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La 
biodiversité

± 8,7 millions d’espèces vivantes

FACTEURS BIOTIQUES FACTEURS ABIOTIQUES

Extinction rapide des 
espèces (100 à 1.000 
fois plus rapidement 

qu’en situation naturelle)

Changements 
climatiques

Pollution

Déforestation



Macro- ou Microévolution?

MACROÉVOLUTION MICROÉVOLUTION

Interspécifique
Intraspécifique 
(populationnelle)

Etude de l’évolution de la biodiversité à l’échelle…

Sur base d’une , plusieurs peuvent 
être utilisées pour mieux comprendre l’évolution de la biodiversité…

Par exemple :

• Phylogénie 
moléculaire

• Datation 
moléculaire

• Biogéographie

Par exemple :

• Génétique des 
Populations

• Phylogéogra_ 
phie



Les moteurs de diversité à l’échelle… MACROÉVOLUTIVE

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

1. Changements TECTONIQUES majeurs :
• E.g. la surrection d’une montagne.

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

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



Les moteurs de diversité à l’échelle… MICROÉVOLUTIVE
La diversité génique peut évoluer en réponse à différentes forces évolutives : 

1. La Mutation :
• Changement ponctuel du matériel génétique (insertion, délétion, 

substitution).

2. La Dérive Génétique :
• Modification aléatoire des fréquences alléliques causée par un 

échantillonnage au hasard des individus dans une population de taille 
efficace qui a pour conséquence la perte ou la fixation de l’un ou l’autre 
allèle (e.g. effet fondateur).

3. La Dispersion (ou migration) : 
• Mouvement des individus et donc des gènes entre les populations.

4. Sélection :
• La sélection favorise la survie ou la reproduction différentielles des 

phénotypes ou des génotypes.

…ATGCAT…

…ATGACCCAT…

e.g. Insertion d’un acide aminé 
dans une séquence

sélection naturelle

Pop1

Pop2Pop3

• Identifier des moteurs de diversité à l’échelle macro- & microévolutive
• Mieux comprendre pourquoi les espèces/populations sont réparties

comme elles le sont aujourd’hui

En prenant comme , deux groupes de Rongeurs:
1. Les Dipodoidea – Macroévolution
2. Le campagnol roussâtre, Myodes glareolus - Microévolution



ETUDES MACROÉVOLUTIVES



Les DIPODOIDEA pour étudier l’évolution de la biodiversité
à l’échelle macroévolutive

• Groupe frère de la grande 
superfamille des Muroidea

DIPODOIDEA (± 51 spp.)

Muroidea (± 1.517 spp.)

(Holden & Musser, 2005)

Sicistinae (13 spp.) Sicistes

Zapodinae (5 spp.) Souris-sauteuses

Cardiocraniinae (7 spp.)
Euchoreutinae (1 sp.)
Allactaginae (16 sp.)
Dipodinae (9 spp.)

Gerboises

Dipodidae



Les DIPODOIDEA pour étudier l’évolution de la biodiversité
à l’échelle macroévolutive

(Holden & Musser, 2005)

Sicistinae (13 spp.) Sicistes

Zapodinae (5 spp.) Souris-sauteuses

Cardiocraniinae (7 spp.)
Euchoreutinae (1 sp.)
Allactaginae (16 sp.)
Dipodinae (9 spp.)

Gerboises

Dipodidae

Controverses à 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 

groupe basal)
 Aucune phylogénie moléculaire des Dipodoidea

① Reconstruire la phylogénie moléculaire la plus complète des Dipodoidea
② Comparer phylogénies moléculaire et morphologique

③ Réviser la taxonomie des Dipodoidea



Holarctique

SICISTINAE

• Prairies et zones de 
toundra des forêts 
subalpines & boréales

 Russie et Europe du 
Nord

ZAPODINAE
• Aires lacustres et 

marécageuses de 
forêts de conifère

 Amérique du Nord et 
Chine

DIPODINAE/ ALLACTAGINAE/ 
EUCHOREUTINAE/ CARDIOCRANIINAE

• Déserts, semi‐déserts 
et steppes

 Afrique du Nord & 
Moyen‐Orient

Les Dipodoidea sont donc particulièrement intéressants pour tester divers scénarios 

biogéographiques car elles présentent des patrons de distribution disjoints.

e.g. Plusieurs espèces réparties dans des habitats arides et isolés (e.g. Zapodinae et Dipodinae)

• Reconstruire l’histoire évolutive biogéographique des Dipodoidea permettant ainsi de 
mieux comprendre :

① Où et quand les clades sont apparus ?
② Quels sont les moteurs de diversité impliqués dans l’histoire évolutive des Dipodoidea ?

