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pour les différentes classes). En second lieu, l’analyse de la 
variation morphologique a permis de mettre en évidence une 
concordance des discontinuités génétiques avec les discon-
tinuités morphologiques chez les femelles, supportée par au 
moins la moitié des traits morphologiques informatifs. Aucune 
discontinuité dans le patron géographique de variation mor-
phologique n’a été isolée chez les mâles. Pour les deux sexes, 
le succès de reclassification au groupe d’origine selon les va-
riables morphologiques informatives est très faible (69 % pour 
les femelles et 63,8 % pour les mâles) lorsque l’on considère 
le regroupement en quatre populations distinctes tel que défi-
nies par les analyses. En considérant des regroupements par 
plans d’eau plutôt que par groupes distincts génétiquement, 
le succès de reclassification est du même ordre dans le cas 
des mâles (61,5 %) mais inférieur pour les femelles (56 %). 
Ces résultats démontrent 1) que les modalités de gestion des 
populations de perchaudes du fleuve Saint-Laurent ne sont 
actuellement pas définies en fonction des quatre populations 
génétiquement distinctes identifiées, et 2) que la différencia-
tion existant aux niveaux des traits morphologiques étudiés 
dans le système révèle un patron de différenciation neutre tel 
que le patron de variation génétique observé aux loci micro-
satellites, c’est-à-dire qu’elle ne semble pas être le résultat 
de pressions de sélection naturelle pour des traits spécifiques 
reliés à l’utilisation de l’habitat, mais plutôt le résultat de la dé-
rive génétique.

Définition des populations de perchaudes (Perca flavescens) 
du fleuve Saint-Laurent au Québec : Analyse du patron 
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Sommaire
Délimiter dans l’espace les populations d’une espèce et éva-
luer le degré de connectivité entre elles, constituent des éta-
pes essentielles à l’élaboration de scénarios de conservation 
et de gestion qui puissent refléter la réalité d’un système et 
répondre aux besoins réels de gestion des populations. Dans 
la présente analyse, nous utilisons deux approches complé-
mentaires, soit l’étude de la variation génétique, au niveau de 
huit marqueurs microsatellites et l’étude de la variation mor-
phologique, au niveau de 15 traits phénotypiques, dans le but 
de documenter la structure des populations de la perchaude 
(Perca flavescens) du fleuve Saint-Laurent entre le lac Saint-
François et la ville de Québec.

L’analyse de la variation génétique observée au niveau des 
loci microsatellites a révélé un niveau modéré de structuration 
génétique (FST = 0,089) ainsi que des discontinuités généti-
ques (i.e. barrières au flux génique) formant quatre regroupe-
ments distincts de perchaudes dans le fleuve Saint-Laurent, 
soit les regroupements 1) du lac Saint-François, 2) du secteur 
nord du lac Saint-Louis et du lac des Deux Montagnes, 3) du 
secteur sud du lac Saint-Louis jusqu’à Contrecœur et 4) du lac 
Saint-Pierre jusqu’à Québec. Les discontinuités génétiques re-
tenues étaient toutes supportées par la moitié ou plus des loci 
microsatellites analysés et temporellement stables. De plus, 
les mêmes quatre populations de perchaudes ont été discer-
nées par une analyse en composantes principales (ACP) des 
fréquences alléliques par site d’échantillonnage. Le regrou-
pement des perchaudes en quatre groupes distincts, tels que 
définis par les analyses, s’est avéré refléter davantage la va-
riation génétique du système que le regroupement des per-
chaudes par plans d’eau (lacs et tronçons fluviaux), fondement 
actuel des unités de gestion (AMOVA : variance génétique de 
3,03 % par rapport à 2,41 %).

La population du lac Saint-François est la plus distincte, avec 
un effet historique impliqué dans la différenciation génétique. 
Il n’a pas été possible d’effectuer des analyses plus détaillées 
sur la dispersion des individus selon le sexe et l’âge, compte 
tenu d’une faible capacité d’assignation des individus aux dif-
férents groupes (succès d’assignation entre 45,5 % et 50,9 % 

Mots-clés 
perchaude,

génétique des populations,
fleuvre Saint-Laurent,

lac Saint-Pierre,
gestion de la pêche.
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Abstract

Defining the populations of a species into space and evaluating 
the degree of connectivity between them constitute an essen-
tial element for the elaboration of conservation and manage-
ment plans that reflect the reality of a system and answer the 
needs for population management. In this study, we use two 
complementary approaches, the analysis of the genetic varia-
tion on eight microsatellites markers and that of morphometric 
variation at 15 phenotypic traits, in order to define the popula-
tion structure of the Yellow Perch (Perca flavescens) in the St. 
Lawrence River between Lake St. François and Quebec City.

The analysis of the observed genetic variation on microsatel-
lite markers revealed a moderate level of genetic structuring 
(FST = 0,089) and also genetics discontinuities (i.e. barriers to 
gene flow) that form four distinct groups of Yellow Perch into 
the River: 1) Lake St. François, 2) the northern part of Lake 
St. Louis and Lake des Deux Montagnes, 3) the southern part 
of Lake St. Louis downstream to Contrecœur and 4) Lake St. 
Pierre to Quebec City. These genetic discontinuities were all 
supported by half or more of the analysed microsatellites mark-
ers and temporally stable. Furthermore, the same four distinct 
Yellow Perch populations were revealed by a principal compo-
nent analysis (PCA) on the allelic frequencies by study sites. 
The Yellow Perch grouping into four distinct populations, better 
reflected the genetic variation of the system than the Yellow 
Perch grouping by water bodies (lakes and fluvial sections), 
which represents the current basis for Yellow Perch manage-
ment (AMOVA: genetic variation of 3,03 % vs 2,41 %).

The Yellow Perch population from the Lake St. François is the 
most distinct, with an historical isolation effect implicated into 
its genetic differentiation. It was not possible to pursue further 
the analyses regarding the dispersal of individuals according to 
sex and age, considering the weak assignment success of in-
dividuals to the different groups (assignment success between 
45,5 % and 50,9 % for the different classes of individuals). The 
analysis of morphometric variation highlighted a concordance 
between genetic and morphometric discontinuities for females, 
which was supported by half or more of the informative mor-
phometric traits. No discontinuity in the geographic pattern of 
morphometric variation was noticed for males. The assignment 
success to the group of origin on the base of morphometric dif-
ferences between groups was low (69% for females and 63,8% 
for males) when considering the grouping in four distinct popu-
lations such as defined by our analysis. When considering the 
Yellow Perch grouping by water bodies rather than by distinct 
genetic groups, the assignment success was alike for males 
(61,5 %) but lower in the case of females (56%). These re-
sults show that 1) the management plans of the Yellow Perch 
populations of the St. Lawrence River are not actually defined 
according to the four genetically distinct populations, and that 
2) the differentiation observed on morphometric traits in the 
system follows a pattern of neutral differentiation as such as 
the pattern of genetic variation observed on microsatellite loci, 
and does not seem to be the result of natural selection pres-
sures on specific morphological traits in relation to the habitat 
use but the result of genetic drift.

Key words

yellow perch,
population genetics,
St. Lawrence River,

Lake St. Pierre,
fisheries management.
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Introduction
En biologie de la conservation, lorsque l’on vise à mettre 
au point des plans de gestion des populations naturelles, 
il est primordial de délimiter de façon précise les popula-
tions du système étudié dans l’espace et dans le temps, 
ainsi que d’évaluer le degré de connectivité (i.e. flux gé-
nique) entre elles (Webster et al., 2002). En effet, les in-
dividus d’une espèce sont souvent regroupés naturelle-
ment en populations locales soumises à des processus 
évolutifs différents (sélection naturelle, mutation, dérive 
et migration) et de différentes intensités, ce qui engen-
dre des compositions génétiques distinctes pour chacun 
des groupes. L’existence de populations plus ou moins 
isolées spatialement et indépendantes au niveau de la 
reproduction, doit être considérée dans les scénarios de 
conservation et de gestion afin d’éviter la perte de ba-
gages génétiques locaux permettant l’adaptation à des 
conditions spécifiques (Olver et al., 1995). Ceci est parti-
culièrement essentiel dans la gestion de populations de 
poissons d’eau douce subissant une exploitation intense, 
puisque l’effet d’un mélange de stocks de poissons ou en-
core de l’exploitation d’une population moins robuste peut 
être important pour l’évolution future de ces populations. 
Également, il est important de tenir compte du fait que 
plusieurs populations génétiquement distinctes peuvent 
être plus ou moins connectées entre elles par le mouve-
ment des individus et ainsi former une métapopulation, au 
sein de laquelle chacune des populations est influencée 
par les autres (Hanski et Simberloff, 1997). 

La génétique des populations est un domaine qui permet, 
par l’analyse d’échantillons d’ADN provenant d’individus 
de différentes régions du système étudié, de définir les 
populations génétiquement distinctes chez une espèce et 
de mieux comprendre les processus évolutifs qui les gou-
vernent. L’utilisation de marqueurs génétiques de type 
microsatellite est un moyen très efficace pour déceler les 
différences dans la composition génétique d’organismes 
vivant dans un écosystème et connaître l’ampleur de la 
différenciation engendrée par la dérive génétique entre 
les groupements distincts. Lorsque les connaissances 
d’autres types d’études, comme l’étude du mouvement 
des individus ou encore l’étude de la dynamique des po-
pulations, peuvent ajouter à l’interprétation de la structure 
et de la connectivité entre les populations, les mesures 
de conservation résultantes ne sont que plus appropriées 
pour le système visé (Moritz, 2002).

Au début des années 2000, la définition des stocks de 
perchaudes du fleuve Saint-Laurent et les connaissances 
s’y rattachant, représentait une priorité. En effet, l’exploi-
tation de cette espèce, autant en eau libre que sous la gla-
ce, est une activité socio-économique et culturelle d’une 
grande importance dans le fleuve Saint-Laurent. À elles 
seules, les pêches sportive et commerciale du lac Saint-
Pierre avaient des retombées économiques de l’ordre 
de 10 millions de dollars par année (Magnan, 2002). Or, 

depuis le milieu des années 1990, les débarquements en-
registrés au lac Saint-Pierre ont diminué de façon drama-
tique (200 tonnes à 66 tonnes par année; Magnan, 2002). 
Cette rupture de stock serait causée par le maintien d’une 
trop grande pression de pêche pendant plusieurs années 
consécutives conjugué à une succession de faibles co-
hortes (Magnan, 2002). Également, une diminution pro-
gressive de l’abondance des perchaudes a été observée 
au lac Saint-François depuis 1984, alors qu’au lac Saint-
Louis, le taux de mortalité des perchaudes a presque 
doublé par rapport à la fin des années 1980. Un déficit en 
individus de grande taille a aussi été décelé dans toute la 
plaine du Saint-Laurent au moyen des échantillonnages 
du réseau de suivi ichtyologique (RSI) du Ministère des 
ressources naturelles et de la faune et de ses partenaires 
(FAPAQ, 2002). Dans ce contexte, l’analyse de la struc-
ture génétique des populations de perchaudes du fleuve 
est donc apparue comme une nécessité pouvant permet-
tre de vérifier les fondements des plans de gestion, de 
pouvoir mieux préserver les processus évolutifs naturels 
se déroulant au sein de ces populations et d’autre part, de 
pouvoir éventuellement en assurer la persistance.

