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Lesinvasions biologiques

Augmentation sans précédent du nombre d’invasions biologiques

De trés nombreux taxons et toutes les régions du monde concernés

Vascular plants Arthropods
™ 6,000

6,000' / 5.000- e Africa

5,000 - L ’ ® Temperate Asia
@ 1 | 4,000- ® Tropical Asia
g 4000 3.000- Pacific Islands
2 3,000- g e Northern America
)] 2,000+ Southern America

2,000 e Australasia

1,000 1,000+ ® Europe

0+ : 0 '
2000 1800 1900 2000

1800 1900

Prévisions de I'évolution du nombre d'especes exotiques sur différents
continents pour divers groupes taxonomiques jusqu'en 2050
(Seebens et al. 2021)



Lesinvasions biologiques

4 )

Causes Mondialisation
/1 Flux commerciaux [
/1 Mobilité humaine
/1 Anthropisation des milieux

Réchauffement climatique ]

- J

/1 Connectivité entre les régions
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Lesinvasions biologiques

4 )

Causes Mondialisation
/1 Flux commerciaux [
/1 Mobilité humaine
/1 Anthropisation des milieux

Réchauffement climatique ]

Scolytes

- J

: S
i
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A Connectivité entre les régions ¥

Conséquences

Ecologiques Sanitaires
Menace pour la diversité locale Famines
Altération des relations

trophi )
rophiques Economiques

NI Commercialisation de la

Ecosystémiques ressource
Pertes agricoles A Gestion du ravageur
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Lesinvasions biologiques

Mise en place de réglementations par les autorités
\ |e risque d’invasion biologique
N\l les colts associés

N Prévention Confinement

COUTS et
REGLEMENTATIONS

8%
8% % %
A&&&

Introduction Expansion

v

Evolution des impacts et colits économiques au cours d’une invasion biologique
(adapté de F. Courchamp, 2021) ‘
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Prévention des invasions biologiques

N Prévention Gestion

COUTS et
REGLEMENTATIONS
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Introduction Etablissement
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Prévention des invasions biologiques

N Prévention Gestion

COUTS et
REGLEMENTATIONS

1

Introduction Etablissement

=>» Suspicion d’établissement
=» Mise en place de mesures
d’éradication

— Détection par piégeage et
collecte dans les cultures
—> Sur le territoire (vergers)
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Protection de la santé des végétaux

Reglement d'exécution de la Commission (UE) 2019/2072

—> Liste des organismes de quarantaine de I’Union

— 20 organismes de quarantaine prioritaires

Anastrephaludens  Bactrocera dorsalis Bactrocera zonata  Rhagoletis pomonella




La mouche orientale des fruits

Bactrocera dorsalis (Hendel, 1912)

©OA. Taddei

=>» Organisme de quarantaine prioritaire de |'Union
* Espece envahissante
* Espece ravageuse
* Espece avec une large gamme d’hotes
e Espece aux portes de I’'Union Européenne

10
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La mouche orientale des fruits

Espece envahissante

B Aire native
Aire envahie
Expansion S>N
mm Zones d’incursions et d’interceptions

11



Introduction ee

La mouche orientale des fruits

Espece envahissante Espece ravageuse des fruits et légumes
>300 especes hotes (mangue, agrumes,
cucurbitacées, fruits a noyauy, ...)

= Aire native 008

Aire envahie o
Expansion S>N
mm Zones d’incursions et d’interceptions

12
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La mouche orientale des fruits en Europe

Origine géographique des interceptions européennes de B. dorsalis

Mangue (64,5%) Afrique I'Ouest : 54,0% Asie continentale : 40,6%

S

Thailande
\ | 13%
Mali_\

Vietham
9%
e _Inde
5%
-_Bangladesh
0,
Cameroun_ . 5%
11% “_Pakistan
\ 4%
Cote d'lvoire / Sri Lanka

Sénégal
17%

7% | Autres 3%
/ ‘ 5% Philippines
Burkina Faso 29
Ouganda Ghana %
6%
1% 1%

Selon les bases de références EUROPHYT et TRACE-NT (2005-2023) 13
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La mouche orientale des fruits en Europe

