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Résumeé : Cette étude avait pour but de décrire la structure des populations et d’inférer des
scénarios phylogéographiques des psylles du complexe Cacopsylla pruni a 1’échelle du
paléarctique ouest. Dans ce but, nous avons conduit diverses analyses de génétique des
populations (reconstruction de réseaux d’haplotypes, analyses multivariées, clustering
bayésien, analyses phylogénétiques, calcul d’indicateurs statistiques, etc) ainsi que des
analyses ABC (Approximate Bayesian computation). Plusieurs types de marqueurs ont été
utilisés : des séquences d’un gene mitochondrial (COI-t) et d’un géne nucléaire (ITS2), et §
marqueurs microsatellites. Nous avons confirmé que le complexe était composé de deux et
uniquement deux especes cryptiques (A & B) et nous avons décrit la structuration génétique et
spatiale des populations de C. pruni. Ces deux especes auraient divergé d’un ancétre commun
il y a 40-50 Ma en France. L’espéce A aurait ensuite divergé en Espagne avant que 1’espece B
ne diverge vers I’Est. Les populations francaises de ces deux groupes ont également vécu des
expansions démographiques aprés leur divergence avant que les populations ne rétrécissent a
des temps plus récent (entre 3-10 Ma et 16.000 ans selon 1’espece). Notre ¢tude a permis de
poser de nouvelles hypothéses sur I’histoire évolutive des deux espéces du complexe

C. pruni. Nous proposons des perspectives de travail pour préciser nos résultats.

Abstract : The aim of this study was to describe populations structure and investigate the
phylogeography of the psyllid cryptic species complex, Cacopsylla pruni, at the west
palearctic scale. Therefore, we conducted several population genetic analysis (haplotype
networks, discriminant analysis of principal components, bayesian clustering, phylogenetic
analysis, statistics computations, etc) and an Approximate Bayesian Computation(ABC)
analysis. We used several types of markers such as sequences of mitochondrial (COI-t) and
nuclear (ITS2) genes, and 8 microsatellite markers. We confirmed that C. pruni is a complex
of two, and only two, cryptic species (A&B), and we unveiled the spatial and genetic structure
of their populations. The two species would have diverged from a common ancestor 40-50
My ago in what we call France today. Then, the A species would have diverged in Spain
before the B species diverged toward the East. The french populations of both species have
also experienced demographic expansions after their divergence before the populations shrank
at more recent times (between 3-10 My and 16.000 years ago depending on the species). Our
study allowed to propose new hypothesis on the evolutionary history of the two species of the

C. pruni complex. In the discussion, we propose workprospects to confirm our results.
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I — Introduction

La phylogéographie est une discipline grandissante qui, a ’origine, a été¢ développée
pour explorer les processus sous-jacents a la distribution spatiale de la diversité et des lignées
génétiques au sein et entre les especes (Avise 2009; Avise et al., 1987). Depuis I’invention du
mot en 1987 (Avise et al., 1987), il a été mis en évidence que les grands éveénements
biogéographiques tels que les oscillations climatiques ou la modification de I’habitat au cours
du temps sont des facteurs clefs jouant sur les variations géographiques au sein des espéces
(Hewitt 2000; 2001). Mais pour les insectes ravageurs ou vecteurs, ’activité humaine, en
particulier ’agriculture, et les déplacements humains influencent également la distribution et
la démographie des populations et ont grandement accéléré leur expansion (Liebhold et al.
2008). Ces facteurs peuvent en effet remodeler la structure génétique des populations et
ajouter de nouvelles signatures génétiques sur des patterns phylogéographiques naturels
existants (Stone et al. 2007). Aussi, une gestion efficace des insectes ravageurs ou vecteurs
implique une bonne connaissance de leur structure phylogéographique et de la structure
génétique des populations, notamment pour caractériser les échelles spatiales auxquelles la
lutte doit étre raisonnée (Roderick 1996).

Pour résoudre des scénarios aux patterns phylogéographiques complexes, la méthode
ABC (Approximate Bayesian Computation) (Sunnaker et al. 2013; Csilléry et al. 2010), liée a
une bonne connaissance de la génétique des populations étudiées, est une méthode de plus en
plus utilisée. Ainsi, elle a déja été mise en ceuvre pour la reconstruction de scénarios d’ordre
et de date de divergence et de migrations (Fresia et al. 2013; Ali et al. 2014), de scénarios
d’invasions (Ascunce et al. 2011; Barrés et al. 2012; Mallez et al., 2021; Zepeda-Paulo et al.
2010), de scénarios de refuge durant les glaciations du quaternaire et de recolonisations post-
glaciations (Song et al. 2018; Bidegaray-Batista et al. 2016; Sim et al. 2016), ou encore de
scénarios de colonisation de divers habitats (Estoup et al. 2001; 2004; Thornton et al. 2006;
Pascual et al. 2007).