Plusieurs études de la structure des populations de per-
chaudes (Perca flavescens) et de son vicariant, la perche 
(Perca fluviatilis) ont déjà été réalisées dans plusieurs ré-
gions de l’Europe et de l’Amérique du Nord à différentes 
échelles spatiales. Elles permettent de penser qu’il est 
possible de détecter une structuration génétique chez les 
populations de Perca flavescens du fleuve Saint-Laurent. 
Les deux espèces parentes ont des niveaux remarqua-
blement bas de variation d’allozymes au niveau de leurs 
populations. Par exemple, Perca fluviatilis a montré des 
niveaux extrêmement bas de variation en Suisse, en 
Finlande et au Royaume-Uni ainsi que de bas niveaux 
d’hétérozygotie (Gyllensten et al., 1985, 33 loci, hété-
rozygotie = 0,03%; Bodaly et al., 1989, 52 loci, hétéro-
zygotie = 0,33%), alors qu’une étude d’allozymes pour 
les populations de Perca flavescens au lac Michigan, à 
Green Bay et au lac Champlain a mis en évidence de 
la variation allélique à seulement quatre loci sur les 19 
analysés (Leary et Booke, 1982). Il a été suggéré que la 
faible variabilité allélique serait une caractéristique ances-
trale qui reflèterait les nombreux goulots d’étranglement 
qu’ont subi les populations et que, chez les deux espè-
ces, la stabilité écologique et les hauts niveaux d’adap-
tation pourraient contribuer aussi au monomorphisme 
observé (Todd et Hatcher, 1993). Néanmoins, plusieurs 
autres types de marqueurs génétiques ont permis de 
mettre en lumière la différenciation de populations de la 
perchaude ou de la perche. Une étude combinant l’ana-
lyse de marqueurs minisatellites et la région D-loop de 
l’ADN mitochondrial de 20 localités en Norvège et en 
Suisse a révélé une structuration des populations scan-
dinaves de Perca fluviatilis (Refseth et al, 1998). L’exis-
tence de deux populations distinctes chez Perca fluviatilis 
a aussi été déterminée à l’aide de cinq loci microsatellites 
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au lac Constance, en Allemagne (Gerlach et al., 2001; 
Behrmann-Godel et al., 2004). Même si la faible varia-
tion génétique entre les populations de perchaude a li-
mité l’emploi de marqueurs génétiques pour discriminer 
les populations dans le centre des États-Unis, une ana-
lyse au niveau de l’ADN mitochondrial a permis de mettre 
en évidence de la variation dans le bassin ouest du lac 
Érié, ce que les allozymes n’ont pu détecter (Billington, 
1993; Strittholt et Guttman, 1988). De plus, une étude de 
la structure génétique des populations au lac Michigan a 
aussi été réalisée avec six loci microsatellites et a mis en 
évidence une différenciation génétique entre le lac Michi-
gan et la Green Bay avec des niveaux d’hétérozygotie de 
0,21 à 0,86 (Miller, 2003). Il est donc possible de détecter 
des signaux de structuration génétique chez les popula-
tions de Perca flavescens en employant des marqueurs 
plus variables, comme les microsatellites.

D’autre part, dans le fleuve Saint-Laurent, plusieurs étu-
des réalisées au moyen d’analyses des déplacements 
et des paramètres de dynamique des populations des 
perchaudes entre 1964 et 2000, ont mis en lumière des 
faits ou cité des observations suggérant l’existence pos-
sible de regroupements de perchaude indépendants et 
de comportements de dispersion différents selon les 
secteurs du fleuve.

Dans la région de Montréal, Fortin (1970) et Dumont 
(1996) ont tous deux illustré la quasi-indépendance des 
populations de perchaude de la rive nord et de la rive 
sud du lac Saint-Louis, ainsi que démontré un fort de-
gré de sédentarité pour les poissons de ce plan d’eau. La 
grande majorité des recaptures de plusieurs milliers de 
perchaudes étiquetées a été faite à l’intérieur d’un rayon 
de 10 km.

Au lac Saint-Pierre, situé à 120 km en aval du lac Saint-
Louis, Leclerc (1985) a conclu que les perchaudes des 
rives nord et sud pouvaient être considérées comme une 
seule entité: dans ce cas aussi, la distance moyenne sé-
parant le site de marquage des poissons et celui de la 
recapture, pour les perchaudes ayant effectué un dépla-
cement significatif, était de 10 km. Cet auteur a aussi pré-
senté des analyses partielles des déplacements moyens 
des poissons ayant débordé de ce cadre : on y consta-
tait qu’environ 9 % des perchaudes recapturées ailleurs 
qu’aux sites de marquage avaient traversé la voie mari-
time. Plusieurs dizaines d’entre elles s’étaient déplacées 
en moyenne de 8,7 km vers amont ou de 29 km en aval 
du site de marquage le plus à l’est, ce qui pouvait laisser 
présager, du moins vers l’aval, un certain potentiel migra-
toire. Son analyse des déplacements a surtout porté sur 
le lac et ses environs immédiats et la mention de recap-
ture la plus éloignée citée était à 35 km vers l’aval, soit à 
Cap-de-la-Madeleine. La revue des résultats historiques 
consignés dans les dossiers du MRNF a toutefois permis 
de constater de nombreuses recaptures à Bécancour, 
Gentilly, Les Becquets ou même Portneuf.

Dix-sept années plus tard, de Lafontaine et al. (2002) 
ont démontré des déplacements saisonniers importants 
entre le lac Saint-Pierre et l’Île d’Orléans, plus fréquents 
vers l’aval au printemps (mai et juin) et vers l’amont en 
automne (mi-septembre et octobre), suggérant un lien 
fort entre les individus du lac Saint-Pierre et ceux retrou-
vés à différentes localités en aval.

L’assemblage de toutes ces informations, de même que 
certaines autres (Pageau, 1964; G.V.L. Environnement 
Inc., 2001 et plusieurs autres éléments non publiés conte-
nus dans les dossiers du MRNF) permettait en 2002, de 
croire à l’existence d’un système de métapopulation chez 
la perchaude du fleuve Saint-Laurent. Il était aussi évi-
dent qu’une étude destinée à caractériser l’homogénéité 
génétique des différents groupements de perchaude ne 
pouvait qu’être bénéfique pour comprendre les réalités 
de ce système et procurer une base scientifique solide 
pour en réviser les fondements des différentes unités de 
gestion.

La présente étude avait comme principal objectif de do-
cumenter la structure des populations de perchaudes du 
fleuve Saint-Laurent en utilisant deux approches complé-
mentaires : d’une part, en effectuant une analyse de la 
variation génétique observée au niveau de marqueurs 
génétiques de type microsatellite, et d’autre part, en 
décrivant la variation morphologique observée dans le 
système au niveau de plusieurs traits morphométriques 
mesurés chez les perchaudes. Les patrons géographi-
ques de variation génétique et morphométriques étaient 
également comparés dans le but de vérifier s’il y avait ou 
non une concordance entre les deux, et si l’un appuyait la 
structuration de populations éventuellement révélée par 
l’autre. De plus, cette étude visait à discuter des impli-
cations des résultats pour la gestion des populations de 
perchaudes du fleuve Saint-Laurent.

2. Méthodologie

2.1	 Stratégie d’échantillonnage

Une récolte de perchaudes durant la période de fraie (avril 
et mai) a été réalisée sur différents sites le long du fleuve 
Saint-Laurent entre le lac Saint-François et Québec, et 
ce, pour les années 2003 et 2004 afin de s’assurer de la 
réplicabilité temporelle des résultats (Figure 1). La plu-
part de ces endroits représentaient des sites de fraie de 
la perchaude et correspondaient à l’habitat caractéristi-
que de l’espèce (faible courant et herbiers aquatiques). 
Pour le lac Saint-François et le lac Saint-Louis, ainsi que 
pour la région de Contrecœur, un échantillonnage a été 
effectué sur les rives nord et sud, alors qu’un échan-
tillonnage plus détaillé a été réalisé au lac Saint-Pierre, 
où des perchaudes ont été prélevées dans chacun des 
quatre quadrants du lac ainsi qu’à l’Île-du-Moine et au 
marais Saint-Eugène (Figure 1). Un total de 60 perchau-
des par site d’échantillonnage a été prélevé en général, 
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Figure 2 : Gabarit des longueurs utilisées pour la sélection des individus et la référence au stade de vie.

Figure 1 :	Localisation des échantillons dans le fleuve Saint-Laurent. Les caractéristiques des échantillons, tels que les noms complets, sont 
indiquées dans le tableau 1.

Mâles

Femelles
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Tableau 1. Échantillons de perchaudes du fleuve Saint-Laurent utilisés pour cette étude. Pour chaque échantillon, le nom de la population, le 
secteur d’échantillonnage, la période, le code, le nombre d’individus de chacune des catégories (sexe et âge) et le nombre total d’individus sont 
indiqués.