Premiers signalements :

Autriche : 2016

Augmentation du nombre d’incursions européennes de B. dorsalis

pour la surveillance et I'échantillonnage

{ Méthyl-Eugénol = Leurre chimique male utilisé

|

Italie : 2018 (« Foyer », 2022)

France : 2019
Belgique : 2023

{n
*

\V«\_ ~C_
Andorre-

\J\ ® - ‘/:}\
Begjique
b AL,
Luxembourg
.‘z \$x_q\7§
li._? //1
(
o
J jS '
uis
France s
y Ol A x»-.;f
E <
i
<
b4
o Mqi®ac

Incursions Francaises de B. dorsalis (2019-2023)

W pieges positifs M individus

263
114
85 95
5 5
—_— . EB

2019 2020 2021 2022 2023
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Prévention del’invasion de B. dorsalis en Europe

Connaitre l'origine des incursions

* Pour informer sur la dispersion de B. dorsalis (naturelle vs assistée par ’'Homme)

* Pour identifier les pays exportateurs de fruits/légumes contaminés
—> cibler les restrictions ou interdictions d’exportation

— renseigner les modeéles d’évaluation du risque d’établissement
* informer sur la gamme d’hotes de |la population d’origine
* informer sur le climat dans la région d’origine

15



Le complexe B. dorsalis

Définition : Especes regroupées pour partager des caracteres morphologiques
(Drew & Hancock 1994, Drew 1989, Hardy 1969) - 86 especes

Maijorité des espéeces distinguables morphologiquement

16



Introduction eee

Le complexe B. dorsalis

Définition : Especes regroupées pour partager des caracteres morphologiques

(Drew & Hancock 1994, Drew 1989, Hardy 1969) - 86 especes

Majorité des especes distinguables morphologiquement

Minorité d’especes non différenciables morphologiguement

Implique souvent B. dorsalis

Criteres ambigus : Etendue de la bande costale (aile) / Coloration des 3¢ et 4° tergites (abdomen)

17



Le complexe B. dorsalis

lllustration d’une ambiguité morphologique avec B. dorsalis

B. carambolae B. dorsalis B. occipitalis

18



Le complexe B. dorsalis

lllustration d’une ambiguité morphologique avec B. dorsalis

B. carambolae B. dorsalis B. occipitalis

i )"««.._

™,

- 45% des individus d’Asie du Sud-Est présentent des ambigUités

morphologiques entre ces 3 especes
19
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Le complexe B. dorsalis

86 especes

— Groupe non monophylétique

Phylogénie
bayésienne de la
tribu des Dacini
7 génes mtet nu

(San Jose et al.

e 2018)
e
— == [l 36 especes du
T complexe




Le complexe B. dorsalis

86 especes

— Groupe non monophylétique

Clade B. dorsalis sensu lato

Phylogénie
bayésienne de la
tribu des Dacini
7 génes mtet nu

(San Jose et al.
2018)

- Groupe monophylétique
B. dorsalis @

B. kandiensisM B. carambolae &

B. occipitalis®  B. raiensis & B. cacuminatall

B. musae B. pallida

M 36 especes du
complexe

21



Les especes présentant un risque dansle cadre de la surveillance de B. dorsalis

86 especes

38 attirées au Méthyl-Eugénol

19 sympatriques avec B. dorsalis, bien référencées dans la littérature
< Probabilité de capture modérée ou élevée

Intéret
sanitaire

22
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Etudede |la variation génétique

Interspécifique Intraspécifique

Définition de groupes génétiques

Appliqué Attribuer le statut spécifique Attribuer l'origine géographique

(Surveillance)

23




Connaissances actuelles de |la variation génétique interspécifique

Marqueurs génétiques traditionnels Recommandés dans les protocoles utilisés
« Séquences du géne mitochondrial COI pour l'identification dans les plans de
* Séquences des genes nucléaires ITS1 ou EIF3L surveillance
(IPPC, 2019; Plant Health Australia, 2020)
N /
Morphologie COl EIF3L/ITS1
B. cacuminata V V X
B. carambolae X X \')
B. endiandrae \') \' X
B. kandiensis \') X X
B. latilineola \' \' X
B. occipitalis X '/ X
B. opiliae v \'/ X
B. raiensis \ X X

