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Avant-propos 

Cette thèse a été réalisée au sein de lôÉcole Doctorale du Pacifique (ED469) dans lôUnit® Mixte de 

Recherche Ecosystèmes Insulaires Océaniens (UMR 241 EIO) sous la co-direction du Professeur 

Nabila GAERTNER-MAZOUNI (UMR 241 EIO, Université de la Polynésie française) et du Docteur 

Gilles LE MOULLAC (UMR 241 EIO, Ifremer Tahiti); et sous lôencadrement scientifique du Docteur 

Arnaud HUVET (UMR 6539 LEMAR, Ifremer Brest). 

Cette thèse a b®n®fici® dôun co-financement de la part de lôInstitut français de recherche pour 

lôexploitation de la mer (Ifremer) et de la part de la Délégation à la Recherche de Polynésie française. 

ê lôIfremer, ces travaux de recherche sôintègrent au sein du projet PJ0707 « Développement 

durable de la perliculture » et ont été financés dôune part, par lôANR-AGROBIOSPHERE dans le 

cadre du programme de recherche Polyperl (Gestion intégrée et adaptation de la perliculture en 

Polynésie française dans le contexte du changement global, 2012-2015) et dôautre part, par le contrat 

de projet État-Pays Biodiperl (Pr®servation de la biodiversit® des stocks dôhu´tres perli¯res P. 

margaritifera en Polynésie française pour une exploitation durable de la ressource en perliculture, 

2012-2013). 

Les travaux ont été réalisés dans plusieurs laboratoires : 

À lôIfremer : 

- Dans le laboratoire Amélioration Génétique, Ecologie et Ecophysiologie (AGEE) et le 

laboratoire Génomique Marine, Santé Animale (GMSA) au Centre du Pacifique (Tahiti, 

Polynésie française). 

- Dans le laboratoire Physiologie des Invertébrés (LPI) au Centre de Bretagne (Brest, France). 

ê lôINRA (Institut National de la Recherche Agronomique) : 

- Dans les laboratoires de la plateforme Génome et Transcriptome de GenoToul (GeT ; 

Toulouse, France). 

- Dans les laboratoires de la plateforme Sigenae (Information System for Analysis of Breeding 

Animals Genome ; Toulouse, France). 
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1. Les enjeux du contrôle du sexe en aquaculture 

En pisciculture, les principaux problèmes auxquels peuvent être confrontés les poissons en conditions 

de captivité sont : la masculinisation, l'existence d'un dimorphisme sexuel de la croissance, le manque 

de maturation sexuelle précoce ou des effets secondaires sur la qualité du produit (Piferrer et al. 2012). 

Par exemple, chez le bar européen (Dicentrarchus labrax), les conditions d'élevage conduisent à la 

masculinisation des stocks (Piferrer et al. 2005). Cette masculinisation ne permet pas un rendement 

optimal de lôexploitation car les mâles grossissent moins que les femelles. Dans d'autres cas, comme 

chez la truite arc-en-ciel (Oncorhynchus mykiss), les stocks monosexes sont souhaités car la 

maturation affecte les propriétés organoleptiques des parties comestibles du poisson. Dans ce cas 

encore ce sont les femelles qui sont recherchées. En outre, chez des espèces comme l'esturgeon, 

l'avantage d'obtenir uniquement des femelles est la valeur des ovaires comme source de caviar 

(Piferrer et al. 2012). Ainsi, pour une meilleure exploitation, la gestion des poissons d'élevage passe 

par un contrôle rigoureux des fécondités, des sexes, et par la maîtrise de l'âge à la puberté. 

Chez les mollusques bivalves dôint®r°t commercial et particulièrement lôhu´tre creuse 

Crassostrea gigas, les recherches focalisées sur le contrôle du sexe sont portées par des objectifs 

différents. En effet, le besoin en connaissance de la reproduction se traduit plutôt en termes de maîtrise 

de la reproduction contrôlée et de gestion des sex-ratios des géniteurs au sein des écloseries. En effet, 

lôhu´tre creuse du Pacifique est un hermaphrodite successif irrégulier à tendance protandre, ce qui 

signifie quôelle est g®n®ralement m©le lors des premi¯res saisons de reproduction puis quôelle change 

de sexe de manière irrégulière (Guo et al. 1998). Ces changements de sexe apparaissent donc très 

aléatoires, ce qui repr®sente une limite ¨ lôoptimisation de la gestion du sex-ratio des géniteurs. En 

effet, certains mâles resteront des mâles et certaines femelles pourront redonner des mâles. Malgré 

plusieurs études, le mystère des mécanismes qui contrôlent la première différenciation gonadique chez 

cette espèce et les réversions sexuelles chez lôadulte reste encore irrésolu. 

En revanche chez lôhu´tre perlière Pinctada margaritifera, la probl®matique sôapparente ¨ celle 

des poissons : protandrie tardive et sex-ratio déséquilibré en faveur des individus mâles en élevage. 

Lôhu´tre perlière connaît un élevage intensif nécessitant un approvisionnement important en juvéniles 

issus dôun captage naturel. La s®lection g®n®tique en cours est le pr®lude au d®veloppement des 

écloseries qui seront en charge de produire du naissain sélectionné. La production en conditions 

contrôlées nécessite par conséquent une connaissance accrue de la physiologie de la reproduction de 

cette espèce afin de gérer au mieux le sex-ratio déséquilibré en faveur des mâles. Cet aspect est un 

v®ritable frein ¨ lôentretien des cheptels de reproducteurs car le caractère protandre de cette espèce 

impose dôattendre au moins 2 ans pour voir apparaître les premières femelles et 4-5 ans pour disposer 

dôune proportion de femelles significative pour réaliser les croisements dôint®r°ts. 
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Le contrôle de la reproduction, et notamment le contrôle du sexe, apparaît donc comme un enjeu 

majeur pour lôaquaculture dôesp¯ces ¨ fort int®r°t ®conomique que ce soit chez les poissons ou les 

bivalves. Or, la maîtrise du contrôle du sexe passe tout dôabord par la compr®hension des mécanismes 

impliqués dans le d®terminisme du sexe de lôesp¯ce. 

2. Le déterminisme du sexe au sein du règne animal 

Le déterminisme du sexe peut être défini comme étant le premier processus par lequel le sexe (genre, 

mâle ou femelle) dôun organisme est ®tabli. Dans le règne animal, le déterminisme du sexe est soit 

dôorigine g®n®tique (D®terminisme g®notypique du sexe, GSD), soit dôorigine environnementale 

(Déterminisme environnemental du sexe, ESD), ou peut également résulter de lôinteraction de ces 

deux sources (GSD + ESD) (Valenzuela et al. 2003). Ainsi, divers systèmes de déterminisme sexuel 

existent chez les Métazoaires et apparaissent non seulement variables entre les phyla mais aussi au 

sein du même phylum (Figure 1). Cependant quelque soit le système de déterminisme sexuel, les 

facteurs génétiques, sous lôaction de gènes déterminants, et/ou environnementaux conduisent à la 

différenciation sexuelle. Ce dernier processus met alors en jeu des cascades moléculaires spécifiques 

de gènes secondaires permettant la différenciation dôune gonade alors indifférenciée en un testicule ou 

un ovaire. Ensemble, le déterminisme et la différenciation sexuelle sont ¨ lôorigine dôune gonade 

fonctionnelle et définissent alors le sex-ratio ¨ lô®chelle de la population. 

 

Figure 1 Diversité des systèmes de déterminisme du sexe au sein du règne animal. XO, XY, ZO et ZW : 

Déterminisme génotypique du sexe. ESD : Déterminisme environnemental du sexe. (Bachtrog et al 2014). 
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2.1. Une diversité de systèmes de déterminisme du sexe 

2.1.1. Le déterminisme génotypique du sexe 

Dans le déterminisme génotypique du sexe, côest la composition chromosomique soit le génotype qui 

d®termine le sexe dôun individu ¨ la f®condation (Figure 2). Il sôeffectue dans la majorité des espèces, 

quôelles soient vert®br®s ou invert®br®s (mammifères, oiseaux, amphibiens, la plupart des insectes, 

certains reptiles et poissons). 

Ainsi, chez de nombreuses espèces le sexe est déterminé par la présence de chromosomes 

sexuels X, Y, Z et/ou W, on parle alors de déterminisme chromosomique du sexe. Les mammifères, 

autres que les monotrèmes, présentent une homogamétie femelle et une hétérogamétie mâle (femelle 

XX et mâle XY) alors quôune homogamétie mâle et une hétérogamétie femelle (mâle ZZ et femelle 

ZW) est retrouvée chez les oiseaux y compris les ratites (émeus et autruches) (Shetty et al. 2002). 

Quant aux poissons, amphibiens et reptiles, ils peuvent présenter une hétérogamétie mâle ou femelle. 