Population Région Période Code (petits 
mâles)

(grands 
mâles)

(petites 
femelles)

(grandes 
femelles) (total)

n N n n n

Québec Juin 03 QUE (P03) 12 8 28 9 57
Québec Juin 04 QUE(P04) 1 3 8 5 17
Québec Sept 03 QUE(A03) 24 14 36 36 110
Québec Sept 04 QUE(A04) 2 1 3 10 16
Gentilly Mai 03 GTL(03) 15 15 15 15 60
Gentilly Mai 04 GTL(04) 27 15 18 18 77
St. Eugène Mai 04 EUG(04) 15 15 15 15 60
Lac Saint-Pierre Nord-est Mai 03 LSPNE(03) 15 15 15 15 60
Lac Saint-Pierre Nord-est Mai 04 LSPNE(04) 16 15 16 15 62
Lac Saint-Pierre Sud-est Mai 03 LSPSE(03) 15 15 15 15 60
Lac Saint-Pierre Sud-est Mai 04 LSPSE(04) 15 15 15 15 60
Lac Saint-Pierre Nord-ouest Mai 03 LSPNO(03) 15 15 15 15 60
Lac Saint-Pierre Nord-ouest Mai 04 LSPNO(04) 15 25 15 15 70
Lac Saint-Pierre Sud-ouest Mai 03 LSPSO(03) 15 15 15 15 60
Lac Saint-Pierre Sud-ouest Mai 04 LSPSO(04) 15 17 15 15 62
Île du Moine Mai 03 IMOI(03) 15 15 15 15 60
Contrecœur Nord Mai 03 CTRN(03) 15 15 15 15 60
Contrecœur Nord Mai 04 CTRN(04) 25 4 20 10 60
Contrecœur Sud Mai 03 CTRS(03) 15 15 15 15 60
Contrecœur Sud Mai 04 CTRS(04) 29 1 21 9 60
Boucherville Mai 03 BOU(03) 15 5 16 8 43
Lac Saint-Louis Nord Mai 03 LSLN(03) 15 15 15 15 60
Lac Saint-Louis Sud Mai 03 LSLS(03) 25 16 16 26 83
Lac Saint-Louis Sud Mai 04 LSLS(04) 14 8 18 10 50
Lac des Deux Montagnes Mai 03 LDMT(03) 15 19 15 16 65
Lac des Deux Montagnes Mai 04 LDMT(04) 15 4 15 15 49
Lac Saint-François Nord Mai 03 LSFN(03) 15 15 15 15 60
Lac Saint-François Sud Mai 03 LSFS(03) 15 15 15 15 60
Lac Saint-François Sud Mai 04 LSFS(04) 21 4 15 15 55

soit 30 mâles et 30 femelles. Pour chacun des sexes, 
deux gammes de tailles ont été visées afin de récolter 
à la fois de jeunes et de plus vieux adultes (Figure 2 
et Tableau 1) (Thorpe 1977; Craig 1987). Des échan-
tillons supplémentaires ont aussi été recueillis à Gentilly 
et dans la région de Québec, à la pêcherie fixe de Saint-
Nicolas, opérée par l’Aquarium du Québec, durant les 
saisons du printemps et de l’automne au cours des deux 
mêmes années. Pour l’année 2003, 908 individus ont 
été prélevés au printemps et 110 échantillons ont été 
récoltés en automne, alors qu’en 2004, 681 échantillons 
ont été récoltés au printemps et 16 individus ont été pré-
levés en automne. Cet échantillonnage a été effectué 
par le personnel du Ministère des ressources naturelles, 
de la Faune et des Parcs du Québec (MRNF), au moyen 
de pêches expérimentales, d’achats ou de récolte de 

dons de certains pêcheurs commerciaux ou de prélève-
ments à même les poissons capturés à la pêcherie de 
l’Aquarium. 

2.2	 Extraction d’ADN et génotypage	

Nous avons prélevé un petit morceau de la nageoire 
caudale ou de la pectorale sur chacun des spécimens 
et conservé celui-ci dans un tube d’éthanol 95% pour 
fin d’extraction d’ADN. Les poissons entiers de 2003 ont 
été conservés individuellement dans un sac en plastique 
et congelés à -20 ºC dans le but d’effectuer des ana-
lyses morphométriques. L’extraction de l’ADN à partir 
des morceaux de nageoires a été réalisée en utilisant 
la trousse standard DNeasy Tissue Kit et Milipore (QIA-
GEN, Valencia, California) tout en suivant le protocole 
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du manufacturier. Le génotypage des individus a été 
effectué à 10 loci microsatellites dinucléotides (PflaL1, 
PflaL3, PflaL4, PflaL5, PflaL6, SviL10, Svi17, Svi 5, 
Cv09 et E06) choisis pour leur capacité à détecter du 
polymorphisme parmi des marqueurs déjà identifiés res-
pectivement chez la perchaude, le doré jaune (Stizoste-
dion vitreum), le dard rayé (Etheostoma virgatum) et le 
raseux-de-terre gris (Etheostoma olmstedi) (Eldridge et 
al., 2002; Leclerc et al., 2000; Wirth et al.,1999; Borer et 
al., 1999; Porter et al., 2002; DeWoody et al., 2000). Les 
marqueurs microsatellites ont été amplifiés séparément 
dans un volume de réaction PCR de 12 μL composé de 
ddH2O, 1,0 μL 10 X de tampon de réaction (10 mm Tris-
HCl, 1,5 mm MgCl2, 0,1% TritonX-100, 50 mm KCl), 50 
ng d’ADN, 0,3 μL de dNTPs (10 mm de chaque dNTP), 
0,83 μм d’amorce 5’ avec composé fluorescent, 0,45 μм 
d’amorce 3’, et 1,0 U d’ADN polymérase Taq. La tem-
pérature du programme de PCR utilisé était de 95 ºC 
pendant 5 minutes, ce qui était suivi de 35 cycles (95 ºC 
pendant 30 secondes, 45 secondes à une température 
d’hybridation spécifique au marqueur microsatelllite et 
45 secondes à 72 ºC) et se terminait à 72 ºC pendant 
10 minutes. Les fragments d’ADN ont été séparés sur 
un analyseur génétique ABI 3100 (Applied Biosystem 
Inc., Foster City, California) utilisant le marqueur de taille 
GeneScan 500 ROXTM, calibré selon une taille stan-
dard et dénombrés à l’aide des logiciels GeneScan 3.7 
et Genotyper 3.7 (Applied Biosystem Inc., Foster City, 
California).

2.3	 Mesures morphométriques

Pour les mesures morphométriques, 30 individus ont été 
considérés, soit 15 mâles et 15 femelles, pour chacun 
des secteurs d’échantillonnage du lac Saint-Pierre 
(comprenant l’Île du Moine et le marais Saint-Eugène), 
du lac Saint-François, du lac Saint-Louis, de Gentilly, de 
Contrecœur (rive sud seulement) et de Québec. Chaque 
individu a d’abord été photographié avec une caméra 
digitale sur le côté gauche avec une règle. Les mesures 

morphométriques, c’est-à-dire la longueur totale, la lon-
gueur de la nageoire pectorale, la longueur de la pre-
mière nageoire dorsale, la longueur de la tête, la hauteur 
de la tête, du corps et du pédoncule caudal, l’angle entre 
le maxillaire et l’axe du corps et l’aire de l’œil ont été 
effectuées à l’aide du logiciel IMAGE J (Figure 3). La 
largeur de la bouche ouverte et l’espace inter-orbital ont 
été mesurés avec un pied à coulisse électronique (0,01 
mm). De plus, à l’aide d’un microscope à dissection et 
d’un pied à coulisse électronique, le nombre de bran-
chicténies sur chacune des deux parties du premier arc 
branchial de la branchie gauche a été déterminé. La lon-
gueur de chacune des parties du premier arc branchial 
a ensuite été mesurée, puis, à l’aide de ces mesures, 
l’espace entre chaque branchicténie a pu être determiné 
(Saint-Laurent et al., 2003; Turgeon et al., 1999; Hubbs 
et Lagler, 1958). La longueur des branchicténies un, 
deux et trois a également été mesurée (Figure 3). Tous 
les caractères morphométriques et méristiques choisis 
pour les analyses représentent des traits au niveau des-
quels des différences dues à l’utilisation trophique et à 
l’habitat sont susceptibles de se manifester, selon plu-
sieurs études morphométriques réalisées sur d’autres 
espèces de poissons (Saint-Laurent et al., 2003; Hen-
dry et al., 2002; Turgeon et al., 1999; Dynes et al., 1999; 
Thorpe, 1977). 

2.4	 Diversité génétique et équilibre de Hardy-
Weinberg 

La diversité génétique à l’intérieur de chaque échantillon 
a d’abord été quantifiée en terme d’hétérozygotie obser-
vée et attendue (HO et HE) avec le logiciel GENETIX 
4.02 (Belkhir et al., 2000), puis en terme de richesse des 
allèles (Ã) par locus, pour chaque site d’échantillonnage 
en utilisant le logiciel FSTAT 2.9.3 (Goudet, 2001). La 
richesse des allèles a été calculée pour une même taille 
d’échantillon (n = 40, la plus petite taille d’échantillon) 
afin de mieux détecter les différences de richesse d’allè-
les entre les sites d’échantillonnage, dont les tailles des 

Figure 3. Vue latérale d’une perchaude et détail de la tête montrant quelques traits morphométriques mesurés : la longueur standard (SL), la 
longueur de la nageoire pectorale (PFL), la longueur de la nageoire dorsale (DFL), la longueur de la tête (HL), la hauteur de la tête (HD), du 
corps (BD) et du pédoncule caudal (PD) et l’aire de l’œil (EA). Les traits morphométriques de la largeur de la bouche et l’espace inter-orbital 
ne sont pas indiqués sur l’image. Également, les longueurs des branchicténies 1, 2 et 3 ont été mesurées, ainsi que la longueur des deux arcs 
branchiaux (UGRL et LGRL) et le nombre de branchicténies retrouvées sur chacun des arcs branchiaux (LGRN et UGRN) afin de déterminer 
l’espace moyen entre les branchicténies.
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échantillons sont différentes (Leberg, 2002). Le logiciel 
GENEPOP version 3.3 a par la suite été utilisé pour vé-
rifier l’équilibre d’Hardy-Weinberg à chacun des locus et 
globalement sur tous les loci, afin de tester les hypothè-
ses alternatives de déficit ou d’excès en hétérozygotes. 
Ce même logiciel a été employé pour vérifier l’équilibre 
de liaison de chacune des paires de loci (Raymond et 
Rousset, 1995). Nous avons décidé d’exclure les loci 
PflaL4 et Cv09 de nos analyses subséquentes puisqu’à 
ces loci, étaient associés respectivement un manque de 
clarté dans la définition des allèles (pics répétitifs) et une 
évidence de la présence d’allèles nuls (non amplifiables). 
Un total de huit loci microsatellites a donc finalement été 
sélectionné pour les analyses génétiques.

2.5	 Discrimination et ampleur de la différenciation 
génétique des populations

Tout d’abord, nous avons employé la méthode de Guo 
et Thompson (1992) dans le programme Genepop 3.3 
(Raymond et Rousset, 1995) afin de déterminer si les 
perchaudes des différents sites d’échantillonnage pré-
sentaient globalement des fréquences alléliques distinc-
tes pour tous les loci. Ensuite, pour évaluer l’ampleur 
de la différenciation génétique dans le système étudié, 
l’index de différenciation FST (θ; Weir et Cockerham, 
1984) a été calculé avec le logiciel GENETIX 4.02 glo-
balement, ainsi que pour chacune des comparaisons de 
sites deux-à-deux (Belkhir et al., 2000). La mesure de 
l’ampleur de différenciation globale FST a également 
fait l’objet d’une correction selon Hedrick (2005), afin de 
tenir compte de la diversité génétique retrouvée dans 
le système exprimée par l’hétérozygotie moyenne. L’es-
timateur RST (Michalakis et Excoffier, 1996) a ensuite 
été calculé entre toutes les paires de populations avec 
le logiciel SPAGeDi 1.1 (Hardy et Vekemans, 2002). 
Cette mesure de différenciation génétique a l’avantage 
de tenir compte de la taille des allèles, contrairement à 
la mesure FST, et permet de refléter davantage le rôle 
de la mutation (effet d’un isolement historique) dans la 
différenciation de populations. Afin de vérifier les contri-
butions relatives de la dérive et de la mutation pas-à-pas 
dans la différenciation génétique, mises en évidence 
respectivement par les mesures FST et RST, le test de 
permutation des tailles alléliques de Hardy et al. (2003) 
a été effectué au moyen de SPAGeDi 1.1. En fait, ce test 
consiste en une ré-assignation aléatoire des tailles alléli-
ques observées à un locus donné chez les individus, afin 
de vérifier si les différences dans les tailles alléliques 
contribuent ou non à la différenciation des populations. 
Si la mutation contribue à la différenciation, la distribu-
tion des valeurs ρ RST, c’est-à-dire des valeurs de RST 
simulées et calculées à partir des permutations de tailles 
alléliques (1000 permutations aléatoires), a alors une 
valeur significativement plus faible que la valeur du RST 
observée et l’estimateur RST est préféré à FST pour in-
terpréter l’ampleur de la différenciation génétique. Si au 

contraire la mutation ne contribue pas à la différenciation 
(ρ RST = RST), l’estimateur FST est plus approprié et la 
différenciation est alors considérée davantage comme 
ayant été causée par la dérive génétique.