Discriminer B. dorsalis des autres especes du complexe
(Charbonnel et al. 2023)

24



Introduction eeee

Connaissances actuelles de |a variation génétique intraspécifique

Marqueurs génétiques traditionnels
e Séquences du gene mitochondrial COI : San Jose et al. 2018, Qin et al. 2018

* Microsatellites nucléaires : Qin et al. 2018

Description de l'aire native et des événements d’introduction majeurs

Aire native

Philippines

Polynésie

25



Connaissances actuelles de la variation génétique intraspécifique/interspécifique

Manque de résolution spécifique et géographique des marqueurs traditionnels

* Faible divergence
— Interspécifique : Spéciation en cours / Hybridation récente ou ancienne

— Intraspécifique : Processus d’invasion B. dorsalis — B. carambolae

B. dorsalis — B. kandiensis

* Petit nombre de marqueurs analysé (<10 marqueurs)

26



Introduction eeee

La promesse de la génomique

Objectif : Améliorer la représentation du génome

/

Séquencage complet de génome
(WGR)

Génome

Accéder a I’'ensemble de l'information génomique

- Millions de marqueurs (SNP)

27



Introduction eeee

La promesse de la génomique

Obijectif : Améliorer la représentation du génome

Génome

/

Séquencage complet de génome
(WGR)

Accéder a I’'ensemble de l'information génomique

- Millions de marqueurs (SNP)

N\

Séquencage a représentation réduite
(RRS)

Accéder a une grande partie de l'information
génomique

Stratégie RAD-seq (Baird et al. 2008)
= réduction du génome aux régions adjacentes a
un site de restrictionl
— Centaines de milliers de marqueurs (SNP)

28



Etudede |la variation génomique

Interspécifique

Définition de groupes génétiques

Appliqué Attribuer le statut spécifique Attribuer l'origine géographique
(Surveillance)

29



Etudede |la variation génomique

CHAPITRE 1

Définition de groupes génétiques

Appliqué Attribuer le statut spécifique Attribuer l'origine géographique
(Surveillance)

Fondamental Histoire évolutive des especes Histoire démographique des populations

Définition de prfcessus évolutifs

Temps <«
30



Chapitre 1 : variation interspécifique @

« Best-RAD » : Principe

Enzyme de restriction = Pstl 2 10% du génome représenté

RAD-seq (Baird et al. 2008)

Faiblesses

* Taux de clones de PCR élevé (20-95%)
— Perte de 'effort de séquencage
- Erreur de génotypage

* Variation dans la profondeur des marqueurs
entre et au sein des individus

- Données manguantes

31



nitre 1 : variation interspécifique @

« Best-RAD » : Principe

Enzyme de restriction = Pstl 2 10% du génome représenté

RAD-seq (Baird et al. 2008) Best-RAD (Ali et al. 2016)
Faiblesses - 2 améliorations majeures
* Taux de clones de PCR élevé (20-95%) * Enrichissement des librairies en fragments

portant le site de restriction

— Perte de 'effort de séquencage
N nombre de clones de PCR

= Erreur de génotypage . 0
& ypag /1 concentration des librairies

\ effort de séquencage

e Variation dans la profondeur des marqueurs

entre et au sein des individus _ _ o
* Augmentation du multiplexage des individus

- Données manguantes . . :
q \ temps et colts de manipulation

32



Chapitre 1 : variation interspécifique @

« Best-RAD » : Protocole

Mise au point : (Benoit et al. in prep., protocols.io; Charbonnel et al. in prep)

* En accord avec le principes FAIR (Findable, Accessible, Interoperable, Reusable)
* Modifications mineures
» Evaluation de la qualité des données de séquence

e Clones de PCR (20-30%)
* Pour des ADN de faible quantité et/ou de qualité modérée

33



Chapitre 1 : variation interspécifique @

« Best-RAD » : Traitement bio-informatique

* Alignement sur le génome nucléaire de référence de B. dorsalis (468,7Mb, Jiang et al. 2022) masqué
des éléments répétés

