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La Biediversité

= INTRODUCTION:

. : Changements
Extinction rapide des climatiques
espéces (100 a 1.000 Pollution

fois plus rapidement

’ ' ' : Sforestation
gu’en situation naturelle) Def

FACTEURS ABIOTIQUES



La Biediversite Moteurs de diversité Modeles biologiques

Macro- ou Microévolution?

Etude de I’évolution de la biodiversité a I’échelle...

/ \ Intraspécifique

Interspécifique populatlonnelle)

Par exemple : ! | Par exemple :
Phylogénie S - Géneétique des
moléculaire Populations
Datation * Phylogéogra
moléculaire phie
Biogéographie

MACROEVOLUTION MICROEVOLUTION

Sur base d’une APPROCHE MOLECULAIRE, plusieurs DISCIPLINES peuvent
étre utilisées pour mieux comprendre I'évolution de la biodiversite...



=T 0§UC?iN La Biodiversité Moteurs de diversité Modeles biologiques

Les moteurs de diversité a I’échelle... MACROEVOLUTIVE

La diversité des especes peut notamment évoluer en réponse aux grands bouleversements
abiotiques que la Terre a connu :

1. Changements TECTONIQUES majeurs :
e  E.g.lasurrection d’'une montagne.

2. Changements CLIMATIQUES globaux :
* E.g. le réchauffement global.

3. Changements ENVIRONNEMENTAUX :
*  E.g.la désertification.



S

Sur base d’'une APPROCHE MOLECULAIRE :

« Identifier des moteurs de diversité a I'echelle macro- & microévolutive

» Mieux comprendre pourquoi les especes/populations sont réparties |
comme elles le sont aujourd’huli .

= En prenant comme MODELES BIOLOGIQUES, deux groupes de Rongeurs:
1. Les Dipodoidea — Macroévolution
2. Le campagnol roussatre, Myodes glareolus - Mlcroevolutlon

PITETTOTYPCS UO UCS gelfoty P oo,

Pop3 | <



*. ETUDES MACROEVOLUTIVES



= INTRODUCTION :

Les DIPODOIDEA pour étudier Yévolution de 1a biodiversiteé

a ’échelle macroévolutive
Mur0|dea (£ 1.517 spp.)

i e B

—u» DIPODOIDEA (+ 51 spp.) Superfamille trés peu étudiée

| :
YA
J‘ Cardiocraniinae &c?pp.) _
/); EuchoreutinaM1sp.) | Gerboises
OQ(‘ AIIactag'\’;&z(lS sp.)

Yipohae (9 spp.)
O’b(J@

 Groupe frere de la grande
superfamille des Muroidea

Dipodidae ‘Lo‘o %o i =
—’b— Zapoditfs Gstpp.} ——= Souris-sauteuses &
.s\ ’ |
& o Q .
"’b - Sicistinae (13 sppé-.. - Sicistes
o <

Q-

(Holden & Musser, 2005)



Controverses a propos de la systématique et la taxonomie des Dipodoidea:

» Variantes en fonction des auteurs et des traits morphologiques étudiés (e.g. le nombre de familles, le

= 1° OBJECTIF =
(1) Reconstruire la phylogénie moléculaire la plus compléte des Dipodoidea
(2) Comparer phylogénies moléculaire et morphologique




Les Dipodoidea s divers scénarios

biogéograph on disjoints.

e.g. Plusieurs e podinae et Dipodinae)

e Reconstruire I ermettant ainsi de

Dipodinae“‘a- :

(2 Quelss

Dipodoidea ?




