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La phylogéographie est l’étude de la structuration entre populations au moyen d’approches 
génétiques (Avise, 2000). Elle permet de retracer l’histoire évolutive récente des espèces. Pour les espèces 
des zones tempérées, le processus majeur a été une succession de phases d’isolement des populations 
dans des zones refuges durant les périodes glaciaires, suivies de ré-expansions lors des interglaciaires (e.g. 
Filipi et al., 2015, Herman et al., 2017). Ces successions de phases d’isolement ont conduit à la 
différenciation de lignées au sein des espèces actuelles. L’obtention d’une phylogénie robuste et datée est 
un préalable à la compréhension de la mise en place de ces lignées (e.g. Ledevin et al., 2018, Chevret et al., 
2020). Leur distribution géographique fournit des informations précieuses quant à la localisation des zones 
refuges, et aux processus de ré-expansion. Se pose notamment la question de savoir si toutes les espèces 
se sont repliées dans les mêmes zones refuges, et si leur ré-expansion a suivi les mêmes mouvements et 
connu les mêmes barrières à la dispersion.  
 

Une trentaine d’espèces de Rongeurs sont présentes en France (Quéré et Le Louarn, 2011) et elles 
peuvent avoir été affectées différemment par les alternances glaciaires/interglaciaires en fonction de leurs 
préférences écologiques (Pedreschi et al., 2018). L’objectif de ce stage sera de compiler les données 
génétiques disponibles pour les espèces de rongeurs présentes en France métropolitaine et de reconstruire 
leur phylogéographie. Cela permettra de comparer leur répartition et leur structuration génétique afin (1) 
de déterminer la distribution des différentes lignées en France et dans les pays limitrophes en fonction des 
dernières données disponibles ; (2) de comparer la localisation des zones de contact entre lignées et des 
zones à forte diversité génétique ; (3) d’interpréter ces résultats en termes de zones refuges et de scénarios 
de ré-expansion ; (4) d’identifier des régions à cibler pour de futurs échantillonnages.  
 

L’analyse génétique s’appuiera sur les séquences de gènes mitochondriaux déjà disponibles. Il faudra 
réaliser des analyses de bioinformatique en utilisant des logiciels de phylogénie et de génétique (SeaView, 
DNAsp, PhyML, MrBayes, POPART) et des données importées de Genbank. La répartition des lignées 
identifiées pour les différentes espèces seront ensuite reportées sur une carte de France pour pouvoir être 
comparées.  
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