» Appel des SNP (Gstacks2, Rochette et al. 2019) : Fréq. allélique minimale = 0,05 / Sans preuve de
paralogie

e Evaluation de la qualité des SNP (duplicats)
Gamme de filtres optimale
e Qualité génotype >20 ou Profondeur du génotype >6X
* Prop. de génotypes manquants par SNP <20%

- Appel des SNP (95%)

) =» Validation du protocole
- Erreur de génotypage (<0,05%)

34



nitre 1 : variation interspécifique @

« Best-RAD » : Application au complexe B. dorsalis

Echantillonnage parmi les 19 espéces ayant un risque élevé de capture avec B. dorsalis
* Dans les collections de reference (M. Schutze collaboration, QDAF, Australie)

* |dentification morphologique et moléculaire : COl + EIF3L
(Drew & Romig 2013, 2016, IPPC 2019, Plant Health Australia 2018, White & Elson-Harris 1992)

11 especes
+ 2 especes appartenant au clade B. dorsalis s.l. et attirées au Méthyl-Eugénol
+ 3 individus non identifiés a I'espece

Dont 6 ravageuses de culture
Dont 3 espéeces interceptées en Europe (B. dorsalis, B. carambolae, B. kandiensis)

35



nitre 1 : variation interspécifique @

« Best-RAD » : Application au complexe B. dorsalis

Echantillonnage parmi les 19 espéces ayant un risque élevé de capture avec B. dorsalis
* Dans les collections de reference (M. Schutze collaboration, QDAF)

* |dentification morphologique et moléculaire : COl + EIF3L
(Drew & Romig 2013, 2016, IPPC 2019, Plant Health Australia 2018, White & Elson-Harris 1992)

11 especes
+ 2 especes appartenant au clade B. dorsalis s.l. et attirées au Méthyl-Eugénol
+ 3 individus non identifiés a I'espece

= 14 993 locus polymorphes de qualité
83 747 SNP 11.eS|:.>e.ces
52 individus

dont 4 051 SNP indépendants + 3 individus ambigus
(Dist. physique >2KB + Coef. corrélation longue distance <0,3 [1kb])

36



K=16

1.0 —
0.8 —
0.6 —
04 —
0.2 —
0.0 —

Chapitre 1 : variation interspécifiqgue e®

Délimitation génomique des especes

Estimation de |'ascendance des individus a K groupes génétiques sur la base d'un modele de
maximum de vraisemblance = ADMIXTURE (Alexander et al. 2009)

37



K=16

Chapitre 1 : variation interspécifique e ®

Délimitation génomique des especes

Estimation de |'ascendance des individus a K groupes génétiques sur la base d'un modele de

maximum de vraisemblance = ADMIXTURE (Alexander et al. 2009)

00 =

B. carambolae B. dorsalis

Intra
Inter

02 03 04 05 06 07 08 09

K=16 > 11 especes morphologiques

Différenciations inter- et intraspécifique chevauchantes

T A \ r \
1.0 — -
08
06
04
02 I

i

38



K=16

Chapitre 1 : variation interspécifiqgue e®

Délimitation génomique des especes

Estimation de |'ascendance des individus a K groupes génétiques sur la base d'un modele de
maximum de vraisemblance = ADMIXTURE (Alexander et al. 2009)

B. latilineola  B. endiandrae B. carambolae B. musae B. dorsalis

iIIIIIIII IIIIIIIIIIIIIIii II II IIIIII IIIIIIIIIii

1.0 —
0.8 —
06 —
04 —
0.2 —
00 —

B. cacuminata

B. unimacula B. kandiensis B. occipitalis

B. opiliae

|

Clade B. dorsalis sensu lato

Les données génomiques permettent de différencier les 11 especes étudiées.

Absence d’introgression nucléaire interspécifique récente.

