( c ' e s t - à -d i r e en équi l ibre de Hardy-Weinberg). Pour l e s 
groupes d 'échant i l lons , l e coefficient-H de Smith a été c a l c u l é à p a r t i r de 
l 'hypothèse nulle selon laquel le chaque groupe d 'échant i l lons provenait d 'un 
sous-groupe génét ique unique auquel cas l e c o e f f i c i e n t - H de Smith ne 
d i f f é re ra i t pas de zéro de façon s ign i f ica t ive . Une explication de l a valeur 
p o s i t i v e s t a t i s t i q u e m e n t s i g n i f i c a t i v e pour l e c o e f f i c i e n t - H de Smith 
( c ' e s t - à - d i r e l ' e f f e t Wahlund) es t que l e groupe d 'échant i l lons représente un 
assortiment de sous-groupes génétiques dont chacun e s t c a r a c t é r i s é par des 
fréquences génétiques di f férentes . I l est év ident que d ' a u t r e s mécanismes 
génétiques t e l s que l a reproduction et l a s é l e c t i o n asymétrique pou r r a i en t 
donner des valeurs posi t ives au coe f f i c i en t -H de Smith. Ces s t a t i s t i q u e s 
sont abondamment discutées dans l e rapport du précédent groupe d 'étude (Anon 
1980) mais l e deuxième groupe d'étude a cra int que l e s r é s u l t a t s de ces t e s t s 
so i en t e t a i e n t é t é mal i n t e r p r é t é s e t ce en p a r t i e du f a i t de l e u r 
importance s t a t i s t i que et aussi de p l u s i e u r s processus géné t iques pouvant 
aboutir à des r é s u l t a t s s imi la i res . 

Avant l e s travaux du deuxième groupe d'étude, l e s spéc ia l i s t es de l a CPS 
ont é tab l i une sé r ie actual isée de coe f f i c i en t s -G e t de coe f f i c i en t s -H de 
Smith (tableau 3) , pour l e s mêmes groupages p r é s e n t é s dans l e document de 
1980, mais avec 22 nouveaux échan t i l lons de l a CPS (numérotés de 37 à 58, 
annexe B) a jou tés à l e u r s g r o u p e s r e s p e c t i f s f ondés su r l e l i e u du 
prélèvement. 

Le groupe d ' é tude a également examiné une deuxième a n a l y s e d ' u n 
sous-groupe de données concernant l e s zones A, B et C (Richardson, manuscr i t 
i n é d i t ) , où des variables X2 ont été u t i l i s é e s pour mesurer l a s i g n i f i c a t i o n 
s t a t i s t i que des différences de fréquence des gènes entre échanti l lons au sein 
d'un groupe et des coefficients-H de Smith ont été u t i l i s é s pour mesurer l e s 
écar ts par rapport à l ' é q u i l i b r e de Hardy-Weinberg. 
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TABLEAU T 

Résultats ac tua l i sés des analyses s t a t i s t i q u e s concernant l e s 16 groupages 
d 'échant i l lons de sang décr i t s dans Anon (1980), p dés ignant l a fréquence 
de l ' a l l è l e l a p lus o r d i n a i r e dans l ' e n z y m e e s t é r a s e ; N l e nombre 
d 'échant i l lons dans l e groupe, GHW l e coe f f i c i en t G c a l c u l é à p a r t i r des 
proportions de phénotypes que l ' o n a supposé se t rouver en é q u i l i b r e de 
Hardy-Weinberg; GH étant l e coefficient G calculé à p a r t i r des f réquences 
génétiques e t H l e coefficient H de Smith. 

LIEU DE COLLECTE 

Ensemble des zones 
Zones A (1) 
Zone B 
Zone B, à l'exclusion 
des échantillons 
néo-zélandais 
Zone C 
Zones A et B 
Zones B et C 
Côte est de 
l'Australie 
Nouvelle-Zélande (2) 
Ile Wallis 
Fidji 
Papouasie-Nouvelle-
Guinée et Iles Salomon 
Echantillons de la CPS 
pour toutes les zones 
à l'exclusion de 
l'Australie 
Echantillons de la CPS 
pour la zone A à 
l'exclusion de 
l'Australie 
Echantillons de la CPS 
pour la zone B 
Echantillons de la CPS 
pour la zone C 

CODE DU 
DOSSIER 

BR TOT 
BR NGS 
BR BNS 

BR ARB 
BR ARC 
BR AAB 
BR ARW 
BR AUS 

BR ANZ 
BR WAL 
BR FIJ 

BR PNG 

ALL SPC 

WST SPC 

CNT SPC 

EST SPC 

P 

0,6127 
0,6677 
0,5441 

0,5493 
0,4268 
0,6298 
0,5206 
0,6408 

0,5386 
0,5331 
0,5612 

0,6759 

0,5449 

0,6445 

0,5412 

0,4268 

N 

120 
76 
32 

20 
11 
107 
43 
9 

12 
6 
5 

53 

50 

18 

21 

11 

GHW 

1154,2 
344,6 
187,9 

72,2 
22,3 
782,7 
305,0 
37,0 

115,6 
16,1 
8,5 

249,0 

446,6 

86,1 

82,6 

22,3 

•• 

•• 
•• 

•i 

NS 
•• 
•• 
• 

•• 
NS 
NS 

•ff 

•• 

•• 

•l 

NS 

GH 

1013,2 
261,1 
98,5 

40,9 
10,3 

658,0 
205,4 
30,9 

57,6 
5,5 
3,6 

182,4 

385,4 

69,2 

49,7 

10,3 

•• 

•• 
•t 

•• 
NS 
•• 
•t 

•• 

•t 

NS 
NS 

•i 

• 

•• 

•t 

NS 

H 

0,0026 NS 
0,0036 NS 
-0,0055 NS 

0,0051 NS 
0,0039 NS 
0,0024 NS 

-0,0036 NS 
-0,0031 NS 

-0,0167 • 
0,0027 NS 
0,0238 • 

0,0016 NS 

0,0052 NS 

0,0101 NS 

0,0022 NS 

0,0039 NS 

(1) Voir figure 1 pour la délimitation des zones A, B et C. 

(2) Les résultats diffèrent de ceux d'Anon (1980), tableau 3, pour le même 
nombre d'échantillons, du fait de la correction d'une erreur concernant 
la fréquence des phénotypes dans Anon (1980). 

• Significatif à p < 0,05 

*• Significatif à p < 0,01 

NS non significatif statistiquement 
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Les deux ana lyses ont r é v é l é une h é t é r o g é n é i t é s i g n i f i c a t i v e des 
f réquences du gène e s t é r a s e dans l e c a d r e des p r i n c i p a u x g r o u p a g e s 
d 'échant i l lons de sang ( c ' e s t - à - d i r e zones A e t B) , d 'où l ' o n a dédu i t que 
des poissons d 'or igine géné t ique d i f f é r e n t e é t a i e n t p r é s e n t s dans chaque 
zone. Cela concorde avec l a p r é s e n c e d ' u n c l i n e , ou de d i f f é r e n t s 
sous-groupes génétiques. Les deux analyses ont montré que l 'hé térogénéi té de 
l a fréquence du gène estérase é t a i t i n s i g n i f i a n t e dans l a zone C mais que 
cela pouvait ê t r e dû à l a p e t i t e t a i l l e des é c h a n t i l l o n s , à l ' a m p l i t u d e 
longitudinale l imitée pour l e s échanti l lons u t i l i s é s e t /ou à l a b r i è v e t é de 
l a période d 'échant i l lonnage . Si des é c h a n t i l l o n s du Pac i f ique o r i e n t a l 
avaient été inclus dans ce groupage, l e r é s u l t a t a u r a i t t r è s bien pu ê t r e 
différent . 

Dans l ' ana lyse de l a CPS, l e coefficient-H de Smith n ' a pas d i f f é r é de 
zéro de façon s i g n i f i c a t i v e pour tous l e s groupes comptant p l u s de 12 
échanti l lons de sang. La deuxième ana lyse , u t i l i s a n t une s o u s - s é r i e de 
données pour l a zone A a f a i t apparaî tre un coefficient-H de Smith p o s i t i f , 
comme on pouvait s 'y attendre pour une population mixte. Dans l ' a n a l y s e de 
l a CPS, l a p l u p a r t des g r o u p e s comptant p l u s de 12 é c h a n t i l l o n s , à 
l 'except ion des groupes de l a zone B et des zones B+C, ont é t é c a r a c t é r i s é s 
par un excédent léger mais non s t a t i s t i q u e m e n t s i g n i f i c a t i f d'homozygotes 
(coefficient-H de Smith p o s i t i f ) . On a observé que cela concorda i t avec un 
cl ine gradué, c ' e s t - à -d i r e une s i tua t ion dans l a q u e l l e i l e x i s t e de p e t i t s 
groupes quelque peu d i s t i n c t s géné t iquemen t e t c a r a c t é r i s é s par des 
fréquences de gènes légèrement différentes et un cer ta in b rassage . Le f a i t 
que l e coefficient-H de Smith so i t nettement pos i t i f pour l a sous-série de l a 
zone A a é té a t t r ibué au f a i t que l e s échanti l lons de c e t t e s é r i e n ' é t a i e n t 
pas véritablement représen ta t i f s pour l'ensemble de l a zone. 

Les t e s t s s t a t i s t i q u e s u t i l i s é s pour découvrir des écar ts par r appor t à 
l ' é q u i l i b r e de Hardy-Weinberg sont connus pour ê t r e fa ib les , particulièrement 
l o r s q u ' i l s ' a g i t de découvrir de p e t i t s écar ts par rapport à l ' é q u i l i b r e avec 
des échanti l lons de moins de 1.000 individus. Ce problème a été abondamment 
discuté . 

On a c o n s t a t é une h é t é r o g é n é i t é des f réquences du gène TF dans l e 
P a c i f i q u e o r i e n t a l e t dans c e r t a i n s - mais pas t o u s - g r o u p a g e s 
d 'échant i l lons dans l a zone d ' ac t ion de l a CPS. Les t e s t s X2 des nombres 
l i m i t é s de fréquence du gène GDA ont f a i t a p p a r a î t r e une h é t é r o g é n é i t é 
s igni f ica t ive dans l a zone A. 

Au cours des débats sur l e s analyses sus-mentionnées, i l a é t é souvent 
d i t q u ' i l n ' é t a i t pas souhaitable de procéder à des déduct ions à p a r t i r de 
sous-séries ou de sé r ies incomplètes de données (exc luant par exemple l e s 
échanti l lons du Japon et du Pacifique o r i e n t a l ) . 

5.3 Simulation numérique des effets de dispersion 
et de sélection 

On a examiné l e s r é s u l t a t s des s i m u l a t i o n s e f f e c t u é e s avec s i x 
populations disposées de façon l inéa i re (comptant 2.000 i n d i v i d u s chacune) 
pour étudier l ' e f f e t des taux de d i s p e r s i o n e t des niveaux de s é l e c t i o n 
variables sur l e maintien du cl ine d 'es té rase observé (Richardson, données 
non publiées) . Dix échanti l lons de 100 individus ont été col lec tés au hasard 
après 50 générations. Les r é s u l t a t s ont été l e s suivants : i ) é tant donné 6 
pour 100 des sé lect ions , près de 50 pour 100 de d i s p e r s i o n e n t r e l e s zones 
ont été nécessaires pour éliminer un c l ine ; i i ) des gradations dans l e c l i n e 
ont é t é d i f f i c i l e s à i n d u i r e avec l a s é l e c t i o n s e u l e ; i i i ) de même, l a 
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r é d u c t i o n de l a d i s p e r s i o n e n t r e l e s zones p a r t i c u l i è r e s a i n d u i t une 
gradation l imi tée ; e t iv ) aucune s imula t ion n ' a é t é c a r a c t é r i s é e par une 
h é t é r o g é n é i t é ( v a r i a b i l i t é l o n g i t u d i n a l e de l a fréquence g é n é t i q u e de 
l ' e s t é r a s e ) comparable à c e l l e q u i a é t é o b s e r v é e dans l e s données 
génétiques, e t i l n'y a pas eu non plus d 'écar t par rapport à l ' é q u i l i b r e de 
Hardy-Weinberg t e l q u ' i l es t mesuré par l e coefficient-H de Smith. D ' a u t r e s 
combinaisons (sélect ion plus for te aux deux extrémités; poissons se déplaçant 
en bancs, " fui te" ou diffusion du poisson d'une fréquence de gènes différente 
dans l a population à p a r t i r d'une ex t r émi t é ) n ' o n t également pas donné de 
r é s u l t a t s correspondant à l a s i tua t ion observée. Les précédentes t e n t a t i v e s 
de Richardson pour t en i r compte du caractère i r r é g u l i e r de l ' env i ronnement 
ont échoué. 