_ Phylogénie
Phylogénie moléculaire des Dipodoidea

- Pisano et al. 2015 - SBF
1/94
11007 Pygeretmus pumilio
Echantillonnage : Allactaging > <) o Egerems platyurus
N /o0 actodipus bobrinskii
o 34 des 51 especes
« 15des 16 genres 1/91
M ar | Z | ; . 0.95/79 Jaculus blanfordi
gueurs moleculalres . 1/99
. ' 1/100 Jaculus jaculus
 Mitochondrial = cytb 1798 Jaculus orientalis
* Nucléaires = BRCA1, GHR, IRBP, RAG1 — Eremodipus lichtensteini
> Jeu de données concaténées 1/100 k11100 Stylodipus andrewsi
17100 Stylodipus sungorus
g 1/99
17100 Stylodipus telum
Méthodes de reconstruction : Dipus sagitta

1/100

K Paradipus ctenodactylus
Euchoreutinae ;. joreyes naso

le’lﬂ_o\ diocraniina Sa@ll?gotus'kozlovz
Cardiocranius paradoxus
] —Eozapus setchuanus

———— X Zapus hudsonius
00 1/100 Zapus trinotatus

X 1/100 179 Zapus princeps
Napaeozapus insignis

1/%Sicista caucasica
Sicista kluchorica
Sicista kazbegica

e Maximum de vraisemblance

ZAPODINAE

M Phylogénie
moléculaire des
Dipodoidea LA
PLUS EXHAUSTIVE
a ce jour

Sicista subtilis

Sicista strandi
w0.95/84
Sicista napaea

Sicista concolor
Sicista tianshanica




Taxonomie

Phylogénies moléc. VS morpho.

- Lebedev et al. 2013 ~

* Discordance des phylogénies morphologiques et moléculaires

— CAUSE : HOMOPLASIE DES CARACTERES MORPHOLOGIQUES
» états de caractéres semblables chez des espéces non directement apparentées

a )

M Importance d’utiliser
des MARQUEURS MOLECULAIRES
pour étudier les relations de parenté au
sein des Dipodoidea -




Taxonomie

- Nouvelle taxonomie des Dipodoidea

» Respecte la phylogénie moléculaire- Lebedev ez al. 2013 -

s KUNGL

Zoologica Scripta ©

D

Molecular phylogeny and systematics of Dipodoidea: a test
of morphology-based hypotheses

Veapivir 8. LEBEDEV, ANNa A, Baxnixova, Marie Paces, JULIE Pisano, Jonax R, Miciaux &
Groray L. SHENBROT

Cardiocraniinae

] Nouvelle
taxonomie

APRES...

- Lebedev et al. 2013 -

DIPODOIDEA
SMINTHIDAE — Sicista
OK ZAPODIDAE — EFozapus/Napaeozapus/ Zapus
DIPODIDAE
QCa rdiocraniinae — Cardiocranius/
Salpingotus/Seipingettus
Euchoreutinae — Euchoreutes
OK Dipodinae — Paradipus/laculus/Dipus/
Stylodipus/Eremodipus

Allactaginae — Allactodipus/Allactaga/
Pygeretmus/Orientallactaga/
Scarturus/Paralactaga/
Microallactaga

-

1 SUPERFAMILLE
3 FAMILLES
4 Sous-familles - 19 Genres




Biogéographie
Reconstruction des Scénarios Biogéographiques

| Timeslice5 | Timesliced | Timestieed |  Time slice 2| Time slicel

o g Stvlodipus sungoruse (b))
: Stvlodipus telumee i
, Stvlodipus andrewsiee i
: Dipus savitto sses i

« Reconstruction biogéographique (Lagrange & DEC) :

Legend: ft I
1. Modéle biogéographique : W Centre of origin S § ]

B Ancestral inferred arcas
\ Vicariant event

PX Local geographic extinction| F Persian
® _ Present-dav distribution

M, A, G H Gobi "
Classification proposed in A B West c n::m Mongalian, :::i"::’::; Himalaya| gdesers, :r"‘r';:';
Mammal Species of the World | Nearetic | Palearctic | Siberia |~ 07| steppe, | 7820 S8 | + Tibetan | Talkimakan | © |
hﬁnﬂl iranian platien dererl Arabla
plateau
Jaculus ﬁm;-ﬂt 0 0 1] 1 0 1 0 0 0
Taculus iaeuhis 0 0 0 0 0 0 0 0 1
Time Slice 2: 5,3 to 16 Ma (middle Miocene)
A B C D E F G H
A -
B 0.3 i
C 0,5 1 -
D 0,3 0,7 1 -
E 0,3 0,3 0,7 0,7 £
F 1] 0,5 0,3 0.7 0.3 -
G 0 0,3 03 05 03 0.5 -
H 0,1 0,3 0,3 1 1 0,3 -
| 0 0,5 0,1 0,3 0, ' 0
P S