39



Chapitre 1 : variation interspécifigue oo e

Etudede la variation génomique interspécifique

CHAPITRE 1

Attribuer le statut spécifique

40



Chapitre 1 : variation interspécifigue eeoe®

Phylogénie en Maximum de Vraisemblance

B. bancroftii/B. pruniae

B. latilineola B. bitungiae/B. fuscitibiae/B. laithieuiae
B. cognata/B. usitata

= 1Q-TREE 2 (Minh et al. 2020) 5 bjvitpta

S

H B. kandiensis

i « B. carambolae
q B. pallida
{ B. musae
I—‘B. occipitalis
Le complexe B. dorsalis ne forme pas l_;-B‘;:;:::’”'"“W
un groupe monophylétique.
B. dorsalis
L——<7]B. zonata
< B. endiandrae
- B. umbrosa

4 B. unimacula

B. mayi 41

0.003



Chapitre 1 : variation interspécifigue eeoe®

Phylogénie en Maximum de Vraisemblance

B. bancroftii/B. pruniae

B. latilineola B. bitungiae/B. fuscitibiae/B. laithieuiae
B. cognata/B. usitata
B. laithfeuiae

- 51 bjvipie

H B. kandiensis

q B. pallida

{ B. musae
I—‘B. occipitalis

Chague espece est bien différenciée l_;-B‘;:;:::’”'"“W

(Bootstraps = 100%)

B. dorsalis

L — =B zonata

< B. endiandrae

42

- B. umbrosa

4 B. unimacula

B. mayi

0.003



Chapitre 1 : variation interspécifigue eeoe®

Phylogénie en Maximum de Vraisemblance

B. latilineola

Les données génomiques supportent
I’existence du clade B. dorsalis s.|.

o ——

B. bancroftii/B. pruniae

B. bitungiae/B. fuscitibioe/B. laithieuiae

B ot - ustata } Clade A

5o by
H B. kandiensis

« B. carambolae

q B. pallida

{ B. musae

_‘—<B. occipitalis

—4 B. cacuminata
L 4B. opiliae

B. dorsalis

L —]B. zonata

4 B. unimacula

b
- B. umbrosa } Clade B

B. mayi

0.003
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Chapitre 1 : variation interspécifigue eeoe®

Phylogénie en Maximum de Vraisemblance

___________________________________ B. kandiensis
- 1007100
« B. carambo’lae ——————————————————— B‘ carambolae D 100“00
{ B. pallida B. commenswata|> 100/100

) 100/100 b
—‘_ { B. musae e B. musae & 100/100

«B. occipitalis —— 100/100
T o 100/100
—4 B. cacuminata - _ ~~ B. occipitalis »
L4 B. opiliae N —_
* " B. cacuminata |10 L
100/100
_ 100/100
B. raiensis M
B. sollalavsiaii 100/100 100/1p0
. spMalaysia ‘ e
B. dorsalis 98.6/100
T~o 100/100
s RR0Ta 1004100
- B. dorsalis

0.004

Arbre en maximum de
vraisemblance a partir de 486
RAD-loci (San Jose et al. 2023)

Concordance avec une étude similaire.

Positionnement de B. opiliae au sein du clade.
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Chapitre 1 : variation interspécifigue eeoe®

Etude de la variation interspécifique : Conclusion

* Les données génomiques permettent de différencier les 11 especes étudiées, sans preuve
d’introgression nucléaire interspécifique récente dans les échantillons étudiés.

* Les données génomiques valident la topologie du clade B. dorsalis sensu lato.

=» Ces données peuvent servir de référence pour I'identification

des individus d’incursions.

(L

45



Chapitre 2 : variation intraspécifique ®

Etudede la variation génomique intraspécifique

CHAPITRE 2

Attribuer l'origine géographique

46



Chapitre 2 : variation intraspécifique ®

« RAD-capture » : Principe

« Best-RAD » + BOETCN CINNEIG NS  (Ali et al. 2016)

= réduction supplémentaire du génome a des fragments ciblés

=>» Milliers de marqueurs

* Enrichissement des librairies en fragments ciblés
/1 concentration des librairies
\I effort de séquencage

/1 répétabilité (N données manquantes)

47



Chapitre 2 : variation intraspécifique ®

« RAD-capture » : Design de sondes MyBaits® spécifiques a B. dorsalis

134 582 RAD-locus 34 725 RAD-locus

7

* Production de ressources génomiques (« Best-RAD »)
68 B. dorsalis

in silico

e Sélection des locus informatifs :
— Positionnement unique dans le génome
— Qualité du locus
— Diversité génétique