ZapodinaeDipodinae



Phylogénie

– Pisano et al. 2015 –

Echantillonnage :
• 34 des 51 espèces
• 15 des 16 genres

Marqueurs moléculaires :
• Mitochondrial = cyt b
• Nucléaires = BRCA1, GHR, IRBP, RAG1
 Jeu de données concaténées

Méthodes de reconstruction :
• Maximum de vraisemblance
• Inférence bayésienne
 Support de nœuds: PP/BP

BF

PP

SICISTINAE

ZAPODINAE

 Phylogénie
moléculaire des
Dipodoidea LA
PLUS EXHAUSTIVE
à ce jour



Taxonomie

• Discordance des phylogénies morphologiques et moléculaires

 CAUSE : HOMOPLASIE DES CARACTÈRES MORPHOLOGIQUES
 états de caractères semblables chez des espèces non directement apparentées

 Importance d’utiliser 
des MARQUEURS MOLÉCULAIRES

pour étudier les relations de parenté au 
sein des Dipodoidea

– Lebedev et al. 2013 –



- Lebedev et al. 2013 -

Taxonomie

 Respecte la phylogénie moléculaire

DIPODOIDEA
DIPODIDAE

Sicistinae – Sicista
Zapodinae – Eozapus/Napaeozapus/ Zapus
Cardiocraniinae – Cardiocranius/
Salpingotus/Salpingotulus
Euchoreutinae – Euchoreutes
Dipodinae – Paradipus/Jaculus/Dipus/

Stylodipus/Eremodipus
Allactaginae – Allactodipus/Allactaga/

Pygeretmus

1 SUPERFAMILLE
1 FAMILLE

6 Sous-familles - 16 Genres

DIPODOIDEA
SMINTHIDAE – Sicista
ZAPODIDAE – Eozapus/Napaeozapus/ Zapus
DIPODIDAE

Cardiocraniinae – Cardiocranius/
Salpingotus/Salpingotulus

Euchoreutinae – Euchoreutes
Dipodinae – Paradipus/Jaculus/Dipus/

Stylodipus/Eremodipus
Allactaginae – Allactodipus/Allactaga/

Pygeretmus/Orientallactaga/
Scarturus/Paralactaga/

Microallactaga

1 SUPERFAMILLE
3 FAMILLES

4 Sous-familles - 19 Genres

- Holden & Musser 2005 -

Nouvelle 
taxonomie


– Lebedev et al. 2013 –



Biogéographie

40 30 20 10 0 Time (Ma)

• Reconstruction biogéographique (Lagrange & DEC) :

1. Modèle biogéographique : 

• 9 aires biogéographiques définies à partir :
o Critères paléogéographiques
o Aires de distribution des espèces

2. Matrices de taux de dispersion : 

• Taux ont été définis à partir :
o Reconstructions Paléogéographiques de la Terre

• Intervalles de temps(=Time Slices) définis à partir :
o ‘Pulses’ de diversification des espèces
o Grands évènements abiotiques

5 Time‐Slices: 
TS1: 0‐5.3 Ma = IV Pliocène
TS2: 5.3‐16 Ma = Miocène supérieur moyen 
TS3: 16‐23 Ma = Miocene inférieur
TS4: 23‐34 Ma = Oligocène
TS5: 34‐56 Ma = Eocène



Eocène moyen (≈ 40.62 Ma): 
RADIATION DES DIPODOIDEA MODERNES en Asie 

Centrale et Himalaya Plateau Tibétain (Aire ‘DG’)