Les par t ic ipants ont observé qu'un cl ine pouvait ê t r e maintenu malgré un 
brassage t r è s intense e t que l a t r è s grande hétérogénéité observée dans une 
zone n ' ava i t toujours pas d 'expl icat ion sa t i s f a i san te . 

L ' i m p o r t a n c e des f a c t e u r s s é l e c t i f s a s u s c i t é une d i s c u s s i o n 
approfondie. On a observé que l ' e f f e t c l ina l semblait ê t r e spéc i f ique à un 
a l l è l e d 'es té rase et q u ' i l avait donc probablement un élément s é l e c t i f . Les 
simulations n'ont pas permis de différencier un modèle fondé sur un c e r t a i n 
nombre de groupes i so l e s c a r a c t é r i s é s par un brassage l i m i t é , d 'un a u t r e 
modèle incluant quelques groupes carac tér i sés par un brassage considérable. 

5 A Considérations sur l e s périodes 

Au cours de précédents débats, l e s par t ic ipants ont soulevé l a ques t i on 
de l a nature de l ' é q u i l i b r e entre l a sé lect ion e t l a dispersion qui p o u r r a i t 
maintenir un cl ine t e l c e l u i observé pour l e l ocus EST dans l e cas de l a 
bonite. Cela l e s a amenés à se demander s i l ' o n pouvai t t rouver dans l a 
b i b l i o g r a p h i e d i s p o n i b l e des exemples, e n t r e ou dans l e s c o h o r t e s , de 
var ia t ions s ign i f ica t ives de l a fréquence des gènes susceptibles d ' ê t r e dues 
à l a sélect ion environnementale. 

Le groupe d'étude a ensuite examiné c e r t a i n e s données néo -zé l anda i s e s 
concernant une espèce de poisson démersal ( c ' e s t - à - d i r e l ' e s t é r a s e de 
Ch,rysophrys a u r a t u s ) . Smith (1979) a s u g g é r é que l a v a r i a t i o n 
environnementale durant l 'année de f r a i (en l ' o c c u r r e n c e l a température de 
l ' e a u ) pouvai t provoquer en une zone donnée une v a r i a t i o n , dans l e s 
f réquences du gène, l ' a n n é e du rec ru tement , a u s s i impor tan te que c e l l e 
constatée en t r e d i f f é r e n t e s zones de l a Nouvel le-Zélande. On a supposé 
qu'une sélect ion de l'ampleur nécessa i r e pour provoquer ce même phénomène 
chez l a bon i te p o u r r a i t causer , d ' u n e année à l ' a u t r e , une v a r i a n c e 
s igni f ica t ive de l a fréquence du gène s u s c e p t i b l e de d i s s imule r d ' a u t r e s 
causes de var ia t ions . Des opinions d i v e r g e n t e s ont é t é émises quant à l a 
probabi l i té d'un t e l phénomène dans l e cas des populations de b o n i t e s . On a 
suggéré qu'une t e l l e v a r i a b i l i t é entre cohortes due à l a s é l e c t i o n , s i e l l e 
exis te dans l e cas des b o n i t e s , a f f e c t e r a i t l e s i n t e r p r é t a t i o n s que l ' o n 
f e r a i t sur l a zone d ' o r i g i n e des bancs c a r a c t é r i s é s par une f r é q u e n c e 
génétique donnée observée dans une zone donnée. I l été proposé de v é r i f i e r 
de façon approfondie, à l ' a i d e de sé r ies chronologiques types, l ' e f f e t de l a 
saison e t de l a t a i l l e du poisson sur l a fréquence géné t ique , mais dans 
l 'ensemble, l e groupe d ' é t ude d i s p o s a i t de données i n s u f f i s a n t e s pour l e 
f a i r e . 

On a examiné brièvement quelques données sur l e s s é r i e s chronologiques 
provenant de Kavieng ( P a p o u a s i e - N o u v e l l e - G u i n é e ) , q u i d o i v e n t ê t r e 
prochainement pub l i ée s (A.D. Lewis, thèse en p r é p a r a t i o n ) . Ces données 
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l a i s sen t supposer l ' e x i s t e n c e des mêmes mod i f i ca t ions s a i s o n n i è r e s de l a 
fréquence du gène de l ' e s t é r a s e durant deux années consécu t ive s . D ' a u t r e s 
explicat ions de ces données ont é t é examinées, concernant l a t a i l l e des 
recrues des pêcheries, l e s conditions environnementales var iables , a i n s i que 
l ' immigration et l 'émigrat ion de d i f férents groupes de poissons. 

5.5 Mesures de la distance génétique - coefficients 
de parenté 

Les mesures de l a distance géné t ique , t e l l e s que l e s c o e f f i c i e n t s de 
parenté, sont i n t e rp r é t ée s comme une mesure de l ' apparen tement e n t r e des 
groupes d'organismes. Cette mesure a été proposée pour déterminer des zones 
de gestion géographique, l e s r é s u l t a t s pouvant indiquer, pense-t-on, l a zone 
géographique dans l a q u e l l e v iven t des i n d i v i d u s é t ro i t emen t l i é s e t se 
r ep rodu i s an t probablement e n t r e eux. Les c o e f f i c i e n t s de pa ren té son t 
estimés à p a r t i r des fréquences d ' a l l è l e s à tous l e s locus v a r i a b l e s e t l e 
point de départ - ou mesure de r é fé rence - e s t l e c o e f f i c i e n t moyen e n t r e 
échanti l lons r e c u e i l l i s à peu près au même endroit vers l a même d a t e . On a 
observé que l ' e f f o r t d'échantillonnage devrai t ê t re uniformément r épa r t i dans 
l a zone géographique examinée. 

Cette u t i l i s a t i o n pa r t i cu l i è re des c o e f f i c i e n t s de pa ren té suppose un 
élément d'isolement par l a distance dans l a s t ructure des popu la t ions (vo i r 
paragraphe 6 .2) . On s ' e s t demandé s i cet élément expliquait pour une grande 
part l a v a r i a t i o n observable de l a fréquence géné t ique à des l o n g i t u d e s 
di f férentes . 

Avec cet te u t i l i s a t i o n des coeff icients de parenté, on suppose également 
que l a s é l e c t i o n ne se p rodu i t n u l l e p a r t dans l a "popula t ion" à un ou 
plusieurs des locus var iables après l a dispersion à p a r t i r des zones de f r a i 
ou de reproduction. Si une t e l l e sé lect ion in te rvena i t , on ne p o u r r a i t pas 
dist inguer s i l a fréquence génétique pour un échanti l lon (banc) consti tue une 
indicat ion de sa zone de provenance ou s i ces poissons sont venus d'une autre 
région du Pacifique, l a sélect ion au sein de ce banc (au sein d'une cohor te) 
modif iant l a fréquence dans l e sens de l a moyenne pour l a zone près de 
laquel le l e banc a été échantil lonné. De même, accepter des coe f f i c i en t s de 
parenté suppose l ' i n t é g r i t é d 'un banc à p a r t i r d 'un âge t r è s précoce e t 
presque cer ta inement pendant l a pér iode su ivan t l a s é l e c t i o n . Si l a 
composition des bancs es t fonction de contact antérieur entre bancs après l e 
recrutement et s i ces bancs proviennent de d i f f é r e n t e s p a r t i e s d 'un c l i n e , 
a lors , lorsqu'un banc mixte es t échanti l lonné, par exemple en dehors de l a 
zone de f r a i , sa fréquence génétique r e f l é t e ra l a moyenne pondérée à p a r t i r 
des bancs l e composant plutôt que l a valeur de l a fréquence géné t ique pour 
une pa r t i e donnée du c l ine . 

Les par t ic ipants ont émis des doutes quant aux hypothèses reposant sur 
ce t te u t i l i s a t i o n des coefficients de parenté et de ce f a i t , t o u t c a l c u l de 
1 *éloignement entre individus étroitement l i é s ( c ' e s t - à - d i r e l e s g r a d a t i o n s 
du c l ine , voir section 6.3) pourrai t ê t re une source d ' e r reurs . 

5.6 Récupération des marques - général i tés 

La figure 6 indique l e s migrations en l igne d r o i t e e f f ec tuées par des 
poissons marqués par l a CPS en l i b e r t é pendant au moins 30 j o u r s . Deux 
placements au maximum ont été t racés sur n'importe quel carré de 5 degrés ou 
entre chaque paire ordonnée de carrés de 5 degrés . La f i g u r e 7 r e p r é s e n t e 
des histogrammes concernant l e nombre de poissons marqués r écupérés par 
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Sélection de récupérations de bonites marquées dont le parcours a 
été représenté en ligne droite du point du lâcher à celui de la 
recapture. Les lignes fléchées indiquent la direction et la durée 
du déplacement, une marque représentant chaque période de 30 jours 
passés en liberté par le poisson. On a représenté au maximum deux 
déplacements dans chaque carré de 5 degrés ou entre chaque paire 
ordonnée de carrés de 5 degrés. 
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rapport à l a distance parcourue en l igne droi te et au temps passé en l i b e r t é . 
Le groupe d'étude a également examiné des car tes indiquant l e s migra t ions en 
l igne droi te effectuées par l e s poissons marqués dans l e s eaux des di f férents 
pays prospectées par l e navire de recherche du Programme "bon i t e " (vo i r par 
exemple l a figure 8 pour K i r i b a t i ) . 

L'examen des car tes indiquant l e s r écupéra t ions de marques e f f e c t u é e s 
pour l e s pays s i t u é s e n t r e l ' é q u a t e u r e t l e 10" de l a t i t u d e nord l a i s s e 
penser q u ' i l se produit un déplacement considérable de po issons v e r s l ' e s t , 
p a r t i c u l i è r e m e n t près de l a l i m i t e mér id iona le du c o n t r e - c o u r a n t nord 
équator ia l . On a observé que ce déplacement dans une di rect ion donnée a v a i t 
tendance à ê t re plus prononcé lorsque l ' on tena i t compte de l ' e f f o r t de pêche 
dans l ' éva lua t ion des marques récupérées; ce phénomène de déplacement peut 
comporter des aspects saisonniers qui sont actuellement à l ' é t ude . 

On a observé^ l ' a b s e n c e de marques r é c u p é r é e s en d e h o r s de l a 
Polynésie française, a l o r s qu 'on y a r e l â c h é un grand nombre de po issons 
marqués (30.000), particulièrement aux I l e s Marquises. On a c o n s t a t é par 
a i l l e u r s à ce jour peu de déplacements vers l e nord des poissons marqués dans 
et immédiatement au-dessous du contre-courant nord équa tor ia l ( c ' e s t - à - d i r e 
entre l e 4° et l e 10e nord). 

Les données de l a figure 7 concernant l e s marques récupérées ont indiqué 
de f a i b l e s déplacements pour l a moyenne des poissons marqués, c e r t a i n s 
individus parcourant cependant de longues dis tances . Si l e s données b r u t e s 
sont ajustées pour ten i r compte de l ' e f f o r t de pêche, i l est poss ible que l a 
distance moyenne parcourue s o i t t r è s s u p é r i e u r e . Cependant, un problème 
considérable se pose du f a i t que l e s données concernant l e s récupéra t ions de 
marques ne donnent aucune information d i r e c t e sur l e f lux génét ique ou l a 
s t ructure des populations car e l l e s indiquent simplement qu'un flux génétique 
entre différentes zones est possible. C'est a ins i qu'on ne peut déterminer 
avec cer t i tude s i l e s poissons f ra ient de façon cont inue ou périodiquement 
durant l eurs pérégrinat ions, ou s ' i l s ont tendance à e r r e r longuement pour 
revenir à leur point de départ avant de frayer. 