En effet, certains reptiles incluant quelques rares tortues comme Chelonia longicollis (Georges 1988; 

Ezaz et al. 2006) présentent un déterminisme sexuel de type XX/XY alors que le serpent Elaphe 

quadrivirgata (Matsubara et al. 2006) et la tortue Pelodiscus sinensis (Kawai et al. 2007) possèdent un 

système de type ZZ/ZW. Chez les amphibiens, où toutes les espèces possèdent un déterminisme sexuel 

génotypique dominant (Wallace et al. 1999), des exemples dôh®t®rogam®tie m©le et femelle ont été 

trouvés au niveau des Anoures et des Urodèles. Par exemple, le Xénope africain Xenopus laevis 

(Chang et Witschi 1956) a un déterminisme sexuel de type ZZ/ZW alors que la grenouille verte 

Lithobates clamitans (Elinson 1983) et les tritons Ichthyosaura alpestris et Lissotriton vulgaris 

détiennent un système XX/XY (Hillis et Green 1990). Cette diversité est également retrouvée chez les 

poissons avec parfois un déterminisme sexuel génotypique différent au sein même du genre, et 

notamment au sein du genre Oryzias où les espèces latipes, curvinotus, luzonensis, mekongensis, 

minutillus et dancena présentent un déterminisme sexuel de type XX/XY, et les espèces hubbsi et 

javanicus un déterminisme sexuel de type ZZ/ZW (Kikuchi et Hamaguchi 2013). Certains poissons 

présentent même un déterminisme sexuel à trois chromosomes sexuels W, X et Y comme pour le platy 

Xiphophorus maculatus (Kallman 1984; Veith et al. 2003). 

Dans dôautres cas, et notamment chez les invertébrés, différents mécanismes existent 

nôimpliquant alors pas ou plus uniquement les chromosomes sexuels. Par exemple, la drosophile 

Drosophila melanogaster et le nématode Caenorhabditis elegans présentant des chromosome sexuels 

de type XX/XY et XX/XO respectivement, possèdent un déterminisme génotypique dit « dose-

dépendant » où le sexe est défini par le rapport du nombre de chromosomes sexuels (X) sur le nombre 

dôautosomes (A) (Bridges 1921). Ainsi, les individus présentant un rapport X:A < 1 se développent en 

mâles alors que le développement en hermaphrodites (C. elegans) ou femelle (D. melanogaster) 

nécessite un rapport X:A Ó 1. De plus, dans dôautres mécanismes génotypiques, côest le g®nome entier 

de lôorganisme qui intervient. En effet, dans le déterminisme haplo-diploïde, retrouvé chez certains 
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arthropodes (acariens, hémiptères, coléoptères), et plus particulièrement chez les thysanoptères (thrips) 

et les hyménoptères (les fourmis, les abeilles et les guêpes) (Evans et al. 2004) ; les mâles se 

d®veloppent ¨ partir dôîufs non f®cond®s (haploµdes) alors que les femelles se d®veloppent ¨ partir 

dôîufs f®cond®s (diploµdes). Quant au déterminisme par élimination du génome paternel, retrouvé 

chez les cochenilles, les chromosomes paternels des mâles se retrouvent inactivés ou perdus après la 

fécondation, laissant ces mâles fonctionnellement haploïdes. Dans ces deux derniers mécanismes 

génotypiques, les mâles ne transmettent ainsi que leur lot de gènes maternels (Bull 1983). 

Ainsi, dans le déterminisme génotypique du sexe, ce sont les éléments génétiques qui indiquent si un 

individu est mâle ou femelle. Cependant, chez un nombre cons®quent dôorganismes, la détermination 

sexuelle pour un développement mâle ou femelle ne réside pas uniquement dans les gènes. 

2.1.2. Le déterminisme environnemental du sexe 

Lorsque ce sont les conditions rencontrées au cours du développement qui déterminent le sexe dôun 

individu, on parle alors de déterminisme environnemental du sexe (ESD). Ce système de déterminisme 

est également retrouvé chez les invertébrés (insectes, crustacés et mollusques) et les vertébrés incluant 

notamment de nombreux reptiles et poissons. ê lôimage du d®terminisme sexuel g®notypique qui est 

composé de plusieurs mécanismes distincts, le déterminisme sexuel environnemental peut impliquer 

une variété de stimuli environnementaux tels que la température, le pH, les interactions sociales ou 

encore la photopériode. 

La température est la variable environnementale qui a été de loin la plus étudiée. Ainsi, 

lorsquôelle impacte irr®versiblement le sexe ph®notypique, on parle alors de d®terminisme du sexe 

dépendant de la température (TSD). Ce système de déterminisme du sexe a été en premier lieu 

découvert chez les reptiles et est ainsi notamment retrouvé chez les alligators, les crocodiles, les 

sphénodons et quelques espèces de tortues et de lézards (Shoemaker et Crews 2009; Merchant-Larios 

et Díaz-Hernández 2012). Chez ces esp¯ces le sexe d®pend de la temp®rature ¨ laquelle lôembryon en 

développement a été incubé. Cependant des modes de sensibilité très variables peuvent être retrouvés 

distinguant 4 types de profils : MF, FM, FMF, FMFM. De nombreuses espèces de tortues telles que 

Carrettochelys insculpta et Trachemys scripta (Ewert et Nelson 1991; Young et al. 2004) présentent 

un profil de type MF o½ une faible temp®rature dôincubation au cours du d®veloppement conduit ¨ des 

embryons m©les, alors quôune incubation ¨ des temp®ratures supérieures provoque la différenciation 

femelle des embryons. ê lôinverse le type FM prend place quand une ®l®vation de la temp®rature 

conduit ¨ une masculinisation de lôembryon tout comme chez le sph®nodon Sphenodon punctatus 

(Mi tchell et al. 2006). Dans dôautres cas, comme chez lôAlligator dôAm®rique Alligator 

mississippiensis (Deeming 2004), un mode TSD de type FMF est relevé, où les températures extrêmes 

chaudes et froides produisent des femelles alors que les températures intermédiaires permettent une 

différenciation mâle. Plus récemment Inamdar et al. (2012) ont r®v®l® lôexistence dôun quatri¯me 
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profile de type FMFM chez le lézard Calotes versicolor caractérisé par deux alternances de sexe 

lorsque la température augmente avec ainsi trois températures de pivot. Charnier (1966) a été le 

premier à révéler que les espèces présentant un déterminisme sexuel de type TSD, ne sont sensibles à 

la temp®rature quôau cours dôune fenêtre de temps spécifique du développement alors appelée « la 

période sensible à la température » ou encore « période thermosensible » (TSP). Cette période est 

variable selon les espèces mais se situe généralement au tiers du d®veloppement de lôembryon (Pieau 

et Dorizzi 1981; Merchant-Larios et al. 2010). 

D'autres facteurs environnementaux peuvent intervenir dans le déterminisme du sexe comme 

par exemple la photopériode retrouvée chez les amphipodes marins tels que les espèces Gammarus 

duebeni et Echinogammarus marinus, où la production des mâles est favorisée sur de longues journées 

et la production des femelles durant les jours de courte durée (Naylor et al. 1988; Guler et al. 2012). 

Dôautre part, chez de nombreux poissons coralliens le sexe peut °tre d®termin® par des facteurs de type 

social. Par exemple, Hobbs et al. (2004) ont montré que chez la gobie Gobiodon erythrospilus le sexe 

est établi en fonction de la proximité des congénères et donc du sexe de leur futur partenaire. En effet, 

les juvéniles démarrent une différenciation et une maturation sexuelle vers le sexe opposé de leur 

partenaire rencontré. Ce système de détermination permettrait ainsi aux individus de maximiser leur 

succès reproducteur dans un environnement où les rencontres et le sexe de leur partenaire sont 

imprévisibles. Ce même facteur social est également déterminant chez les vers marins échiuriens de la 

famille Bonellidae, où les larves planctoniques se fixant seules deviennent femelles, tandis que les 

larves rencontrant une femelle deviennent mâles (Berec et al. 2005). 

La majorité des espèces présentes dans le règne animal ont été ainsi classées comme ayant soit un 

déterminisme génotypique ou soit un déterminisme environnemental du sexe. Cependant chez de 

nombreuses espèces, ces deux derniers systèmes ne sont pas mutuellement exclusifs mais peuvent 

interagir. 

2.1.3. Le déterminisme mixte du sexe 

La conception traditionnelle qui exprime la détermination du sexe comme un processus dichotomique 

(GSD ou ESD) (Valenzuela et al. 2003) a été récemment remise en question par la démonstration que 

ces deux modes de d®terminisme peuvent coexister au sein dôune m°me esp¯ce (Gamble et Zarkower 

2012). En effet, un déterminisme mixte du sexe (GSD + ESD) est retrouvé chez plusieurs espèces de 

reptiles, dôamphibiens et de poissons o½ g®n®ralement un d®terminisme de type TSD se superpose ¨ un 

déterminisme chromosomique du sexe. Par exemple chez plusieurs espèces de reptiles, un système de 

détermination chromosomique de type ZZ/ZW est retrouvé mais le sexe génotypique initial peut être 

invers® ¨ des temp®ratures dôincubation extr°mes entrainant alors une opposition entre le génotype et 

le phénotype sexuel (ZZ femelle) (Harlow et Taylor 2000; El mouden et al. 2001; Deeming 2004; 

Harlow 2004; Ewert et al. 2005; Quinn et al. 2007). Ce phénomène peut être aussi retrouvé chez des 
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espèces présentant des chromosomes sexuels de type XX/XY comme chez le scinque Bassiana 

duperreyi (Radder et al 2008). 