 Congruence avec le registre fossile 
Heosminthus & Sinosminthus = Eocène moyen 

 Plus ancien fossile découvert sur le continent asiatique

 Congruence avec les changements 
abiotiques:
40 Ma: Collision des plaques indiennes et 

eurasiennes 

Début de surrection de l’Himalaya
(Connu pour avoir favorisé la 

diversification de plusieurs clades de vertébré)

Biogéographie



Biogéographie

RADIATION DES ZAPODIDAE en pendant le Miocène inférieur

 en altitude de 
l’Himalaya & 

Plateau Tibétain

Aridification de 
l’Asie Centrale

Diversification des 
Zapodidae



Entre le Miocène inférieur et moyen : 
Colonisation de 
depuis par l’ancêtre 
commun de Zapus et Napaeozapus

Entre ± 14 et 3.5 Ma :
Pont de Béring 

recouvert par une 
forêt boréale de 

conifère

Colonisation de la 
Néarctique a eu lieu 
au Miocène moyen

✓ Congruent avec le registre fossile :  
Megasminthus, Miocène moyen, Amérique du Nord

 Plus vieux fossile connu des Zapodidae

Biogéographie

Napaeozapus insignis Zapus hudsonius



Phase d’orogenèse 
la plus importante 
de l’Himalaya

Optimum climatique du 
Miocène moyen : 

Période de réchauffement 
importante

Changements des conditions 
climatiques et 

environnementales en Asie 
Centrale

Perturbations GÉOLOGIQUES + CLIMATIQUES + ENVIRONNEMENTALES Diversification des Dipodinae

Biogéographie

RADIATION DES DIPODINAE en 
lors de la transition Miocène inférieur - Miocène moyen



Au Miocène supérieur, ‘Crise 
de salinité messinienne’ :
Assèchement de la mer 

méditerranée

Facilité les échanges 
faunistiques entre 

l’Afrique et les régions 
adjacentes

Jaculus part à la colonisation 
de l’Afrique

✓ Congruent avec le registre fossile :  
e.g. colonisation de l’Afrique par Mus vers 6.6 – 4 Ma

J. orientalis
J. jaculus

J. blanfordi

Biogéographie

DIVERSIFICATION DU GENRE JACULUS en 



Phylogénie Moléculaire, Systématique & Taxonomie

PHYLOGÉNIE MOLÉCULAIRE LA PLUS EXHAUSTIVE (34/51 spp.)

Cause des controverses taxonomiques issues du siècle dernier

 HOMOPLASIE des traits de caractères morpho.
 Importance des MARQUEURS MOLÉCULAIRES  phylogénie des Dipodoidea

Révision de la taxonomie

Biogéographie

HISTOIRE ÉVOLUTIVE BIOGÉOGRAPHIQUE  soutenue par : le registre fossile & les grands 

bouleversements abiotiques survenus en Asie

 Scénarios détaillés pour les Zapodidae et Dipodinae

MOTEURS DE DIVERSITÉ: Perturbations géologiques, climatiques et 

environnementales liées à la surrection de l’Himalaya et du Plateau Tibétain



? Pourquoi la biodiversité n’est pas répartie de façon homogène à travers les groupes taxonomiques ?
? Pourquoi certains clades contemporains présentent une richesse spécifique incroyable alors que d’autres sont 

pauvres en espèce ?

MYOMORPHA

MUROIDEA DIPODOIDEA

± 1517 spp. ± 51 spp.2%

0.  Hypothèse « Spéciation en fonction du temps »
X Groupe-frère  même temps de diversification (et même ancêtre commun)

1. Hypothèse « Diversité-dépendance »
• Capacité d’accueil limitée / Ressources limitées / Compétition (e.g. Canidae VS Felidae)

1. Hypothèse « Hotspots de diversification »
• Taux de spéciation plus élevés / Taux d’extinction plus faibles (e.g. Gradient 

latitudinal)

2. Hypothèse « Extinction massive »
• Evènements d’extinction important qui ont réduit la richesse spécifique de façon drastique 

(e.g. Extinction massive des Cétacés)