- Maximiser la qualité des données

48



Chapitre 2 : variation intraspécifique @

« RAD-capture » : Design de sondes MyBaits® spécifiques a B. dorsalis

134 582 RAD-locus

34 725 RAD-locus 19 678 RAD-locus

7

* Caractéristiques biochimiques des sondes

in silico

* Distance physique des locus

- Maximiser la capacité de capture

49



Chapitre 2 : variation intraspécifique ®

« RAD-capture » : Application auxincursions européennes

v~ Belgique
\]\3“Che (mer) lu /‘8

. . Luxembourg
Autriche (15 ind.) smnesey 1 VAL
ersey, ‘ \_,\_J\7
Italie (10 ind.) | {
o
France (143 ind., 2019-2022, 39 villes) France §/Suiss
Laboratoires de Santé des Végétaux (ANSES, AGES, IPSP) ‘ S50 o e el MonRel
o Luj\\’\ O .
And‘orgew

50



Chapitre 2 : variation intraspécifique ®

« RAD-capture » : Application aux populations de référence de B. dorsalis

68 populations = 1 939 individus

CHN

® 9 L 15°8 1 o"F
OMN. IND MMR ®
[ ] [ ] I
ML NER [ ) VNM 145°W
L] L ®
L )
Qﬂ ® O, ra % e PHL
oce ! 1BBN_ NGA o :
ol J‘ o ® EF
L
Bys
KEN
GAB ® ®
L coo ® p ®
124 o DN g,
wWT ¢
o
Moz
[ 9 o MI‘
BWA i

Réseau mondial de collecteurs dans 32 pays/territoires d’'outre-mer
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Chapitre 2 : variation intraspécifique ®

|dentification morphologique et génomique

— 2 116 individus morphologiqguement identifiés comme des B. dorsalis
Drew & Romig 2013, 2016, IPPC 2019, Plant Health Australia 2018, White & Elson-Harris 1992

- 100% des incursions d’incursion génomiquement identifiés comme des B. dorsalis
~_]

Utilisation des données de références produites dans le chapitre précédant. =

(|
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nitre 2 : variation intraspécifigue @

« RAD-capture » : Applicationa B. dorsalis

— 2 116 individus morphologiqguement identifiés comme des B. dorsalis
Drew & Romig 2013, 2016, IPPC 2019, Plant Health Australia 2018, White & Elson-Harris 1992

- 100% des incursions d’incursion génomiquement identifiés comme des B. dorsalis

(LU

Utilisation des données de références produites dans le chapitre précédant.

- 12 035 locus polymorphes capturés qui passent les filtres de qualité
dont 9 859 SNP indépendants (Dist. physique >2KB + Coef. corrélation longue distance <0,3 [1kb])

1 802 individus
62 populations
+ 135 incursions
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Chapitre 2 : variation intraspécifique e ®

Structure génomique mondiale de B. dorsalis

Estimation de |'ascendance des individus a K groupes génétiques sur la base d'un modele de
maximum de vraisemblance

—> ADMIXTURE (Alexander et al. 2009)

@
L
| N
Sénégal, Guinée-Bissau, Afrique du Sud-Est §
Guinée, Mali, Burkina- Rép. Dém. du Congo, a
& Faso, Cote d’lvoire, Togo, Kenya, Mozambique, (5:3’ \g
S & Bénin, Niger, Nigeria Tanzanie, Botswana, 3 <
3 o 5 ' ' : © g
S ;? é"’ + Ethiopie Afrlque du Sud o) &
N K

K=10

§ s
IIIIIII!IIIIIIIIII IR

Asie contlnentale
Vietnam, Chine, Myanmar,
Inde, Cambodge

u\,
‘U
S
[}
<

Les données génomiques permettent de décrire 10 groupes géographiques.
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Chapitre 2 : variation intraspécifigue e®

Assignation géographique desincursions

Evaluation de la précision d’assignation des données de référence grace a une validation croisée par
rééchantillonnage de Monte-Carlo (Machine learning)

