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Abstract. Electrophoretic analysis of allozymes encoded by 22 loci supports the specific status of four lizard 
taxa in the genus Acanthodactylus. LDH-2 appears as a diagnostic locus for the four species. 

Measures of genetic distance suggest two groups: A. inornatus- A. savignyi and A. pardalis- A. boskianus. 
A. boskianus relationships might yet be modified when intraspecific variability is more extensively known. 

Résumé. Le statut spécifique de quatre taxons de lézards du genre Acanthodactylus est confirmé par l'analyse 
des produits de 22 locus. Le locus LDH-2 est diagnostique pour les quatre espèces. 

Les mesures de distance génétique permettent de grouperA. inornatus et A. savignyi d' une part, A. pardalis 
et A. boskianus d' autre part. Toutefois, la position d' A. boskianus pourrait être modifiée par le jeu de la 
variabilité intraspécifique. 

Introduction 

Le genre A can thodactylusWIEGMANN, 1834 (Reptiles, Lacertidés), largement répandu 
dans la partie nord de I'Afrique et les zones avoisinantes autor de la Mediterranee 

(BONS, 1967) a suscite de nombreux travaux de systématique (BLANC, 1979a). La 
variabilite elevee des caracteres morphologiques au niveau tant intra-qu 'interpopula- 
tion, avait conduit a la multiplication du nombre de sous-especes, de varietes et de 
sous-vari6t6s. BLANC (1979b) reconnait les quatre especes suivantes en Tunisie: A. 
inornatus (GRAY, 1845), A. pardalis (LICHTENSTEIN, 1823), A. savignyi (AUDOUIN, 
1829) etA. boskianus (AUDOUIN 1829). L' analyse des correspondances des caracteres 
d'?caillure et de coloration fait apparaitre quatre ensembles correspondant a ces 

quatre taxons et permet de degager certaines de leurs affinites. Une etude biochimique 
par les techniques electrophoretiques a montre 1'existence d' une variabilite genetique 
remarquablement elevee chez ces especes (BLANC et CARIOU, 1980). Dans cet article, 
les caracteristiques biochimiques specifiques sont degagees; les distances genetiques 
sont estim6es a partir des frequences des allozymes dans le but d'evaluer la divergence 
entre ces quatre taxons et de completer 1'etude de leurs relations evolutives. 
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Materiel et M6thodes 

La localisation et la composition des populations recoltees sont donnees dans la 

figure 1. 
Les techniques de preparation des echantillons et d'electrophorese ont dej été 

decrites (BLANC et CARIOU, 1980). 
Parmi les methodes proposees pour quantifier la divergence genetique entre les 

populations et les especes, le coefficient d'identite et la distance genetique de NEI 

(1972) sont les plus utilises. Moyennant certaines hypotheses, la distance genetique 
entre 2 populations estime le nombre moyen de codons diff?rents par locus directement 
a partir des frequences des allozymes. Elle est donc liee au temps ecoule depuis la 

divergence des taxons consideres. 

R6sultats et Discussion 

Les frequences alleliques observees a 22 locus sont donnees dans le tableau 1. Deux 
locus seulement sont rigoureusement monomorphes pour le meme allele fixe dans les 

quatre especes. Pour neuf locus, polymorphes, l'allele Ie plus frequent est identique 
dans les quatre especes. Seize alleles uniques, presents dans une seule population, sont 
reconnus sur les 65 alleles inventories ; quatorze d'entre eux, soit 21,5%, sont presents à 

frequence superieure a 5%. 
La situation des LDH est remarquable. Le locus LDH-2 montre une difrerenciation 

maximale dans les especes etudiees puisque chacune d'elle possede un allele unique fixe 

(ou proche de la fixation). Cette particularite de la LDH musculaire permet 
d'envisager une diagnose specifiquebasee sur ce locus. En effet, seuls A. inornatus et A. 

Figure 1. Localisation et 
composition des échantil- 
Ions de populations. 
1. Acanthodactylus inorna- 
tus: 27 specimens. 
2. A. pardalis: (Pl) 42 
specimens; (P 2) 11 ; (P3) 8. 
3. A. savignyi: 22. 
4. A. boskianus: (Bl) 18 
specimens; (B2)4. 
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Tableau 1. Fr6quences alléliques à 22 locus dans des populations de quatre esp6ces d' Acanthodactyles 
tunisiens 
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Tableau I. (suite) 

boskianus possedent un allele commun a ce locus, mais, etant donne les frequences 
all6liques respectives, la probabilite d'une diagnose specifique correcte basee sur le 

phenotype de LDH-2 est superieure a 99,9%. Ce locus est donc un «locus 

diagnostique» (AYALA et POWELL, 1972) pour les quatre especes d'Acanthodactyles 
tunisiens. Neanmoins, la possibilite d'une variation g6ographique a ce locus a ete testee 
seulement pour A. pardalis et pour A. boskianus, seules especes pour lesquelles nous 

disposions de deux populations: P2, P3, et B1, B2- 
Une telle differenciation du locus LDH-2 au niveau specifique est connue chez les 

deux especes d'Anoures du genre Pseudophryne (Mc DONNELL et al., 1978). Par contre, 
chez certains Lacertides, le meme allele est commun a plusieurs especes comme Lacerta 

hispanica et L. muralis (GUILLAUME et al.,1976) ou L. sicula, L. mellisellensis et L. 

oxycephala (GORMAN et., 1975). II en est de meme dans le complexe de tortues d'eau 
douce Clemmys (MERKLE, 1975). 

