Biodiversité et cycle biologique des Céphalopodes: reproduction et développement chez quelques Sepiidae à intérêt économique.
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Résumé :
L’analyse de la biodiversité des céphalopodes de la côte algérienne montre que le recensement de cette faune teuthologique est constitué principalement par six familles qui représenterait environ 36% du total des espèces de céphalopodes de la méditerranée et près de 2,63% du total mondial. Seules 10 espèces sont véritablement communes et sont à intérêt commercial. Les autres espèces sont rarement présentent dans les prises. 
Les débarquements dans la région centre montre que les céphalopodes ne représentent que 2% de la production totale. Les plus importantes quantités totales débarquées mensuellement sont réalisées entre janvier et mai et entre septembre et décembre. Au cours des cinq dernières années les poulpes sont les plus représentés (15.766 tonnes), suivis par les seiches (7.201 tonnes) et les calmars (1.401 tonnes).  

Les caractéristiques biologiques de Sepia orbignyana ont montré des différences de longueurs du manteau et de poids en faveur des femelles. En effet, la distribution de fréquence de taille a montré que la longueur du manteau varie entre 30 et 83 mm chez les mâles et de 35 à 96 mm chez les femelles. La taille maximale atteinte a été de 95,53 et 82.68 mm, respectivement pour les femelles et les mâles. Le sex-ratio de l’ensemble de l’échantillon 1,65:1 a montré une prédominance importante de femelles, au cours de toutes les saisons à l’exception de l’automne. Selon la taille, les femelles étaient dominants (63.26%) pour des longueurs comprises entre 55 et 85 mm, tandis que la distribution était homogène pour la classe de taille < 55 mm et de 60 à 65 mm. L’étude des relations taille-poids ont monté que les femelles ont un poids plus élevé que les mâles pour toutes les longueurs du manteau, les stades de maturité et les saisons considérés. Le sex ratio global montre que les femelles domineraient dans la structure de la population. La taille à 50% de maturité (LM50) a montré que les mâles mûrissent plus tôt en comparaison aux femelles. Le suivi mensuel des indices de la maturité a montré plusieurs périodes de reproduction, avec une période plus importante survenant entre le printemps et l’été. La structure de la gonade a permis de déterminer neuf stades ovocytaires qui marquent les trois grandes phases de transformations de l’ovocyte et des cellules folliculaires qui les accompagnent : préméiose, prévitellogenèse et vitellogenèse. La spermatogenèse les trois phases de remaniements morphologiques et cytologiques (multiplication, accroissement, maturation et différenciation connues dans le règne animale. La caractérisation des stades cellulaires de l’ovogenèse et de la spermatogenèse ont permis de déterminer cinq stades de maturité microscopique de la gonade pour les femelles et quatre stades pour les mâles. Les stades de maturité gonadiques suivent de manière similaire l’évolution des indices gonadiques utilisés (RGS, ICS, ICN, COM). Les résultats suggèrent que Sepia orbignyana serait probablement une espèce à ponte intermittente similaire à ce qui été observé chez le céphalopode Sepiolidae Sepietta oweniana.  

 Au cours de cette étude le clonage et le séquençage a été entrepris sur des embryons de Sepia officinalis à différents stades de développement. Les produits d’amplifications obtenus et ayant une taille attendue de 282 pb correspondent au gène du récepteur d’œstrogènes recherché. L’étude du profil d’expression du gène ER (ER_Sep_off) au cours du développement embryonnaire de Sepia officinalis par des techniques d’hybridation in situ (HIS)  a montré qu’une quantité relative de transcrits du gène est détectée,  entre les stades 23 et 28, dans la zone située en arrière du lobe optique. Une expression similaire a été constatée au niveau de la gonade et d’autres structures du tissu embryonnaire (branchies, sac spermatophorique). Les transcrits du récepteur d’œstrogènes pourraient être impliqués dans la différenciation de la ligné germinale de la seiche dès les stades tardifs ainsi qu’un rôle probable dans la régulation de la mise en place des processus de développement embryonnaire. L’homologie de la séquence de cette espèce par sa comparaison avec des séquences similaires de ER d’autres taxons  dans la banque de données «Genbank» a montré la présence d’une forte homologie avec la séquence nucléotidique du ER de Lottia gigantea, Mytilus edulis, Mytilus galloprovincialis, Marisa cornuarietis et Crassostrea gigas. La séquence protéique dérivée des transcrits ER Sep_off  présente une identité élevée de sequence avec les protéines ER issues de la base de données NCBI, traduite par de forts taux d’identité avec les protéines ER d’Aplysia californica (95%), Crassostrea gigas (95%), Mytilus edulis (93%), Marisa cornuarietis (92%), Lottia gigantea (91%), Perinereis aibuhitensis (89%), Lingula anatina (86%). La proximité de notre séquence protéique ER au groupe des protéines ER des Mollusques et Arthropodes, plutôt qu’à d’autres groupes taxonomiques, est confirmée par analyse phylogénétique moléculaire. La confrontation de la séquence du gène ER_Sep_off et de sa séquence protéique à celui d’autres groupes taxonomiques, respectivement par la méthode du maximum de vraisemblance basée sur le modèle de Tamura 3-paramètres  et  sur le modèle matriciel JTT ont montré son ancestralité et que notre séquence ADNc isolé chez Sepia officinalis correspond à un gène orthologue du gène ER. 