Sarre et al. (2004) proposent ainsi une nouvelle conception du déterminisme sexuel qui perçoit 

alors le déterminisme génotypique et le déterminisme environnemental comme les deux extrémités 

dôun continuum. Dans les deux modes de d®terminisme sexuel, GSD et ESD, il semblerait que les 

mêmes gènes soient impliqués dans la cascade moléculaire qui aboutit à la différenciation du sexe 

(Sarre et al. 2004). Ainsi, à chaque étape, la température peut affecter les processus moléculaires, et de 

ce fait le résultat final (Grossen et al. 2010). La température est, par exemple, connue pour affecter 1) 

lôactivit® des enzymes tels que lôaromatase qui transforme la testost®rone en îstradiol ; ou 2) 

lôexpression de g¯nes impliqu®s tel que Dmrt1 dans la cascade de détermination du sexe. Cette 

nouvelle conception peut être illustrée par le cas du poisson médaka (Oryzias latipes) où de nouveaux 

chromosomes sexuels ont récemment évolué dans cette lignée par la duplication du gène Dmrt1 

(Matsuda et al. 2002; Nanda et al. 2002). ê des temp®ratures normales (25ÁC), lôexpression de la copie 

autosomale de Dmrt1 est trop faible pour atteindre le seuil nécessaire pour induire le développement 

mâle, ce qui fait que les individus XX se développent en femelles. En revanche les individus XY se 

d®veloppent en m©le en raison de lôexpression suppl®mentaire de la copie dupliqu®e du chromosome 

Y (Dmrt1bY). Cependant à des températures plus élevées (32°C) la copie autosomale Dmrt1, est 

régulée positivement ce qui induit le développement du sexe mâle des individus XX, qui sont alors 

parfaitement fonctionnels et phénotypiquement similaires aux individus mâles XY (Sato et al. 2005; 

Hattori et al. 2007). Ainsi, chez cette espèce de poisson, le sexe est déterminé par la quantité du 

facteur de transcription Dmrt1 qui dépend elle-m°me dôune combinaison dôeffets g®n®tiques et 

environnementaux. De plus, il apparaît que le gène Dmrt1bY sôexprime aux premiers stades de neurula 

(stade 17 à 18, Nanda et al. 2002) correspondant à la période thermosensible de masculinisation 

(Hattori et al. 2007). Par conséquent il semblerait que le moment de la détermination du sexe ne 

diffère pas nécessairement entre les modes GSD et TSD comme proposé par Valenzuela et al. (2003). 

Dôapr¯s Bull (1983), lôESD serait favoris® lorsquôun environnement sp®cifique serait plus 

bénéfique à un sexe, sélectionnant les mécanismes de détermination sexuelle qui associerait chaque 

sexe ¨ son meilleur environnement. A lôinverse, le GSD serait plut¹t favoris® dans un environnement 

imprévisible ou pas assez variable, en quel cas un ESD pourrait produire de forts sex-ratios biaisés en 

faveur dôun sexe ou encore des individus intersexu®s (m©le et femelle). Par exemple, chez une même 

espèce de scinques Niveoscinsus ocellatus, différents systèmes de déterminisme du sexe sont retrouvés 

en fonction de lôenvironnement (Pen et al. 2010). En effet, un ESD prend place à basses altitudes où 

les naissances précoces sont avantageuses pour le sexe femelle et où la variance interannuelle de 

temp®rature est faible. Quant au GSD, il est pr®dominant ¨ hautes altitudes o½ il nôy a plus dôavantage 

pour le sexe femelle et où la variance interannuelle de température est forte. Dans ce cas particulier, 

lôESD produit des sex-ratios optimaux à faible altitude alors que le GSD prévient le résultat de sex-

ratios extrêmes à haute altitude. 
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Ainsi dans la plupart des cas, quel que soit le système de déterminisme du sexe (GSD, ESD ou mixte), 

le sexe est d®termin® ¨ un stade de d®veloppement pr®coce de lôorganisme et notamment chez les 

espèces gonochoriques (sexe séparé). Cependant chez les espèces dites hermaphrodites (pouvant avoir 

les deux sexes durant leur vie), des changements de sexe peuvent survenir beaucoup plus tard chez 

lôadulte. 

 

Figure 2 Schémas de quelques mécanismes de détermination sexuelle. M : méiose, F : fécondation. Les 

stades haploïdes (n) sont surlignés en jaune et les stades diploïdes (2n) ne le sont pas. Déterminisme 

génotypique du sexe : Hétérogamétie mâle XY (mammif¯res, col®opt¯res, mouches et poissons, é), 

hétérogamétie femelle ZW (oiseaux, serpents, papillons, poissons, é), haplodiploïdie (abeilles, fourmis et 

guêpes), et élimination du génome paternel (cochenilles). Déterminisme environnemental du sexe : 

Déterminisme du sexe dépendant de la température (tortues et autres reptiles), et déterminisme par des facteurs 

sociaux (ver « cuillère » marin Bonellia sp.). (modifi® dôapr¯s Bachtrog et al. 2014). 

2.1.4. Lôhermaphrodisme 

On parle dôhermaphrodisme quand un m°me individu est capable de se reproduire en tant que mâle et 

femelle au cours de sa vie. Dans le règne animal, les hermaphrodites représentent une part non 

négligeable soit 5% des espèces animales ou encore 30% en excluant les Arthropodes, et se retrouvent 

phylogénétiquement très largement distribués : des vertébrés (poissons) aux invertébrés (mollusques, 

crustacés, cnidaires, spongiaires, plathelminthes, echinodermes, é) (Jarne et Auld 2006). Dans ce 
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mode de reproduction, deux types dôhermaphrodisme se distinguent: lôhermaphrodisme simultan® et 

lôhermaphrodisme successif. 

Lôhermaphrodisme simultan® est caract®ris® par la production de gamètes mâles et femelles 

silmultanément chez un même individu. Cette stratégie est par exemple retrouvée chez les crevettes du 

genre Lysmata (Bauer et Holt 1998), les poissons du genre Serranus (Petersen 1990) ou encore chez 

quelques mollusques bivalves du genre Pecten (Heller 1993). Quant ¨ lôhermaphrodisme successif ou 

encore appelé séquentiel, il se rapporte aux espèces qui subissent au moins une fois un changement de 

sexe au cours de leur vie. Ce changement de sexe peut se faire de femelle à mâle comme chez les 

poissons perroquets (Hawkins et Roberts 2004), ou bien de mâle à femelle comme chez les poissons 

clown (Moyer et Nakazono 1978); on parle alors de protogynie et de protandrie respectivement. Ainsi 

la particularité des espèces hermaphrodites successives est que le sexe est déterminé plusieur fois au 

cours du d®veloppement de lôorganisme. En effet le premier sexe est déterminé lors de la 

différentiation gonadique initiale (déterminisme du sexe primaire) puis un second sexe est déterminé 

plus tard lors dôune phase de maintenance ¨ lôage adulte (déterminisme du sexe secondaire) (Wu et 

Chang 2013). 

Les poissons apparaissent comme étant de bons mod¯les pour lô®tude de lôinversion sexuelle et 

donc de la différentiation gonadique secondaire. En effet, 2% de toutes les espèces existantes 

présentent un mode de reproduction de type hermaphrodite (Avise et Mank 2009). Parmi celles-ci, les 

espèces hermaphrodites séquentielles, ont été enregistrées dans 27 familles réparties dans 7 ordres. De 

nombreuses ®tudes port®es sur lôinversion sexuelle ont montr® que deux types de facteurs, exogènes et 

endogènes, contribuent dans la différenciation secondaire. Les facteurs exogènes se rapportent à 

lôenvironnement social des individus. Par exemple, chez le protogyne Cephalopholis boenak, la 

pr®sence ou lôabsence dôun m©le dominant de plus grande taille joue un rôle important dans le 

changement de sexe des femelles ; les femelles ne changeant pas de sexe en la pr®sence dôun m©le 

dominant mais quand celui-ci est retiré du groupe (Liu et Sadovy 2004). Bien quôil ai ®t® critiqu® et 

redéfini plusieurs fois, le modèle de Ghiselin (1969) de lôhermaphrodisme s®quentiel bas® sur 

lôavantage de la taille des individus reste lôexplication ®volutionniste la plus accept®s de lôadaptation 

du changement de sexe (Godwin et al. 2003). En bref, ce modèle postule que si un individu se 

reproduit plus efficacement en un sexe quand il est petit ou jeune et en lôautre sexe lorsquôil est de plus 

grande taille ou plus agé, il devrait changer de sexe à un moment donné au cours de sa vie. Dôautre 

part, les hormones stéroïdiennes (facteurs endogènes), et notamment lôîstrog¯ne, ont été démontrés 

comme étant les régulateurs clés du changement de sexe (Godwin et Thomas 1993; Bhandari et al. 

2005; Guiguen et al. 2010; Wu et Chang 2013). Par exemple chez les espèces protandres telles que le 

barramundi Lates calcarifer (Guiguen et al. 1993) et le pagre à tête noire Acanthopagrus schlegeli 

(Chang et al. 1994), une augmentation du niveau dôîstradiol dans le sérum est associée à un 

changement de sexe de m©le ¨ femelle tandis quôune diminution est relev®e lors dôune inversion 

sexuelle de femelle à mâle chez les espèces protogynes comme chez le Sparisoma viride (Cardwell et 
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Liley 1991) et le Pagrus pagrus (Kokokiris et al. 2006). De plus, une ihnibition de la production 

d'îstrogènes abouti à changement complet du sexe alors quôun traitement ¨ lôoestradiol emp°che 

lôinversion sexuelle chez plusieurs esp¯ces de poissons protogynes y compris les m®rous (Higa et al. 

2003; Bhandari et al. 2003; Bhandari et al. 2004; Kroon et al. 2005; Alam et al. 2006; Alam et 

Nakamura 2007). Inversement, les traitements oestrogénique induisent des inversions sexuelles de 

mâle vers femelle chez les hermaphrodites protandres comme chez le barramundi (Anderson et 

Forrester 2001). Cependant les mécanismes de contrôle en amont de la production et de lôactivité des 

hormones stéroïdiennes lors du changement de sexe demeurent encore inconnus (Kobayashi et al. 