L’algorithme de Monmonier a ensuite été utilisé avec le 
logiciel BARRIER 2.2 (Manni et al., 2004) afin de mettre 
en évidence les aires géographiques associées avec les 
discontinuités dans la variation génétique du système. 
En résumé, l’algorithme de Monmonier permet d’iden-
tifier des barrières associées avec le taux le plus élevé 
de variation génétique (discontinuité génétique) sur une 
carte géographique présentant les échantillons selon 
leurs coordonnées géographiques. Les échantillons 
sont reliés sur la carte par la triangulation Delaunay, où 
les lignes entre les sites représentent l’ampleur de la dif-
férenciation génétique (ici θ, un estimateur non biaisé du 
FST; Weir et Cockerham 1984). Les analyses effectuées 
au moyen de BARRIER 2.2 ont été réalisées d’une part, 
à partir des données provenant de chacun des 8 loci 
microsatellites séparément, et d’autre part, à partir des 
données basées sur la totalité des loci. Ces analyses 
ont été effectuées pour chacune des deux années 
d’échantillonnage afin de vérifier la stabilité temporelle 
des barrières résultantes. Les analyses indépendantes 
avec les différentes matrices de distance génétique ba-
sée sur l’information des locus séparés, ont permis de 
déterminer le nombre de loci supportant chacune des 
barrières identifiées, et donc de vérifier le degré de re-
dondance des données. Les barrières supportées par 
au moins la moitié des loci microsatellites employés 
(> 4 loci) étaient conservées, afin d’obtenir un portrait 
plus robuste du patron de différenciation génétique. Par 
la suite, une matrice des distances génétiques entre les 
sites, basées sur les données provenant des huit loci 
a été utilisée afin d’obtenir une carte des « barrières 
consensus », c’est-à-dire des barrières reflétant les dis-
continuités génétiques révélées simultanément par tou-
tes les données. La différenciation génétique entre les 
sites échantillonnés a aussi été mise en évidence par un 
autre type d’analyse complémentaire à celle effectuée 
avec BARRIER 2.2, c’est-à-dire une analyse en com-
posantes principales sur les fréquences alléliques avec 
le logiciel PCA-GEN 1.2.1, en vérifiant la significativité 
de chacune des composantes principales avec 10 000 
permutations des génotypes (Goudet, 1999). L’utilisa-
tion de cette méthode avait pour but de vérifier les re-
groupements des sites formés et d’appuyer les résultats 
obtenus avec BARRIER 2.2.

Une analyse de variance moléculaire a par la suite été 
effectuée avec le logiciel ARLEQUIN 2.0 (Schneider et 
al., 2000) en regroupant d’abord les sites par année 
d’échantillonnage (2003 et 2004) afin de vérifier la sta-
bilité temporelle de la diversité génétique. De plus, afin 
d’estimer la proportion de la variance génétique distri-
buée entre les populations génétiquement distinctes 
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identifiées précédemment, une deuxième analyse de 
variance a été conduite, cette fois en combinant les 
échantillons temporels à l’intérieur de chacun des grou-
pes génétiquement distincts. Pour valider la pertinence 
de considérer ces populations génétiquement distinctes, 
une troisième analyse de variance moléculaire a été réa-
lisée, en formant des groupes sur la base du plan d’eau 
dans lequel était situé chacun des sites d’échantillonna-
ge, soit : lac Saint-François, lac Saint-Louis, lac des Deux 
Montagnes, tronçon fluvial comprenant Boucherville et 
Contrecœur, lac Saint-Pierre et tronçon fluvial compre-
nant Gentilly et Québec). Ainsi, il était possible de déter-
miner le type de regroupement qui expliquait davantage 
la variance génétique dans le système, c’est-à-dire par 
populations distinctes selon l’étude ou par groupe selon 
le plan d’eau, tels que considérés actuellement comme 
unités de gestion de la perchaude.

Différents tests ont été effectués afin de vérifier le suc-
cès avec lequel les individus pouvaient être assignés à 
leur groupe d’origine, parmi les groupes génétiquement 
distincts identifiés précédemment, pour les différentes 
années d’échantillonnage 2003 et 2004 ainsi que pour 
les différentes classes d’individus séparés (sexe et 
classe de taille) en utilisant la méthode bayesienne de 
Rannala et Mountain (1997), intégrée dans le logiciel 
GENECLASS 2 (Piry et al. 2004). Le seuil d’affectation 
des individus utilisé était de α = 0,01 avec des simula-
tions de 10 000 individus dans l’algorithme de Paetkau 
et al. (2003). Il n’a pas été possible d’effectuer d’autres 
analyses en ce qui concerne la dispersion des perchau-
des selon le sexe et l’âge, compte tenu d’une faible ca-
pacité d’assignation des individus aux différents groupes 
(voir résultats). 

2.6	 Analyses morphométriques

L’effet de la taille sur les mesures morphométriques a 
d’abord été éliminé en utilisant une analyse en compo-
santes principales (ACP). Le premier axe de cette ana-
lyse a été considéré comme une variable “taille” et les 
observations de chaque variable morphométrique de 
tous les individus ont été mises en relation avec cette 
variable pour construire une régression simple. Les rési-
dus des mesures morphométriques, indépendants de la 
taille des individus mesurés, ont ensuite été utilisés dans 
une analyse discriminante pas-à-pas. Ce type d’analyse 
a été employé dans le but de différencier les populations 
au moyen des variables les plus informatives. À chaque 
pas de l’analyse, la variable la plus performante pour 
discriminer les groupes a été sélectionnée suivant un 
seuil minimum (α = 0,05) sous lequel aucune variable 
ne pouvait être retenue. Une analyse canonique a fina-
lement été réalisée avec les variables sélectionnées par 
l’analyse discriminante.

La fonction discriminante a ensuite été employée afin 
d’évaluer le pourcentage de reclassification des individus 

au regroupement dans lequel ils ont été retrouvés et les 
estimés d’erreur a posteriori, dans le but final d’évaluer 
la robustesse des différences morphologiques obser-
vées entre les groupes. Si les regroupements a priori 
révèlent une faible différenciation morphologique, un 
nombre important d’individus sont théoriquement mal 
classés. L’erreur a été estimée comme le pourcentage 
de poissons attribués à un mauvais groupe d’origine. 

Nous avons fait ces analyses à deux reprises, d’abord 
en classant a priori les individus selon les groupes dis-
tincts identifiés plus tôt par les analyses génétiques, et 
ensuite, en formant les groupes selon les unités actuel-
les de gestion du fleuve, c’est-à-dire par lac ou par tron-
çon fluvial d’où provenaient les échantillons (six grou-
pes : lac Saint-François, lac Saint-Louis, lac Des Deux 
Montagnes, tronçon fluvial comprenant Boucherville et 
Contrecœur, lac Saint-Pierre, tronçon fluvial comprenant 
Gentilly et Québec). Cette démarche visait à vérifier le 
type de regroupement pour lequel nous obtenions un 
meilleur pourcentage de reclassification des individus et 
ainsi confirmer les groupes distincts de perchaudes ré-
vélés par les analyses génétiques, mais en fonction de 
la variation morphologique retrouvée dans le système.

Nous avons employé de nouveau le logiciel BARRIER 
2.2 de Manni et al. (2004), afin de visualiser cette fois les 
discontinuités dans la variation morphologique de l’aire 
d’étude, et ce, en utilisant les différences dans les va-
leurs moyennes des résidus des mesures morphométri-
ques, corrigées pour l’effet de la taille entre chacune des 
paires de sites. Des analyses ont été réalisées pour cha-
cune des variables informatives sélectionnées plus tôt 
par l’analyse discriminante pas-à-pas, pour chacun des 
sexes séparément. Les barrières résultantes des analy-
ses indépendantes ont été comparées entre elles pour 
vérifier le nombre de traits morphométriques supportés 
par chacune, et les concordances avec celles obtenues 
dans les analyses génétiques.
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Tableau 2. Sommaire de la diversité génétique observée au niveau des huit loci microsatellites des échantillons temporels. La richesse allélique 
(Â), les niveaux d’hétérozygotie attendus (HA) et observés (HO) et les valeurs FIS sont indiqués. Le test exact de probabilité associé avec le test 
d’équilibre d’Hardy-Weinberg est aussi présenté pour chaque population à chacun des loci (Guo et Thompson 1992). Les astérisques dénotent 
les écarts significatifs à l’équilibre HW après les ajustements de Bonferroni. La richesse des allèles (Â) a été corrigée pour une taille d’échantillon 
de n = 40 au moyen du logiciel FSTAT 2.9.3 (Goudet 2001)

    GTL GTL EUG LSPNE LSPNE LSPSE LSPSE LSPNW LSPNW LSPSW LSPSW CTRN CTRN

    2003 2004 2004 2003 2004 2003 2004 2003 2004 2003 2004 2003 2004

PflaL1 Â 7,781 6,221 7,635 6,297 8,021 7,295 6,801 6,781 6,984 8,532 7,396 7,213 6,682
HA 0,71 0,74 0,77 0,68 0,64 0,73 0,71 0,73 0,75 0,76 0,78 0,73 0,77
HO 0,65 0,68 0,68 0,70 0,60 0,73 0,64 0,75 0,71 0,81 0,72 0,63 0,70
FIS 0,090 0,088 0,123 -0,034 0,064 -0,003 0,097 -0,021 0,053 -0,067 0,080 0,134 0,083
p(HW) 0,233 0,199 0,113 0,404 0,222 0,658 0,159 0,817 0,153 0,228 0,321 0,059 0,038

