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Résumé  
Chez la truite arc-en-ciel (O. mykiss), le sexe est gouverné selon un déterminisme de type 

mâle hétérogamétique (femelle XX-mâle XY). L’observation répétée de mâles spontanés dans 

des populations monosexes femelles, en particulier dans des descendances gynogénétiques 

haploïdes doublées, suggèrent cependant la présence, dans le génome de la truite, de facteurs 

masculinisants mineurs (Quillet et al, 2002).  

Pour explorer le déterminisme de ces masculinisations spontanées, nous avons croisé un 

néomâle spontané haploïde-doublé XX avec une femelle standard. Deux femelles F1 ainsi 

obtenues ont été reproduites par gynogenèse mitotique. Leurs descendants haploïdes doublés 

(n=168) ont été sexés par observation visuelle des deux gonades. L’ensemble des individus 

(grand-parents, F1 et descendants) ont été génotypés dans un premier temps par 277 

microsatellites puis par RAD-sequencing.  

Différents phénotypes gonadiques ont été observés : individus avec 2 gonades femelles 

(48.8%), 2 gonades mâles (23.8%%) ou présentant au moins une gonade intersexuée (27.4%). 

Au total 9500 RAD-SNP validés et 277 microsatellites ont pu être localisés sur une carte 

génétique de 2860cM. La détection de QTL a été réalisée avec le logiciel QTLMap (Filangi et 

al., 2010), en codant les phénotypes sexuels par catégorie.  

Plusieurs régions QTL ont été détectées sur différents chromosomes, confirmant l’existence, 

dans le génome de la truite, de facteurs masculinisants susceptibles de contribuer aux écarts 

de sex-ratio observés par rapport au système XX/XY. Des investigations complémentaires 

sont nécessaires pour identifier les gènes impliqués et déterminer si l’exploitation de ces 

facteurs masculinisants, combinés aux effets masculinisants d’une exposition précoce à des 

températures élevées (Valdivia et al., 2014) pourrait constituer la base d’une stratégie de 

production de néomâles ne nécessitant pas l’utilisation d’un traitement hormonal précoce.  
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