Au locus LDH-1, trois alleles sont mis en evidence, la aussi pratiquement fixes. L'un 
est commun a Acanthodactylus savignyi et A. pardalis, les deux autres caractérisent les 

especes A. inornatus et A. boskianus. 
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L'identite normalisée des genes (I) et-la distance génétique (D) (Tableau 2) calculees 

entre les populations prises deux a deux permettent de les comparer: 

Comparaisons intraspécifiques 

Les populatione PZ et P3 d'A. pardalis pour lesquelles les mêmes locus ont été etudies, 
sont tres semblables genetiquement puisque I est de 0,963. L'allele le plus frequent est le 

meme pour 20 locus sur 22. 
Si l'on calcule les distances g6n6tiques a partir des frequences des 9 locus analyses 

dans la population isolee Pt de Sidi Mecherig, leurs valeurs augmentent, mais 

traduisent cependant une faible differenciation genetique au sein de 1'espece 
A. pardalis. Pour les Acanthodactyles, les distances g6n6tiques intraspecifiques 
inf6rieures a 0,10, sont tout a fait comparables a celles obtenues pour d'autres 

populations de Lacertides (GORMAN et al., 1975). 

Comparaisons interspécifiques 

Les distances génétiques sont nettement plus elevees. D varie de 0,298 a 0,485, pour 
une valeur moyenne de 0,380. Les distances maximales (0,485 et 0,446) sont observees 

entre Ancanthodactylus inornatus et A. pardalis (P2 et P3). Les rapports entre A. 

boskianus et A. pardalis ou A. savignyi ne sont pas clairs. Si la distance A. boskianus-A. 

pardalis (P3) est inférieure à la distance A. boskianus-A. savignyi la situation est inverse 

avec la population P2 d'A. pardalis, considérée comme plus representative de cette 

espece parce que centrale par rapport a l'aire d'extension specifique. 
Il est certain que les valeurs absolues des distances g6n?tiques interspecifiques etablies 

dans ce travail, sont susceptibles d'etre quelque peu modifiees pour deux raisons: d'une 

part, le faible effectif de certaines populations, bien qu'une estimation satisfaisante de 

la distance génétique puisse etre obtenue avec un petit nombre d'individus quand un 

grand nombre de locus est examine (NEI, 1978; GORMAN et RENZI, 1979); d' autre 

part, a 1'exception d'A. pardalis, nous n'apprehendons pas la variabilite geographique 
intrasp6cifique. Neanmoins, ces distances sont du meme ordre que celles qui separent 
les especes d'autres groupes de Lacertides. Chez les Lacerta de I'Adriatique, les 

distances sont comprises entre 0,415 et 0,947. Cependant pour les Anolis des Caraibes, 
la distance maximale est de 0,544 mais elle peut etre aussi faible que 0,005 (entre A. 

lividis et A. marmoratus). Dans le cas d'especes insulaires allopatriques, YANG et al. 

Tableau 2. Identité normalisée des genes au-dessus de la diagonale et distance génétique de NEi au-dessous de 
la diagonale 
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(1974) trouvent egalement des distances inf6rieures a 0,10. Il est evident qu'aucune 
regle ne permet de dire que deux populations sont de bonnes especes parce que leurs 
distances g6n6tiques sont sup6rieures a une valeur determinee. La sp6ciation peut 
s'accompagner de changements g6n6tiques faibles (GARTSIDE et al., 1977) ou au 
contraire importants et chaque espece constitue une entit6 evolutive ind6pendante. 
Les distances genetiques biochimiques sont bas6es sur Phypothese d'un taux de 
mutation constant dans le temps. En consequence, les distances entre deux populations 
sont fonction du temps ecoule depuis I' interruption du flux genique. 

Chez les Acanthodactyles, 1'augmentation importante des distances genetiques 
interspecifiques (> 0,30) par rapport aux distances intraspecifiques (ici 0,038 entre les 

populations P2-p3) traduit la differenciation génétique reelle des especes considerees 

qui resulteraient d'une radiation relativement ancienne (Tableau 2). Les distances 

genetiques entre chaque couple d'especes 6tant voisines, ces quatre especes sont 
sensiblement equidistantes, leur divergence aurait donc ete plus ou moins 
concommittante. 

La matrice des distances g6n6tiques permet d'etablir un dendrogramme (Fig. 2) 
qui est une projection plane des parent?s phyletiques vratsemblables (NEI, 1975) des 

quatre especes d' Acanthodactyles tunisiens. Celles-ci se regroupent deux a deux, A. 

savignyi et A. inornatus s' opposent a A. pardalis et A. boskianus. Toutefois la position 
relative d' A. boskianus par rapport à A. pardalis et A. savignyi reste incertaine. Les 
ramifications dichotomiques du dendrogramme peuvent 6tre modifiees par le simple 
jeu de la variabilite intraspecifique. Une etude complementaire de la differenciation 

genetique de populations d'origine geographique variee permettra une meilleure 

appreciation des relations evolutives de ce groupe de Lacertides. 
En conclusion, 1'analyse genetique confirme le statut spécifique des 4 taxons d' 

Acanthodactyles de Tunisie qui ont ete reconnus par ailleurs hautement polymorphes 
sur les plans de la morphologie (BLANC, 1979a) et de la variabilite genetique (BLANC et 

CARIOU, 1980). Le locus diagnostique LDH-2 pourra permettre de verifier 1'existence 

eventuelle, dans le sud tunisien, «d'individus morphologiquement intermediaires» 
entreA. pardalis et d'autres esp?ces, signal6s par DOUMERGUE (1901) et interpr6t6s par 
BONS (1967) comme des hybrides. 

Remerciements. Les auteurs tiennent à remercier vivement les Professeurs Claudine PETIT et Georges 
PASTEUR pour leurs critiques constructives du manuscrit ainsi que Monsieur Jacques LEFEVRE qui a £crit le 
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Figure 2. Dendrogramme basé sur les mesures de distance génétique. 
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