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Phylogéographie du rat noir (Rattus rattus) dans I’'Ouest de I’Océan Indien;
Histoire de la colonisation de Madagascar




Acquis et objectifs

Données de la littérature :

e Histoire humaine:
Arrivée il y a env. 2300 ans.

Expansion vers les hauts plateaux centraux il y a
1000-1500 ans

Importance du commerce Arabe

e Rongeurs commensaux :

— Suncus murinus
(Hutterer et al., 1990)

— Mus musculus
(Duplantier et al., 2002)

— Rattus rattus
(Hingston et al., 2005)

Une étude préalable réalisée sur le Sud de
Madagascar, avec peu de données externes a la
Grande lle :

Reconstruction of the colonization of
southern Madagascar by introduced
Rattus rattus
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Contexte geographique

A partir des données de la littérature :

Zone
d’intérét

Zone
d’origine de
I'espece



Echantillonnage Océan Indien

2-14 ind. / pays
71 ind. au total

Marqueur génétique de 1762pb

Réunion

0 S
Cytb D-loop
1100 662 pb
L pb '
| |
Marqueur mitochondrial
1762bp




Echantillonnage Madagascar

Localisation au sein de Madagascar

Populations
séguencees lors
de cette étude

Populations sur
hauts plateaux
centraux

Populations
séguenceées par
Hingston et al., 2005

Marqueur génétique de 419pb

N
Cytb D-loop
1100 662 pb

L pb x

Marqueur mitochondrial

1762bp
—1

419pb

8-25 ind. /pop

190 ind. analysés au total




Phylogénie des haplotypes

A I'échelle de I'ouest de I'Océan Indien ;
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Phylogénie des haplotypes
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Phylogénie des haplotypes
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Phylogénie des haplotypes

R. norvegicus

R. exulans

R. losea
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Madagascar (+ Mayotte)
et Grande Comore
forment des groupes
différents - histoires
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Phylogénie des haplotypes

A I'échelle de Madagascar :
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génétique correspondrait a
des rats tres récemment
introduits (< 300 ans)




Isolation avec migration

Utilisation du logiciel IM pour simuler la divergence entre Oman et Madagascar (en noir) et entre
Oman et Grande Comore (en gris)

Modele utilisé : Résultats :
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Des réseaux en étoile
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Diversité Génétique

A I'échelle de Madagascar :
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Analyses Démographiques

A I'échelle de Madagascar :

Analyses de Mismatch Distribution
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Conclusions

e Une unique introduction a Madagascar (99.5% des rats piégés) suivie d’une
expansion démographique

+ 1 individu indiquant que de nouvelles introductions sont possibles

e Les autre iles semblent avoir chacune une histoire distincte:

— Grande Comore: composition génétique différente de Madagascar, mais cela
n’exclut pas une introduction synchrone

— Mayotte: composition génétique proche de Madagascar = introduction
d’individus malgaches ?

— Réunion: origine européenne tres récente probable

e Des événements récents, en cohérence avec I’histoire humaine

» Perspectives (en cours)

utilisation de marqueurs nucléaires (microsatellites) sur un échantillonnage populationnel
(Madagascar + Mayotte, Réunion et Grande Comore)
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