L ' i n t é g r i t é des bancs ou des a g r é g a t s une f o i s que l e s i n d i v i d u s l e s 
consti tuant a t te ignent l a t a i l l e de recrues, es t une hypothèse qui sous- tend 
implicitement cer ta ines u t i l i s a t i o n s postulées des données d 'échant i l lonnage 
génétique du sang des bonites. Le groupe d'études a brièvement examiné l e s 
données concernant l e s marques récupérées sur d i v e r s bancs à l a lumière de 
c e t t e hypothèse e t i l a c o n s t a t é que c e l l e - c i p o u v a i t t r è s b i e n ê t r e 
fréquemment i n c o r r e c t e . C ' e s t a i n s i q u ' i l y a de nombreux cas où deux 
poissons ou plus, marqués dans un seul banc ont été récupérés p lu s i eu r s mois 
plus tard l e même jour mais dans des bancs dif férents d i s t a n t s de p l u s i e u r s 
centaines de mil les nautiques. Les ana lyses sur l ' i n t é g r i t é des bancs se 
poursuivent. 

1 Après l e s travaux du groupe d'étude, l e Programme "bon i t e " a reçu t r o i s 
marques r écupé rées par des c a n n e u r s j a p o n a i s p r a t i q u a n t l a pêche 
hauturière , l e s marques en question étant ce l les de b o n i t e s marquées aux 
I l e s Marquises. L'une a été récupérée aux I l e s Phoenix et l e s deux autres 
immédiatement à l ' e s t des I l e s de l a Ligne. 



20 

100, 

o 
-t-> 
c 
0) 
o 

o 
a 
c 
a) 

o 
c 
Or 

o> 
O 

-M 
C 
<D 
O 
i_ 
O 
CL 

C 
<D 

a) 
o 
c 
0) 

cr 

80. 

60. 

40. 

20. 

0. 

i 
i 

-

— L _ i 

Nombre total d'échantillons 
0 a 30 jours de liberté 
99,03% ont parcouru moins de 500 milles 

N = 3.046 

i i i i i i i i 

0. 100. 200. 300. 400. 500. 600. 700. 800. 900. 1000. 

Parcours en milles depuis le point de lâcher 

100. 

80. 

60. 

40. 

20. . 

Nombre total d'échantillons 
60 à 90 jours de liberté 
96,4% ont parcouru moins de 500 milles 

N = 323 

0. 100. 200. 300. 400. 500. , 600. 700. 800. 900. 1000. 

Parcours en milles depuis le point de lâcher 

Figure 7. Réparti t ion des déplacements effectués par toutes l e s bonites 
marquées récupérées et ayant passé en l iberté quatre laps de temps 
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Figure 8. Sélection de bonites marquées récupérées après ê t r e e n t r é e s dans 
l e s eaux de K i r i b a t i e t en dehors de c e l l e s - c i . Les l i g n e s 
indiquent l e s t r a j e t s parcourus du po in t du l â c h e r à c e l u i de l a 
recapture. Les barres marquant l e s l ignes ind iquen t l a d i r e c t i o n 
et l a durée du déplacement, chaque barre r ep résen tan t une pér iode 
de 30 jours passés en l i b e r t é par l e poisson. Deux déplacements au 
maximum ont été représentés graphiquement dans chaque c a r r é de 5 
degrés ou entre chaque paire ordonnée de carrés de 5 degrés. 



23 

5.7 Récupération des marques à pa r t i r des bancs 
échantillonnés 

En ce qui concerne l e s poissons marqués r écupérés provenant de bancs 
ayant f a i t l ' o b j e t de prélèvements d ' é c h a n t i l l o n s de sang, l a f i g u r e 9 ne 
f a i t apparaî tre aucune s t ructure discernable quant à l a fréquence génét ique 
et à l a d i rec t ion des déplacements. Tou te fo i s , c e t t e simple p r é s e n t a t i o n 
peut dissimuler une s t ructure de déplacements sous-jacente pouvant ê t r e l i é e 
à l a fréquence génétique. Le groupe d'étude a examiné l e s r é s u l t a t s d 'une 
analyse du déplacement net ouest-est pour tous l e s poissons marqués récupérés 
sur chaque banc ayant f a i t l ' o b j e t de prélèvements d 'échant i l lons de sang, en 
comparant l a différence entre l e s fréquences e f f e c t i v e s e t prévues du gène 
estérase (à pa r t i r de l'EST par rapport à l a régression l o n g i t u d i n a l e ) pour 
ce banc. Une rapport pos i t i f s ign i f i ca t i f impliquerait que l e s bon i t e s ont 
tendance à retourner dans une zone qui, en moyenne, est ca rac té r i sée par une 
fréquence génétique proche de ce l le du banc au moment du lâcher. Le r appo r t 
e n t r e EST e t l e déplacement ne t o u e s t - e s t n ' a pas é t é s i g n i f i c a t i f 
s t a t i s t i q u e m e n t ( f i gu re 10) . I l e s t à noter que l e s v a l e u r s néga t ives 
concernant l e s déplacements impliquent un net déplacement vers l ' e s t . 

Au moment des t ravaux du g roupe d ' é t u d e , l ' a n a l y s e des marques 
récupérées sur des poissons provenant de bancs a y a n t f a i t l ' o b j e t de 
prélèvements d 'échant i l lons de sang, et d ' a i l l e u r s l ' a n a l y s e de t o u t e s l e s 
marques récupérées, n 'en é t a i e n t q u ' à un s tade p r é l i m i n a i r e . De grandes 
quant i tés de marques récupérées ont été reçues après l e s t ravaux du groupe 
d'étude et l ' on continue d ' en r e c e v o i r . Les p a r t i c i p a n t s ont noté q u ' i l 
f a l l a i t achever l ' analyse des travaux du marquage, pondérée pour t en i r compte 
de l ' e f f o r t de récupérat ion des marques e t de l a v i t e s s e des m i g r a t i o n s , 
avant de pouvoir d é f i n i r à p a r t i r des données du marquage des modèles 
spécifiques de migration tenant compte d ' e s t i m a t i o n s des taux de brassage 
entre unités spa t i a l e s . 

5.8 Distr ibut ion des géniteurs 

Les p a r t i c i p a n t s on t examiné à d i v e r s e s r e p r i s e s l e s é l é m e n t s 
d i s p o n i b l e s pour d i s t i n g u e r où e s t concentré l e f r a i des b o n i t e s . On 
n 'obse rve généralement des l a r v e s de bon i t e s que dans l e s eaux où l e s 
températures à l a surface de l a mer a t t e i g n e n t en moyenne au moins 24°C. 
Bien qu'on trouve des eaux à ce t te température à l ' e s t du 30° de long i tude 
ouest (dans une zone relativement é t ro i t e et essent ie l lement s i t u é e au nord 
de l ' équa teu r ) , l a densité des l a r v e s à l ' e s t de c e t t e l ong i tude e s t t r è s 
fa ib le . Ces données, corroborées par ce l les qui concernent l a m a t u r i t é des 
poissons, l a i s s e n t penser que l e s bon i t e s f r a i e n t peu dans l e Pac i f ique 
o r i e n t a l . Vers l ' o u e s t à p a r t i r du 130° de long i tude oues t , l a l i m i t e 
nord-sud de l ' isotherme de 24° s ' é l a r g i t , tou t comme l a d i s t r i b u t i o n des 
bonites l a rva i r e s . La présence de bonites adultes pré-géni t r ices fondée sur 
l e s indices de développement des gonades, de bon i t e s j u v é n i l e s comme l e 
détermine l ' ana lyse du contenu stomacal de prédateurs t e l s que l e s thons e t 
l e s marlins e t en f in , de b o n i t e s l a r v a i r e s à p a r t i r des é c h a n t i l l o n s de 
p lanc ton l a i s s e penser que des bon i t e s g é n i t r i c e s sont p r é s e n t e s t o u t e 
l 'année entre 10° nord e t 10° sud e t q u ' e l l e s sont p r é s e n t e s en c e r t a i n e s 
saisons à des l a t i t udes aussi extrêmes que c e l l e s de Hawai, l a côte sud du 
Japon et l e nord de l a Nouvelle-Galles du Sud (Austra l ie) . On ne dispose pas 
de données suffisantes pour déf ini r avec cer t i tude l e s zones où est concentré 
l e f ra i dans ce t te vaste région. 
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Figure 9. Bonites marquées récupérées provenant de bancs sur lesquels ont été 

effectués des prélèvements d ' échan t i l lons de sang e t ayant passé 
plus de 90 jours en l i b e r t é . Les fréquences du gène es té rase sont 
indiquées pour l a p lupar t des bancs. Les deux l i g n e s courbes 
indiquent l e s l imites de l ' é t é et de l ' h ive r austraux proposées par 
Fujino (1972) pour l a sous-popula t ion de b o n i t e s de l ' o c é a n 
Pacifique occidental. 
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Figure 10. En ordonnée: mouvement net v e r s l ' e s t ( p o s i t i f ) , ou l ' o u e s t 
( n é g a t i f ) se lon l e s marques récupérées dans chaque banc . En 
abscisse: différence entre l a fréquence du gène esterase au sein du 
banc e t l a fréquence théor ique c a l c u l é e d ' a p r è s l ' a n a l y s e de 
régression de l a figure 3 . N est l e nombre d 'échant i l lons u t i l i s é s 
pour l ' ana lyse de régression, e t R l e coefficient de corrélat ion. 
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5.9 Résumé 

Les p a r t i c i p a n t s se s o n t mis g é n é r a l e m e n t d ' a c c o r d s u r l e s p o i n t s 
s u i v a n t s : i ) l e s données d i s p o n i b l e s l a i s s e n t penser q u ' i l e x i s t e un c l i n e 
dans l a f r é q u e n c e du gène e s t é r a s e dans l a zone de l a CPS, c e l l e - c i se 
n i v e l a n t à l ' e s t de l a P o l y n é s i e f r a n ç a i s e ; i i ) l a v a r i a b i l i t é de l a 
fréquence géné t ique de l 'EST diminue d ' oues t en e s t dans l a zone d ' a c t i o n de 
l a CPS; i i i ) l o r s q u e l ' o n p r o c è d e à un é c h a n t i l l o n n a g e d e s g r o u p e s 
c a r a c t é r i s é s par une h é t é r o g é n é i t é s i g n i f i c a t i v e , l ' a p p a r e n t e c o n c o r d a n c e 
s t a t i s t i q u e avec l e s d i s t r i b u t i o n s de phénotypes prévues en c a s d ' é q u i l i b r e 
de Hardy-Weinberg p o u r r a i t b i e n t e n i r à ce que l e t e s t ne pe rmet p a s de 
d i s t i n g u e r de p e t i t s é c a r t s par r appo r t à l ' é q u i l i b r e de Hardy-Weinberg ( p a r 
exemple un l é g e r e f f e t de Wahlund ou un l é g e r excédent d ' h é t é r o z y g o t e s ) ; i v ) 
dans une p a r t i e de l a zone é t u d i é e , d ' i m p o r t a n t e s q u a n t i t é s de b o n i t e s 
peuvent ê t r e c a r a c t é r i s é e s par des m i g r a t i o n s d i r e c t i o n n e l l e s n e t t e s ( p a r 
exemple d ' o u e s t en e s t ) e t l a p l u p a r t d e s b o n i t e s p a r c o u r e n t p e u t - ê t r e 
seulement une cour te d i s t a n c e ap rè s l e marquage, mais i l f au t p rocéde r à d e s 
ana lyses complémentaires des données du marquage, en p a r t i c u l i e r , pour t e n i r 
compte de l ' e f f o r t de r é c u p é r a t i o n des marques, avant de pouvoir é m e t t r e d e s 
hypothèses sur des modèles e x p l i c i t e s de m i g r a t i o n s ; v) l e s b o n i t e s f r a i e n t 
peu dans l ' o c é a n P a c i f i q u e o r i e n t a l e t v i ) i l y a p e u t - ê t r e i n t é r ê t à 
poursu iv re l ' a n a l y s e des données géné t iques du sang, a) en u t i l i s a n t t ous l e s 
é c h a n t i l l o n s d i s p o n i b l e s à p a r t i r de t o u t e s l e s s o u r c e s p l u t ô t que d e s 
s o u s - s é r i e s de données, b) en app l iquan t des ana lyses à v a r i a b l e s m u l t i p l e s 
e t a u t r e s ana lyses s t a t i s t i q u e s notamment, l o r s q u e c e l a e s t a p p r o p r i é , d e s 
données sur tous l e s l ocus po lymorphiques e t c ) en m e t t a n t au p o i n t , e t à 
l ' é p r e u v e , des modèles de s imu la t ion . 