T
es

ts
 d

e 
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ETUDE MICROÉVOLUTIVE



Le CAMPAGNOL ROUSSÂTRE pour étudier l’évolution de la
biodiversité à l’échelle microévolutive

(Deffontaine et al., 2005)

M. rutilus

M. glareolus

Myodes rutilus

(Deffontaine et al. 2005)

(IUCN 2015)

(IUCN 2015)



Le CAMPAGNOL ROUSSÂTRE pour étudier l’évolution de la
biodiversité à l’échelle microévolutive

(Deffontaine et al., 2005)

ADNmt
type-glareolus

Mitotype

Zone de contact

ADNmt
type-rutilus

• 6 Gènes nucléaires
• 6 Populations

Aucune 
différenciation 

nucléaire

Zone de contact 
finlandaise entre 

deux lignées 
mitochondriales du 

campagnol roussâtre



 Microsatellites
 Améliorer l’échantillonnage

BUT : Tester si les populations étaient géographiquement structurées en : 

• 2 groupes génétiquement différenciés
 Hypothèse HA 

• Pas de différenciation génétique 
 Hypothèse HB

① Estimer s’il y a une différenciation nucléaire entre les deux mitotypes
② Tester l’hypothèse de zone de contact secondaire en Finlande

Deffontaine et al. 2005



442 individus de M. glareolus
 22 populations

• 17 microsatellites
• Cytochrome b

Echantillonnage & 
Marqueurs moléculaires



- 300 -
ADNmt

type-glareolus

Mitotype

- 142 -
ADNmt

type-rutilus

ZONE DE CONTACT

Pop. incluant 
aussi bien des 

ind. 
appartenant 

aux mitotypes 
GLA que RUT



K = 2

Estimation de la différenciation entre les 
mitotypes GLA et RUT

a) Analyse en composante principale (ACP) :

1. Méthodes d’analyses statistiques multivariées (ADEGENET  R) : 

Comp. Princ. 1 (CP1)

CP2

b) Analyse de DAPC :

Pas de différenciation entre les mitotypes GLA & RUT = HB 



K varie de 1 à 4: K = 1 & K = 4

K = 4

K = 2

K varie de 1 à 2: K = 2

Délimitation spatiale irrégulière 
des différents clusters

+
Variation du nombre de clusters

(i.e. 1, 2 ou 4) 
+

Variation individuelle de 
l’appartenance à un cluster

Signe d’IBD

GENELAND: BUT : Identifier des discontinuités génétiques spatiales à partir des données moléculaires & des
coordonnées spatiales

 Nombre d’itérations = 10.000.000, Burn-in = 50%, 10 réplicats par K, incertitudes coord. spatiales = 5km)

2. Méthodes bayésienne de ‘clustering’ : 



3. Isolement par la Distance (IBD)

Mitotype

Mitotype

 IBD (GLA + RUT)
Pente = 0.0025

(P < 10-2)

 IBD 
(GLA)

Pente = 
0.0010

(P < 10-2)

 IBD (RUT)
Pente = 0.0021

(P < 10-2)

 IBD (‘entre’ GLA & RUT)
Pente = 0.0032

(P = 0.03)

 BUT : Tester la corrélation entre la distance géographique et la différenciation génétique
 La différenciation génétique augmente-t-elle avec la distance géographique à cause d’une dispersion

limitée dans l’espace?

PARAMETRES (GENEPOP):

• Test Mantel : 10.000 permutations

• Analyses: 

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

ii. Inter-groupe : 
• Exclusivement entre des 

ind. des mitotypes GLA 
et RUT



Mitotype

Mitotype

 IBD (GLA + RUT)
Pente = 0.0025

(P < 10-2)

 IBD 
(GLA)

Pente = 
0.0010

(P < 10-2)

 IBD (RUT)
Pente = 0.0021

(P < 10-2)

 IBD (‘entre’ GLA & RUT)
Pente = 0.0032

(P = 0.03)

Pour détecter des discontinuités génétiques lorsque la différenciation génétique 
entre populations est faible