PflaL3 Â 12,076 12,903 9,830 10,217 11,664 11,994 12,203 11,202 10,042 10,019 11,251 9,833 7,874
HA 0,82 0,85 0,81 0,78 0,85 0,83 0,84 0,83 0,84 0,80 0,85 0,84 0,83
HO 0,82 0,88 0,81 0,73 0,85 0,77 0,81 0,83 0,75 0,81 0,75 0,83 0,75
FIS 0,006 -0,043 -0,005 0,064 -0,004 0,082 0,034 -0,008 0,106 -0,015 0,120 0,007 0,106
p(HW) 0,585 0,843 0,635 0,182 0,595 0,134 0,375 0,096 0,033 0,474 0,003 0,547 0,111

PflaL5 Â 3,666 4,575 4,549 4,322 3,406 2,891 4,058 4,224 2,914 4,324 3,901 4,332 3,449
HA 0,31 0,34 0,35 0,42 0,29 0,22 0,34 0,42 0,22 0,34 0,31 0,51 0,38
HO 0,32 0,38 0,38 0,47 0,32 0,22 0,38 0,48 0,21 0,36 0,37 0,55 0,39
FIS -0,036 -0,107 -0,112 -0,119 -0,102 0,034 -0,121 -0,155 0,018 -0,042 -0,185 -0,078 -0,028
p(HW) 0,627 0,867 0,944 0,903 0,870 0,521 0,943 0,927 0,568 0,707 1,000 0,723 0,645

PflaL6 Â 9,435 11,269 7,548 6,721 7,048 5,528 7,983 6,423 7,786 6,685 7,897 6,795 8,581
HA 0,71 0,79 0,70 0,73 0,70 0,64 0,72 0,72 0,76 0,64 0,72 0,69 0,70
HO 0,75 0,75 0,70 0,74 0,68 0,53 0,77 0,70 0,67 0,62 0,74 0,73 0,72
FIS -0,050 0,056 0,002 -0,014 0,028 0,177 -0,061 0,036 0,111 0,031 -0,025 -0,050 -0,041
p(HW) 0,758 0,406 0,431 0,120 0,446 0,030 0,903 0,197 0,025 0,462 0,621 0,778 0,076

Svi17 Â 5,655 7,158 8,783 5,631 7,414 4,996 6,958 5,000 6,628 5,835 5,922 5,856 5,686
HA 0,61 0,72 0,72 0,68 0,72 0,66 0,72 0,70 0,68 0,65 0,64 0,73 0,75
HO 0,55 0,71 0,70 0,73 0,71 0,70 0,68 0,73 0,74 0,66 0,74 0,73 0,78
FIS 0,099 0,012 0,034 -0,086 0,015 -0,053 0,056 -0,042 -0,085 -0,014 -0,151 -0,010 -0,050
p(HW) 0,403 0,377 0,341 0,771 0,687 0,353 0,140 0,486 0,582 0,500 0,774 0,554 0,754

SviL10 Â 16,530 14,068 15,182 16,038 18,085 15,328 15,523 13,311 15,335 14,725 13,903 15,069 15,815
HA 0,85 0,83 0,86 0,83 0,87 0,82 0,84 0,80 0,85 0,87 0,82 0,84 0,88
HO 0,78 0,76 0,78 0,76 0,82 0,75 0,80 0,74 0,82 0,77 0,79 0,72 0,80
FIS 0,089 0,078 0,087 0,088 0,053 0,083 0,051 0,076 0,026 0,122 0,032 0,134 0,090
p(HW) 0,061 0,012 0,021 0,094 0,356 0,231 0,418 0,019 0,212 0,022 0,363 0,0086 0,015

Svi5 Â 7,646 7,733 7,234 7,322 7,571 8,443 7,849 7,880 7,623 8,244 7,059 6,678 7,825
HA 0,71 0,77 0,69 0,69 0,74 0,71 0,70 0,75 0,68 0,71 0,66 0,75 0,71
HO 0,69 0,74 0,69 0,65 0,72 0,71 0,72 0,75 0,68 0,69 0,64 0,69 0,73
FIS 0,021 0,032 -0,014 0,065 0,031 -0,005 -0,030 -0,004 0,003 0,024 0,029 0,073 -0,028
p(HW) 0,867 0,317 0,152 0,011 0,048 0,476 0,654 0,200 0,567 0,287 0,394 0,297 0,565

E06 Â 5,349 4,653 5,228 5,041 3,980 4,672 3,435 4,448 4,963 3,702 3,301 5,295 6,251
HA 0,54 0,50 0,55 0,54 0,55 0,54 0,53 0,53 0,57 0,57 0,53 0,50 0,50
HO 0,53 0,48 0,52 0,60 0,55 0,53 0,45 0,52 0,57 0,60 0,49 0,50 0,56
FIS 0,003 0,043 0,063 -0,109 0,004 0,004 0,144 0,034 -0,002 -0,042 0,069 0,003 -0,112
p(HW) 0,021 0,456 0,346 0,779 0,547 0,511 0,154 0,446 0,566 0,246 0,313 0,083 0,929
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Tableau 2 (suite)

    CTRS CTRS BOU LSLN LSLS LSLS LDMT LDMT LSFN LSFS LSFS

    2003 2004 2003 2003 2003 2004 2003 2004 2003 2003 2004

PflaL1 Â 5,666 6,726 7,998 5,660 6,726 6,473 7,446 7,262 7,034 7,661 5,827
HA 0,75 0,74 0,81 0,69 0,77 0,74 0,74 0,77 0,77 0,67 0,76
HO 0,68 0,67 0,76 0,58 0,71 0,70 0,72 0,70 0,66 0,63 0,74
FIS 0,085 0,103 0,055 0,152 0,072 0,052 0,019 0,095 0,144 0,062 0,031
p(HW) 0,123 0,203 0,071 0,024 0,0001* 0,388 0,0033 0,036 0,020 0,038 0,353

PflaL3 Â 8,557 9,130 12,849 11,599 11,403 11,752 10,910 11,359 12,151 12,688 11,763
HA 0,81 0,83 0,83 0,80 0,83 0,83 0,83 0,84 0,81 0,75 0,86
HO 0,77 0,86 0,81 0,71 0,77 0,81 0,75 0,84 0,81 0,73 0,80
FIS 0,056 -0,036 0,028 0,121 0,073 0,032 0,097 0,000 0,002 0,021 0,080
p(HW) 0,200 0,790 0,525 0,053 0,148 0,317 0,044 0,530 0,010 0,109 0,040

PflaL5 Â 4,330 3,103 3,952 4,889 3,733 3,954 4,846 3,000 5,890 4,631 4,630
HA 0,46 0,40 0,55 0,57 0,52 0,53 0,46 0,40 0,57 0,63 0,63
HO 0,53 0,36 0,57 0,62 0,57 0,54 0,42 0,39 0,58 0,67 0,53
FIS -0,158 0,104 -0,045 -0,084 -0,092 -0,015 0,097 0,032 -0,019 -0,064 0,151
p(HW) 0,938 0,242 0,732 0,763 0,930 0,632 0,277 0,252 0,650 0,692 0,067

PflaL6 Â 7,152 7,451 7,000 8,080 8,228 10,000 7,268 9,029 7,570 5,346 6,494
HA 0,74 0,74 0,75 0,76 0,72 0,83 0,76 0,74 0,71 0,68 0,69
HO 0,75 0,87 0,75 0,75 0,67 0,72 0,71 0,78 0,69 0,73 0,71
FIS -0,014 -0,169 -0,001 0,008 0,064 0,140 0,071 -0,047 0,035 -0,065 -0,040
p(HW) 0,521 0,990 0,605 0,025 0,296 0,039 0,194 0,642 0,332 0,718 0,574

Svi17 Â 5,631 6,047 6,975 5,656 5,732 5,632 6,652 7,626 6,666 5,666 7,055
HA 0,73 0,75 0,77 0,74 0,76 0,75 0,70 0,78 0,79 0,77 0,77
HO 0,75 0,77 0,78 0,80 0,77 0,75 0,69 0,76 0,68 0,73 0,80
FIS -0,028 -0,027 -0,015 -0,088 -0,010 -0,004 0,010 0,027 0,131 0,052 -0,040
p(HW) 0,767 0,158 0,570 0,930 0,513 0,559 0,434 0,503 0,0063 0,061 0,742

SviL10 Â 16,426 15,121 15,829 13,962 17,229 17,080 17,096 15,980 16,541 13,923 14,483
HA 0,84 0,78 0,83 0,82 0,85 0,84 0,85 0,86 0,92 0,89 0,88
HO 0,78 0,77 0,78 0,79 0,76 0,79 0,74 0,81 0,85 0,82 0,87
FIS 0,072 0,019 0,061 0,042 0,104 0,062 0,130 0,053 0,077 0,070 0,007
p(HW) 0,215 0,290 0,146 0,091 0,127 0,265 0,0092 0,133 0,114 0,007 0,556

Svi5 Â 8,372 7,239 6,000 6,667 7,447 8,295 5,999 7,449 8,222 7,844 7,360
HA 0,65 0,71 0,73 0,77 0,65 0,78 0,77 0,80 0,72 0,72 0,68
HO 0,61 0,76 0,79 0,73 0,64 0,67 0,73 0,71 0,68 0,70 0,65
FIS 0,067 -0,075 -0,070 0,043 0,025 0,145 0,049 0,116 0,058 0,034 0,044
p(HW) 0,281 0,883 0,593 0,240 0,208 0,0003* 0,256 0,076 0,412 0,529 0,288

E06 Â 3,576 5,647 4,000 4,556 5,410 5,295 5,796 3,762 6,223 5,447 6,045
HA 0,37 0,54 0,49 0,51 0,49 0,52 0,66 0,37 0,51 0,51 0,50
HO 0,34 0,57 0,48 0,55 0,43 0,52 0,60 0,33 0,42 0,50 0,46
FIS 0,076 -0,046 0,036 -0,080 0,117 0,002 0,089 0,118 0,182 0,010 0,084
p(HW) 0,308 0,665 0,504 0,848 0,017 0,562 0,0008* 0,253 0,052 0,503 0,231
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Figure 4. Distribution de fréquence des allèles présents pour chacun des huit loci microsatelllites analysés pour les sites d’échantillonnage de 
2003 et de 2004 (indiqués au haut de chaque graphique). Les sites d’échantillonnages sont identifiés sur l’axe des abscisses suivant un ordre 
géographique d’est en ouest. Chacun des allèles est représenté par un cercle proportionnel à sa fréquence dans le lieu d’échantillonnage.
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Figure 4 (suite)

3. Résultats

3.1	 Polymorphisme et équilibre de Hardy-
Weinberg

Les différents loci microsatellites utilisés dans l’étude 
présentent un niveau modéré de polymorphisme, avec 
10 à 26 allèles observés par locus et une richesse alléli-
que variant de 2,89 dans l’échantillon LSPSE 2003 (Pfla 
L5) à 18,09 dans l’échantillon LSPNE 2004 (SviL10) 
(Tableau 2 et Figure 4). Le niveau d’hétérozygotie at-
tendue (HA) allait de 0,31 dans l’échantillon GTL 2003 
(PflaL5) à 0,92 dans l’échantillon LSFN 2003 (SviL10) 
(Tableau 2). Aucun des loci n’a démontré de déviation à 
l’équilibre de Hardy-Weinberg après une correction de 
Bonferroni (α = 0,0063, k = 8; Rice 1989). En ce qui 
concerne l’équilibre de Hardy-Weinberg dans tous les 
sites et pour tous les loci, aucune déviation n’a été dé-
celée, sauf pour 3 des 200 tests après une correction 
de Bonferroni (α = 0,002, k = 25), avec des déficits en 
hétérozygotes dans les échantillons LSLS 2003, LSLS 
2004 et LDMT 2003 (PflaL1, Svi5 et E06 respective-
ment) (Tableau 2). Les tests exacts d’équilibre de liaison 
génotypique ont révélé une proportion de valeurs de P 
significatives plus faible que celle attendue par le hasard 

(une comparaison sur 60), indiquant l’absence d’asso-
ciations fortes entre les huit loci utilisés.

