Etude genétique d’une espece de rongeur polymorphe
et invasive au Senegal (Gerbillus nigeriae):
Analyse de populations par Marqueurs microsatellites

Thiam & coll.
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CBGP Etat des lieux

e Biogéographie

0°

\ Algeria

Burkina fas

1

Espece typiquement sahélienne
Connue du Sénégal au Niger

Détails avec Karmadine & Philippe



Etat des lieux

e Polymorphisme (détails avec Philippe)

Nombre de chromosome (60 a 74)
Bcp & de petite taille

Caryotype pas facile

. Métaphase souvent incomplete
Superposition des chromosomes

. 1 "
2 chx acrocentriques . |3 1 chx (sub) métacentrique
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Fusion centrique ou
Robertsonienne




* Adaptation au manque d’eau
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Bilan Hydrique, Thiam et al 2011
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Etat des lieux

e Signalée au Sénégal en 1999

Un missionnaire

Parrain du probleme
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Une localité.

« Origine » des hostilités

200 kms en 15 ans environ
(V =14 kms par an)



Objectifs

dEtudier la diversité génétique de G. nigeriae au Sénégal .
(A Caractériser 'ensemble des paramétres de cette variabilité.
1 Mesurer la proximité génétique entre pop.

JComprendre I'origine (porte d’entrée) de I'invasion de G. nigeriae
au Sénégal.
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 Echantillonnage

Localités Nb. d’individus
Mbarigo Lampsar 30
s SRR MO6bis 16
e R tangar, e e S 2

e e e ) Vélingara Ferlo 20
Vidou Tiengoli 21

;wu
@ Velingarajrerio Tal Tal 12
Pékh Tall 29
Téssékéré 20
. Labgar 20

Pieges de type BTS & Chasse nocturne
Dahra Djolof 29
Ndiayéne Ferlo 18

215 individus

10 Localités
Pourquoi pas a Richard.Toll?
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e Extraction ADN

Le matériel biologique de base est le foie.
Les tissus sont récupérés dans de I'alcool 90°C
sur le terrain suite a 'autopsie de I'animal.

Solution avec des petites perles. XYMCEEN!

Protection de I’ADN pendant le chauffage

20 ul de Protéinase K, 200 ul de Chelex 10%
Digestion a 95 °C pendant 10h

Bien centrifuger le produit de I'extraction
Ne pas pipeter les perles
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 Amplification des microsatellites par PCR

Les condition d’amplification sont les suivantes:
*Une dénaturation a 95°C pendant 15 min, suivie de 35 cycles comprenant chacun 3 phases:
eUne dénaturation a 94°C pendant 30 min
*Une phase d’hybridation a la température de 60°C pendant 90 sec
*Une élongation a 72°C pendant 1 min
*Une élongation finale a 60°C pendant 30 min

Le volume réactionnel utilisé pour chaque échantillon est de 10 pl dont:
o2l de produit d’extraction (ADN)

*5ul de kit multiplex

*0.02ul d’amorce F

*0.02ul d’amorce R

*4.96ul de H20 milliQ




Mateériel & Méthodes

e Loci microsatellites amplifiés & Séquencage

Dans le cadre de ce travail, nous avions initialement 732 loci microsat.

who

Nous en avions testés 80 en les amplifiant par PCR.
12 ont été finalement retenus.

Shre

Lscns  Repeat matif Primer sequence 5'-3° (bp)
GN21 - (AC) TITCAGCCOAGAAGTCAGAAL 1™
Amplication avec 3 PCR (1a, 1b et 2) oot (e COATCCTCAGTOATGOANT T
GNIT  (AChy GOATICGACACATAGTTCCTOA 08
9. (A saTTTGGTICTOATCTOTTITG
GACCTGACACCAGAAGOGAG '8
2 Runs (1 et 2) : P AGAGATTTGGGGAATCCCTO 2
, . GG (CANGACIAC) TCTIGTGCAACTATCATCAAGTCA '}
Séquenceur automatique ABI 3130 ONTS  (ACKAGICATGMCAY, SATOTICCCACTTATCCITICA 4y
TIcccATICTOoCACcATA | Y
GNIL (ACK CCATCACAGCATCTCATOGT o
Marqueur de taille GenScan 500LIZ GNI9 (aCk TOBOGATCENTTICTOAGTG | e 108
CACAGGAACCOGGAATAGAA '
GNSI (A CAAGGCAATAGAAGOACGGA )

Mean

Analyse avec GeneMapper v.3.7



e Méthodes statistiques et analyses moléculaires

Nous avons utilisé:
-GENEPOP 4.0,
-GENECLASS 2,
-MICROCHECKER,
-GENETIX,

-FSTAT

-Pour:
- Equilibre de Hardy Weinberg de la pop.
- Déséquilibre de liaison
- tracage |bd
- Hétérozygotie (Ho & He)
- Détection des alleles nuls au niveau des loci
- Indice de fixation Fst,
- Coefficient de consanguinité Fis,
- Diversité alléligue (R).



Résultats

e Test HW: déséquilibre de liaison entre loci

12 loci utilisés pour les analyses
exploratoires

Indépendance entre les loci
(P value >> 0.05)

Présence d’alléles nuls pour 3 loci
(GN78, GN1, GN11). Ho > He
(Exces d’Hétérozygotes)

(délétion au niveau des amorces ou une mutation

dans les séquences flanquantes du microsat).
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Probabiity of observed homozygote class fiequency.
inomial based  Rank based

181 0284 01355

197 01275 0086

183 000 o001

198

200 0p8y 00515
1

202 X
Combined probiabilty for al classes: ¢ 0,025 (sigrificant)

Totel expected homozygotes: 5,741
Total chserved homozygotes: 14

Analysis indicates homozygote excess at this locus.
Stultering might have resuted in scoring erors,

a3is indicated by the highly significant shortage of heterozygole genotypes
with allles of ane repeat unit diference.

No evidence for lage allele dropout

Nl alleles may be present 2 this locus, a3 suggested by the general exeess of
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DIVERSITE GENETIQUE
GLOBAL
V‘.Tesgi‘wé 7 Lelger e
R presque identique partout . = DM\\}__\/
(Mba rigO & Tal Tal) G @ Velingaralcerio

R moy=5.13

Localités

Fis tres faible voire négatif a Mbarigo-Lampsar

Téssékéré - exces ';"I‘EETS”

oy ékh Ta

heterozngteS Vidou Tiengoli
Dahra Djiolof
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He moy =0.613 Labgar

Ndiayéne Ferlo
Tal Tal

Fis moy =0.16

Vélingara
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* Tests de différenciation (Fst & IBD)
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Fst moy=0.03, P<0.02
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Origine de lI'invasion des Gerbilles du Sénégal:?

Les valeurs faibles du Fst traduisent une faible structuration génétique de la population de
G. nigeriae au Sénégal avec un léger ibd. Ce qui laisse supposer une pop relativement
ancienne