APPROCHE DE CLINES SUR LA BASE DE MARQUEURS NEUTRES

3. Isolement par la Distance (IBD)



16 des 17 microsat. + le cyt b
= signal de clines [∆AICc (cline-nulle) > 2]

 Changements des fréquences alléliques entre 
GLA et RUT 

Signe d’un 
contact 

secondaire
4. Analyses en ML de clines génétiques neutres

Clines = Représentations des fréquences alléliques en fonction de la distance géographique

BUT : Tester s’il y a des ruptures/changements de fréquences alléliques entre les mitotypes GLA & RUT
 Signe de contact secondaire

PARAMETRES (CFIT):

• Type d’analyses : « Scaled Logit cline shape » :

ZC intraspécifique  allèles ne sont pas fixés dans les pop parentales   allèles semi-diagnostiques = plus présents dans un 

mitotype que dans l’autre

• Paramètres de la sigmoïde du cline : centre (c), pente (b), fréquences alléliques min (h1) & max (h2)

• Données bi-alléliques: 

o Cyt b = GLA & RUT

o Microsat. = transformation de ces données multi-alléliques  bi-alléliques

 Analyse de correspondance (ADEGENET): classement des allèles en deux groupes (GLA & RUT) selon le 1er axe

Distance géographique
Fr
éq

ue
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es
 a
llé
liq
ue

s

Centre
Pente

h2

h1



Cyt b

Distance géographique

Fr
éq

ue
nc
es
 a
llé
liq
ue

s

ZCGLA RUT

Cline mitochondrial très marqué
Transition en l’espace de quelques centaines de km du mitotype GLA  RUT

Barrières Physiques

Différenciation nucléaire 
plus prononcée…

+
Pas de barrières 

environnementales

Sélection

RUT = Lignée nordique comparée 
aux autres lignées mt…

+
M. rutilus = espèce nordique 
adaptée au froid

Introgression mt a certainement 
facilité la dispersion dans des 
habitats plus extrêmes qu’à 
l’habitude

ZC II

Zone de contact finlandaise entre les 
mitotypes GLA & RUT

Confirmation de la ZONE DE CONTACT SECONDAIRE entre les 
mitotypes GLA & RUT en Finlande



M. rutilus

M. glareolus
ADNmt
type-

glareolus

Mitotype

ZC

ADNmt
type-
rutilus Mitotype

Lignée mitochondrial 
Ouest européenne

Refuge dans les Carpates 
(Deffontaine et al. 2005)

ZC II

Etude de la zone de contact entre deux mitotypes GLA & RUT 



Finlande

Estimation de la différenciation entre les 
mitotypes GLA et RUT

Mitotype

Mitotype

• 8 Populations (277 ind.)
• 14 marqueurs microsat.

Suède

1. Méthodes d’analyses statistique multivariée : 

2. STRUCTURE : 

Suède  Différenciation génétique plus marquée qu’en Finlande

sur la base de 14 microsat. (même protocole)

Comparer la différenciation génétique de ces deux zones de contact
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FinlandeSuède



Approches macroévolutives & microévolutives

Regard large sur la manière avec laquelle les espèces, les 
populations et leur génome évoluent

Nombreux facteurs et forces évolutives peuvent 
impacter l’évolution de la biodiversité
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a) STRUCTURE :

2. Méthodes bayésienne de ‘clustering’ : 

 BUT : Estimer le nombre de clusters (= K : groupe génétiquement homogène) à partir des données
moléculaires

PARAMETRES:

• Modèle ‘admixture’  chaque individu tire une portion de son génome de 

différentes populations K

• Modèle des fréquences alléliques corrélées

• K varie de 1 à 10

• 10 répétitions / valeur de K

• Burn-in = 500.000 itérations  1.000.000 itérations 
Nombre de clusters

Ln
 P

ro
b

(D
on

né
es

)

Identification du nombre optimal de clusters à partir des valeurs de Ln 

Prob (Données):

 Problème de convergence des chaînes de Markov :
• Différenciation entre les populations trop faibles (± 70% des FST < 0.03) pour utiliser 

STRUCTURE

 Incapacité de déterminer le nombre de clusters dans notre jeu de données