TS5: 34-56 Ma = Eocéne

1 0,7




Eocéne moyen (= 40.62 Ma):

RADIATION DES DIPODOIDEA IMODERNES en Asie

Centrale et Himalaya Plateau Tibétain (Aire ‘DG’)

v' Congruence avec le registre fossile
Heosminthus & Sinosminthus = Eocéne moyen

- Plus ancien fossile découvert sur le continent asiatique

v" Congruence avec les changements
abiotiques:
40 Ma: Collision des plagues indiennes et
eurasiennes
N
Début de surrection de I’'Himalaya
(Connu pour avoir favorisé la

diversification de plusieurs clades de vertébré)

= faverisé la radiation des Dipedeidea
mecernes

Origine cdes Dipodoidea

Biogéographie

Time slice 5

[

Time slice 4

[ Dipoditlae T

Time slice 3

/

Dijiodinae

Time slice 2

Time sIlcelJ

= Stylodipus sungoruse (b
Stvlodipus telumee |
\Stvlodipus andrewsies
Dipus sagitta esse :
Eremodipus lichtensteinie |
Jaculus orientalis® '
Jaculus blanfordies
Jaculus jaculuse

T

|
Paradipus ctenodactyluse |

Allactaga sp. (Kazakhstan)e
Allactaga elateres
1= Pygeretmus pumilionse
Pygeretmus platyuruse
. dllactodipus bobrinskiie
Allactaga majore-e
Allactaga balikunicae
Allactaga sibiricases
Allactaga bullata se
Euchoreutes nasoe

Salpingotus kozlovie

?.u[iudi{lae .

Cardiocranius paradoxusess

= Zapus princeps«

1™ Eozapus setchuanuse  (a) |
o . . . !
% Napacozapus insignise

t,,,_= 11 o S 5 |
' _'— ! : --"|Zapus hudsoniuse !

" Zapus trinolatuse !

Sicista caucasica®
Sicista kluchoricaw
Sicista kazbegicae
Sicista subtilise

Sicista strandie
Sicista napaeaw

— Sicista concolors

—\ Sicista tianshanicae

Miocene

1%, Geological

A
“time scale

: Palcotemperature (°C)

s




Biogéographie

* RADIATION DES ZAPODIDAE en Asie Centrale pendant le Miocéne inférieur

(a) Biogeographical history of Zapodidae

(al)
| i ! .-*‘-’Eompus setchuanuse | l'(E;g); 24&):;’“
I : |1’?_\fapaeozapzrs Insigniss | Radiation of
| - |/Iapus hudsoniuse

modern Zapodidae /| -
in Central Asia
(Area ‘D)

% Zapus trinotatuse
Tt ""'|'Zapu5 princeps®

A ’er? altitude de Aridification de Diversification des
I'Himalaya & . :
PR I’Asie Centrale Zapodidae
Plateau Tibétain



Biogéographie

S | Histolre évolutive biogéegraphique des ZAPODIDAE :
COLONISATION DE LAMERIQUE DU NORD

Entre + 14 et 3.5 Ma :

Entre le Miocéne inférieur et moyen : Pont de Béring Colonisation de la
Colonisation de FAmérique du Nord recouvert par une Néarctique a eu lieu
depuis I’Asie Centrale par I'ancétre forét boréale de au Miocéne moyen
commun de Zapus et Napaeozapus conifere
2- Middle Miocene
e . " > / (~13.01 Ma):
| |l-'1Eozapus setchuanus | (a2 A o= Radiation of the MRCA of
b Napaeozapus insignise i S SN “',x._ . Napaeozapus and Zapus in
i * Zapus hudsonius i — % Al P TE . North America (Area 1)
i i 8 ] : YTV = land ) .y
I ® Zapus trinotatuse i / 4 ;":&Lm.- . '
I —  Zapus princeps® N \
o | ,’
: : ,‘*ﬁ? 1- Early/middle
v/ Congruent avec le registre fossile : I\ (RS Eocene:

