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ENDEMIQUE DE LA REU I\

ZOSTEROPS BORBONICUS, OISEAU
NION

T
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» Petite taille (8 grammes)

» Abondant

» Forme des groupes sociaux

nectar, insectes)

» Forte philopatrie



DES FORMES GEOGRAPHIQUEMENT
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» Quatre formes
distinctes Riviére des Galets

» Trois formes
parapatriques

» Une forme
dimorphique

Rempart de Bois Blanc

Riviere Saint-Etienne



DIMORPHISME STABLE A L’ECHELLE DE

TXATDL A DTTTTINN
L AIINIY JJEJ KDFAKILLLULV




UN DETERMINISME GENETIQUE DE LA
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Croisements inférés des données
» Le determinisme est-il génétiques

simple ou complexe!

Parents I

» Peu de genes semblent
lies aux variations de
couleur

I Descendants

» Bases genetiques
inconnues



ALLOCATION DE L’EFFORT DE
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Profondeur de lecture par

nucléotide

A

Nombre d’individus/ de populations séquencés

v

Couverture du génome

D’apres Buerkle & Gompert 2012 Mol Ecol



RESTRICTION-SITE ASSOCIATED DNA SEQUENCING
OU RAD-SEQ : ETUDE GENOMIQUE D’ESPECES

MY 7~/ANT ""\“ﬂ"'ﬂ

NON MODELES

Site de restriction

(GAATTC)
ADN génomique \ 4 \ 4
Mélange d’individus d’'une méme
population (‘pooling’)
- < >
~ 400 pb
Calcul des fréquences alléliques et
inférence de parametres
Séquencage Illumina (2x 100bp) populationnels



REPLACER LES VARIANTS SUR UN

GENOME PROCHE

Pas de génome séquence pour Z
borbonicus

Creation d’un
consensus

Alignement sur le génome du
diamant mandarin (Taeniopygia
guttata)




PLAN EXPERIMENTAL

ADN de bonne qualité, 3 g par
librairie

Ermitage

" N4=16 Q N3=24

Etang Salé
Q N4=25

Coulée 2007

N5=16

Gite Bégue

Tévelave Bois Ozoux Pas de Bellecombe ‘Q N5=16

N1=25

e
<@



100

90

30

70

B0

50

40

30

20

10

RESULTATS

Sequence content across all bases
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Critere d’appel de SNPs:

* Profondeur par librairie de
20X

» Compte minimal pour
appeler un allele rare: 3X

* Plus de 130 000 SNPs dont
81 000 a une position non
ambigue

Quality scores across all bases (Sanger / lllumina 1.9 encoding)
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Fosition in read (bp)



RESULTATS (POPULATIONS
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RESULTATS (POPULATIONS
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* Une unique region impliquée dans les 3
-log(p-value) comparaisons

/ *|6 SNPs concentrés dans une région de 5 Mb
* |0 de ces 16 SNPs sont quasi fixes chez les bruns

=N
o

K N P N WL W WL W V. |
AMW#(DO)\IG)(POANWACHOU\JOO(D
. . ;' . .

Chromosome



AUTRES APPLICATIONS POSSIBLES

» Histoire démographique des formes et des morphes
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S APPLICATIONS POSSIBL.

» Etude des loci sous sélection a travers le genome
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Recherche de loci sous sélection

fst

Analyses d’association
BSCAN (Gautier) :
Version adaptée aux données poolées de Bayescan (Foll &Gaggiotti)
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Histoire démographique

* Principalement: obtention de données de fréquences
alléliques par population.

*Phylogénie sur mutations fixées (Emerson et al. 2010)
*Calcul d’arbres de distance, comparaison de topologie
eDétection de I'admixture: Treemix (Pickrell &
Pritchard 2012).

Simulations ABC possibles: D de Tajima, diversité
allélique, alleles privés, Fst...