2013). 

De nombreux systèmes de déterminisme du sexe sont ainsi présents dans le règne animal. Mais 

quelque soit le système de d®terminisme sexuel, une cascade mol®culaire dôactivation et/ou 

dôinhibition de g¯nes est mise en jeux permettant la diff®renciation sexuelle des cellules germinales 

dans le sens mâle ou femelle (Piferrer et Guiguen 2008). 

2.2. Une diversité de gènes mis en jeux 

2.2.1. Les gènes du déterminisme sexuel 

Les voies qui contrôlent le développement sexuel ont été bien caractérisées au niveau moléculaire chez 

les organismes modèles tels que le nématode C. elegans, la drodophile D. melanogaster et la souris 

Mus musculus (Figure 3). Dans ces trois voies le d®terminisme sexuel est sous le contr¹le dôun g¯ne 

maître majeur qui initie la différenciation sexuelle. 

Le nématode C. elegans, dont le déterminisme du sexe est de type « dose-dépendant », a pour 

gène maître majeur le gène codant pour la protéine Xol-1 (XO lethal protein 1). Ainsi, lorsque le 

rapport X:A est égale à 1, une faible production de la protéine Xol-1 est retrouvée entrainant en fin de 

cascade une inhibition du facteur à domain DM mab-3 sous lôaction du g¯ne tra-1 ne se retrouvant 

plus lui-même inhibé par le complexe des gènes fem-1, fem-2 et fem-3. Lôanimal d®marre alors une 

différenciation hermaphrodite où des gamètes mâles seront produits durant les stades précoces alors 

que des ovocytes seront retrouv®s durant la vie adulte de lôanimal. Côest chez la souris, que le premier 

gène maître a été trouvé au sein des vertébrés: le gène Sry (Sex-determining region on Y chromosome) 

porté par le chromosome Y (Sinclair et al. 1990; Koopman et al. 1991). Il code pour un facteur de 

transcription induisant la diff®renciation testiculaire en r®gulant positivement lôexpression du g¯ne 

sox9. Le gène dmrt1, impliqué dans la différenciation mâle et son maintient, est alors à son tour mis en 

jeu (Eggers and Sinclair 2012). 
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Figure 3 Voie du déterminisme du sexe chez 3 organismes modèles : le nématode C. elegans, la drosophile 

D. melanogaster et la souris M. musculus. Chez ces organismes modèles, le déterminisme sexuel est sous le 

contr¹le dôun g¯ne ma´tre majeur diff®rent bien que chacune des voies converge en aval vers des gènes 

conservés de la famille des facteurs à domaine DM, essentiels au développement mâle. (Gamble et Zarkower 

2012). 

Depuis la découverte de ces gènes, dôautres g¯nes majeurs du d®terminisme sexuel ont ®t® 

caractérisés chez divers autres organismes (Tableau 1). Ces gènes déterminants majeurs peuvent 

apparaître très conservés dans certains taxons, comme par exemple le gène Sry chez les mammifères 

ou encore le gène Dmrt1 (doublesex and mab-3 related transcription factor 1) chez les oiseaux 

(Stiglec et al. 2007; Wallis et al. 2008). Mais dans dôautres lign®es, les gènes déterminants majeurs 

peuvent se retrouver différents même entre des espèces très proches, comme chez les poissons du 

genre Oryzias (Matsuda et al. 2002; Matsuda et al. 2003; Myosho et al. 2012). Par ailleurs, des mêmes 

gènes maîtres de la détermination peuvent être impliqués de façon répétée chez les animaux. Par 

exemple, chez les vertébrés autres que les mammifères, le gène dmrt1 (gène de la famille des facteurs 

de transcription à domaine DM) et ses paralogues agissent en tant que le signal primaire de la 

détermination du sexe non seulement chez les oiseaux mais aussi chez le Xénope africain Xenopus 

laevis et les médakas Oryzias latipes et Oryzias curvinotus (Matsuda et al. 2002; Matsuda et al. 2003; 

Yoshimoto et al. 2008). De même, chez les insectes, les paralogues du gène tra (female-specific 

protein transformer), gène clé dans la cascade de détermination sexuelle chez la drosophile D. 

melanogaster, ont évolué comme les gènes déterminants chez la mouche domestique Musca 
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domestica, la guêpe Nasonia vitipennis et ainsi que lôabeille Apis mellifera (Beye et al. 2003; Hediger 

et al. 2010; Verhulst et al. 2010). Ces derni¯res donn®es sugg¯rent lôhypoth¯se que certains types de 

gènes seraient donc plus aptes à devenir des gènes déterminants majeurs (Marshall Graves et Peichel 

2010). Il existe n®anmoins des cas de g¯nes majeurs nôayant aucun homologue impliqu® dans le 

d®terminisme du sexe. Il sôagit notamment du gène majeur sdY (sexually dimorphic on the Y 

chromosome), un g¯ne li® ¨ lôimmunit®, caract®ris® en premier lieu chez la truite Oncorhynchus mykiss 

puis identifié comme étant bien conservé chez tout les salmonidés (Yano et al. 2012; Yano et al. 

2013). 

Tableau 1 Les gènes déterminants majeurs identifiés chez les vertébrés et invertébrés et leur paralogue. 
(modifi® dôapr¯s Bachtrog et al. 2014). 

Espèce Gène déterminant 

majeur 

Système de 

déterminisme 

Paralogue Référence 

Mammifères Sry Y déterminant  sox3 (Sinclair et al. 1990) 

Oiseaux dmrt1 Z dose-dépendant - (Smith et al. 2009) 

Xénope africain (X. laevis) dmW Z déterminant dmrt1 (Yoshimoto et al. 

2008) 

Médaka 

(O. latipes et O. curvinotus) 

 

dmrt1Y 

 

Y déterminant 

 

dmrt1 

 

(Matsuda et al. 2002; 

Matsuda et al. 2003) 

(O. luzonensis) gsdfY Y déterminant gsdf (Myosho et al. 2012) 

Pejerrey de Patagonie (O. 

hatcheri) 

amhY Y déterminant amh (Hattori et al. 2012) 

Tétraodon (T. rubripes) amhr2 X dose-dépendant amhr (Kamiya et al. 2012) 

Salmonidés sdY Y déterminant Irf9 (Yano et al. 2013) 

Mouche des fruits (D. 

melanogaster) 

sxl ratio X:A CG3056 (Maine et al. 1985) 

Mouche domestique (M. 

domestica) 

F W déterminant tra (Hediger et al. 2010) 

Ver à soie (B. mori) fem W déterminant - (Kiuchi et al. 2014) 

Abeille (A. mellifera) csd haplodiploïdie tra (Beye et al. 2003) 

Guêpe (N. vitripennis) nvtra haplodiploïdie tra (Verhulst et al. 2010) 

Nématode (C. elegans) xol-1 ratio X:A - (Miller et al. 1988) 

Dôautre part, il apparaît que ce modèle de détermination à un seul gène majeur, retrouvé chez 

ces esp¯ces, nôest clairement pas universel dans le r¯gne animal. En effet, chez certaines espèces, la 

determination du sexe peut être polygénique. Par exemple, chez le poisson zèbre Danio rerio, un 

organisme modèle clé du développement, le sexe nôest pas control® par un g¯ne ma´tre unique mais 

plutôt par une combinaison de multiples régions génomiques (Liew et al. 2012). Bien que certaines de 

ces régions contiennent des gènes connus pour jouer un rôle dans la détermination du sexe dans 

d'autres organismes (Bradley et al. 2011), la façon dont ces loci et l'environnement interagissent pour 

contrôler la différenciation sexuelle chez le poisson zèbre, reste un mystère. De manière plus large, la 

question du comment exactement lôenvironnement d®clenche la diff®renciation sexuelle reste encore à 

r®soudre, bien quôune r®cente ®tude a démontré que la méthylation de lôADN ®tait le lien chez le bar 

européen Dicentrarchus labrax (Navarro-Martín et al. 2011). 
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Cependant, en contraste avec la diversité des signaux primaires de détermination du sexe, certains 

gènes clés jouent un rôle conservés dans les voies moléculaires conduisant au développement des 

gonades mâles ou femelles chez les invertébrés et vertébrés. 

2.2.2. Exemples de gènes conservés de la différenciation sexuelle 

Les gènes de la famille Dmrt (doublesex and mab-3 related transcription factor) codant pour des 

facteurs de transcription à doigt de zinc (domaine DM), sont lôexemple parfait de la conservation 

fonctionnelle des gènes secondaires dans la détermination et la différenciation sexuelle. En effet, 

malgré de profondes différences dans le système de déterminisme du sexe et de l'identité des gènes 

déterminants majeurs, les gènes à domaine DM sont exprimés spécifiquement dans les gonades en 

développement chez quasi la totalité des espèces animales, des vertébrés (mammifères, oiseaux, 

reptiles, amphibiens et poissons) (Raymond et al. 2000; Shoemaker et al. 2007; Valenzuela 2010; 

Yoshimoto et Ito 2011; Chue et Smith 2011; Herpin et Schartl 2011) aux invertébrés (drodophile, 

hyménoptères, crustacés et mollusques) (Hempel et Oliver 2007; Cho et al. 2007; Klinbunga et al. 