|/ Colonisation of North

Megasminthus, Miocene moyen, Amérique du Nord
—> Plus vieux fossile connu des Zapodidae

s » y America (Area ")
Ny SRV, 74 from Central Asia
Lﬁ'% l"'y (Area ‘D’) by

: A AR ancestors of
e ‘..L $ Napaeozapus and

Zapus




E; Biogéographie

Histolre évolutive biogéographique des DIPODINAE 5™
RADIATION DES DIPODINAE en Asie Centrale
lors de la transition Miocene inférieur - Miocéne moyen
(b) Biogeographical history of Dipodinae
""""""""""""""""""""" \Stylodipus sungoruse |, S— I- Middle Miocene

(~16.11 Ma): Radiation
of modern Dipodinae in
Central Asia (Area ‘D)

\Stylodipus andrewsies
Dipus sagitta esee
Eremodipus lichtensteinie
Jaculus orientalis®
Jaculus blanfordiee

|
Jaculus jaculuse

Paradipus ctenodactyluse )

16.11 Ma

, . Optimum climatique du Changements des conditions
Phase d’orogenese L o
I olus imbortante :D:I Miocéne moyen : — climatiques et
P P Période de réchauffement =~ environnementales en Asie

de I’'Himalaya i
y importante Centrale

Perturbations GEOLOGIQUES + CLIMATIQUES + ENVIRONNEMENTALES = Diversification des Dipodinae




Journal of Biogeography (J. Biogeogr.) (2015) 42, 856-870

* T Out of Himalaya: the impact of past
- il Asian environmental changes on the

evolutionary and biogeographical
history of Dipodoidea (Rodentia) calis

Julie Pisano"?*, Fabien L. Condamine®, Vladimir Lebedev?®, Anna b (~5.97 Ma): |

Bannikova®, ]ez{l1—l-‘ierre Quéré?, Gregory 1. Shenbrot®, Marie Pages™?" and [ Norih Africa |
. 1 :

Johan R. Michaux"' 1cestors of J

i
iy

Au Miocéne supérieur, ‘Crise
de salinité messin
Assech

ilus part a la colonisation

de 'Afrique




CONCLUSION — Approche macroévolutive

v Objectifs 1 - Phylogénie Moléculaire, Systématique & Taxonomie

(D) PHYLOGENIE MOLECULAIRE LA PLUS EXHAUSTIVE

(2 Cause des controverses taxonomiques issues du siécle dernier

» HOMOPLASIE des traits de caracteres morpho.

» Importance des MARQUEURS MOLECULAIRES —> phylogénie des Dipodoidea

(3 Révision de la taxonomie
v Objectifs 2 - Biogéographie

@ HISTOIRE EVOLUTIVE BIOGEOGRAPHIQUE - soutenue par : le registre fossile & les grands
bouleversements abiotiques survenus en Asie

» Scénarios détaillés pour les Zapodidae et Dipodinae

(2 MOTEURS DE DIVERSITE: Perturbations géologiques, climatiques et

environnementales liées a la surrection de I’Himalaya et du Plateau Tibétain




PERSPECTIVES — Approche macroévolutive

—_ - - = —_— -

? Pourquoi la biodiversité n’est pas répartie de fagcon homogene a travers les groupes taxonomiques ?
? Pourquoi certains clades contemporains présentent une richesse spécifique incroyable alors que d’autres sont
pauvres en espece ?

MYOMORPHA
MUROIDEA DIPODOIDEA
+ 1517 spp. 2%+ 51 spp.
\ J
|
g 0. Hypothese « Spéciation en fonction du temps »
pel X  Groupe-frere > méme temps de diversification (et méme ancétre commun)
\]
o
@ | 1. Hypothése « Diversité-dépendance »
g « Capacité d’accueil limitée / Ressources limitées / Compétition
>
(1.