6.0 STRUCTURES DE POPULATION : LES MODELES 

On s ' e s t posé l a q u e s t i o n de savo i r s ' i l é t a i t oppor tun d ' u t i l i s e r l e s 
s e u l s renseignements obtenus à p a r t i r de 1 ' e s t é r a s e pour formuler des modèles 
de s t r u c t u r e s de p o p u l a t i o n . La p l u p a r t d e s l o c u s e x a m i n é s é t a i e n t 
monomorphes ( a v e c une f r é q u e n c e g é n é t i q u e de 1,0) ou p r é s e n t a i e n t une 
v a r i a b i l i t é g é n é t i q u e f a i b l e e t non s y s t é m a t i q u e . Une i n t e r p r é t a t i o n 
p o s s i b l e : l e s groupes de b o n i t e s de l ' e s t e t de l ' o u e s t du Pac i f ique s e r a i e n t 
génétiquement t r è s proches . Ce r t e s , i l e s t impor tant de se demander pourquoi 
c e t t e grande s i m i l i t u d e géné t ique chez l a p l u p a r t des t hon idés , mais ce n ' e s t 
pas l a même chose que d ' e s s a y e r d ' e x p l i q u e r l a v a r i a b i l i t é géné t ique touchant 
c e r t a i n s l o c u s . A ce propos, l ' i d é e à é t é émise que l ' o n p o u v a i t se s e r v i r 
de c e t t e v a r i a b i l i t é , notamment dans l e l ocus EST, pour é l abo re r des modè l e s 
de s t r u c t u r e s de popula t ion . 

6.1 Première hypothèse : l a popula t ion "pa rmic t i aue" unique 

Ce modèle p o s t u l e l ' e x i s t e n c e dans l e Pac i f ique d 'une popu la t ion unique, 
avec des accouplements é q u i p r o b a b l e s e n t r e t o u s l e s i n d i v i d u s d ' u n e même 
géné ra t i on sur l ' ensemble de l a zone. La r ep roduc t ion peut se p r o d u i r e dans 
n ' impor te q u e l l i e u de p o n t e ( l e ou l e s l i e u x de p o n t e pouvan t ê t r e des 
s e c t e u r s c i r c o n s c r i t s au s e i n de l a d i t e z o n e ) , ma i s l e p o i s s o n ne r e v i e n t 
pas systématiquement à un po in t p r é c i s de l ' a i r e de ponte . 

On s ' e s t éga l emen t posé l a q u e s t i o n de s a v o i r s i c e t t e t r è s r i g i d e 
cond i t ion de brassage uniforme e t u n i v e r s e l é t a i t a c c e p t a b l e . En e f f e t , l a 
f o r m a t i o n d e s bancs a pour r é s u l t a t un r e g r o u p e m e n t n o n - a l é a t o i r e d e s 
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i n d i v i d u s , e t t ou te tendance à l ' accouplement à l ' i n t é r i e u r des bancs 
engendrerait une différenciat ion posi t ive . I l a donc été décidé de placer l e 
mot "panmictique" entre guillemets, compte tenu de l a formation des bancs e t 
de ce que l ' on pourrai t appe le r l e "brassage r é d u i t " . Autrement d i t , on 
postule entre l e s poissons ou l e s bancs, non plus un brassage universel , mais 
un brassage suffisant pour assurer une d i s t r ibu t ion uniforme de l a fréquence 
des gènes en l 'absence d'une sélect ion. 

Ce modèle permet d'expliquer l e cl ine observé pour l ' e s t é r a s e chez l a 
p o s t - r e c r u e : i l y a u r a i t chez l e s b o n i t e s r e l a t i vemen t s é d e n t a i r e s e t 
immatures un important gradient de sélect ion d i f f é r e n t i e l l e dans l a zone du 
Pacifique. Avant l e f r a i , su rv iendra i t chez l e s poissons un comportement 
dispersif vigoureux, qui p e r m e t t r a i t d ' a t t e i n d r e cet é t a t "panmict ique" . 
Pour que l e g r a d i e n t de l ' e s t é r a s e a p p a r a i s s e , i l f a u d r a i t q u e 
l 'échanti l lonnage du sang porte surtout sur l ' é t ape précédant l a d i s p e r s i o n . 
Compte tenu des données r ecue i l l i e s à pa r t i r des marques r écupé rées , de l a 
maturité sexuelle des poissons et de l a fréquence des d i f f é r e n t e s t a i l l e s 
dans l es bancs examinés, ce t te dernière hypothèse es t manifestement erronée. 

Ce modèle a donc été rejeté. 

6.2 Deuxième hypothèse : isolement par la distance -

cline continu 
Ce modèle postule un changement continu dans l a fréquence des gènes 

entre deux extrêmes dans une zone donnée ou un l ieu de ponte. Les mouvements 
des poissons ne sont pas l imi tés , e t l e s tendances s é l e c t i v e s é v e n t u e l l e s 
sont également continues et ont une d i s t r i b u t i o n uniforme. La p r o b a b i l i t é 
d'un accouplement entre deux i n d i v i d u s e s t fonc t ion de l a d i s t a n c e e n t r e 
l e u r s l i e u x de na i s s ances , e t i l n 'y a pas de r e s t r i c t i o n sur l e s f lux 
génétiques sur l 'ensemble de l a zone. 

Le cl ine dans l a fréquence du gène estérase est so i t un vest ige , en voie 
de d i s p a r i t i o n , d 'une ancienne dé r ive ou s é l e c t i o n g é n é t i q u e , s o i t un 
phénomène en t r e t enu par des v a r i a t i o n s géograph iques dans l e s f o r c e s 
sé lec t ives agissantes . La question de savoir comment ce cl ine est en t r e t enu 
est particulièrement in téressante dans un contexte de gestion des r e s s o u r c e s 
h a l i e u t i q u e s (vo i r paragraphe 7«3K On a o b s e r v é que des v a r i a b l e s 
écologiques t e l l e s que l a température de l ' e au à l a sur face e t l a s a l i n i t é 
présentent des gradients longitudinaux, ce qui est peut-ê t re , directement ou 
indirectement, à l ' o r i g ine de ce cl ine observé. 

Si l 'hypothèse d'une ancienne divergence génétique es t retenue, e t s i l a 
sé lect ion es t actuellement négl igeable , ce modèle p r é d i t un mouvement net 
nég l igeab le des g é n i t e u r s l e long du c l i n e ( a u t r e m e n t d i t , s ' i l y a 
d'importantes migrations avant l e f r a i , l e s bonites doivent retourner plus ou 
moins dans l a zone où e l l e s sont nées). Par contre, s ' i l y a une s é l e c t i o n 
s i g n i f i c a t i v e l e long du c l i n e , un e f f e t conjugué de s é l e c t i o n des 
pré-recrues et de dispersion pour ra i t ma in ten i r ce c l i n e . Autrement d i t , 
pour q u ' i l y a i t une for te dispersion, i l faudrait une f o r t e s é l e c t i o n . En 
poursuivant l ' a n a l y s e , on a r r i v e aux p r é v i s i o n s s u i v a n t e s : i ) dans l e s 
é c h a n t i l l o n s se t rouvant l e long du c l i n e , l a v a r i a n c e d e v r a i t ê t r e 
r e l a t i vemen t cons tan te^ par r appor t à l a v a r i a n c e q u i r é s u l t e r a i t du 

2 D 'après ce modèle d ' i so l emen t par l a d i s t a n c e , i l peut y a v o i r des 
différences de variance entre l e s échanti l lons l e long du c l ine , s ' i l y a 
eu f luc tua t ion des v a r i a t i o n s des f a c t e u r s s é l e c t i f s d 'une année sur 
l ' a u t r e , ou d'une l a t i t ude à l ' a u t r e . 
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modèle du paragraphe 6.4; i i ) i l devrait y avoir une corré la t ion pos i t ive 
entre la différence des fréquences génétiques entre deux échantillons le long 
du cline d'une part, et la distance longitudinale entre les lieux de capture 
d'autre part; i i i ) le cline devrait être stable dans le temps, à moins q u ' i l 
n'y a i t d' importantes var ia t ions écologiques temporelles provoquant un 
phénomène de sélection; enfin, iv) s ' i l y a une dispersion d i rec t ionne l le 
nette des adultes matures à un niveau s ignif icat i f , i l devrai t également y 
avoir un mouvement directionnel net de pré-géniteurs dans le sens opposé. 

Ce modèle prévoit un grand impact de la pêche localisée sur la pêcherie 
concernée et jusqu'à une cer taine distance au-delà de ce t te pêcherie, en 
fonction de l ' importance des migrations entre zones vois ines e t de l a 
dispersion avant le f ra i . A long terme, la pêche localisée a f fec te ra i t une 
zone plus vaste qui s e r a i t fonction du f ra i in te r zones sur p l u s i e u r s 
générations. A moins que la dispersion des géniteurs, et donc la sé lec t ion , 
soient extrêmement accusées, l'impact des pêches sur les points extrêmes du 
cline serait minime. Toutefois, i l est impossible de quantifier l ' i n t e n s i t é 
et l'étendue géographique de l ' i n t e r a c t i o n entre pêcheries voisines sans 
connaître l'importance et la nature du mouvement (pré-géniteurs, géni teurs , 
mouvement aléatoire ou directionnel). 

Dans l 'hypothèse où l e cl ine est dû à des divergences géné t iques 
anciennes ( i l doit y avoir une dispersion négligeable chez l e s géni teurs 
d'une même génération ou alors une migration des poissons immatures, avec 
retour au lieu de naissance), on peut s'attendre à ce que l'impact des pêches 
soit géographiquement limité, et qu ' i l ne s'étende en tout cas pas au-delà 
des zones concernées par la migration des pré-géniteurs. 

Cette hypothèse a été retenue en vue d'un examen supplémentaire. 

6.3 Troisième hypothèse ; isolement par la distance -
cline "en escalier" 

Ce modèle ressemble beaucoup au modèle précédent, à cela près que l a 
progression géographique de la fréquence génétique est graduée, en raison de 
restrict ions part iel les des mouvements le long d'une pa r t i e du gradient du 
c l ine . Autre éventua l i t é : i l pourrai t y avoir des plages de sé lec t ion 
intense le long du cline. Dans les deux cas, la distribution des fréquences 
génétiques est discontinue. L'on a proposé de se l imiter à l ' é tude de cinq 
états intermédiaires au plus. En effet, on avait déduit l 'existence de cinq 
"concentrations" d 'après l e diagramme présentant l a fréquence du gène 
estérase en fonction de la longitude (paragraphe 5.1). I l va sans di re que 
l 'on pourrait varier le nombre d 'états intermédiaires étudiés; d 'autre par t , 
i l ne faut pas négliger l a c o n c e n t r a t i o n l o n g i t u d i n a l e de l ' e f f o r t 
d'échantillonnage. 