2008; Naimi et al. 2009a; Zhang et Qiu 2010; Kato et al. 2011). Le gène Mab-3 chez C. elegans et le 

gène Dmrt1 chez les vertébrés sont exclusivement exprimés au niveau des testicules et induisent un 

développement spécifiquement mâle (Yi et Zarkower 1999; Smith et al. 2009; Kopp 2012). Chez les 

mammifères, Dmrt1 aurait également un rôle dans le maintien du sexe mâle, en empêchant notamment 

une réversion du testicule post-natal en ovaire (Eggers et Sinclair 2012). Non seulement Dmrt1 

maintiendrait ainsi lôexpression de Sox9 mais inhiberait le gène Foxl2 (Matson et al. 2011). Chez les 

invertébrés et particulièrement chez les mollusques, plusieurs orthologues de la famille des facteurs à 

DM ont été caractérisés chez les bivalves C. gigas (Cg-DMl et CgDsx), Chlamys farreri (Cf-dmrt4-

like) ou Pinctada martensii (pmDmrt2 et pmDmrt5) (Naimi et al. 2009a; Yu et al. 2009; Feng et al. 

2010; Yu et al. 2011). Lôexpression testiculaire sp®cifique de certains de ces derniers orthologues 

soutient lôid®e de la conservation évolutive du rôle des gènes à domaine DM dans le déterminisme et 

la différenciation sexuelle mâle (Kopp 2012). 

Parmi les acteurs de la voie femelle, le gène Foxl2 (Forkhead box protein L2) se présente 

comme étant un bon candidat illustrant le principe précédent. En effet, ce gène codant pour un facteur 

de transcription possédant un domaine caractéristique de liaison ¨ lôADN (domaine Forkhead), 

apparaît comme étant un gène clé impliqué dans la diff®renciation de lôovaire chez les vert®br®s 

(Uhlenhaut et Treier 2006). Chez les mammifères, Foxl2 est exprim® au niveau de lôovaire et favorise 

le développement de celui-ci tout en inhibant le gène Sox9 (Ottolenghi et al. 2007; Uhlenhaut et al. 

2009). De plus Foxl2 se retrouve °tre un activateur transcriptionnel principal du g¯ne de lôaromatase 

(Pannetier et Pailhoux 2010) et agit parallèlement à la voie canonique Wnt-4 mais de manière 

indépendante pour induire la différenciation sexuel femelle et la maintenir (Garcia-Ortiz et al. 2009). 

Chez les invert®br®s, des orthologues ont ®t® caract®ris®s mais leur r¹le dans la reproduction nôest pas 
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toujours évident (Adell et Müller 2004; Shimeld et al. 2010). Cependant les orthologues identifiés 

chez C. gigas (Cg-foxl2) et C. farreri (Cf-foxl2) pr®sentent un dimorphisme sexuel dôexpression en 

faveur des femelles (Naimi et al. 2009b; Liu et al. 2012). 

Ainsi, l'évolution des voies moléculaires du determinisme du sexe chez les animaux, semble se 

produire par le recrutement de nouveaux gènes déterminants majeurs, tandis que les voies, situées en 

aval, régulant la différenciation gonadique sont conservés, bien que la fonction de certains de ces 

derniers élément peut diverger entre les lignées du règne animal (Valenzuela et al. 2013). 

2.3. Le déterminisme du sexe chez les mollusques 

Chez les mollusques de nombreux modes de reproduction sont retrouvés allant du gonochorisme à 

lôhermaphrodisme quôil soit simultané ou séquentiel. Le gonochorisme semble être le mode de 

reproduction ancestral des mollusques et se présente dans 7 des 8 classes (Figure 4). Les solénogastres 

apparaissent être exclusivement des hermaphrodites simultanés alors que ce mode de reproduction est 

complètement absent chez les scaphopodes et les caudofovéates où le gonochorisme y prédomine 

(Lamprell et Scheltema 2001). Au sein des monoplacophores, qui sont généralement gonochoriques, 

une espèce hermaphrodite simultanée y est retrouvée, Micropilina arntzi (Haszprunar et Schaefer 

1996). De même, chez les chitons (polyplacophores), qui sont également le plus souvent 

gonochoriques, deux espèces du genre Lepidochitona montrent un hermaphrodisme simultané 

(Eernisse 1988). Parmi les divers mollusques bien étudiés, lôhermaphrodisme simultané et séquentiel 

sont communs et bien documentés à la fois chez les gastéropodes et les bivalves (Coe 1943; Ghiselin 

1969; Policansky 1982; Wright 1988; Heller 1993). Quant aux céphalopodes, ils sont exclusivement 

gonochoriques à l'exception d'une seule espèce de calamar, Ancistrocheirus lesueurii, pour laquelle il 

existe des preuves de protandrie (Hoving et al. 2006). 

Chez les mollusques, les systèmes de détermination du sexe, bien que très peu étudiés, seraient 

tout aussi variés. Lôaugmentation des ®tudes sur les chromosomes a permi de montrer lôexistance dôun 

déterminisme génotypique dans cet embranchement (Thiriot-Quiévreux 2003). Ainsi, la majorité des 

mollusques gonochoriques, y compris certains bivalves, possèdent un GSD de type XX/XY (Guo et 

Allen 1994). Dôautres types de GSD peuvent être retrouvés tels que les types ZZ/ZW et XX/XO chez 

les Viviparidés et les Néritidés, respectivement (Nakamura 1986; Huang 1997; Barġienǟ et al. 2000b; 

Barġienǟ et al. 2000a). Chez les espèces présentant une double transmission uniparentale des 

mitochondries (doubly uniparental inheritance ou DUI) telles que Mytilus edulis, Mytilus trossulus et 

Mytilus galloprovencialis chez les mytilidés ou encore Ruditapes philippinarum chez les Vénéridés ; il 

a été supposé que le sexe serait déterminé par le génome mitochondrial (ADNmt) transmis par la 

mère. En effet, chez ces espèces, deux lignées mitochondriales, présentant deux génomes différents 

(52% de divergence, Doucet-Beaupré et al. 2010), sont présentes : lôune transmise par les îufs 

(appel®e F) et lôautre transmise par les spermatozoµdes (appel®e M). Les deux sexes h®ritent des 
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mitochondries F de la mère alors que les mitochondries M sont transmises de père en fils uniquement 

(Breton et al. 2007; Passamonti et Ghiselli 2009). Cependant, une forte variabilité du sex-ratio au 

niveau de la descendance a été observé chez les espèces de moules présentant un système DUI, 

suggérant alors que le contrôle du sex-ratio serait exercé par le génome nucléaire de la mère (Saavedra 

et al. 1997; Kenchington et al. 2002; Cogswell et al. 2006). Les facteurs génétiques impliqués sont 

encore inconnus, mais la détermination du sexe chez ces bivalves serait probablement polygénique 

(Kenchington et al. 2002). Chez lôhu´tre creuse Crassostrea gigas, espèce hermaphrodite protandre 

irrégulière, deux modèles génétiques du déterminisme sexuel ont été proposés. Le premier proposé par 

Guo et al. (1998) est bas® sur lôexistence dôun locus et de 2 g®notypes. Ce dernier semble °tre 

applicable ¨ lôhu´tre perli¯re P. margaritifera suggérant un allèle mâle dominant (M) et un allèle 

protandrique récessif (F). Ainsi, les huîtres dont le génotype est MF seraient de vrais mâles (qui ne 

changent pas de sexe) alors que les huîtres présentant un génotype FF seraient de faux mâles 

protandriques pouvant devenir femelles sous le contr¹le dôautres facteurs génétiques ou 

environnementaux. Le second modèle proposé par Hedrick et Hedgecock (2010) est quant à lui basé 

sur lôexistence de 3 g®notypes : les huîtres FF et MM seraient respectivement de « vraies femelles » et 

« vrais mâles è et les hu´tres FM seraient des m©les pouvant devenir femelles sous lôaction de 

lôenvironnement ou de facteurs inhibant un développement mâle et/ou activant un développement 

femelle. Quelque soit le mod¯le, les auteurs supposent que le d®terminisme g®n®tique de lôinversion 

sexuelle chez C. gigas serait contr¹l® par un g¯ne majeur qui est ¨ lôheure actuelle encore inconnu. 

Cependant de nombreux gènes secondaires impliqués dans la cascade de la différenciation sexuelle ont 

été depuis identifiés (Naimi et al. 2009a; Naimi et al. 2009b; Santerre et al. 2012; Santerre et al. 2013; 

Santerre et al. 2014). 

 

Figure 4 Distribution des modes de reproduction chez les mollusques. *un cas connu dôhermaphrodisme 

successif, 
#
un cas connu dôhermaphrodisme simultan®, et 

$
un genre pr®sentant certain cas dôhermaphrodisme 

simultan®. (modifi® dôapr¯s Collin 2013). 
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Comme suggéré par les deux modèles évoqués précédemment, chez les mollusques le 

déterminisme du sexe pourrait aussi être sous le contrôle de facteurs environnementaux (ESD). En 

effet, chez la plupart des bivalves, la reproduction et pobablement le sexe peuvent être affectés par la 

température de lôeau, la ressource trophique et dans une moindre mesure la photopériode (Chávez-

Villalba et al. 2011). Par exemple, chez C. gigas, un conditionnement des huîtres adultes à faible 

température (8°C) conduit à un sex-ratio biaisé en faveur des mâles (Fabioux et al. 2005) alors quôun 

tel sex-ratio est obtenu après un conditionnement des naissains à température élevée (25°C) (Santerre 

et al. 2013). La disponibilité de la nourriture peut aussi influencer le sex-ratio en induisant le 

changement de sexe (différenciation secondaire) comme démontré chez la moule Mytella charruana 

par Stenyakina et al. (2010). Parmi les moules conditionnées en absence de nourriture, certaines ont 

subi une inversion sexuelle de femelle vers mâle, créant ainsi un sex-ratio biaisé en faveur des mâles. 