1. Hypothese « Hotspots de diversification »
* Taux de spéciation plus élevés / Taux d’extinction plus faibles

Tests de D

2. Hypothése « Extinction massive »

 Evenements d’extinction important qui ont réduit la richesse spécifique de fagon drastique






= INTRODUCTION

Le CAMPAGNOL ROUSSATRE pour étudier I'évolution de la
biodiversité a Péchelle microévolutive

M

(IUCN 2015)

*M. glareolus

(Deffontaine et al. 2005)

aaaaaa

Myodes rutilus

(IUCN 2015)



—INTRODUCTION '
Le CAMPAGNOL ROUSSATRE pour étudier I'évolution de la
biodiversité a ’échelle microévolutive

e 6 Génes nucléaires .
* 6 Populations

",
o g

Aucune

différenciation
nucléaire ; RUT

ADNmt
type-rutilus

Zone de contact
finlandaise entre
deux lignées
mitochondriales du
campagnol roussatre

Zone de contact

ADNmt
type-glareolus

(Deffontaine et al., 2005)



crosatellites

éliorer 'échantililonn

e 2 groupes genéetiguement différenciés ¢ Pas de differenciation génétique
- Hypothese HA - Hypothese HB

- 3%me OBJECTIF -
(1) Estimer s'il y a une différenciation nucléaire entre les deux mitotypes
(2) Tester I'hypothése de zone de contact secondaire en Finlande




Structure mitochondriale Structure nucléaire Scénario

Echantillonnage &
Marqueurs moléculaires
442 individus de M. glareolus
—> 22 populations

e 17 microsatellites
e Cytochrome b




Structure mitochendriale Structure nucléaire Scénario

ﬂ@ﬂ@@tﬁifﬁ@@tﬁ@@ des lignées mitochondriales GLA & RUT

A
142
ADNmt
type-rutilus
Pop. incluant
aussi bien des
X—IZONE DE CONTACT ind.
appartenant
aux mitotypes
GLA que RUT
- 300 -
ADNmt
type-glareolus




Structure mitochondriale Structure nucléaire
Analyses de la structure génétique

1. Méthodes d’analyses statistiques multivariées s

a) Analyse en composante principale (ACP): b) Analyse de DAPC :

Estimation de la différenciation entre les
mitotypes GLA et RUT

0.4

03

Comp. Princ. 1 (CP1)

Density
0.2

Discriminant function 1

Scénario

CpP2

Pas de differenciation entre les mitotypes GLA & RUT = HB >

HB_\_




Structure mitochondriale Structure nucléaire Scénario

Analyses de la structure génétique

2. Méthodes bayésienne de ‘clustering’:

GENELAND: =>BUT : Identifier des discontinuités génétiques spatiales a partir des données moléculaires & des
coordonnées spatiales
- Nombre d’itérations = 10.000.000, Burn-in = 50%, 10 réplicats par K, incertitudes coord. spatiales = 5km)

Kvariedela4:K=1&K=4
K=4 ' ; .

Délimitation spatiale irréguliere
des différents clusters
+
Variation du nombre de clusters
(i.,e.1,20ud)
+

Variation individuelle de

e ey % S R L® By ? Fai
Kvarlede1a2 K 2

K=2

_1_ [ .
ir‘@@




Structure mitochondriale

Structure nucléaire Scénario

3. Isolement par la Distance (IBD)

- BUT : Tester la corrélation entre la distance géographique et la différenciation génétique
> La différenciation génétique augmente-t-elle avec la distance géographique a cause d'une dispersion

limitée dans I'espace?

PARAMETRES (GENEPOP):

» Test Mantel : 10.000 permutations
* Analyses:

i. Intra-groupes:
* Mitotype GLA & RUT
*  Mitotype GLA
*  Mitotype RUT

ii. Inter-groupe :
e« Exclusivement entre des

ind. des mitotypes GLA
et RUT

v IBD (RUT)

Pente = 0.0021

(P <1072

v IBD (GLA + RUT)
Pente = 0.0025

(P < 10?) v IBD (‘entre’ GLA & RUT)
Pente = 0.0032
(P =0.03)
v IBD
(GLA)
Pente =
0.0010

(P < 107?)