Ce modèle prévoit les phénomènes suivants : i ) les d iscont inui tés dans 
la fréquence génétique de chaque locus devraient se s i tuer aux mêmes seui l s 
s i ces é t a t s intermédiaires sont dus à des bar r iè res qui empêchent l e 
mouvement génétique et s i l e s a l l è l e s sont soumis aux mêmes facteurs de 
sé lec t ion; d ' au t re par t , i i ) dans ce modèle l e r appo r t e n t r e AP, l a 
différence entre l e s fréquences génétiques de deux échant i l lons , et l a 
distance géographique entre les échantillons, ne doit pas ê t r e l a même que 
dans le modèle précédent. 
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I l a é té observé que l a g e s t i o n des r e s s o u r c e s h a l i e u t i q u e s s e r a i t 
différente selon q u ' i l y aura i t un mouvement s i g n i f i c a t i f d ' i n d i v i d u s e n t r e 
l e s é t a t s intermédiaires ou non. D'une façon générale, ce modèle p r é v o i t , à 
l ' i n t é r i e u r de chacun des é t a t s i n t e r m é d i a i r e s , un p lus f o r t impact de l a 
pêche que l e modèle précédent (dans l e cas d'une division de l a pente en cinq 
étapes équidis tantes , chacune couvrant un cinquième de l a distance e n t r e l e s 
points extrêmes du c l i ne ) . 

I l a é té décidé de r e t en i r ce t te hypothèse en vue d'un examen u l t é r i eu r . 

6.4 Quatrième hypothèse : plusieurs sous-groupes de géniteurs 
aux extrémités or ienta le et occidentale de l a zone étudiée 

Ce modèle postule un cl ine produit par l e contact de deux sous-groupes 
séparés à l ' o r i g i n e ou ayant des coefficients de sé l ec t ion d i f f é r e n t s . Les 
hypothèses qui sous-tendent ce modèle sont l e s s u i v a n t e s : i ) i l e x i s t e au 
moins deux groupes de géniteurs aux deux extrémités du c l ine ; i i ) l a zone de 
brassage est une zone de fa ib le hybridation, peut-être une zone où l e taux de 
réuss i t e du f ra i es t fa ible (une "dépression" génétique). 

Les prévisions du modèle sont l e s suivantes : i ) i l e x i s t e une zone où 
l a fréquence génétique e s t cons t an t e , s u i v i e d 'un c l i n e e t d 'un deuxième 
plateau; i i ) l a variance des fréquences génétiques est bien supé r i eu re dans 
l a zone de brassage à ce l les des points extrêmes; enfin, i i i ) on doit pouvoir 
mesurer un effet Wahlund dans l a zone de b ras sage , à cond i t ion d ' a v o i r un 
échanti l lon suffisamment grand. 

D'après ce modèle, l a pêche dans l a zone de brassage d e v r a i t avo i r un 
impact fa ib le ou nul sur l e s sous-groupes de g é n i t e u r s aux ex t r émi t é s (on 
suppose une migra t ion p r é - f r a i nég l igeab le des poissons appar tenan t aux 
groupes de géniteurs vers l a zone de brassage). De même, l ' e x p l o i t a t i o n de 
l ' un de ces deux sous-groupes de géniteurs ne devrai t avoir qu'une in f luence 
négligeable sur l ' a u t r e , mais pourrait se r e s sen t i r dans l a zone de brassage. 
L'importance de l ' impact de l a pêche aux ex t r émi t é s sur l a zone c e n t r a l e 
dépend du taux de migrat ion ve r s c e t t e zone c e n t r a l e , de l a c o n t r i b u t i o n 
r e l a t i v e à c e t t e zone du sous-groupe e x p l o i t é , e t , bien évidemment, de 
l ' i n t e n s i t é de l a pêche. 

I l a é té décidé de r e t e n i r ce modèle en vue d'un examen u l t é r i eu r . 

6.5 Cinquième hypothèse : l e modèle des migrations 
de poissons 

Ce modèle f a i t cont repoids aux modèles p récéden ts qui p o s t u l e n t des 
hypothèses sur la s t ructure génétique ou de f r a i des po i s sons . I c i , l ' o n 
considère que l e s mouvements de poissons entre et à l ' i n t é r i e u r des zones que 
l 'on peut considérer comme des zones de pêche intensive, sont fonct ion de l a 
migration, de l a mortal i té na ture l le , et de l a m o r t a l i t é par l a pêche. On 
pourrai t estimer l e s coefficients de migration pour chacune de ces zones à 
pa r t i r des renseignements obtenus à l ' a i d e du marquage. I l f a u d r a i t a l o r s 
postuler une population i n i t i a l e donnée dans chacune de ces zones , avec une 
s t r a t i f i c a t i o n par l a t a i l l e ( l a t a i l l e é t a n t un i n d i c a t e u r d ' â g e ) . 
D'éventuels ajustements t iendraient compte de l a croissance. 

Les prévisions sur l ' impact in te r zones de l a pêche por tera ient sur des 
cohortes uniques. La v a l i d i t é du modèle pou r r a i t ê t r e évaluée sur l a base 
des marques récupérées et des s t a t i s t i ques de pêche. 
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T o u t e f o i s , on ne p o s s è d e pas l e s c o n n a i s s a n c e s n é c e s s a i r e s à 
l ' e s t imat ion des paramètres d'abondance, de morta l i té , de v u l n é r a b i l i t é à l a 
capture, e t de migration. Par conséquent, l e s r é s u l t a t s obtenus ne s e r a i e n t 
pas f i ab les . I l a néanmoins été observé que s i un t e l modèle ne c o n s t i t u a i t 
au départ qu'une simplif icat ion de l a r é a l i t é , i l s 'en r a p p r o c h e r a i t au fur 
et à mesure que des données supplémentaires s e r a i e n t r e c u e i l l i e s . D ' a u t r e 
p a r t , on p o u r r a i t u t i l i s e r des paramètres de d i f f é r e n t e s v a l e u r s pour 
déterminer l a s ens ib i l i t é du système. On a u r a i t donc l à un préc ieux o u t i l 
pour l a quant i f icat ion des impacts i n t e r zones des pêcheries à court terme. 

7.0 £XHJJi£2E 

Les par t ic ipants du groupe ont e n s u i t e réexaminé l e s o b j e c t i f s de l a 
réunion (voir INTRODUCTION). Deux questions se sont notamment posées : i ) l a 
pêche en un l i eu donné i n f l u e r a - t - e l l e sur l a pêche (ou sur l e s p o s s i b i l i t é s 
de pêche) en d 'au t res lieux? i i ) peut-on déterminer un champ spa t io- tempore l 
pour l a gestion des ressources halieutiques? Autrement d i t , pour une pér iode 
donnée, quelle es t l 'é tendue de l a zone géographique qui d o i t ê t r e p r i s e en 
compte? Les par t ic ipants ont été pr iés d'exposer l e u r poin t de vue e t l e u r 
in te rpré ta t ion des données génétiques pour chacun des modèles présentés. Les 
i n t e r p r é t a t i o n s c i - d e s s o u s se d é g a g e n t des e x p o s é s i n d i v i d u e l s des 
p a r t i c i p a n t s . E l l e s s o n t f o r m u l é e s en d é t a i l pour c o u v r i r l e p l u s 
complètement possible l e s d i f férents points de vue du groupe. 

7.1 Première interprétation 

Si l ' on part de l 'hypothèse que l e cl ine d 'es térase est continu, s t a b l e 
dans l e temps e t causé par une s é l e c t i o n d i f f é r e n t i e l l e des g é n o t y p e s 
d 'es térase dans des zones définies longitudinalement; e t qu ' au s e i n du l i e u 
de ponte , l a fréquence du gène e s t é r a s e chez l e s a d u l t e s é t u d i é s e s t 
représentat ive de l a fréquence de ce même gène chez l es adultes g é n i t e u r s de 
l a même zone, i l s ' ensu i t que: i ) quand l e s la rves , juvéni les et p r é - a d u l t e s 
ne se d i s p e r s e n t pas sur de grandes d i s t a n c e s (de l ' o r d r e de 5 ° ) , l a 
s é l e c t i o n durant ces t r o i s é tapes de c ro i s sance d o i t ê t r e t e l l e que l a 
fréquence génétique chez l a progéniture est analogue à c e l l e des g é n i t e u r s , 
e t que i i ) quand l e s la rves , juvéni les , et pré-adultes se d i s p e r s e n t sur de 
grandes distances, l a sélect ion durant ces étapes produit chez l a progéniture 
des fréquences génétiques analogues à ce l les qui prévalent dans l a r ég ion où 
ce t te progéniture est capturée à l ' é t a t de j eunes a d u l t e s . Dans l e s deux 
cas , l e s déplacements d ' a d u l t e s e n t r e des zones n ' ayan t pas l e s mêmes 
c o e f f i c i e n t s de s é l e c t i o n engendrent une h é t é r o g é n é i t é des f r é q u e n c e s 
génétiques dans l e s échanti l lons d 'adul tes capturés dans l a même zone. 

Compte tenu des données du marquage, i l s emble ra i t q u ' i l y a i t une 
dispersion net te des adultes vers l ' e s t (ent re 10°N e t 10°S). S ' i l en e s t 
vraiment a in s i , i l doit y avoir une dispersion net te des la rves , juvéniles et 
pré-adultes vers l ' oues t . 

I l s ' ensu ivra i t que: i ) l a dispersion des j u v é n i l e s e t a d u l t e s sur de 
grandes distances est possible et probable; e t i i ) l a sé lec t ion es t p r é sen t e 
durant tout l e cycle b io log ique e t f a v o r i s e l e gène e s t é r a s e dominant à 
l ' oues t tout en l e défavorisant à l ' e s t . 

Par conséquent, sur p l u s i e u r s g é n é r a t i o n s , i l p o u r r a i t y avoi r une 
i n t e r a c t i o n e n t r e t o u t e s l e s composantes d ' u n e p ê c h e r i e de b o n i t e s . 
L ' importance e t l a dimension tempore l le de c e t t e i n t e r a c t i o n s e r a i e n t 
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fonction des taux de dispersion moyens e t des d i s t a n c e s parcourues par l e s 
immatures et l e s adul tes . 

D'après ce t te in te rpré ta t ion , une d é f i n i t i o n d é f i n i t i v e des zones de 
gestion devrai t se baser sur l ' é tude e t l a connaissance de l a d i s p e r s i o n e t 
de l a sé lec t ion à t o u t e s l e s é tapes du cycle b io log ique . L ' ana lyse des 
données du marquage fournira des informations sur l e s déplacements d 'adul tes , 
mais i l faut reconnaître que ces mouvements ne sont pas forcément étroitement 
corrélés avec l e flux génétique, s u r t o u t quand i l y a r e t o u r des po issons 
vers l e point de d é p a r t . Le p r i n c i p a l o b s t a c l e à l a connaissance de l a 
s t ructure des populations de bonites es t l 'absence d ' in format ions sur l e u r s 
habitudes de reproduction et sur l e début de leur cycle biologique. 

Lors de l'examen de ce t te in te rpré ta t ion , i l a été noté que l ' o n a v a i t 
omis de poser l a question cr i t ique de savoir s i l e s adultes revenaient frayer 
dans leur propre l i e u de na i s sance . Tou te fo i s , c e t t e ques t i on e s t l i é e 
simplement à un équi l ibre entre l a sé lect ion e t l a dispersion. Par exemple, 
s i l a s é l e c t i o n e s t t r è s f a i b l e , l e s a d u l t e s doivent r e t o u r n e r au même 
endroit défini dans des l imi tes é t r o i t e s . Par con t r e , s i l a s é l e c t i o n e s t 
for te dans l e s é t a t s immatures, l a f i d é l i t é au l i e u de na issance n ' e s t pas 
forcément aussi accusée, et une for te dispersion des adultes engendrerait une 
importante variance de l a fréquence génétique en tous l ieux (par opposition à 
une fa ib le dispersion des adul tes ) . 

Les renseignments de marquage, après correction pour compenser l ' e f f o r t 
de récupération et l a v i tesse de migration, devraient permettre de quant i f ier 
dans une certaine mesure l e mouvement des a d u l t e s . L'on n ' a pu se me t t r e 
d'accord sur l a question de savoir s i l e s r é s u l t a t s de marquage d i s p o n i b l e s 
au moment de l a réunion indiquaient une d i s p e r s i o n n e t t e des a d u l t e s ve r s 
l ' e s t . La question es t en cours d'examen. 

