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Contexte

Associée a ’homme dés sa sédentarisation dans le Croissant Fertile il y a environ 15 000 ans (Weissbrod et al., 2017),
la souris domestique (Mus musculus) a suivi la dispersion des peuples anciens puis modernes, faisant d’elle I'une
des espeéces invasives les plus performantes au monde. Ayant été transportée lors des échanges maritimes et
commerciaux, sa distribution refléte I'histoire des populations humaines (Garcia-Rodriguez et al., 2018).

Les meilleurs modeles pour étudier la dynamique de dispersion de la souris sont les contextes insulaires, pour
lesquels on maitrise bien le timing d’arrivée de la souris. Selon les zones géographiques et leur position dans le
réseau d’échanges humains, I'invasion de la souris a pu se produire dés le Néolithique, comme a Chypre (Cucchi,
Vigne, & Auffray, 2005), au Moyen-Age, comme aux Orcades (Searle et al., 2009), ou aussi récemment que le 19¢
siecle, comme sur les fles subantarctiques (Hardouin et al., 2010). La position plus ou moins isolée des iles a ensuite
pu conduire a des introductions multiples (Garcia-Rodriguez et al., 2018) jusqu’a une compléte résilience a d’autres
phases d’invasion (Hardouin et al., 2010). La structure des populations de souris n’est donc pas seulement le produit
des phases initiales d’invasion, mais également par les échanges postérieurs. Les souris étant essentiellement
dispersées comme « passagers clandestins » des échanges humains, la structure des populations de souris pourrait
faire écho a la structure des populations humaines, mise en évidence par la génétique des populations (Gilbert et
al., 2019).

Objectif du stage. — Des jeux de données microsatellites (18 ou 19 marqueurs selon les études) sont disponibles
pour documenter les populations de souris de systémes insulaires contrastés en terme d’ancienneté de I'invasion,
de l'intensité des échanges mais également des conditions environnementales pouvant impacter le cycle de vie de
la souris. Les modeles envisagés sont Chypre (Garcia-Rodriguez et al., 2018; Hardouin et al., 2015), I'archipel des
Orcades (Chevret et al., 2021), et les iles subantarctiques (Hardouin et al., 2010). L’fle de Chypre a été colonisée tres
tot, avec probablement des vagues d’invasions successives en lien avec I'intense trafic maritime en Méditerranée
Orientale (Cucchi, 2008). Des microsatellites sont disponibles dans deux études (N = 191 souris dans Garcia-
Rodriguez et al. 2018 vs N = 28 souris dans Hardouin et al. 2015), avec un moins bon échantillonnage sur I'lle mais
une meilleure couverture des populations circumméditerranéennes potentiellement sources des invasions (Israél,
Liban, Syrie, Turquie, Bulgarie) dans I'étude de Hardouin et al. 2015. Sept fles de I'archipel des Orcades ont été
échantillonnées pour un total de 279 souris (Chevret et al., 2021). Le contexte subantarctique est documenté par
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les Kerguelen (8 populations sur Grande Terre et 7 autres iles échantillonnées pour un total de N=433 souris), les
Malouines (5 fles, N=26 souris) ainsi que 5 autres fles subantarctiques (Marion, Sout Georgia, Antipodes, Macquarie,
Auckland, N=93 souris).

L’objectif sera d’analyser ces jeux de données au moyen des outils de génétique des populations, afin d’évaluer les
parametres démographiques des populations (taille efficace notamment) et de tester différents scénarios
historiques qui ont pu mener a la structure géographique observée. L’ancienneté de la différenciation sera évaluée
a partir de différents scénarios démographiques et historiques.

Les résultats obtenus permettront d’éclairer I'histoire évolutive des souris dans les différents contextes insulaires.
La comparaison des différents jeux de données permettra d’investiguer le poids de priors comme les dates
d’introduction et le temps de génération, susceptible de varier dans des contextes chauds (Chypre) et froids
(subantarctiques), ainsi que d’évaluer I'efficacité des méthodes a retracer une histoire plus ou moins complexe
d’invasions. La comparaison des deux jeux de données pour Chypre permettra d’évaluer I'importance de
I’échantillonnage des populations ancestrales pour retracer des invasions multiples. La confrontation avec les
données historiques et de génétique humaine disponibles dans la littérature permettra de tester si les scénarios
retenus soutiennent I’hypothése d’une association forte entre histoires humaine et murine.

Méthodes et prérequis. — Ce sujet analysera les données déja disponibles a I'aide de différents programmes de
génétique des populations sous R. Les scénarios possibles seront testés a I'aide d’'une approche d’Approximate
Bayesian Computation. Des bases en génétique des populations et dans I'utilisation de R sont nécessaires. La
volonté de s’investir dans les approches méthodologiques, en particulier bayésiennes, est souhaitable.

Candidature. - Merci d’envoyer CV en prenant bien soin de souligner les compétences en rapport avec le sujet,
Lettre de motivation et bulletins de L3 et M1 a Sébastien Devillard (sebastien.devillard@univ-lyon1.fr).
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