Cette exp®rience a pu mettre en ®vidence lôhermaphrodisme alternatif de cette esp¯ce qui depuis ®tait 

admise comme ®tant gonochorique. Dôautre part, les facteurs sociaux peuvent aussi modifier le sex-

ratio chez les mollusques. En effet, chez la crépidule Crepidula fornicata, il semblerait que la densité 

de population interviendrait dans le changement de sexe, où un effet de compétition entre les mâles 

serait en jeu. En effet, les mâles qui souffriraient dôune diminution de leur succès de reproduction 

changeraient de sexe (Proestou et al. 2008). Par ailleurs, bien que ce soit un sujet de débat au sein de la 

communauté scientifique (Scott 2012; Scott 2013), il a aussi ®t® montr® quôun apport anthropique 

dôhormones st®roµdiennes pouvait avoir un effet sur le sex-ratio des mollusques. Par exemple il 

semblerait que lôîstradiol ait un effet f®minisant sur les bivalves (Mori et al. 1969; Varaksina et 

Varaksin 1991) comme chez dôautres invert®br®s et vert®br®s (Schoenmakers et al. 1981). Mori et al. 

(1969) ont ainsi montr® que lôinjection dôîstradiol ¨ des stades pr®coces de maturation de la gonade 

chez C. gigas induisait un changement de sexe mâle vers femelle. Chez les palourdes M. lateralis 

nourries avec de la méthyltestostérone avant la ponte, Moss (1989) a observé une augmentation du 

sex-ratio (mâle/femelle) de 0,8 à 1,6. 

Les systèmes de déterminisme du sexe sont ainsi très divers chez les mollusques et impliqueraient de 

nombreux facteurs notamment chez les bivalves. Cependant ces études ont été principalement basées 

sur des analyses de sex-ratio qui ne permettent pas dôaborder les m®canismes moléculaires qui 

pourraient être impliqués dans le déterminisme du sexe. 

3. Approches génomiques chez les bivalves marins : contribution à 

lô®tude de la reproduction 

Depuis lô®mergence des technologies de s®quenages de seconde g®n®ration (Next-Generation-

Sequencing, NGS) et la réduction des coûts associés, de nombreuses études génomiques ont été 

men®es chez les bivalves dôint®r°t ®conomique majeur ces dix derni¯res ann®es (Suárez-Ulloa et al. 

2013). Lôengouement soudain pour les approches de type ç omique » chez les bivalves se reflète par 
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les récentes publications de deux génomes : celui de lôhu´tre perli¯re Pinctada fucata (Takeuchi et al. 

2012) et celui de lôhu´tre creuse Crassostrea gigas (Zhang et al. 2012). Cependant, la caractérisation 

de ces génomes est encore en cours et reste difficile en raison de i) lôabsence dôassemblages de 

référence, ii ) la présence de séquences spécifiques particulières telles que les nombreuses régions 

répétitives, et iii ) le niveau élevé de polymorphisme. Par cons®quent, dôautres approches et notamment 

des approches transcriptomiques ont ®t® mises en îuvre pour ®tudier de nombreux processus 

physiologiques complexes des bivalves marins (Joubert et al. 2010; Fleury et al. 2010; Rosa et al. 

2012; Li et al. 2013; Meng et al. 2013; Shi et He 2014). En effet, lô®tude du transcriptome permet 

lô®tude des g¯nes sp®cifiquement exprim®s dans les tissus ou cellules dôun individu dôune esp¯ce 

donnée à un temps donné et soumis ou pas à une condition donnée. Lôutilisation des méthodes NGS 

pour le séquençage de novo de transcriptome sôav¯re ainsi tr¯s efficace pour lôidentification des g¯nes 

mis en jeux et des voies associées en réponse à une question biologique précise. Parmi ces méthodes 

NGS, la méthode RNAseq apparaît adaptée aux organismes non-modèles dont les informations 

génomiques sont absentes, peu nombreuses ou non-pertinentes pour la question posée. Le RNAseq 

permet non seulement dôavoir les s®quences des g¯nes exprim®s mais permet aussi dôavoir une 

quantification de lôexpression de chaque gène avec un niveau de précision élevé. 

La g®nomique sôest clairement r®v®l®e comme un outil puissant pour lô®tude de fonctions 

physiologiques complexes telle que la reproduction. Par exemple, le séquençage du transcriptome chez 

la truite arc-en-ciel Oncorhynchus mykiss a permis avec succ¯s lôidentification du g¯ne ma´tre majeur 

du déterminisme sexuel, sdY (Yano et al. 2012). 

Chez les bivalves marins, côest chez le p®toncle Argopecten purpuratus quôa ®t® d®crit pour la 

première fois lôexpression sp®cifique de plusieurs gènes impliqués dans les mécanismes de 

reproduction (Boutet et al 2008). Une banque dôADNc a ®t® r®alis®e ¨ partir de tissus gonadiques et 7 

g¯nes impliqu®s dans la reproduction ont ®t® identifi®s apr¯s lôanalyse des s®quences. Certains de ces 

gènes ont présenté des expressions spécifiques en fonction du sexe et des stades de maturation ce qui a 

permis dô®tudier plus en détail les mécanismes impliqués dans la maturation des gonades de cette 

espèce présentant un fort intérêt commercial. 

Ensuite Banni et al. (2011), ont proposé lôutilisation dôune puce ¨ ADN, pour décrire la 

variation temporelle des profils dôexpressions de g¯nes au niveau des gonades de sexe et de stades de 

développement différents chez la moule M. galloprovincialis. Les donn®es dôexpression obtenues ont 

montré des profils transcriptomiques différents au sein des moules ®chantillonn®es lors dôun cycle 

annuel tout en suivant un schéma temporel clair. 

Chez C. gigas, un hermaphrodite successif alternatif, plusieurs études basées sur le 

transcriptome de la gonade ont été menées. Une première étude réalisée par Dheilly et al. (2012) a 

permis de proposer une liste de g¯nes dôint®r°t, spécifiques du sexe et des stades de la gamétogenèse. 

Cette ®tude a ®galement permis lôidentification de g¯nes marqueurs pr®coces de la diff®renciation 



Introduction générale 

 

27 

 

sexuelle et la mise en lumière des gènes exprimés spécifiquement au niveau des spermatozoïdes et des 

ovocytes matures grâce à lôanalyse de lôexpression diff®rentielle entre les tissus somatiques et les 

cellules germinales. La deuxième étude réalisée par Zhang et al. (2014) a, quant à elle, permis 

dôidentifier chez lôhu´tre de nouveaux homologues de g¯nes cl®s de la différenciation sexuelle (SoxH, 

Sry-like) qui apparaissaient jusquô¨ pr®sent sp®cifiques des vert®br®s sugg®rant ainsi que le 

déterminisme du sexe serait encore plus conservé au sein du règne animal. 

La récente publication du génome de P. fucata (Takeuchi et al. 2012) a permis la mise à 

disposition dôune nouvelle et puissante plateforme de donn®es fournissant des informations sur la 

structure des gènes et des protéines. Dans ce contexte, une analyse spécifique de ce génome a été 

r®alis®e dans le but dôidentifier les gènes jouant un rôle dans la reproduction (Matsumoto et al. 2013). 

Ainsi, plus de 40 modèles de gènes ont pu être identifiés incluant les gènes vasa, nanos, vitellogenin, 

estrogen receptor et autres. 

De plus, les g¯nes exprim®s pendant la spermatog®n¯se chez lôhermaphrodite fonctionnel 

Nodipecten subnodosus, ont été identifiés et annotés, incluant les gènes de points de contrôle tels que 

rad1 et hormad1 (Llera-Herrera et al. 2013). Ces derniers semblent importants pour la compréhension 

du blocage de la méiose associé à une stérilité totale des N. subnodosus triploïdes. Cette étude a aussi 

permis chez cette esp¯ce de Pectinid®s lôidentification du g¯ne Dmrt1, gène secondaire de la cascade 

de la différenciation sexuelle. 

Le transcriptome réalisé chez R. philippinarum a permis de mieux comprendre les mécanismes 

impliqu®s dans le syst¯me DUI et la d®termination du sexe en comparant deux familles, lôune 

produisant une majorit® de femelles et lôautre une majorit® de m©les (Ghiselli et al. 2012). En effet, 

cette approche a permis lôidentification de g¯nes candidats impliqu®s dans la r®gulation de la double 

transmission uniparentale des mitochondries et la mise en ®vidence dôune relation entre le sexe et 

lôexpression diff®rentielle de plusieurs g¯nes dôubiquitination. Chez une autre esp¯ce du genre 

Ruditapes, Ruditapes decussatus, une approche transcriptomique a été récemment mise en place pour 

apporter plus de connaissances sur les mécanismes moléculaires de la reproduction afin de mieux 

comprendre la régulation de la reproduction de cette espèce dont les enjeux aquacoles sont importants 

(Sousa et al. 2014). Lôanalyse a ®t® r®alis®e ¨ partir de tissus gonadiques de sexe et de stade diff®rents 

de deux populations diff®rentes pr®sentant des r®ponses diff®rentes ¨ lôinduction de la ponte quand 

elles sont utilis®es en tant que g®niteurs dô®closerie. La comparaison transcriptomique de ces deux 

populations a permis de r®v®ler lôimplication dôune voie sp®cifique de reconnaissance des signaux 

entre les ovocytes et les composants de la membrane plasmique des spermatozoµdes. Lôanalyse de 

lôexpression diff®rentielle entre les sexes et les stades a montr® que le sexe ¨ lui seul expliquait la plus 

grande partie de la variance de lôexpression des g¯nes de la gonade. 

