
Discussion
 Confirmation des résultats de Denys et al. (2013) sur la présence de S.

cephalus dans les trois fleuves et de l’hybridation avec l’espèce native S.
laietanus. Le chevesne commun a été introduit avec d’autres espèces
exotiques pour la pêche récréative (e.g., Esox lucius, Micropterus salmoides,
Rutilus rutilus).

 L’Agly est le fleuve le plus impacté par ces introductions car S. cephalus est
l’espèce de chevesne la plus représentée et présente sur tout le long.

 Dans la Têt et le Tech, S. laietanus est l’espèce de chevesne le plus représenté.
Cependant les populations préservées sont en amont, alors que celles en aval
sont menacées par l’hybridation avec S. cephalus. Cette division peut être
expliquée par plusieurs facteurs :

• La fragmentation de l’habitat due à la présence de plusieurs seuils le long
de ces fleuves (37 pour la Têt et 31 pour le Tech) qui ont été battis pour
l’irrigation, la stabilisation de fond de lit, le passage à gué ou l’hydro-
électricité. Comme les chevesnes sont potamodromes, ces ouvrages
empêchent leur migration et isolent les populations (Gouskov &
Vorburger, 2016). Cependant, les données nucléaires montrent des
connexions avec les populations en amont.

• Les pressions environnementales dues aux activités humaines en aval ont
forcé chaque espèce à se reproduire dans les mêmes frayères causant de
l’hybridation, alors que les têtes de bassin sont davantage préservées
(Costedoat et al. 2007).

• Une potentielle propriété écologique propres au S. cephalus pourrait
prévenir son établissement en amont. Mais cette hypothèse nécessite
d’être étudiée.

 En suivant ces résultats, le statut UICN du chevesne catalan S. laietanus a été
évalué comme EN DANGER en France en 2019.

Figure 3: Réseau d’haplotypes d’allèles du marqueur nucléaire RAG1 délimitant deux
clusters : S. cephalus et S. laietanus; Tech à Amélie les Bains, Têt à Nefiach, Agly à
Latour-de-France, à Saint-Paul-de-Fenouillet et à Saint-Laurent-de-Salanque.

Résultats
Analyse du COI (Fig. 2):

 Sur 201 spécimens, 63 S. cephalus et 138 S. laietanus haplotypes.

 Chaque espèce est présente dans l’Agly, la Têt et le Tech.

 Agly : S. cephalus est davantage représenté, alors que S. laietanus semble être
plus abondant en aval.

 Têt et Tech: la majorité des échantillons a été identifiée comme S. laietanus,
cependant il y a un gradient amont/aval de la présence du S. cephalus. Aucun
haplotype de S. cephalus a été détecté dans le Tech à Amélie-les-Bains.

Analyse du RAG1 (Fig. 3):

 Sur 88 spécimens, 124 allèles ont été séparés et rassemblés en 21 haplotypes.

 S. cephalus: 15 haplotypes (H1 à H15) provenant des trois fleuves dont la station
à Amélie-les-Bains.

 S. laietanus: 6 haplotypes (H16 to H21) provenant des trois fleuves.

 Quelques spécimens identifiés comme S. laietanus avec le marqueur du COI sont
hétérozygotes avec les allèles caractéristiques du S. cephalus.
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Introduction
• Le chevesne catalan Squalius laietanus Doadrio, Kottelat & de Sosta 2007 (Fig. 1A) est une espèce
récemment décrite qui est présente des bassins de l’Ebre (Espagne) à l’Agly (France), et avec une importante
valeur patrimoniale pour la Catalogne.
• Les populations espagnoles sont très bien étudiées. Leurs menaces sont bien connues (e.g., pollution,
destruction des habitats, introduction d’espèces exotiques ; Aparicio et al. 2016), et leur statut IUCN est
VULNERABLE. En France, seulement une seule étude à ce jour a mis en évidence une co-occurrence et une
potentielle hybridation avec l’espèce allochtone, le chevesne commun S. cephalus (Linnaeus, 1758) (Fig. 1B)
(Denys et al. 2013).
 Le but de cette étude est d’identifier génétiquement plusieurs populations de chevesnes Squalius spp

provenant des trois principaux bassins des Pyrénées-Orientales (Agly, Têt and Tech rivers) dans le but
d’acquérir des connaissances sur l’état de conservation des populations du S. laietanus.

Figure 1: Le natif S. laietanus (A) et l’allochtone S. cephalus (B); ©G. DENYS.

Figure 2: Stations d’échantillonnage de chevesnes Squalius spp dans les Pyrénées-Orientales,
ainsi que le nombre de S. laietanus et de S. cephalus identifiés avec le marqueur du COI.

Matériel et méthodes
• Des bouts de nageoire de 289 spécimens provenant de 8 populations de
chevesnes Squalius spp des fleuves Agly, Têt et Tech ont été collectés (Fig. 2).
• Une approche de DNA Barcoding avec un marqueur mitochondrial (COI, 652 pb)
et un nucléaire (RAG1, 1500 pb) a été réalisée. Les protocoles de PCR suivent
respectivement Dettai et al. (2011) et Perea et al. (2010), et le séquençage NGS
selon Hinsinger et al. (2015) dans le but de séparer les allèles. Les séquences
obtenues ont été compares avec les jeux de données de Denys et al. (2013) et de
Schönhuth et al. (2018).
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