L'idée a été émise que l ' augmentat ion à l ' o u e s t de l a va r iance de l a 
fréquence du gène e s t é r a s e i n d i q u a i t que l e s poissons à l ' o u e s t vena ien t 
d 'une plus grande v a r i é t é de l i e u x de f r a i , avec des c o e f f i c i e n t s de 
sé lec t ion influencés par des environnements d i f férents . 

Manifestement, dans cet te hypothèse, l e p o t e n t i e l s p a t i a l e t temporel 
des in te rac t ions entre pêcheries est fonction de l a propension des bonites au 
retour à leur l i eu de naissance, du degré de dispersion, e t du caractère plus 
ou moins direct ionnel de c e l l e - c i . 

7.2 Deuxième in te rpré ta t ion 

Soit l e s hypothèses suivantes: l a sé lec t ion ( s i s é l e c t i o n i l y a) e s t 
antérieure au recrutement; i l e x i s t e , à p a r t i r du l i e u de rec ru tement , un 
mouvement de dispersion omnidirectionnel; i l y a isolement par l a d i s t a n c e ; 
l e s pré-recrues ne se déplacent pas beaucoup, ou a l o r s de façon a l é a t o i r e ; 
l e s concentrations de bonites résu l ten t du brassage de di f férents groupes de 
géniteurs (provenant d 'une seu le zone de r e c r u t e m e n t ) ; l ' i n t é g r i t é de l a 
concentration est maintenue après recrutement; enfin, l a fréquence génét ique 
mesurée au moment du recrutement ou après (à l ' i n t é r i e u r du t e r r a in de ponte 
(entre 15°N et 15°S) r e f l è t e l a fréquence génét ique " r é e l l e " en ce poin t 
précis sur l a pente longi tudinale . 
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Dans ces c o n d i t i o n s , en cas de s é l e c t i o n impor tan te , l a f r équence 
génétique d'une concentration au moment du recrutement ou postérieurement es t 
fonction du l i eu d 'or igine e t doit permettre de l ' i d e n t i f i e r (en fonc t ion de 
l a v a l e u r "moyenne" de l a f r é q u e n c e du gène e s t é r a s e - r é g r e s s i o n 
l o n g i t u d i n a l e ) , e t l ' o n peut d é t e r m i n e r , en f o n c t i o n des f r é q u e n c e s 
génétiques, l ' o r ig ine sur l e cl ine de tout groupe cap turé à l ' e x t é r i e u r du 
l i eu de f r a i , ou, à un stade u l t é r i eu r du cycle de v ie , dans l e s tropiques. 

Dans des conditions de fa ible sélect ion (ou d'absence de s é l e c t i o n ) , l a 
fréquence génétique dans une concentration au moment du recrutement e s t l e 
p rodu i t de l a s é l e c t i o n , de l a fréquence géné t ique des p a r e n t s , e t des 
phénomènes de brassage. I l en résu l t e une fréquence génétique de recrutement 
approchant l a moyenne du poin t de rec ru tement , mais avec une v a r i a n c e 
supérieure à ce l le du modèle à s é l e c t i o n f o r t e . L'on peut s i t u e r l e l i e u 
d 'or igine des groupes qui se t rouvent en dehors du l i e u de f r a i ou, à un 
stade u l t é r ieur du cycle biologique, dans l e s tropiques, mais avec un degré 
de confiance moindre que dans l e s conditions de sélect ion fo r t e . 

Aucun des deux exemples c i - d e s s u s ne permet de p révo i r l e s f u t u r s 
déplacements de poissons à p a r t i r de l a fréquence géné t ique au moment de 
l 'échanti l lonnage (à moins que l ' on postule l e retour des poissons v e r s l e u r 
l i eu de naissance). 

Selon c e t t e i n t e r p r é t a t i o n , l e s c o n c e n t r a t i o n s de g r o 3 p o i s s o n s 
devraient présenter une plus grande variance de l a fréquence géné t ique dans 
une zone donnée que l e s c o n c e n t r a t i o n s de p e t i t s po i s sons ; en e f f e t , l e s 
grands po issons ont subi un p lus important b ra s sage . D 'au t re p a r t , l a 
va r i ance de l a fréquence géné t ique d 'un é c h a n t i l l o n d e v r a i t p e r m e t t r e 
d'estimer l 'é tendue longitudinale des l ieux d 'or igine des poissons. 

Lors des débats, i l a été souligné une nouvelle fo is que l a présence ou 
l 'absence d'un phénomène de retour au l ieu d 'or igine é ta ien t importantes pour 
l a g e s t i o n des r e s s o u r c e s . L ' ana lyse des données de marquage p o u r r a i t 
permettre de voir s i l e s adultes présentent une dispersion d i r e c t i o n n e l l e e t 
s ' i l s r e t o u r n e n t à l e u r l i e u de na i ssance pour y f r a y e r . Par a i l l e u r s 
(paragraphe 5 . 5 ) , des doutes a v a i e n t é t é émis q u a n t à l ' o p p o r t u n i t é 
d ' a t t r i bue r une "origine" géographique spécifique ou un ensemble d ' o r i g i n e s 
géographiques à des poissons après recrutement, en fonction de leur fréquence 
génétique. On s ' e s t posé l a question de savoir dans q u e l l e mesure é t a i e n t 
val ides l e s hypothèses concernant l ' i n t é g r i t é des bancs ( c o n c e n t r a t i o n ) , l a 
s é l e c t i o n , l ' e s t i m a t i o n de l a f r équence g é n é t i q u e " r é e l l e " au " l i e u 
d 'or ig ine" en fonction des fréquences génétiques moyennes des post-recrues au 
l i eu de f r a i , e tc . 

7.3 Troisième interprétation 

I l e x i s t e r a i t un cline dans une pa r t i e du domaine des b o n i t e s dans l e 
Pacifique occidental et cent ra l , ce qui impliquerait une s t ruc tu ra t ion de l a 
population. Le cl ine s e r a i t l i n é a i r e sur l 'ensemble des t e r r a i n s de ponte , 
ce qui indiquerai t un effet s é l ec t i f sur l e s juvéni les . Toutefois, i l s e r a i t 
p la t sur l e Pacifique or ienta l où l ' on considère que l e f ra i est négligeable. 
Le cl ine se t r o u v e r a i t dans un é t a t d ' é q u i l i b r e dynamique, sans que l e s 
données r e c u e i l l i e s nous permettent de di re combien de temps cet équi l ibre va 
durer. Le cl ine dans l ' e s t é r a s e peut ê t re expliqué par dif férents mécanismes 
d'évolution; i l se maintient peut-être grâce à l ' e f f e t conjugué de p l u s i e u r s 
f a c t e u r s que nous ne sommes pas en mesure de c i r c o n s c r i r e à p a r t i r des 
données disponibles. 
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Pour élaborer ce que l ' on pourrai t appeler des s t r a t ég ies g e s t i o n n a i r e s 
"optimales", i l es t essent ie l de comprendre comment l e c l i n e se m a i n t i e n t . 
Tou te fo i s , à ce s t a d e , l ' a n a l y s e des données de 1 ' é l e c t r o p h o r è s e e t du 
marquage n 'a pas progressé suffisamment pour nous permettre de départager l e s 
d i f f é r e n t e s hypothèses : c a r a c t è r e a l é a t o i r e de l a d i s p e r s i o n , f a i b l e 
sé lect ion avec fa ible d i s p e r s i o n , f o r t e s é l e c t i o n avec f o r t e d i s p e r s i o n , 
pente continue, "en esca l ie r" , ou représentant une zone c e n t r a l e de con tac t 
entre deux ou p l u s i e u r s u n i t é s de g é n i t e u r s r e l a t i v e m e n t homogènes. La 
poursuite de l ' exp lo i t a t i on des données "génét iques" p o u r r a i t appor te r des 
contributions, cer tes , mais i l faudrai t beaucoup de nouvel les données pour 
avoir une vér i tab le idée des i nc idences de l a g e s t i o n sur l e s p ê c h e r i e s . 
Cela s 'expl ique par l a f a i b l e puissance des méthodes géné t iques dans l a 
s i tua t ion en question. 

On est tenté de parler d 'é tapes , et de l'homogénéité des u n i t é s , a l o r s 
qu 'on ne d ispose pas d 'une v é r i t a b l e base qui p e r m e t t r a i t de l e f a i r e , 
c ' e s t - à -d i r e l a v a r i a b i l i t é de l 'hé térogénéi té d'une zone à l ' a u t r e . On e s t 
également t e n t é de p r e n d r e l a d i s t a n c e g é n é t i q u e ( p a r exemple l e s 
coefficients de parenté) comme base pour l ' é l a b o r a t i o n d 'une s t r a t é g i e de 
gestion. Sur l e plan analytique, cela n ' e s t p e u t - ê t r e pas faux, mais à ce 
s t ade ce s e r a i t prématuré , vo i r e e r roné . Des l acunes dans l e s données 
r e c u e i l l i e s risquent de donner l ieu à des a r te fac ts numériques et de conduire 
à des conclusions fausses. 

I l est important de comprendre que l a ques t ion du r e t o u r v e r s l e l i e u 
d 'or ig ine , de l 'é tendue et de l'emplacement des l ieux de ponte e t des zones 
d ' a l i m e n t a t i o n , a i n s i que du degré de s é l e c t i o n , e s t e s s e n t i e l l e pour 
amél iorer no t re compréhension de l a s t r u c t u r a t i o n de l a popula t ion des 
bonites. Pour l ' i n s t a n t , on peut probablement r e t e n i r l ' h y p o t h è s e qu 'une 
par t ie de l a zone CPS ser t de "zone-frayère" aux poissons mig ra t eu r s venant 
du Pacifique or ien ta l ou d ' a i l l e u r s , e t que l a pêche dans ces zones r i s q u e 
d'avoir une influence a l lan t bien au-delà. Pour affiner l ' ana lyse , i l a é t é 
suggéré de réexaminer toutes l e s données d ' é l e c t r o p h o r è s e , de l e s comparer 
avec des analyses plus dé t a i l l ée s des données du marquage e t aut res données, 
puis, éventuellement, en fonction des questions i n t é r e s s a n t l a g e s t i o n , de 
proposer un ou plusieurs nouveaux programmes d 'une por t ée l i m i t é e e t d 'une 
grande rigueur expérimentale. 

Les commentaires r e c u e i l l i s sur ce t te in te rpré ta t ion é ta ient quelque peu 
contradic toi res . Pour cer ta ins , sur l a base des carac tér i s t iques géné t iques 
du sang, l ' on ne peut a l l e r au-delà de l 'hypothèse selon laquel le i l y a une 
c e r t a i n e forme de s t r u c t u r a t i o n de l a p o p u l a t i o n des b o n i t e s dans l e 
Pacifique, e t en procédant à l ' a n a l y s e des données r e c u e i l l i e s , e t en l e s 
comparant avec l e s autres types de données, notamment ce l les du marquage, on 
ne pourrai t c i rconscr i re davantage l a forme probable de cet te s t r u c t u r a t i o n . 
Cet av i s concorde avec l a deuxième hypothèse formulée c i - d e s s u s . Pour 
d 'au t res , on peut formuler des a v i s fondés à l ' é g a r d de quelques grandes 
questions de gestion concernant l ' e f f e t potent ie l à court terme de l a pêche, 
mais ces conseils s 'appuieraient grandement sur l ' é tude des déplacements des 
poissons à l ' a i d e du marquage, l e s données géné t iques se rvan t de base à l a 
confrontation avec des hypothèses de mouvement élaborées à p a r t i r des données 
de marquage. 

7.4 Quatrième in te rpré ta t ion 

Les données r e c u e i l l i e s feraient apparaî tre un gradient e s t - o u e s t dans 
l a fréquence du gène es térase , l a va r i ance du g r a d i e n t s e r a i t environ dix 
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fois supérieure à celle que donnerait un échantillonnage binomial, et l a 
variance de la partie occidentale du gradient serait environ quatre fois plus 
importante que la variance de la partie orientale. 

