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Contexte général : 

La phylogéographie est l’étude de la structuration des espèces au moyen d’approches génétiques. Elle permet de 

comprendre l’histoire évolutive des espèces. Le processus majeur a été une succession d’isolement des populations dans des 

zones refuges durant les périodes glaciaires, suivies de ré-expansions lors des interglaciaires. Ces successions de phases 

d’isolement ont conduit à la différenciation de lignées au sein des espèces actuelles. Si le rôle de la vicariance (isolement dû à 

des barrières géographiques, type massif montagneux) est bien connu, le rôle de l’adaptation, dans ce processus, reste 

discuté et difficile à évaluer. L’étude de la morphologie peut ici venir en appui aux analyses génétiques. Les traits 

phénotypiques sont sous pression de sélection de l’environnement ; des caractères comme les dents, impliquées dans la 

consommation des ressources alimentaires, peuvent par exemple apporter des informations sur les pressions de sélections 

liées à l’alimentation. Intégrer données phylogénétiques et morphométriques peut donc apporter un éclairage original sur la 

dynamique évolutive des espèces.   

 

Le modèle : le campagnol roussâtre : 

Chez le campagnol roussâtre (Myodes glareolus) la zone méditerranéenne recèle une remarquable diversité en termes de 

lignées phylogénétique et de morphologie  (Colangelo et al., 2012, Ledevin et al., in prep). En outre, le massif montagneux 

alpin émerge comme une zone particulièrement complexe (e.g. Cornetti et al., 2015; Ledevin et al., in prep), étant à la fois 

zone de contact entre lignées, et riche en milieux extrêmes et fragmentés qui pourraient favoriser l’évolution rapide (et 

possiblement adaptative). Les études récentes et nos données préliminaires posent de nombreuses questions : Dans quelle 

mesure la distribution des lignées est-elle modelée par des préférences environnementales ou par les barrières 

géographiques ? Quelles sont leurs relations phylogénétiques ? Quelle a été leur dynamique démographique au cours du 

temps ? Comment s’insère la dynamique des populations alpines dans le cadre plus général des lignées phylogéographiques ? 

Quel rôle joue l’adaptation dans le maintien de cette diversité ? 

 

Objectifs : 

(1) Mieux comprendre la structuration des lignées méditerranéennes, dans le temps et dans l’espace, ainsi que leur 

dynamique démographique. 

(2) Effectuer une analyse plus ciblée sur la zone alpine, afin de mieux comprendre ses spécificités et sa signature en termes 

de structure et dynamique des lignées et des populations.   

(3) Caractériser la morphologie des lignées et des populations alpines.  

(4) Réaliser des analyses comparatives afin de déterminer la part de la phylogénie et de l’environnement dans la variation 

morphologique (Ledevin et al., 2016). 

 

Démarche et méthodes : 

L’analyse génétique s’appuiera sur des marqueurs classiques (ADN mitochondrial). Le stage comprendra une étape 

d’acquisition de données moléculaires nouvelles, sur un ensemble de spécimens alpins. Ces données complèteront les 

données existantes, permettant ainsi des analyses à plusieurs échelles, de celles de l’Europe à celles des Alpes.  
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Une comparaison pourra être effectuée avec l’évolution de caractères phénotypiques quantifiée au moyen de méthodes 

morphométriques 2D. L’essentiel du jeu de données est déjà acquis. L’effort d’analyse portera avant tout sur une analyse 

couplée confrontant les variations morphométriques aux données phylogénétiques et environnementales, afin d’estimer le 

rôle de l’adaptation dans la dynamique évolutive du campagnol. 

L’échantillonnage s’appuiera en grande partie sur des données disponibles et sur les collections de crânes et de tissus des 

différents partenaires (Johan Michaux, Liège, Jean-Pierre Quéré, Montpellier), y compris un échantillonnage original dans les 

Alpes françaises. 

 

Compétences recherchées : 

Ce sujet est essentiellement basé sur une approche de génétique, complétée de morphométrie et d’analyses comparatives. 

Il comportera des analyses de biologie moléculaire classique (PCR, séquençage), l’analyse de ces marqueurs et leur 

comparaison avec des données morphométriques. Ce stage demandera un travail en laboratoire et un important travail 

d’analyse de données (logiciels de phylogénie, R). En fonction des centres d’intérêt du candidat, l’accent pourra être mis sur 

l’un ou l’autre des aspects. 
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