3.2	 Discrimination et ampleur de la différenciation 
génétique des populations

Nous avons premièrement vérifié que les fréquences 
des allèles pour tous les loci différaient bien de façon 
significative pour tous les sites d’échantillonnage (χ2 = 
infini, d.d.l. = 16, P < 0,001). Ensuite, une différenciation 
génétique globale modérée a été détectée pour l’ensem-
ble des perchaudes des sites d’échantillonnage de l’étu-
de, tel que l’indique la valeur globale de FST (θ = 0,089, 
P < 0,001, avec correction de Hedrick). L’ampleur de la 
différenciation génétique FST (θ) entre toutes les paires 
de sites du système étudié est présentée au tableau 3. 
Les valeurs FST calculées vont de 0 à 0,1107 et aug-
mentent généralement proportionnellement à l’éloigne-
ment géographique entre les sites. L’estimateur RST de 
Michalakis et Excoffier (1996) a été calculé globalement 
pour l’ensemble du système étudié et s’est avéré signi-
ficativement plus élevé que la valeur de différenciation 
génétique globale FST (P < 0,001), suggérant l’implica-
tion d’un effet historique dans la différenciation généti-
que des éléments du système. Cependant, les valeurs 
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Figure 5. Discontinuités génétiques (i.e. barrières au flux génique) détectées entre les différents groupes de perchaudes échantillonnés du fleuve 
Saint-Laurent telles qu’identifiées par l’analyse au moyen de BARRIER 2.2 (Manni et al. 2004). Les échantillons sont localisés sur la carte par 
la triangulation Delaunay, où les lignes entre les sites représentent l’ampleur de la différenciation génétique (ici θ, un estimateur non-biaisé du 
FST; Weir et Cockerham 1984). Les barrières supportées par au moins la moitié des loci microsatellites employés (> 4 loci) et conservés sont 
indiquées en ordre d’importance par les lettres A, B et C. Ces barrières séparent le système en quatre groupes génétiquement distincts: 1) une 
population au lac Saint-François, 2) une deuxième population associée au secteur nord du lac Saint-Louis et au lac Des Deux Montagnes, 3) 
une population du secteur sud du lac Saint-Louis jusqu’à Boucherville et Contrecœur en aval, et finalement 4) une population du lac Saint-Pierre 
jusqu’à Québec.

A

1

2 3

4

C

B

RST observées des comparaisons deux à deux des sites 
se sont avérées significatives seulement pour les paires 
de populations comparées impliquant les échantillons du 
lac Saint-François nord ou sud (RST de 0,073 à 0,212, 
0,0004< P < 0,012). Cela indique que l’on doit tenir compte 
d’un effet d’isolement historique dans la différenciation 
des groupes de perchaudes du lac Saint-François par 
rapport à tous les autres groupes retrouvés en aval dans 
le fleuve. La dérive génétique est considérée comme la 
principale cause de divergence des groupements de per-
chaudes des sites en aval du lac Saint-François, puisque 
les valeurs RST n’étaient pas significatives dans les com-
paraisons deux à deux des sites (toutes les valeurs de P 
sont > 0,05).

Les analyses effectuées au moyen du logiciel BARRIER 
ont révélé trois discontinuités géographiques dans la 
variation génétique de la perchaude du fleuve Saint-
Laurent (Figure 5). La première barrière sépare le lac 
Saint-François de tous les autres échantillons. Elle est 
complètement supportée par 6 loci et partiellement, par 
les 2 autres loci sur différentes sections en 2003, ainsi 
que respectivement, par 5 et 7 loci en 2004. La seconde 
barrière identifiée par les analyses avec les données gé-
nétiques de 2003 sépare Contrecœur des autres localités 
en aval avec des supports complet et partiel, de 5 et de 
7 loci. Elle correspond à la troisième discontinuité généti-
que relevée en 2004 (support de 4 à 6 loci). La troisième 
barrière identifiée pour l’année d’échantillonnage 2003 
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Figure 6. Analyse en composantes principales sur les fréquences alléliques des différents sites d’échantillonnage effectuée au moyen du logiciel 
PCA-GEN 1.2.1 (Goudet 1999). La significativité de chacune des composantes principales a été vérifiée avec 10 000 permutations des géno-
types. La première composante expliquait 54,88 % de la variance des fréquences alléliques (P < 0,001), tandis que la proportion de variance 
expliquée par la deuxième composante n’était pas significative (8,19 %, P = 0,889). Les échantillons faisant partie de chacun des quatre groupes 
distincts identifiés précédemment par BARRIER 2.2 ont été reliés afin de mettre en évidence l’existence des quatre mêmes regroupements dans 
cette analyse

isole le lac des Deux Montagnes (LDMT) et la partie nord 
du lac Saint-Louis (LSLN), de la partie sud du lac Saint-
Louis et des autres échantillons en aval (5 loci). Cette 
dernière a aussi été observée à partir des données de 
2004, mais avec une barrière supplémentaire isolant la 
partie sud du lac Saint-Louis des autres échantillons en 
aval. En éliminant les échantillons non-répétés en 2003 et 
en reprenant l’analyse, nous constatons que les barrières 
obtenues étaient identiques pour les deux années lorsque 
les conditions d’échantillonnage sont les mêmes, et que 
la barrière supplémentaire créée avec les échantillons 
de 2004 est simplement due à l’absence, cette année-
là, de l’échantillon de Boucherville, à l’aval immédiat du 
lac Saint-Louis. Ainsi, seule la barrière isolant le lac des 
Deux Montagnes et le secteur nord du lac Saint-Louis, 
du secteur sud du même lac a été retenue. Puisque les 
autres discontinuités génétiques identifiées par le logiciel 
BARRIER étaient supportées par moins de la moitié des 
loci (< 4), nous ne les avons pas considéré. Ces trois dis-
continuités géographiques dans la variation génétique, 
illustrées à la figure 5, ont donc permis d’identifier quatre 
groupes génétiquement distincts dans le système : 1) une 
population au lac Saint-François, 2) une deuxième popu-
lation associée au secteur nord du lac Saint-Louis et au 

lac Des Deux Montagnes, 3) une autre correspondant au 
tronçon fluvial du secteur sud du lac Saint-Louis jusqu’à 
Boucherville et Contrecœur, en aval, et finalement 4) une 
population s’étendant depuis le lac Saint-Pierre jusqu’à 
Québec. 

L’analyse en composantes principales réalisées sur les 
fréquences alléliques a mis en évidence l’existence des 
quatre mêmes regroupements formés lors des analyses 
avec le logiciel BARRIER 2.2 et d’expliquer la variance 
des fréquences alléliques entre les quatre groupes sur 
une première dimension, exprimant 54,88 % de la va-
riance (P < 0,001), puis une deuxième dimension, dont 
la variance expliquée n’était pas significative (8, 19 %, 
P = 0,889) (Figure 6).

L’analyse hiérarchique de variance moléculaire (AMOVA) 
a permis de vérifier l’absence de variation temporelle signi-
ficative dans les fréquences alléliques à l’intérieur du sys-
tème étudié entre les années 2003 et 2004 (P = 0,5445) 
(Tableau 4). Nous avons également validé la pertinence 
de considérer les populations génétiquement distinctes 
identifiées par les analyses (quatre populations), plutôt 
que les groupements formés selon le plan d’eau (lacs et 
tronçons fluviaux : six groupes), conformément aux unités 
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actuelles de gestion de l’espèce, en constatant que le 
regroupement déterminé par les analyses explique une 
plus grande proportion (20%) de la variance génétique 
inter-groupes du système (3,03 % par rapport à 2,41%, 
P = 0,001 dans les deux cas; tableau 4). 

Il n’a pas été possible d’effectuer d’autres analyses en 
ce qui concerne la dispersion des perchaudes selon le 
sexe et l’âge, compte tenu de la faible capacité d’assi-
gnation des individus aux différents groupes génétique-
ment distincts, peu importe la classe, et de l’absence de 
différence dans le succès d’assignation selon le sexe et 
la taille (succès d’assignation entre 45,5% et 50,9 % pour 
les différentes classes).

3.3	 Différenciation morphologique entre les popu-
lations et concordance avec la différenciation 
génétique

Des variables morphologiques informatives ont été sé-
lectionnées dans une analyse discriminante pas-à-pas 
pour les femelles (5 variables) et les mâles (7 variables) 
à un seuil de α = 0,05, mais le succès de reclassifica-
tion des individus au groupe d’origine selon ces variables 
morphologiques s’est avéré très faible dans les deux cas 
(69,01 % pour les femelles et 63,79 % pour les mâles), 
lorsque l’on considérait le regroupement en quatre po-
pulations distinctes, tel que définies par les analyses. À 
ces succès de reclassification, correspondaient aussi des 
estimés d’erreurs a posteriori très élevés (30,99% pour 
les femelles et 36,21% pour les mâles; figure 7). Ces ré-
sultats témoignent du peu de robustesse des différences 

Tableau 4. Analyse de variance moléculaire (AMOVA) effectuée au moyen du logiciel ARLEQUIN 2.0 (Schneider et al. 2000) en regroupant les 
échantillons 1) par année d’échantillonnage (2003 et 2004) afin de vérifier la stabilité temporelle; 2) en quatre groupes génétiquement distincts 
tels que définis par les analyses génétiques avec années confondues et 3) en six groupes selon le plan d’eau (lacs et tronçons fluviaux) dans 
lequel chaque échantillon a été recueilli. Les astérisques indiquent la significativité du pourcentage de la variance expliquée par chaque com-
posante de la variance.