La variance, plus grande que prévue, pourrai t s 'expliquer par une 
migration s ign i f i ca t ive des adultes après leur r ec ru temen t , e t ap rès 
sélection. On peut formuler deux hypothèses sur l'emplacement des l ieux de 
reproduction; i) i l existe un fort gradient de sélection des pré-recrues dû à 
la ponte dans des zones auxquelles les adultes ont une for te probabi l i té de 
retourner, mais avec une faible probabilité de retour au lieu précis de leur 
naissance. 

Probabilité d'accouplement entre deux 
individus en fonction de la distance 
entre leurs lieux d'origine 

o 
distance entre les 

lieux d'origine 

i i ) un gradient de sélection faible ou nul agissant sur l e s pré-recrues qui 
retournent à leur lieu d'origine défini par des limites étroites. 

Probabilité d'accouplement entre deux 
individus en fonction de la distance 
entre leurs lieux d'origine 

o 
distance entre les 

lieux d'origine 

La variance plus importante à l ' oues t pourrai t s 'expliquer par un 
brassage accru des adultes (vérifiable à l 'a ide des données de marquage, mais 
pas encore vérif ié) . La largeur de l ' incrément de variance (en distance 
géographique), sur le gradient pour d i f férentes longitudes, pourrai t ê t r e 
comparée à l a moyenne de l a distance de brassage des adultes calculée à 
p a r t i r des données de marquage. I l e s t p e u t - ê t r e p o s s i b l e a u s s i de 
départager ces deux explications en examinant les fréquences génétiques dans 
un modèle comportant d i f f é r e n t s niveaux de m o r t a l i t é s é l e c t i v e . 
L'explication i i ) pourrait être ut i l isée pour prédire une augmentation de l a 
variance s'expliquant par les différentes largeurs des zones de brassage. 
Enfin, i l s e r a i t bon d 'é tudier davantage d 'échant i l lons à l ' o u e s t des 
longitudes examinées jusqu'à présent. 

D'une manière générale, cette interprétation postule une dispersion non 
directionnelle et le retour au lieu d'origine dans une mesure plus ou moins 
grande. I l est pour l ' ins tant diffici le de confirmer ces hypothèses à l 'a ide 
des données disponibles . L'hypothèse de l ' i n t é g r i t é des bancs après 
recrutement, une fois démontrée, corroborrerait cette interprétation, mais i l 
ne s ' a g i t nullement l à d'une condition nécessaire . Par a i l l e u r s , l e s 
interactions entre pêcheries dépendent dans une grande mesure du degré de 
dispersion, de migration et de retour au lieu d'origine. 
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Durant l e s débats, i l a é t é noté que l ' i d é e d 'une augmentation ve r s 
l ' oues t de l a variance de l a fréquence du gène e s t é r a s e é t a i t généralement 
admise. Cette augmentation pourrai t s 'expliquer par l a p lus grande étendue 
et l a plus grande d ivers i t é des zones pouvant servir à l a r ep roduc t ion dans 
l e Pacifique occidental, et notamment par l a plus grande étendue l a t i t ud ina l e 
(comme l e montrent d i f férents indices t e l s que la d i s t r ibu t ion des larves , l a 
tempéra ture favorab le de l ' e a u , l a présence de t e r r e s , e t c . ) , d ' o ù un 
meilleur potent iel de reproduction dans des zones écologiquement d i f férentes . 
On a proposé de prélever des échan t i l l ons de sang en des p o i n t s extrêmes, 
dans l ' e s t e t l ' oues t de l ' o c é a n Ind ien , car on y t rouve moins de masses 
t e r r e s t r e s e t de monts sous-mar ins , donc une moindre h é t é r o g é n é i t é de 
l'environnement, ce qui en principe devrait entraîner une v a r i a b i l i t é moins 
grande dans l a fréquence génétique. 

8.0 CONCLUSIONS ET RECOMMANDATIONS 

L'exploi ta t ion des données génétiques du sang permet d'affirmer au moins 
ceci : i l y a une s t r u c t u r e de popula t ion chez l e s bon i t e s du Pac i f ique ; 
autrement d i t , e l l e s ne const i tuent pas une popula t ion "panmict ique" . Si 
l ' on t i en t compte des données du marquage, on peut en conclure sans t rop 
s 'aventurer qu 'entre l e s points longitudinaux extrêmes dans l a zone é t u d i é e , 
i l n'y a pratiquement pas un brassage à court terme s u f f i s a n t pour i n f l u e r 
sur l'abondance générale de l ' espèce . 

Tous l e s modèles env i sagés , sauf l e premier , comportent l ' i d é e de 
l ' isolement par l a dis tance: l e s géniteurs d'une région donnée se mélangent 
avec l e s géniteurs des r ég ions v o i s i n e s , l e degré de brassage e n t r e deux 
zones étant une fonction décroissante de l a distance qui l e s sépare. On n ' a 
pas pu confirmer l ' ex i s tence de groupes de bonites génétiquement i s o l é s qui 
seraient séparés par des l imi tes géographiques s t a b l e s , hypothèse formulée 
par Fujino (1972, 1976). En outre, sur l a base des données r e c u e i l l i e s , nous 
ne souhaiterions pas nous hasarder à d é f i n i r des l i m i t e s permanentes pour 
l ' i n t e r a c t i o n entre pêcheries dans des zones v o i s i n e s . I l e s t imposs ib le 
d 'avoir une idée de l ' é t e n d u e géographique de ces zones sur l a base des 
analyses génétiques. La poursuite de l ' exp lo i t a t i on des données de marquage 
permettra peut-être de mieux délimiter ces zones , mais ne s u f f i r a pas pour 
décrire l e s s t ruc tures de population. 

A ce stade, i l n ' e s t pas possible, avec l e s seules données géné t iques , 
ou même avec l'ensemble des données géné t iques , de marquage e t a u t r e s , de 
t i r e r des conclusions plus précises sur l e s rapports en t re l e s b o n i t e s dans 
différentes par t i es de l a zone, l eurs déplacements, l eurs l ieux de naissance, 
e t c . Cela devrai t d ' a i l l e u r s apparaî tre clairement à l a l e c t u r e du p résen t 
document, qui comporte toute une va r ié té de modèles et d ' i n t e rp ré t a t ions . 

Avant de formuler une hypothèse unique qui donnera i t l a m e i l l e u r e 
descript ion de l a s t ructure de population, i l convient de se poser p l u s i e u r s 
ques t i ons impor t an te s . Par exemple: i ) q u e l l e e s t l ' i m p o r t a n c e de l a 
sélect ion, de l a dispersion, e t de l ' i n t e r a c t i o n entre ces deux phénomènes, 
dans une zone donnée? Y a - t - i l réellement une sélect ion, ou l e c l i n e e s t - i l 
l e r é s u l t a t d ' u n e " d é r i v e " g é n é t i q u e ? i i ) Y a - t - i l une d i s p e r s i o n 
di rec t ionnel le net te des géniteurs et une dispersion opposée des immatures? 
Les g é n i t e u r s r e v i e n n e n t - i l s à l e u r l i e u de na i s sance , l e f r a i e s t - i l 
concentré dans l e temps et dans l ' e s p a c e ? i i i ) D ' a u t r e s q u e s t i o n s p o r t e n t 
sur l a nature de l a sélect ion estérasique: à quel moment du cycle b io log ique 
de l a bonite i n t e r v i e n t - e l l e ? Quel e s t l e vec teur écologique? I l s e r a i t 
manifestement in téressant de comparer l e s fréquences génétiques des larves e t 
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juvéniles avec ce l les des adultes capturés au même moment et au même endroit . 
iv) Quelques questions importantes se posent à propos des bancs de bon i t e s : 
ces bancs r ep résen ten t - i l s des groupes de g é n i t e u r s ? S o n t - i l s des u n i t é s 
intégrées? Le r e s t e n t - i l s , e t dans l ' a f f i rmat ive , combien de temps? 

En résumé, l a seule analyse des échant i l lons de sang p r é l e v é s sur l e s 
bonites capturées à l a l igne ne peut donner qu'une idée générale du brassage, 
e t n ' é c l a i r e que for t peu l e s problèmes de s t r u c t u r a t i o n de popula t ion qui 
ont des i nc idences sur l a g e s t i o n . Le groupe d ' é t ude e s t a r r i v é à l a 
conclusion que l a poursuite de l a s t r a t ég ie ac tue l le de prélèvement du sang 
des bonites ne p e r m e t t r a i t pas d ' a m é l i o r e r de façon s i g n i f i c a t i v e no t re 
compréhension de l a s t ructure de population de l 'espèce dans l e Pacifique. 

Le groupe s ' e s t déclaré favorable à l a poursuite de l ' ana lyse de t o u t e s 
l e s données géné t iques d i s p o n i b l e s , avec e x p l o i t a t i o n des données de 
marquage. On espère en t i r e r une m e i l l e u r e compréhension des a s p e c t s 
spatio-temporels du brassage des bonites. Néanmoins, force es t de c o n s t a t e r 
q u ' i l r es te ra de sérieuses lacunes dans notre connaissance de l a s t ructure et 
de l ' é c o l o g i e de l a popula t ion des b o n i t e s . Ces l acunes d e v r o n t ê t r e 
comblées, au moins en p a r t i e , s i l ' o n v e u t c o n s e i l l e r au mieux l e s 
responsables de l a pol i t ique de pêche des b o n i t e s dans l a zone de l a CPS. 
Cela devrai t ê t r e possible grâce à une analyse mét icu leuse e t complète de 
toutes l e s données génétiques, de marquage et aux i l i a i r e s r e c u e i l l i e s grâce à 
des expériences sur l e t e r r a in rigoureusement conçues. 
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ANJiEX£Lg 
ECHANTILLONS DE SANG PRELEVES SUR DES BONITES PAR LA COMMISSION DU PACI 
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Pays 

CAL1 

CAL1 

VAN1 

VAN1 

FIJ1 

FIJ1 

T0N1 

WAL1 

WAL1 

WAL1 

WAL1 

WAL1 

WAL1 

WES1 

TUV1 

TUV1 

TUV1 

KIR1 

KIR1 

TRK1 

PALI 

NCK1 

TUA1 
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ÏUA1 

Vl'A1 

rUA1 
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A 

A 

A 

A 

B 

B 
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B 
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B 

B 

B 

B 

B 

B 
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B 

B 

B 

A 

A 

C 

C 

C 

C 

c 
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Nombre 
d1 i n d i 
vidus 

78 

116 

22 

73 

100 

120 

95 

114 

87 

119 

95 

49 

144 

105 

158 

108 

103 

122 

115 

100 

128 

81 

107 

102 

88 

99 

140 

Date 

8/01/78 

15/01/78 

20/01/78 

21/01/78 

31/01/78 

10/02/78 

21/04/78 

06/05/78 

15/05/78 

17/05/78 

19/05/78 

26/05/78 

29/05/78 

14/06/78 

25/06/78 

27/06/78 

01/07/78 

16/07/78 

22/07/78 

10/08/78 

20/10/78 

04/12/78 

19/12/78 

11/01/79 

13/01/79 

22/01/79 

••4/01/79 

Posit ion 

21°46 
166°42 
20°58 

164°24 
17*36 

167*42 
16*15 

167*51 
18°55 

178*24 
17"13 

179°17 
18*19 

174*25 
13°26 

176°02 
13*09 

176*22 
13*29 

176*07 
13*30 

176*05 
13*19 

176*17 
14*13 

178*03 
13*42 

171*45 
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0,58 

1,17 

» 

-

0,37 

0,62 

0,48 

0,64 

4,19 

2,13 

4,17 

1,82 

-

-

-

-

-

-

Fréq 

EST 
e f f e c t i f 

0,54 

0,61 

-

0,75 

0,55 

0,60 

0,60 

0,50 

0,51 

0,50 

0,53 

_ 

0,59 

0,62 

0,60 

0,56 

0,65 

0,49 

0,53 

0,62 

0,68 

0,46 

0,40 

0,38 

0,47 

0,43 

0,44 

uenoe génétique 

EST 
. s t ima t i f 

0,60 

0,61 

-

0,60 

0,56 

0,55 

0,53 

0,54 

0,54 

0,54 

0,54 

_ 

0,55 

0,52 

0,56 

0,56 

0,56 

0,58 

0,58 

0,65 

0,71 

0,47 

0,43 

0,41 

0,42 

0,43 

0,43 

TSF 

0,68 

0,70 

-

0,70 

0,71 

0,71 

0,87 

0,74 

0,69 

0,75 

0,75 

_ 

0,71 

0,77 

0,70 

0,74 

0,70 

0,68 

0,66 

0,71 

0,69 

0,64 

0,65 

0,71 

0.7C 

0,71 

0,6,. 