— AssignPOP (Chen et al. 2018)

Global Philippines Indonésie Malaisie Conﬁ:;?'ltale Oman dgffg‘b‘:m duAgliJcéilest Maﬁq&;%aoizar_ La Réunion | |Polynésie Fr.
1.0 ; —— | |

c

o

= 0.94

c

o

0

[72]

©

[}

2os

c

Re]

i)

3

-

o o7 98% 98% 100% 95% 100% 96% 99% 94% 99% 100% 100%
0.75 0.75 0.75 0.75 0.75 0.75 0.75 0.75 0.75 0.75 0.75

Proportion d'individus d'entrainement

Précision d’assignation a un des 10 groupes géographiques >95%.
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Chapitre 2 : variation intraspécifigue e®

Assignation géographique desincursions francgaises

Evaluation de la probabilité d’appartenance des incursions francaises aux 10 groupes génétiques

—> AssignPOP (Chen et al. 2018)

Seuil de décision = Probabilité d’assignation > 80%

* 99ind. (78,6%) =2 &
* 15ind. (11,9%) = Asie continentale &
* 4ind. (3,2%) = La Réunion &
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Chapitre 2 : variation intraspécifique e ®

Assignation géographique desincursions francgaises

Origines multiples des incursions sans effet apparent de |la géographie et de I'année a I’échelle de Ia

France.
V.Oise
68
Seipe t-Denis
oy
auts-d in
* Va arne*
'“"e Haut.n
18
11 11
Moo 2 3 ¢ . 1 3 1 .ne
]
2019 2020 2021 2022
M Afrique de I'Ouest  m Asie Continentale W La Réunion
‘Ult \.
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Chapitre 2 : variation intraspécifigue e®

Assignation géographique desincursions francgaises

Probabilité d’assignation < 80%

8 individus (6%) dont I'assignation est partagée entre plusieurs groupes :

/ Asie continentale / Afrique du Sud-Est

Hypotheéses sur l’'incapacité a assigner certains individus :

e Population d’origine non représentée ?
* Faible différenciation génétique entre des paires de populations de référence ?

2

* Individus hybrides de 1°" ou 2¢ génération entre :

- Reproduction sur le territoire européen ?
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Chapitre 2 : variation intraspécifigue eee®

Etudede la variation génomique intraspécifique

Attribuer l'origine géographique

Histoire démographique des populations
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Chapitre 2 : variation intraspécifigue eee®

Informer sur lesvoies d’invasion de B. dorsalis

Arbre de distance génétique entre les populations basé sur la méthode de Neighbour-Joining

s—MMR B
M
19:

Asie continentale
Vietnam, Chine, Myanmar, Inde, Cambodge

o CHN C

9MYS A —IDN D

PYF A

o
o0 OMN B
1

PHL B

Malaisie, Indonésie, Philippines

Rép. Dém. du Congo, Kenya,
Mozambique, Tanzanie, Botswana,

Afrique du Sud
+ Ethiopie
CIVC 7 7 . 7 . . ’ .
—co. Sénégal, Guinée-Bissau, Guinée, Mali,
Vo Burkina-Faso, Céte d’lvoire, Togo,
BFA B

Bénin, Niger, Nigeria
:NGAA
BEN A



Chapitre 2 : variation intraspécifigue eee®

Informer sur lesvoies d’invasion de B. dorsalis

IND D
IND C

CHN A
s—MMR B
MMR A
VNM A
93
it CHN C
CHN B

SMYS A —IDN D
100-

—PYF A

97 el;,DN c

100

REUA

o0 OMN B
bl
REU C
fipo REUB
REUD

La Réunion

PHL B

Madagascar
-Mayotte

Hypotheses de sources d’invasion :

* Polynésie Fr. = 'Asie

 Madagascar et Mayotte = I’Afrique du Sud-Est
 Madagascar = Mayotte

* La Réunion # Afrique

 Afrique = Asie

Hypothéses de scénarios d’invasion de I’Afrique
qui pourraient étre testés :

Asie cont. Asie cont.
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Chapitre 2 : variation intraspécifigue eee®