3.

st/(1-Fst)

differentiation : F

etic

Isolement par 1a Distance (IBD)

gj 5, 4
o™ .
(=]
; -

Dﬂ’ﬂculté de détennlner quellewpothése est la mellleure ...

@

U

.

- Solution -
Pour détecter des discontinuités géenétiques lorsque la différenciation genétique
entre populations est faible




v' Changements de fréquences alléliques entre GLA et RUT

- ZONE DE CONTACT SECONDAIRE 992 2.128

PEIFEREEEFERwe W]

Cg6Gl1 Null -466.146 486.231

Cline 4 -458.449  34.65 484.236
..Saturated 22 ~  -441.12]

ST
st L iifade §

Lh

16 des 17 microsat. + le cyt b
= signal de clines

AN

» Changements des fréquences alléligues entre
GLA et RUT

o Fréquences alléliques




v Objectifs 3 ~ Zone de contact finlandaise entre les
mitotypes GLA & RUT
Confirmation de la ZONE DE CONTACT SECONDAIRE entre les
mitotypes GLA & RUT en Finlande

-~

Pa

-~

N

=

Seénarie

=~ ZCII




PERSPECTIVES — Approche microévolutive

Etude de 1a zone de contact entre deux mitotypes GLA & RUT > EN SUEDE

ADNmt

type-
rutilus

ADNmt

type-
glareolus

Mitotype

I ™
.
/' RUT )

“.

\ ~ \¥~-
Y

.,L Lignée mitochondrial
. , (

{ Mitotype Ouest européenne

f L1
7 GLA _‘u&..

? M. rutilys

M. glareolus

Refuge dans les Carpates “ ZC Il

(Deffontaine et al. 2005)




« 8 Populations (277 ind.)
e 14 marqueurs microsat.

™

N il
{a

Mitotype +

f j “
RUT
¢

Sl

PERSPECTIVES — Approche microévolutive

A

ETUDE PRELIMINAIRE DE LA ZC SUEDOISE

1. Méthodes d’analyses statistique multivariée :
Estimation de la différenciation entre les

mitotypes GLA et RUT

0.5
0.4

Finlande

0.4
03

Density
0.2 0.3
Density
0.2

01
0.1

E o T - - T T o - T
6 4 -2 0 2 4 -
Discriminant function 1 "
i i unctior Discriminant function 1

2. STRUCTURE:
" Suede

1

.80
060
040
020
0.00

—

0.0
00

_Finlande

1
L2
083
5
b
w

Echantillonnage N. Charbonnel
/-_‘_,—-f\-\
/
/
S
A

Suede > Différenciation genétique plus marquée qu’'en Finlande

OBJECTIF = sur la base de 14 microsat. (méme protocole)

Comparer la différenciation génétique de ces deux zones de contact




48 f.‘"

Approches macroevolutives & microévolutives

Se preoccuper de la préservation de la biodiversité actuelle
n est pas chose facile

CAUSE : Nombreux facteurs et forces évolutives peuvent
impacter I'évolution de la biodiversité
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Structure nucléaire

Analyses de la structure génétique

2. Méthodes bayésienne de ‘clustering’:

a) STRUCTURE 5> BUT : Estimer le nombre de clusters (= K : groupe génétiquement homogéne) & partir des données
moléculaires

-33500

9 2 i ¢ 3 ® 2 PARAMETRES:

o gt ® O | « Modéle ‘admixture’ - chaque individu tire une portion de son génome de
@ = e différentes populations K
c L
c . 712
g -3s000 * Modeéle des frequences alléliques corréelées
Qo
DE_ -35500 e K Val’ie de 1 él 10
5

-36000 U

26500

Nombre de clusters

Identification du nombre optimal de clusters a partir des valeurs de Ln 0B

Prob (Données): |

- Probleme de convergence des chaines de Markov : .I'?-~.

« Difféerenciation entre les populations trop faibles (+ 70% des Fg; <0.03) pour utiliser _ 1 M@ g
STRUCTURE I