GDA 

0,112 

-

-

-

-

0,083 

-

-
_ 

-

0,124 

_ 

-

0,089 

_ 

-

-

-

0,116 

-

0,165 

0,081 

0,101 

0,125 

0,131 

0,094 

0,111 

Longueur 
moyenne à 
l a fourche 

462 

492 

-

490 

466 

470 

496 

530 

591 

513 

520 

346 

604 

485 

510 

519 

529 

477 

476 

503 

589 

504 

524 

473 

473 

535 

523 

Ecart t 
en longu 

33 

28 

-

27 

29 

33 

27 

13 

31 

25 

31 

12 

16' 

28 

24 

31 

25 

18 

20 

18 

33 

23 

31 

23 

14 

19 

31 



41 

11
/1

1 
20

,7
 

0,
02

 

-

t— 
vO 
.=r 

0
,0

8
6

 
0
,7

2
 

0,
57

 

i n 

o 

r r 
t— 

CM 

69
0 

07
00

 

10
/1

0 
20

,9
 

0
,0

1
 

ro 
CM 

54
8 

0,
10

8 
0,

70
 

0,
56

 
0,

45
 

0,
18

 

-

55
6 

0260 

1
0
/1

0
 

21
,0

 
0,

03
 

PO 

46
3 

0
,1

1
2

 
0,

66
 

0,
57

 
0

,4
8 

0,
82

 

CO 

97
6 

08
10

 

1
2
/1

2
 

PO 

CM 

0
,0

2
 

o 

43
1 

0,
17

1 
0
,7

2
 

0,
66

 
0,

66
 

0,
46

 

-

21
8 

o 
PO 
o 

6/6
 

2
1
,1

 
0,

06
 

CTv 
CM 

46
4 

0,
13

2 
0
,7

1
 

0,
66

 
0,

71
 

0,
40

 

oo 

74
5 

0260 

. 
1
3
/1

3
 

21
,6

 
0
,0

2
 

-

45
9 

0,
12

0 
0,

72
 

0,
66

 
0,

56
 

0,
79

 

vO 

76
4 

16
05

 

a-
o 

26
,2

 
0
,0

1
 

a-
C M 

63
9 

i 

0,
67

 
0,

67
 

69'0 

0,
66

 

PO 

15
7
 

08
00

 

9
/1

0
 

26
,2

 
0,

03
 

a-

47
7 

' 

0,
63

 
0,

67
 

0,
66

 

• 

' 

12
3 

16
15

 

1
9
/1

9
 

2
7
,2

 
0
,0

1
 

2,1 

18
0 

' 

0,
70

 
0,

66
 

0,
67

 
1.

52
 

-

72
6 

SO
U

 

5
/6

 
28

,8
 

0
,0

3
 

VO 

51
1 

' 

0
,7

5
 

0,
66

 
0,

67
 

S
2'l 

vO 

48
2 

17
00

 

0
/1

0
 

3
1
,0

 
0
,0

5
 

Ri 

54
2 

' 

0
,6

9
 

0,
66

 
0,

70
 

1,
22

 

£ 

90
4 

oosi 

oo 
a ' 

28
,9

 
0
,0

6
 

PO 

51
2 

0,
13

9 
0
,6

9
 

S9'0 

0,
56

 
1,

80
 

vO 

33
4 

12
15

 

1
0
/1

0
 

29
,0

 
0
,0

6
 

CM 
33

7 
0
,1

1
5

 
0,

74
 

0,
64

 
0,

56
 

• 

i 

CTV 
CTv 

13
30

 

1
0
/1

0
 

29
,0

 
0
,0

5
 

0 0 

33
5 

0
,0

8
3
 

0,
69

 
0
,6

1
 

0,
63

 

i 

' 

* 

16
30

 

1
0
/1

0
 

2
9
,5

 
0
,0

6
 

CTv 

30
6 

0,
11

0 
0,

69
 

0,
63

 
0,

63
 

0,
25

 

-

39
6 

12
15

 

1
1
/1

1
 
" 

2
9
,1

 
0
,0

8
 

CM 
PO 

39
5 

0,
12

0 
0
,6

6
 

0,
53

 
0
,1

7
 

0
,5

1
 

-

a 
oo 

17
15

 

6
/0

 

2
9
,1

 
0
,0

7
 

i n 
PO 

51
9 

0
,0

9
0

 
0
,7

2
 

0
,1

1
 

0
,1

3
 

i 

' 

40
6 

o 
co 

0
/9

 
28

,9
 

0
,0

4
 

CM 

46
9 

0,
13

6 
0
,6

6
 

0,
41

 
0,

42
 

0
,1

1
 

-

90
2 

16
00

 

2
/1

0
 

28
,6

 
0
,0

1
 

CTv 

12
1

 
0
,0

9
7

 
0
,7

0
 

0
,1

1
 

0
,1

1
 

i 

i 

CTv 
C O 
t -

14
00

 

8
/9

 
2
6
,7

 
0
,0

6
 

Ri 

45
9 

0
,1

2
5
 

0
,7

8
 

0
,3

9
 

0
,3

5
 

i 

' 

£ 

17
00

 

8
/8

 
28

,5
 

0
,0

4
 

ïr 

11
8

 
0,

12
2 

0,
67

 
0,

44
 

0,
50

 

• 

' 

25
9 

17
50

 

0
/6

 
30

,2
 

0
,0

5
 

a-
C M 

50
4 

0
,0

9
8

 
0
,7

2
 

0,
59

 
0,

47
 

• 

i 

o 
V O 

14
15

 

1
2
/1

2
 

22
,0

 
0
,0

6
 

a-
oo 

61
8 

0
,1

4
1
 

0,
67

 
0,

60
 

0,
49

 

i 

' 

23
9 

15
20

 

0
/6

 
27

,6
 

0
,0

7
 

a-
PO 

50
7 

0,
13

7 
0
,7

2
 

0,
56

 
0,

52
 

i 

i 

41
7 

10
30

 

3
/8

 
28

,2
 

0
,0

7
 

CM 
PO 

44
9 

0,
11

5 
0
,7

4
 

0,
55

 
0,

53
 

i 

' 

47
7 

15
45

 

7
/1

1
 

28
,4

 
0,

05
 

CM 

44
5 

0,
11

3 
0,

69
 

0,
63

 
0,

71
 

i 

i 

1,
53

3 
10

30
 

0
/1

1
 

29
,1

 
0,

04
 

CM 
CM 

62
1 

0,
11

9 
0
,7

5
 

£9'0 

0,
68

 

i 

' 
95

9 
08

10
 

0
/1

0
 

29
,3

 
0,

04
 

0 0 

49
9 

0
,0

8
4

 
0,

67
 

0,
63

 
0,

56
 

-

' 
39

4 
08

30
 

1
0
/1

0
 

2'62 

0
,0

4 

CM 

33
2 

0
,2

3
3

 
0,

76
 

0,
74

 
0,

77
 

• 

i 

28
2 

16
15

 

10
/1

0 
28

,7
 

0,
05

 

0 0 

37
9 

0,
17

4 
0,

75
 

0,
73

 
0,

64
 

i 

i 

CO 
a 
PO 

CM" 
13

40
 

1
0
/1

0
 

28
,6

 
0

,0
5 

CTV 

PO 
0 0 
ro 

0,
21

3 
0,

68
 

0,
73

 
0,

67
 

i 

i 

1,
36

3 
10

45
 

i n r o ^ C M ^ C M O C M Ô o i r i o i n c M r o o v ^ ^ r o ^ o o ^ o r n c ^ 
o o o e e e o e e o e o o o e o o o o e e e o e o o o e o o o o o o o o s e o o o o o o e o o o e o e o o o o o d o e o o o 
m in c^ e- m rnvo o m »- =r *— t -co f - co vo o t - a \ a - r - c o ( \ i t > m r- m t— c o m ^ o c n c o cnco CXN ro ro m vo =r cncncoco f - s r co co cnc—co t—t— rn *- t—=r t~=r 
r o t ^ r o f ^ r o t ^ r o i n r o i n r o i n » — = r t - = r » - i n =* m m m in m t— *- ro ro r o c M n o * - ^ « - v o c M v o » - t * - ' - t — m in in ro ro ro 

6
/0

3
/7

9
 

v O 
O 

CQ 

ZE
A

1 

3 

O O 
CVJ 

8
/0

3
/7

9
 

o 
CTv 

CQ 

Z
E

A
1 

CTv 
CVJ 

2
0
/0

3
/7

9
 

CTV 

CQ 

Z
E

A
1 

g 

o 
co 

5
/0

4
/7

9
 

2.8 

< 

N
SW

1 

S* 

OO 

8
/0

4
/7

9
 

14
4 

< 

N
SW

1 

•â. 

CM 
ro 

9
/0

4
/7

9
 

0 0 
CTv 

•ai 

N
SW

1 

5 

PO 
PO 

1
/0

5
/7

9
 

10
9 

«! 

3 

3 

PO 

2
/0

5
/7

9
 

co 
CTv 

«S 

Q
LD

1 

S 

i n 
ro 

3
/0

5
/7

9
 

11
0 

«* 

Q
LD

1 

4 

vo 
PO 

2
0
/0

5
/7

9
 

o 

«< 

P
N

G
2

 

5 

r-
oo 

3
/0

6
/7

9
 

CTv 
O 

< 

PN
G

2 

3 

C O 
O O 

1
0
/1

1
/7

9
 

PO 
C— 

< 

TR
K2

 

§ 

CTv 
PO 

1
1
/1

1
/7

9
 

CO 
VO 

«S 

P0
N

2 

CL. 

< 

O 

a-

1
1
/1

1
/7

9
 

V O 
C - -

«s 

P0
N

2 

S 

a-

1
6
/1

1
/7

9
 

16
5 

<! 

P0
N

2 

ce 

CM 

a-

2
/1

2
/7

9
 

vO 

CQ 

PH
02

 

3 

co 
a 

2
3
/1

2
/7

9
 

PO 
OO 

o 

ï 
5 

a-a-

1
6
/0

1
/8

0
 

C--

CJ 

ï 
3 

m 
a 

1
7
/0

1
/8

0
 

CM 

CJ 

M
A

Q
2 

3 

V O 

a-

5
/0

2
/8

0
 

PO 

m 

o 

G
AM

2 

S 

s? 

1
2
/0

2
/8

0
 

m 
t— 

CJ 

TU
A2

 

9 

0 0 

a 

2
1
/0

2
/8

0
 

11
7 

m 

AH
S2

 

0 Q 
CQ 

CTV 

a-

2
6
/0

3
/8

0
 

m 
vo 

< 

O 
z: 

u 

o 
m 

08/t70/O
l 

PO 

o 

CQ 

F
IJ

2
 

a 
ca 

i n 

2
2
/0

5
/8

0
 

12
1 

CQ 

W
A

L2
 

CM 

m 

1
8
/0

6
/8

0
 

PO 

«; 

S
0L

2
 

g 

ro 

1
8
/0

7
/8

0
 

12
8 

«c 

P0
N

3 

X 

a 

2
0
/0

7
/8

0
 

o 
co 

<C 

P0
N

3 

3 

i n 
i n 

9
/0

8
/8

0
 

CO 
OO 

•* 

PA
L3

 

CQ 

vO 
i n 

1
8
/0

8
/8

0
 

11
6 

<< 

PA
L3

 

à 

t— 
i n 

1
9

/0
8

/8
0

 
12

1 

< 

PA
L3

 

x: 
CQ 

C O 
LC1 