Groupes comparés Nombre de 
groupes

Composantes 
de la variance

Pourcentage (%) 
de la variation Valeur de P

1. Échantillons temporels (2003 vs. 2004) 2

Entre les groupes 0,08   0,5445

Entre les sites 2,37 < 0,001*

À l’intérieur des sites 97,70 < 0,001*

2. Populations génétiquement distinctes 4

Entre les groupes 3,03 < 0,001*

Entre les sites 0,40 < 0,001*

À l’intérieur des sites 96,57 < 0,001*

3. Groupes d’échantillons selon les différents 
plans d’eau (Lacs et tronçons fluviaux) 6

Entre les groupes 2,41 < 0,001*

Entre les sites 0,39 < 0,001*

À l’intérieur des sites 97,21 < 0,001*

* différence hautement significative

morphologiques observées entre les groupes, autant 
chez les mâles que les femelles.

Le succès de reclassification s’est révélé encore plus 
bas en regroupant les perchaudes par plan d’eau (lacs 
et tronçons fluviaux, six groupes) : 56 % dans le cas 
des femelles et 61,5 % pour les mâles. L’analyse de 
la variation morphologique au moyen du logiciel BAR-
RIER 2.2 a toutefois permis de mettre en évidence une 
concordance entre les discontinuités génétiques et mor-
phologiques chez les femelles, supportée par au moins 
la moitié des traits morphologiques informatifs. Aucune 
discontinuité dans le patron géographique de variation 
morphologique n’a été décelée avec suffisamment de 
robustesse chez les mâles : aucune n’était supportée par 
la moitié ou plus des variables morphologiques. Même 
corrigées pour éviter les biais causés par les différen-
ces de taille, les moyennes des résidus des mesures 
morphométriques n’ont pas permis d’identifier des diffé-
rences morphologiques potentiellement liées à l’habitat 
entre les quatre populations distinctes pour les femelles. 
Les morphotypes observés ne correspondaient pas à 
la dichotomie trophique pélagique-benthique habituelle 
chez les poissons, ou encore décelée antérieurement 
dans une étude morphologique chez la perche d’Europe 
Perca fluviatilis L. (Svanbäck et Eklov 2002, 2003). Dans 
cette étude, des différences dans la morphologie avaient 
été observées entre les individus des zones pélagiques 
et littorales, les premiers possédant des nageoires dor-
sales plus longues et une hauteur du corps plus pro-
noncée favorisant la nutrition dans un habitat complexe, 
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Figure 7. Analyse canonique réalisée sur les individus mâles (a) et femelles (b) classés selon les quatre groupes génétiquement distincts en 
fonction des résidus des mesures morphométriques indépendants de la taille des individus mesurés pour les variables informatives sélectionnées 
plus tôt dans l’analyse discriminante pas-à-pas (α = 0,05). Les quatre groupes a priori pour la discrimination sont 1) la population au lac Saint-
François, 2) la population associée au secteur nord du lac Saint-Louis et au lac des Deux Montagnes, 3) la population correspondant au secteur 
sud du lac Saint-Louis jusqu’au tronçon fluvial en aval (Boucherville et Contrecœur), et 4) la population du lac Saint-Pierre jusqu’à Québec. Le 
succès de reclassification des individus au groupe d’origine selon les variables morphologiques informatives s’est avéré très faible dans les deux 
cas, soit en a) 69,01 % pour les femelles et en b) 63,79 % pour les mâles



18 Leclerc, Mailhot, Bernatchez. Définition des populations distinctes de perchaudes du fleuve Saint-Laurent...

comparativement aux seconds qui démontraient des 
corps plus fusiformes facilitant la nutrition et le déplace-
ment en eau libre (Svanbäck et Eklov, 2002, 2003). 

4. Conclusions
La présente analyse avait comme principal objectif de do-
cumenter la structure des populations de perchaudes du 
fleuve Saint-Laurent, entre le lac Saint-François et la ville 
de Québec, afin de procurer un fondement solide à une 
réflexion sur les limites géographiques des unités actuel-
les de gestion de l’espèce et d’en discuter les implications 
pour la gestion.

Nous avons employé deux approches, soit l’étude de la 
variation génétique observée au niveau de marqueurs gé-
nétiques de type microsatellite et l’analyse de la variation 
morphologique observée dans le système, au niveau de 
plusieurs traits morphométriques des perchaudes. Nous 
avons également comparé les patrons géographiques de 
variation génétique et morphologique dans le but de véri-
fier s’il y avait concordance entre les deux.

Nos principaux résultats sont la mise en évidence d’un ni-
veau modéré de structuration génétique dans le système 
(FST = 0,089) ainsi que de l’existence de trois disconti-
nuités génétiques (i.e. barrières au flux génique) formant 
quatre regroupements distincts de perchaudes temporel-
lement stables dans le fleuve Saint-Laurent, soit ceux 1) 
du lac Saint-François, 2) du secteur nord du lac Saint-
Louis et du lac des Deux Montagnes, 3) du secteur sud 
du lac Saint-Louis jusqu’à Contrecœur et 4) du lac Saint-
Pierre jusqu’à Québec. De plus, l’analyse de la variation 
morphologique a permis de mettre en évidence l’absence 
de différences marquées entre les différents groupes, 
et ce, autant pour les mâles que pour les femelles, tels 
que le démontrent les faibles succès de reclassification 
des individus à leur groupe d’origine selon les variables 
morphologiques informatives choisies (69,01 % pour les 
femelles et 63,79 % pour les mâles).

5. Discussion

5.1	 Facteurs impliqués dans la structuration des 
populations de perchaudes

Plusieurs facteurs semblent influencer la structure de 
populations de la perchaude dans le Saint-Laurent. La 
dérive génétique (effet contemporain du hasard sur la 
composition en fréquences d’allèles) entre les popula-
tions du fleuve, ainsi que la mutation (effet d’un isolement 
historique) dans le cas du lac Saint-François constituent 
des facteurs importants ayant contribué à la différencia-
tion génétique des populations. L’effet historique dans la 
différenciation génétique du lac Saint-François peut être 
expliqué par l’existence de chutes et d’importantes dé-
nivellations entre ce lac et l’aval du fleuve, ce qui a pu 
engendrer une isolation physique, et par le fait même, un 
flux génique moins important entre les populations du lac 
Saint-François et celles d’aval, favorisant l’accumulation 
de mutations différentes chez les populations de part et 
d’autre.

La dispersion et le flux génique qui en résulte semblent 
aussi constituer des facteurs importants influençant les 
populations, en favorisant la connectivité entre celles-ci. 
D’abord, les différences entre les aires géographiques 
occupées par les populations distinctes dans le fleuve 
correspondent fort probablement à des différences dans 
le comportement de dispersion des individus. Par exem-
ple, la population répartie entre le lac Saint-Pierre et 
Québec compte forcément des individus se déplaçant 
sur de plus grandes distances, puisque d’autres popula-
tions distinctes en amont occupent un territoire plus res-
treint, telle que celle du secteur nord du lac Saint-Louis, 
presque indépendante de celle de la rive sud.

Il y a une remarquable concordance entre nos résultats 
et la littérature scientifique connue, publiée ou non, re-
lativement à l’existence de ces quatre groupements de 
perchaude et à leurs caractéristiques. En premier lieu, 
l’isolement entre le lac Saint-François et l’aval, physi-
quement délimité par l’important dénivelé et la présence 
de plusieurs écluses, est certainement responsable de 
fait que seulement une perchaude, sur les 2008 recap-
tures rapportées pour les 20 530 perchaudes étiquetées 
en 1988 et 1989 au lac Saint-Louis par Dumont (1996), 
a été prise au lac Saint-François. 

En ce qui concerne le lac Saint-Louis, Fortin (1970) 
ainsi que Fortin et Magnin (1972) avaient déjà conclu à 
la sédentarité des perchaudes de ce groupement. Les 
recaptures de 284 perchaudes des 9396 individus mar-
qués à la Grande Anse de l’Île Perrot sur la rive nord, en 
1968 et 1969, ont été effectuées à une distance moyen-
ne d’environ 10 km seulement. Très peu d’entre elles 
avaient traversé la voie maritime en direction sud ou 
encore s’étaient déplacées au lac des Deux Montagnes 
ou en aval du lac Saint-Louis. La répétition d’une étude 
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semblable par Dumont (1996), mais comportant un éti-
quetage plus extensif (20 530 perchaudes étiquetées sur 
les deux rives du lac Saint-Louis cette fois), et incluant 
aussi une comparaison des paramètres de dynamique 
de population des poissons de chaque rive, a permis de 
valider le maintien de la sédentarité des perchaudes de 
ce plan d’eau. La très grande majorité des étiquettes rap-
portées provenait du lac Saint-Louis et le déplacement 
moyen des recaptures était aussi de l’ordre de 10 km. 
Les échanges entre les deux rives étaient également li-
mités. Au cours des trois années de l’étude, seulement 
4% des perchaudes recapturées ont passé d’une rive à 
l’autre. Seulement 22 perchaudes (1,8%) sur les 1218 
étiquetées sur la rive nord ont traversé la voie maritime, 
tandis que 94 (11,9%) individus sur les 790 étiquetés en 
rive sud, se sont rendus sur la rive opposée.

Globalement, parmi les 140 perchaudes recapturées à 
l’extérieur du lac Saint-Louis et dont la provenance est 
connue, 125 l’ont été au lac des Deux Montagnes. Ces 
constats sont cohérents avec les résultats de Pageau 
(1964), qui a capturé de très nombreuses perchaudes 
au carrelet, à Sainte-Anne-de-Bellevue, dans les rapides 
séparant la rive nord du lac Saint-Louis et le lac des Deux 
Montagnes, lors de leur migration de fraye, au cours des 
deux dernières semaines d’avril. Une apparente contra-
diction a cependant été notée entre nos résultats et ceux 
de Dumont (1996). La moitié (65) des 125 perchaudes 
recapturées au lac des Deux Montagnes provenaient de 
la rive sud du lac Saint-Louis. Cette observation sem-
ble difficilement compatible avec la similitude génétique 
constatée entre les perchaudes de la rive nord du lac 
Saint-Louis et celles du lac des Deux Montagnes ainsi 
qu’avec la différenciation génétique observée entre les 
perchaudes des rives nord et sud du lac Saint-Louis. Une 
première hypothèse pouvant permettre de l’expliquer 
concerne la nature des déplacements des perchaudes 
: une proportion significative des perchaudes de la rive 
sud recapturées au lac des Deux Montagnes peuvent 
n’y avoir effectué que des déplacements saisonniers in-
dépendants de leur site de fraie ultérieure. Les dépla-
cements entre la rive sud et la rive nord étaient peut-
être aussi plus importants au cours des années 1980 
que des années 1960 et les conséquentes éventuelles 
modifications au bagage génétique historique des per-
chaudes de la rive nord et du lac des Deux Montagnes 
n’ont peut-être pas encore eu le temps de se manifes-
ter chez la majorité des perchaudes de ces plans d’eau. 
Une analyse plus détaillée des caractéristiques généti-
ques des perchaudes des trois secteurs pourrait aussi 
permettre d’émettre d’autres hypothèses pour expliquer 
ces différences. 