Ainsi, toutes ces analyses transcriptomiques ont permis lôidentification de nombreux g¯nes candidats 

impliqués dans divers processus intervenant dans la reproduction tels que la gamétogénèse. Les gènes 
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candidats obtenus sont maintenant disponibles pour de futures recherches fonctionnelles. Toutefois, 

malgr® lôaugmentation de ces ®tudes de génomique, les données sur la détermination et la 

différenciation sexuelle incluant les cascades moléculaires du déterminisme sexuel chez les bivalves 

hermaphrodites restent encore très peu connues. 

4. Objectifs et démarche de la thèse 

Dans ce contexte, lôobjectif de ce travail de th¯se est dôapporter et dôapprofondir les connaissances sur 

les facteurs contrôlant le déterminisme et la différenciation sexuelle de lôhu´tre perli¯re P. 

margaritifera, quôils soient g®n®tiques ou environnementaux, en passant par les voies moléculaires. 

Lôensemble de ce travail sôint¯gre dans une probl®matique de d®veloppement durable de la 

perliculture. Ainsi, dôun point de vue appliqu®, les r®sultats de ces recherches devraient permettre de 

proposer des perspectives quant à la maîtrise de la reproduction en laboratoire et à la gestion des 

g®niteurs pour la pr®servation (cheptel sauvage de r®f®rence) et lôexploitation (lign®es dôhu´tres 

donneuses de greffons sélectionnées) pérenne de la ressource perlicole. 

Ainsi, pour mieux comprendre les mécanismes impliqués dans la détermination et la différenciation 

sexuelle chez cette espèce à sexualité particulière, deux approches complémentaires ont été mises en 

îuvre : une approche transcriptomique et une approche expérimentale. 

Lôapproche transcriptomique a pour objectif dô®tudier les m®canismes mol®culaires du 

d®terminisme et de la diff®renciation sexuelle et dôidentifier des gènes biomarqueurs qui pourront 

alors être utilisés en tant quôoutils pour lô®tude de la diff®renciation sexuelle et notamment du sexe 

femelle chez P. margaritifera. Dans cette approche la question posée est la suivante : Quels sont les 

gènes codant pour des protéines impliquées dans la détermination ou la différenciation sexuelle et 

exprimés de manière différente au niveau des tissus gonadiques de stade et de sexe différents ? Pour 

répondre à cette question une analyse du transcriptome de la gonade par méthode RNAseq a été 

réalisée. Le séquençage RNAseq nous a permis de sélectionner des gènes candidats qui après 

validation ont été identifiés en tant que biomarqueurs de la différenciation sexuelle et potentiellement 

du déterminisme du sexe. 

Lôapproche expérimentale quant à elle vise à étudier le phénomène de la sexualisation par des 

forçages anthropiques environnementaux ou hormonaux en se focalisant plus particulièrement sur 

lôinversion sexuelle de mâle à femelle. Dans cette approche la question posée est : Quels sont les 

facteurs favorisant lôinversion sexuelle vers le sexe femelle ? Ainsi, pour répondre à cette question, 

des huîtres perlières ont été soumises à différentes conditions environnementales ou hormonales pour 

voir lôeffet de ces facteurs sur la sexualisation. Les réponses ont été étudiées tant au niveau cellulaire 

quôau niveau mol®culaire par la mesure de lôexpression des g¯nes biomarqueurs identifi®s lors de 

lôapproche transcriptomique. 
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Afin de répondre à ces interrogations, ce manuscrit débute par une présentation du modèle biologique 

®tudi® puis sôorganise en 3 chapitres qui abordent chacun un objectif spécifique. Ces chapitres sont 

présentés sous forme de publications en anglais (acceptée, soumise ou en préparation) et sont agencés 

autour de 2 parties correspondant aux approches transcriptomique et expérimentale. Pour une 

optimisation de la lecture, ces parties sont précédées dôune introduction générale en français 

permettant de décrire les problématiques abordées et les objectifs proposés, et se terminent par une 

synthèse, également en français, permettant de restituer les résultats et éléments clés de discussion 

exposés. 

La Partie I  est constituée de 2 chapitres. Le Chapitre 1 pr®sente lô®tude du transcriptome de la 

gonade de P. margaritifera permettant une exploration globale des gènes codant pour des protéines 

potentiellement impliquées dans la reproduction et notamment dans la différenciation et la 

détermination sexuelle. Ce chapitre a été publié dans le journal BMC genomics (Facteur dôimpact = 

4,04). Le Chapitre 2 propose une analyse plus ciblée des données quantitatives du transcriptome de la 

gonade dans le but de rechercher des gènes biomarqueurs de la voie de sexualisation chez P. 

margaritifera. La publication dont fait lôobjet ce chapitre a été soumise au journal PLOS One (Facteur 

dôimpact = 3,73). 

La Partie II  aborde, sous la forme dôun seul chapitre (Chapitre 3), lôeffet de forages 

anthropiques (de type environnemental et hormonal) sur la reproduction de lôhu´tre perli¯re en se 

focalisant plus particuli¯rement sur lôinversion sexuelle vers le sexe femelle tant sur le plan cellulaire 

que mol®culaire avec lôexpression des g¯nes biomarqueurs identifi®s dans le chapitre pr®c®dent. Cette 

dernière publication est en préparation pour être proposée au journal Aquaculture (Facteur dôimpact = 

1,828). 

Enfin, la Synthèse générale expose lôapport de ces travaux de recherche ¨ la compr®hension 

des mécanismes impliqués dans le déterminisme du sexe et la différenciation sexuelle de lôhu´tre 

perlière et propose des perspectives de recherche. 
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1. Importance du modèle 

En Polyn®sie franaise, la perliculture est bas®e sur lôexploitation de lôhu´tre perli¯re Pinctada 

margaritifera, naturellement abondante en ces eaux notamment dans les archipels des Tuamotu et 

Gambier. Lôactivit® perlicole joue un r¹le ®conomique majeur et représente la plus grande industrie 

dôexportation de la r®gion. En effet, le marché des perles est passé de 86 Kg en 1980 à 16 Tonnes en 

2012 (7,7 millions de perles de culture), soit près de 7,8 milliards de Francs pacifique en valeur 

dôexportation (statistiques douanières, Wane 2013). Lôindustrie de la perle de culture implique 

actuellement près de 5 000 emplois « locaux », distribués dans 487 fermes perlicoles, réparties dans 25 

atolls et îles de la Polynésie française (données 2013, Direction des Ressources Marines et Minières, 

DRMM, Tahiti). Cependant, apr¯s 20 ans dôexpansion elle conna´t depuis 2001 une crise économique 

due essentiellement à la concurrence mondiale qui a favorisé la surproduction et qui elle-même a 

engendré la hausse de la quantité de perle de moindre qualité sur le marché entrainant alors la baisse 

des prix des perles de culture. De ce fait les exportations et les ventes dôouvrage en perles sont en 

chute libre, le prix au gramme de la perle est passé de 1 800 Francs pacifique en 2000 à moins de 500 

Francs pacifique en 2012 (Institut de la Statistique de Polynésie française, ISPF, www.ispf.pf). Malgré 

cette crise économique, la Polynésie française reste le premier exportateur de perles noires avec une 

production annuelle moyenne de 9 tonnes de perles de culture labélisées « Perles de Tahiti », ce qui 

représente 16,4% de la production mondiale des perles de culture marines (Coeroli 2010). Ainsi, la 

perliculture reste, après le tourisme, la seconde principale ressource économique pour la Polynésie 

franaise et notamment pour les archipels des Tuamotu et Gambier, o½ lôactivit® y est principalement 

localisée. 

Conscients du poids ®conomique de lôactivit® perlicole, les services du Territoire de la 

Polynésie française ont encouragé et se sont mobilisés pour participer à la gestion de programmes de 

recherche et de développement. En 1990, le « PGRN » (Programme général de recherche sur la nacre) 

a été mis en place suite à des mortalités massives de P. margaritifera observées en 1985. Pérenniser la 

ressource, améliorer la rentabilité des entreprises et sécuriser la production ont été les trois principaux 

axes de recherche issus des recommandations de ce programme. Depuis, des recherches sôarticulant 

autour de ces priorités ont été réalisées tels que le programme de « Pérennisation et de 

professionnalisation de la perliculture » (2008-2010), financé par le fond européen de développement 

(9
ème

 FED), visant à mieux connaître les sources de nourriture et analyser le déterminisme 

environnemental de la croissance et de la reproduction des huîtres perlières. Le groupement de 

recherche « ADEQUA » (Amélioration de la qualité des perles de Tahiti) entre 2009 et 2012, avait 

pour objectif principal de décrire, comprendre, améliorer les processus de greffe et la qualité des 

perles récoltées. Plus récemment, deux grands projets ont été mis en îuvre : le Contrat de projet 

« BIODIPERL » (2011-2013) et le projet ANR « POLYPERL » (2011-2014). Ces derniers 

programmes présentent des axes de recherche orientés vers une exploitation durable de la ressource 
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pour la perliculture que ce soit ¨ travers la pr®servation de la biodiversit® des stocks dôhu´tres perli¯res 

et de la gestion intégrée de la perliculture dans le contexte du changement global. Ces différents 

programmes de recherche ont impliqué et impliquent encore de nombreux organismes dôEtat, 

Universités et autres laboratoires Français ou étrangers; et notamment sur le territoire, lôUniversit® de 

la Polyn®sie franaise (UPF), lôEcole pratique des hautes études (EPHE) avec le Centre national de la 

recherche scientifique (CNRS), lôInstitut de recherche pour le d®veloppement (IRD) et ainsi que 

lôInstitut franais de recherche pour lôexploitation de la mer (Ifremer). 