Buiding models

past

] Botanack Constant size Dwuriim

‘Chaice of priors: Uniform distributions

Infarance with an ABC aigorithen

Cbserved summary sisstics
Diversity = 2738 Garza-Wilkamaon statistic =024

®

Model sedection and posterior predictive checks

Model checking: Discarding the constant size modal

<

Weaighting postarior estimates of Ne over models

TRENDS i Ecology & Evolution
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Reconstituer les contigs: stacks

RPN
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Stack 1 Stack 2 Stack 3

, C
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Stack X

Locus 1 Locus 2 Locus X
TGCAGGACACACAGGAGC TGAGCCATTCCTGCGGCTC ACCAAARCGTTTG
TGCAGGACACACAGGAGCTGAGCCATTCCTGCGGCTC ACCAAACGTTTG
TGCAGGACACACAGGAGCTGAGCCATTCCTGCGGCTC ACCARAAACGTTTG
TGCAGGACACACAGGAGCTGAGCCATTCCTGCGGCTC ACCARARRCGTTTG
TGCAGGACACACAGGAGC TGAGCCATTCCTGCGGLTCQ ACCAAACGTTTG

WTGCAGGACACACAGGAGCTGAGCCATTCCTGCGGLOTC ACCAAACGTTTG
ETGChGGACACACAGGAGCTGAGCCETTCCTGCGGCTC ACCAAACGTTTG
QITGCAGGACACACAGGAGCTGAGCCATTCCTGCGGCTC ACCAAACGTTITG
o TGCAGGACACACAGGAGCTGAGCCATTCCTGCGGETC ACCAAACGTTTG
~ TGCAGGACACACAGGAGCTGAGCCATTCCTGCGGCTC ACCAAACGTTTG
wnTGCEIGGACACACAGGAGC TGAGCCATTCCTGCGGCTC SACCAAACGTTTG
E'I‘GC GGACACACAGGAGCTGAGCCATTCCTGCGGCTC ACCH.P\ACGTETG
E'E‘GC.’.GGHCACHCF\.GGAGCE}GHGCC&TTCCTGCGGCTC ACCAARACGTTTG
e TGCAGGACACACAGGAGCTGAGCCATTCRITGCGGCTC ACCAAACGTTTG
NTGCAGGACAEACAGGAGCTGAGCCATTCCTGCGECTCCEACCAEACGTTTG
FTGCAGGACACACAGGAGCTGAGC.'C.ﬁITCCTGCGUCICCC,JHGHCCAAACGTTTG

Catchen et al. 2013 Mol Ecol



Ou investir l'effort de séquencage?

Profondeur de lecture par
nucléotide 4

)

Nombre d’individus séquencés

v

Couverture du génome

D’apres Buerkle & Gompert 2012 Mol Ecol



‘Pooling’ et séquencage individuel

» Profondeur par individu pour obtention de donnees
individuelles de qualité: au moins 7X

» Quantité de matiere par individu plus importante pour un
méeme effort de sequengage

» Prix des adapteurs (développement de novo)



‘Pooling’ et séquencage individuel
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Futschik & Schlotterer 2010 Genetics



Histoire démographique
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Limites

Perte d’alléles et augmentation de I'’hétérozygotie...

(A} Notations
B oot s e R S ——— o it DHA Tagrent caying T B alsis A
- —— -+ -
Sbp kg L2 bpiong

{8) Individual-based analysis (basad on diploid individual DNA sequences)

f'” Inafuiduanl i RR and AA (or aa) and called AA (or sa)
e
E—

fﬂjlﬂﬁl’i{m]’f!ﬂﬂ and Aa and called Aa

——
—

(3) Indvidua is Rr and AA jor aa) and called AA jor aa)

E—
—_—

{4) individualis Rr and Aafor ad) but called AA jor aa)

- ar &

{C) Poolbased analysis (based ona pool of DNA saquences from multiple individuals)

(1) Al frngments cany R and ro SNP

{2) AN fragments carry R and SNP segregaing

¢ —
— s
—

S —

{4) r segregating and SNP segregafing

——
—
—

... pour des tailles efficaces tres importantes

(Gautier et al. 2012)
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Déséquilibre de liaison



Utilisation

Harpagochromis

{ cf. serranus *

Paralabidochromis chilotes

» e

Neachromis gigas

o

“Haplochromis” cyaneus

Labrochromis
sp. “stone”

Pundamilia sp.“pink anal”

Mbipia mbipi

Paralabidochromis aa B
sp.“rockribensis” = \_

Paralabidochromis
sp."short snout scraper”

09
Pundamfﬁfa. . ¥
pundamilia 7
/
. - Neochromis rufocaudalis
Lipochromis .

melanopterus
Pundamilia nyererei Mbipia lutea

I | \

Inférences démogaphiques et
phylogénétiques (VWagner et al. 2013 Mol Ecol)

Etudes d’association, QTLs
(Gagnaire et al. 2013 Mol Ecol)

Map distance (cM)

T

Neachromis omnicaeruleus

i “
Neochromis sp. “unicuspid scraper”
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Position (kb)

Sélection le long du génome (Hohenlohe et al. 2010)
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