En ce qui a trait aux déplacements observés vers l’aval, 
les deux perchaudes les plus éloignées ont été notées 
dans l’archipel du lac Saint-Pierre, 105 km plus bas. Cette 
observation permet donc de penser que les échanges 

avec le lac Saint-Pierre sont très limités et d’un ordre de 
grandeur semblable à celui précédemment mentionné 
pour le lac Saint-François.

La relative sédentarité des perchaudes des secteurs 
ouest des eaux douces du fleuve Saint-Laurent est 
aussi caractéristique de la majorité des perchaudes du 
lac Saint-Pierre. Cependant, une partie d’entre elles 
affichent un comportement de dispersion migratoire très 
manifeste impliquant des déplacements saisonniers de 
grande amplitude entre le lac lui-même et l’aval. En 1978 
et 1979, environ 10 000 perchaudes ont été étiquetées 
par le Ministère des Ressources naturelles et de la Fau-
ne, en collaboration avec l’Université du Québec à Mon-
tréal, à deux frayères de la rive sud du lac Saint-Pierre, la 
baie Saint-François à l’ouest et Baie-du-Febvre, au cen-
tre. Une proportion importante des étiquettes a été ré-
cupérée, soit 1547 (15,6%), grâce à la collaboration des 
pêcheurs commerciaux (1435 étiquettes ; 93%) et des 
pêcheurs sportifs (112 étiquettes; 7%). Leclerc (1985) 
a noté que le déplacement moyen des perchaudes re-
capturées ailleurs que sur le site de marquage était, là 
aussi, de 10 km. Il a constaté qu’environ 9% d’entre el-
les avaient traversé la voie maritime vers le nord, ce qui 
est tout à fait comparable aux résultats de Dumont (op.
cit.). Une autre étude impliquant l’étiquetage de plus de 
20 000 perchaudes sur les deux rives du lac Saint-Pierre 
a été réalisée en 2000 (G.V.L. Environnement Inc. 2001). 
Plus de 95% des 831 étiquettes rapportées au cours de 
la même année provenaient du lac lui-même et aucune 
de ces perchaudes n’avait traversé la voie maritime au 
cours des huit mois de l’expérimentation.

Les constats de Leclerc (op. cit.) lui ont permis de pro-
poser qu’à des fins de gestion, les perchaudes des deux 
rives pouvaient être considérées comme une seule en-
tité. Cet auteur a surtout analysé les déplacements des 
perchaudes en fonction du lac et de ses environs im-
médiats. Il a constaté que les perchaudes de Baie-du-
Febvre avaient effectué de plus grands déplacements 
que celles de la baie Saint-François. Une révision récen-
te des mentions détaillées des étiquettes récupérées en-
tre 1978 et 1980 a permis de constater de nombreuses 
recaptures vers l’aval, à Bécancour, Gentilly (45 km), 
Les Becquets (60 km) et même au quai de Portneuf 
(100 km), au printemps, en été ou en automne (les 55 
perchaudes marquées à Baie-du-Febvre en 1978, qui 
avaient parcouru vers l’aval une distance moyenne de 
29 km, représentaient 7% des perchaudes recapturées 
ailleurs qu’au site de marquage).

Ces déplacements de plus grande amplitude, observés 
chez une proportion significative de perchaudes recap-
turées ailleurs que sur le site de marquage, sont tout à 
fait conformes aux conclusions de de Lafontaine et al. 
(2002), lesquels ont décrit un comportement migratoire 
saisonnier de grande amplitude (176 km), indépendant 
de la fraye, entre le lac Saint-Pierre et l’Île d’Orléans, 
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impliquant un aller vers l’aval au printemps et un retour 
vers l’amont en automne. Ces constats proviennent de 
l’analyse des recaptures de 189 perchaudes parmi les 
1063 ayant été étiquetées à Saint-Nicolas, sur la rive sud 
du fleuve Saint-Laurent, en face de Québec, en 1999 et 
en 2000. Lors de cette étude, la perchaude occupait le 
quatrième rang en importance au niveau des espèces 
de poissons étiquetés et le second rang en terme de 
nombre de recaptures. Ces auteurs considèrent que le 
site de marquage ne représente qu’un site de passage 
pour les poissons. Ils y ont détecté l’arrivée printanière 
(mai et juin) des perchaudes et leur retour vers l’amont, 
de la mi-septembre à la fin octobre. En hiver, les habitats 
de cette portion du fleuve pourraient être très inhospita-
liers pour la perchaude en raison des marées de grande 
amplitude, des forts courants et de l’accumulation de la 
glace dans les zones peu profondes. Plusieurs dizaines 
de perchaudes ont été recapturées entre Les Becquets 
et le lac Saint-Pierre, aucune n’ayant été notée en amont 
de ce dernier. 

Ces déplacements vers l’aval du lac Saint-Pierre au 
printemps, de même que l’arrivée de perchaudes à 
Saint-Nicolas et Québec en mai et juin, sont bien connus 
des pêcheurs commerciaux de diverses localités le long 
de la rive sud du fleuve Saint-Laurent. Parmi les éti-
quettes retournées en aval du lac Saint-Pierre, lors de 
l’étude de G.V.L. Environnement Inc. (op.cit.) impliquant 
des perchaudes étiquetées au lac Saint-Pierre en avril 
et en mai, au moins une dizaine ont été reprises entre 
Bécancour et Gentilly, quelques semaines plus tard.

Le passage automnal de perchaudes provenant de 
l’aval, entre Les Becquets et le lac Saint-Pierre, est 
aussi connu depuis longtemps des pêcheurs commer-
ciaux et sportifs de la région. Certains pêcheurs sportifs 
spécialistes suivent même les déplacements de ces per-
chaudes, en les pêchant successivement à différentes 
localités vers l’amont, en septembre et octobre, et ont 
associé des étiquettes de perchaudes marquées à ces 
diverses localités, quelques semaines après leur éti-
quetage à Saint-Nicolas. En 2003, lors de la réalisation 
d’une étude de grande envergure sur la pêche sportive 
au lac Saint-Pierre par le Ministère des Ressources na-
turelles et de la Faune (Daigle et al., 2005), un pêcheur 
sportif contractuel a noté au quai du port Saint-François 
des captures journalières de perchaudes de 5 à 30 fois 
supérieures à celles de l’été, à une quinzaine de repri-
ses, entre la mi-septembre et la mi-octobre.

Toutes ces observations quant à la sédentarité de la 
majorité des perchaudes du lac Saint-Pierre et au com-
portement migratoire d’une proportion non-négligeable 
d’entre elles, confirment aussi la validité de nos résultats 
en regard de l’homogénéité génétique des perchaudes 
échantillonnées dans les quatre quadrants du lac Saint-
Pierre, à l’Île du Moine, à Gentilly et à Saint-Nicolas.

Globalement, il est possible que les courants 
unidirectionnels de la partie fluviale du Saint-Laurent 
favorisent une certaine dispersion larvaire et expliquent 
les liens entre les populations des différents secteurs du 
fleuve, tel que le propose Laviolette (2004). Une hypo-
thèse de dispersion larvaire facilitée par des courants 
circulaires a récemment été soulevée pour expliquer 
l’isolement de la population de perchaude de la Green 
Bay, du reste du lac Michigan, cette baie étant indépen-
dante des courants circulaires du lac (Miller, 2003). 

L’intégration des résultats de toutes les études (généti-
ques, morphologiques, capture-recapture et dynamique 
de population) a permis de mieux comprendre les mé-
canismes de structuration génétique et de confirmer plu-
sieurs résultats indépendants. L’ensemble des popula-
tions de perchaudes étudiées présente une structuration 
beaucoup plus caractéristique des systèmes anadromes 
(dans lesquels les échanges génétiques entre différen-
tes populations ne sont pas limitées par des barrières 
physiques fermes) peuvent que d’eau douce typiques 
(Ward et al., 1994). À titre d’exemple, la moyenne de 
l’ampleur de différenciation génétique FST de 0,089 de 
la présente étude est beaucoup plus près de celle rele-
vée pour plusieurs systèmes de populations anadromes 
(FST = 0,062) que de celle des systèmes en eau douce 
(FST = 0,222) (Ward et al., op. cit.). Cette constatation 
peut être expliquée par les caractéristiques du fleuve 
Saint-Laurent, qui présente à la fois des secteurs lacus-
tres d’herbiers isolés, tels que les lacs Saint-François, 
Saint-Louis, des Deux Montagnes et Saint-Pierre, ainsi 
que des tronçons fluviaux aux courants unidirectionnels 
connectant les lacs entre-eux (Vincent et Dodson 1999; 
Laviolette 2004). 

5.2 Implications pour la gestion
Cette étude a démontré non seulement l’existence de 
quatre populations de perchaude génétiquement dis-
tinctes le long du fleuve, mais aussi que ces populations 
occupent des échelles spatiales variées. En effet, il est 
possible de remarquer simultanément à l’intérieur du 
même système, des populations occupant une très vas-
te distribution spatiale (échelle de 100 km), comme cel-
les s’étendant du lac Saint-Pierre jusqu’à Québec ou du 
secteur sud du lac Saint-Louis à Contrecœur, ainsi que 
d’autres, à échelle beaucoup plus restreinte (échelle de 
10 km), comme celles du lac Saint-François ou des lacs 
des Deux Montagnes et Saint-Louis nord.

Ces résultats non intuitifs démontrent l’utilité de complé-
menter les études « écologiques » par l’analyse géné-
tique des populations de perchaude dans le fleuve, et 
qu’une population ne correspond pas nécessairement 
à un lac ou à un tronçon fluvial. Compte tenu que la 
définition des stocks de perchaudes par plan d’eau ne 
correspond pas à la structure génétique des popula-
tions réellement observée dans le système, les résultats 
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de notre étude constituent désormais une base solide 
pour permettre une réflexion sur les unités actuelles de 
gestion.

Les sujets prioritaires pour des études ultérieures de-
vraient cibler les mouvements de dispersion des in-
dividus en mettant l’accent sur la comparaison des 
mouvements des mâles et des femelles afin de mieux 
comprendre les mécanismes de flux génique selon le 
sexe ou encore sur les larves et les très jeunes perchau-
des, afin de vérifier si la dérive larvaire contribue à la 
dispersion. Nous soulevons également l’importance des 
patrons saisonniers d’utilisation de l’espace et les mi-
grations des individus des différentes populations pour 
la détermination des habitats utilisés selon les saisons, 
en fonction des menaces possibles et à chacun de leur 
stade de vie (Webster et al., 2002). 
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