Aujourdôhui, les travaux actuels engag®s par lôIfremer, en soutien au développement durable de 

la perliculture, ont pour objectif dôam®liorer la production de perles de qualit® (Gueguen et al. 2013). 

Depuis quôil a ®t® d®montr® que la qualit® de la perle d®pendait g®n®tiquement de lôhu´tre donneuse de 

greffons (Tayalé et al. 2012), les programmes de sélection génétique ont été fortement encouragés. 

Ainsi, le principal objectif de ces programmes est la g®n®ration et lô®levage de familles dôhu´tres 

donneuses de greffons sélectionnées pour leur capacité à produire des perles de qualité et/ou de 

couleur particulière et/ou de croissance rapide (Ky et al. 2013; Blay et al. 2013; Ky et al. 2014). La 

production r®ussie de naissains s®lectionn®s d®pend de la production de gam¯tes et dôembryons de 

reproducteurs synchrones, eux-m°mes, s®lectionn®s et ®lev®s en laboratoire. Chez lôhu´tre perli¯re P. 

margaritifera, la reproduction artificielle en laboratoire implique non seulement le contrôle de la 

gamétogenèse et de la synchronisation des stades de maturité de la gonade mais implique aussi, et en 

majeure partie, la gestion du sex-ratio pour les g®niteurs dô®levage. En effet, la reproduction de 

lôhu´tre perli¯re en conditions contr¹l®es d®pend de la disponibilit® en femelles, qui malheureusement 

apparaissent peu abondantes chez les jeunes hu´tres dô®levage due ¨ lôhermaphrodisme protandre de 

cette espèce (Tranter 1958a). Cette sexualité particulière pose le problème du temps de génération 

pour le renouvellement des lign®es dôhu´tres en ®closerie car en moyenne il faut attendre 4 à 5 ans 

avant de disposer dôun nombre significatif de femelles pour produire une descendance (Chávez-

Villalba et al. 2011). Ce rythme ne permet pas dôatteindre rapidement les objectifs et repousse dôautant 

un programme de sélection raisonné. 

2. Systématique et répartition 

Lôhu´tre perli¯re Pinctada margaritifera (Linné, 1758) variété cumingii (Jameson, 1901), appelée 

communément « huître perlière à lèvres noires » ou « nacre » en Polynésie française, est un mollusque 

bivalve appartenant à la famille des Pteriidae et au genre Pinctada (Figure 5). La systématique des 

espèces et sous espèces du genre Pinctada est complexe et suscite depuis longtemps des révisions 

successives. Au total ce nôest pas moins de 100 esp¯ces qui ont ®t® d®crites, mais aujourdôhui elles 

sont regroupées en 17 espèces (World register of Marine Species 2014). 
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Figure 5 Lôhu´tre perlière Pinctada margaritifera. Classification taxonomique de lôesp¯ce P. margaritifera 

var. cumingii (gauche) et photo dôune hu´tre perli¯re adulte (droite, © X. Caisey). 

La répartition de Pinctada margaritifera est assez large. Elle est pr®sente dans lô®cosyst¯me 

corallien de lôIndo-Pacifique (zone intertropicale) depuis la Mer Rouge jusquôau Pacifique oriental ou 

encore depuis le bas du Nord de lôAustralie jusquôau Sud du Japon (Le Pennec et al. 2010) (Figure 6). 

Pinctada margaritifera, var. cumingii se retrouve très abondante en Polynésie française et notamment 

dans les archipels des Tuamotu et des Gambier où elle est exploitée pour la production de perles. Bien 

que lôesp¯ce apparaisse polyphyl®tique entre les populations de lôensemble de son espace de 

répartition, il semble que les populations de Polynésie française appartiennent à un même groupe 

monophylétique, malgré la très grande dispersion des lagons (Cunha et al. 2011). 

Lôhu´tre perli¯re se rencontre principalement ¨ lôint®rieur des lagons entre 0 et 50 m de 

profondeur fixée par leur byssus sur des substrats rocheux (coraux vivants ou morts). Cependant la 

majorité des stocks a été décrite au-delà de 30 m de profondeur (Zanini et Salvat 2000). Il est 

®galement possible de retrouver quelques sp®cimens sur la pente externe de lôoc®an et sur des fonds 

sablonneux entre les pinacles, fixés alors sur des débris de coraux ou de mollusques. 

 

Figure 6 Carte de la répartition mondiale de P. margaritifera. Sa distribution sô®tend ¨ lôouest, du nord au 

sud de la mer Rouge ¨ Madagascar et ¨ lôest, dôHawaµ ¨ la Polyn®sie franaise. (Carte : Linard 2010) 



Le modèle biologique : Lôhu´tre perli¯re Pinctada margaritifera 

34 

 

3. Morphologie et anatomie 

3.1. La coquille 

La coquille de P. margaritifera est formée de deux valves dissymétriques (la gauche étant plus 

convexe que la droite) dont la longueur peut atteindre jusquô¨ 30 cm. Ces valves sont reli®es entre 

elles par une charnière sans dent. 

 

Figure 7 Coquille de lôhu´tre perlière P. margaritifera. Face externe prismatique (gauche) et face interne 

nacrée (droite) de la valve droite de la coquille. 

La face externe de la coquille est généralement de couleur foncée présentant des rayons de 

couleur blanche divergents de la charnière, et des stries concentriques qui se terminent par des barbes 

de croissance à la périphérie (Figure 7). Sur la face interne, deux parties peuvent être distinguées : une 

partie noire à la périphérie de même nature que la face externe et une partie nacrée centrale (Figure 7). 

La bordure extérieure de la couche nacrée présente des irisations vertes, aubergines, jaunes, bleues ou 

grises. La coquille, sécrétée par les cellules épithéliales externes du manteau, est ainsi formée 

successivement de 3 couches (Cuif et al. 1991) : le périostracum (externe), la couche prismatique 

(médiane) et la couche nacrée (interne). 

3.2. Lôanimal 

Lôanatomie de Pinctada margaritifera, étudiée en d®tail dans lô « Atlas anatomique de lôhu´tre 

perlière : Pinctada margaritifera » (Fougerouse et Herbaut 1994), est présentée par la figure 8. Les 

deux valves coquill¯res renferment lôanimal dont la chair repr®sente 20 ¨ 25 % de la masse de la 

coquille. Les principaux organes sont enveloppés par le manteau ou pallium, jouant ainsi un rôle de 

protection en plus de celui de la coquille. Ces organes permettent dôassurer les diverses fonctions 

biologiques essentielles ¨ la vie de lôanimal dont la circulation, lôexcr®tion, la respiration, la nutrition, 

la reproduction et la minéralisation de la coquille. 
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Figure 8 Anatomie de lôhu´tre perli¯re P. margaritifera (valve droite). Vue latérale gauche après élimination 

du péricarde, du manteau et des branchies gauches (Fougerouse et Herbaut 1994). 

Le manteau, dont le r¹le est de s®cr®ter la coquille et dôen assurer la croissance, est lôorgane le 

plus externe. Il est constitu® de deux lobes pall®aux qui tapissent lôint®rieur de chaque valve. Soud®s ¨ 

la masse viscérale et au muscle adducteur, les lobes se rejoignent dorsalement le long de la charnière 

pour former lôisthme. La couleur noire du bourrelet externe a donné à Pinctada margaritifera le nom 

dô « huître perlière à lèvre noire ». 

Les branchies pigmentées, ou « cténidies è, form®es chacune dôun axe branchial supportant 

deux lames branchiales et quatre lamelles branchiales assurent la respiration. Ces branchies jouent 

aussi un r¹le dans la nutrition de lôhu´tre perli¯re, exerant une action de filtration et de captage des 

particules alimentaires. 

Lôappareil digestif est relativement simple. Il d®bute par une bouche entourée de quatre palpes 

labiaux, puis se compose dôune glande digestive, dôun estomac contenant un stylet cristallin suivi de 

lôintestin et se termine par un anus pourvu dôun diverticule anal. 

Le syst¯me circulatoire, ouvert et constitu® dôun cîur, pr®sentant un ventricule et deux 

oreillettes, et de lacunes h®molymphatiques, assure la circulation de lôh®molymphe dans tout 

lôorganisme ¨ travers les tissus conjonctifs. 

Le muscle adducteur, les muscles rétracteurs du pied et du byssus, et le pied et ses muscles 

élévateurs sont les éléments musculaires principaux chez P. margaritifera. Les déplacements limités 

sont li®s essentiellement ¨ lôactivit® du pied. Cependant, lôanimal reste le plus souvent fix® au substrat 

par le byssus secrété par la glande byssogène. 

Lôappareil r®nal est constitu® dôune paire de n®phridies situ®e en position latérale de chaque 

côté de la masse visc®rale. Les produits dôexcr®tion sont rejet®s au niveau des orifices uro-génitaux. 


























































































































































































