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Problème Pratique de Statistique – 54 

Polymorphisme des chevaines du bassin du 
Rhône 

 
Un tableau de fréquences alléliques est proposé par B. Guinand et al. (1996) disponible par 
data(chevaine). Il peut servir à discuter de l'équilibre à trouver entre signification biologique et 
moyens statistiques. 
 
La liste chevaine a deux composantes. La première chevaine$tab est un tableau de 
fréquences alléliques publiés par Guinand et al. (1996). Il a 27  lignes représentant 27 stations où 
sont capturés des chevaines (Leuciscus cephalus) et 9 colonnes. 
 
[1] "PGM-2*.090"  "PGM-2*.098"  "PGM-2*.100"  "IDHP-1*.100" "IDHP-1*.145" 
[6] "EST-2*.098"  "EST-2*.100"  "G3PDH*.085"  "G3PDH*.100"  
 

Le noms des colonnes indiquent qu'il s'agit d'un ensemble de 4 loci1 polymorphes (28 ont été 
essayés) PGM-2*, IDHP-1*, EST-2* et G3PDH* permettant l'observation de respectivement 3, 2, 2 
et 2 allozymes. Chaque échantillon comprend de 13 à 67 individus analysés, mais on ne connaît que 
les fréquences alléliques consignées dans le tableau. 
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La seconde chevaine$coo est une liste contenant diverses informations qui permet de 
reproduire (à droite) le figure d'origine de la dispersion des stations (à gauche, op. cit. p. 715). 
Utiliser pour cela la fiche de documentation de chevaine.  Le résumé de l'article dit : 

Starch-gel electrophoresis was used to examine genetic differentiation at four 
polymorphic loci in the European chub Leuciscus cephalus from 27 samples and three main 
areas of the Rhone River basin in France. The Upper Rhone samples appeared to be 
genetically distinct at locus PGM-2* from the Lower Rhone and Saone-Grosne samples 
according to the constant row total-multiple correspondence analysis (CRT-MCA), which 
allowed the estimation of multivariate FST equivalents. No difference between Lower 
Rhone and Saone-Grosne samples was revealed by the global analysis considering the 
three areas. However, distinct local analyses in the three areas showed that the spatial 
structure of genetic variability was dissimilar in these last two areas, suggesting a non-
equilibrium process under the influence of dams in the Lower Rhone, and isolation by 
distance in Saone system. Isolation by distance was also suggested for the Upper Rhone 
samples. 

 
Y'a-t-il plusieurs façons d'arriver au même résultat ? 
 
Guinand, B., Y. Bouvet, and B. Brohon. 1996. Spatial aspects of genetic differentiation of the 
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