Etudede la variationintraspécifique : Conclusion

* Les données génomiques permettent de différencier 10 groupes génétiques chez B. dorsalis

* Les données génomiques permettent de renseigner sur l'origine des incursions européennes de
B. dorsalis : Afrigue de I’Ouest, Asie continentale, La Réunion

am» =P Ces données peuvent servir de référence pour donner l'origine
— geographique des individus d’incursions.
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Validité de I’'approche génomique

La stratégie RAD-seq et RAD-capture

- Etude de marqueurs cibles dans le génome

v’ Résultats inédits sur la délimitation des
especes et le clade B. dorsalis s.l.

v’ Résultats inédits sur la structure
géographique de B. dorsalis en Afrique

v' Assignation précise des incursions a un
statut spécifique et une origine
géographique
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Validité de I’'approche génomique

La stratégie RAD-seq et RAD-capture La stratégie WGR

- Etude de marqueurs cibles dans le génome — Etude de I'ensemble du génome

v’ Résultats inédits sur la délimitation des
espéces et le clade B. dorsalis s.l. 2 études parues au cours du projet :

 Echelle mondiale : Zhang et al. 2022

v Rlésultatsf inédits sur la structure * Echelle régionale : Deschepper et al. 2023
géographique de B. dorsalis en Afrique

- Description des groupes génétiques et

v’ Assignation précise des incursions a un hypotheses d’invasion identiques

statut spécifique et une origine
géographique
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Discussion et Perspectives @

Validité de I’'approche génomique

L'échantillonnage : une limite aux approches NGS

Thése (RAD-capture) VS Zhang et al. 2022 (WGR)
* 37 populations en Afrique e 13 populations en Afrique
* 16 populations en Asie continentale * 30 populations en Asie continentale

—> Différenciation en Afrique plus fine —> Différenciation en Asie continentale
plus fine

» Nécessité d’aller vers un effort d’échantillonnage plus important pour :
» détecter une structuration plus fine chez B. dorsalis
» mieux représenter et définir le complexe B. dorsalis
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Perspectives des analyses génomiques

L'introgression : un facteur essentiel a considérer

'introgression peut impacter les phylogénies qui font I’hypothese nulle.

» Nécessité d’aller vers des méthodes qui acceptent/incluent de l'introgression pour :
» valider la topologie inférée
» mieux caractériser le complexe B. dorsalis
» mieux caractériser les voies d’invasion de B. dorsalis
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Implications pourla surveillance de B. dorsalis

Y

==

Afrique de

La Réunion
de I'Ouest

Des origines multiples paralleles aux importations de fruits (mangues, attiers, goyave)

=> Surveiller I'import de fruits via le commerce et le tourisme en provenance des régions suivantes :

e Afrigue de I’'Ouest : Sénégal, Mali, Cameroun, Cote d’lvoire, Burkina Faso
* Asie continentale : Thailande, Vietnam, Inde, Bangladesh, Pakistan
* La Réunion
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Implications pourla surveillance de B. dorsalis

—
-y
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Afrique de
de I'Ouest

La Réunion

Réévaluation de son statut

France : passage du statut de « incursions » au statut de « foyers d’invasion » (2024)

Si hypothese de reproduction sur le territoire vraie = justification supplémentaire au
changement de statut

- Augmenter la surveillance des larves dans les fruits sur le territoire
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Perspectives pour la surveillance de B. dorsalis

Création d’un outil de diagnostic

afin de réduire les colts de manipulation, le niveau d’expertise requis et les délais d’information

» Diagnostique des especes
* Pour faciliter I'identification des incursions et introductions, en France, en Europe et au-dela

* Pour faciliter l'identification des larves qui est encore plus difficile
* Pour surveiller I'arrivée d’autres especes en Europe (B. carambolae, B. kandiensis)

» Diagnhostigue des origines géographiques

* Pour informer plus rapidement sur les origines des prochaines incursions européennes
et autres incursions de B. dorsalis en Australie, ou aux Etats-Unis

Vers une réduction a quelques milliers de marqueurs qui implique toutefois

des techniques de séquencage avec du multiplexage.
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