Dans le cadre de ce stage, je me suis intéressée aux psylles du complexe Cacopsylla
(Thamnopsylla) pruni (Scopoli, 1763) [Hemiptera : Psylloidea]. Ces insectes sont connus pour
transmettre une maladie (ESFY : European stone fruit yellows) aux arbres fruitiers du genre
Prunus, due a une phytoplasme (bactérie sans paroie) nommé 'Candidatus Phytoplasma

prunorum' (Danet et al. 2011; Lee et al. 1998; Carraro et al. 1998; Marie-Jeanne et al. 2020).



En 1998, ’espeéce C. pruni avait été décrite comme vectrice du phytoplasme. Depuis,
des travaux réalisés au sein de mon équipe d’accueil ont montré que C. pruni serait en fait un
complexe de deux espéces cryptiques, des especes indistinguables ou quasi indistinguables
sur la base de critéres morphologiques mais qui présentent une grande différenciation
génétique et qui sont sur des trajectoires évolutives différentes. Il a été démontré que
(Peccoud et al. 2013; Peccoud et al. 2018; Marie-Jeanne et al. 2020; Sauvion et al. 2021) : (1)
Les deux espeéces sont présentes en sympatrie ou en allopatrie stricte selon les zones
géographiques et endémique au milieu sauvage du paléarctique ouest (Fig. 1); (2) L’isolement
reproducteur entre les deux groupes est tres fort : in natura, des accouplements inter-especes
ont été¢ observés mais les hybrides sont trés rares (<1/1000); (3) Les deux espéces, que nous
appellerons ici A et B, ont le méme cycle biologique, en particulier dans les zones ou elles

sont en sympatrie, et les deux especes sont vectrices du phytoplasme (Fig. 2).
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Figure 1 : données d’occurence des espéces du complexe Cacopsylla pruni issues de la littérature, GBIF
(gbif.org) et des données de ’INRAE (Sauvion et al. 2021)

Le but de mon stage était, dans un premier temps, de confirmer la séparation de
C. pruni en deux espéces cryptiques, et uniquement deux, via une approche de taxonomie
intégrative (Dayrat 2005). Pour cela, différents types de marqueurs génétiques et différentes
approches d’analyses génétiques ont été utilisées a 1’aide d’échantillons collectés dans le
paléarctique ouest pour décrire la diversité génétique et la structure génétique et spatiale des
populations de C. pruni. Ces résultats acquis, il a été possible de reconstruire les scénarios

évolutifs d’introduction et d’expansion des deux especes a 1’échelle européenne.
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Figure 2: Cycle de vie de Cacopsylla pruni et transmission du phytoplasme aux Prunus

Les larves de psylles éclosent au début du printemps sur des Prunus sauvages (tel que le prunellier Prunus
spinosa) et migrent a la fin du printemps sur des plantes refuges (coniféres). Le printemps suivant, ils migrent a
nouveau sur des Prunus pour se reproduire, pondre, puis mourir (espéce univoltine). Les psylles sont infectées
sur les Prunus au derniers stades larvaires ou imago. Le phytoplasme se multiplie dans 1’insecte et sera inoculé
aux prunus le printemps de I’année suivante aprés environ 8 mois d’incubation (Marie-Jeanne et al. 2020)

I1 - Matériel et méthodes

1 — Echantillons et marqueurs génétiques

Au total, 1650 psylles venant de 97 sites d’échantillonnage différents répartis sur
presque toute 1’aire de répartition connue de C. pruni ont été analysées (voir Annexe 1 & 2).
Trois marqueurs génétiques distincts ont été utilisés :

* 544 séquences d’ADN mitochondrial de C. pruni (fragment de 621 bp de la région
mitochondriale COI-t-tRNA-COII (= COI-t-t)) ont été obtenues avec les amorces UEA9 et
C2-N-3389 comme décrit dans (Percy 2003). Cette région mitochondriale a été choisie car
elle est polymorphe et donc adaptée a des analyses de niveau inférieur comme la
phylogénétique d'especes étroitement apparentées. De plus, il était ainsi envisageable de
réutiliser les séquences de Percy (2003) disponibles dans GeneBank pour nos analyses.

» 783 séquences d’ADN nucléaire de C. pruni, (fragment de 753 pb de I'espaceur
interne transcrit 2 (ITS2) - une portion de ’ADN ribosomique située entre des parties des
genes 28S et 5.8S- ont été amplifiées avec les amorces CASS5p8sFem et CAS28sBld
(Peccoud et al. 2013).

Les séquencages (type Sanger) ont été réalisés par le centre de séquencage francgais
Genoscope. Les séquences ont ¢été analysées avec Geneious Pro (10.2.6)

(https://www.geneious.com) antérieurement a mon stage en suivant la procédure suivante :



https://www.geneious.com/

pour chaque individu, les séquences forward et reverse ont été¢ alignées, comparées, et
assemblées pour obtenir une séquence consensus. Les séquences d’ADN mitochondrial on fait
I’objet d’une attention particuliere. En effet, les copies nucléaires des genes mitochondriaux
(numts) peuvent générer des résultats douteux (Hurst et al. 2005; Song et al. 2008). Ainsi, tous
les doubles pics ont été visualisés pour s'assurer que les haplotypes étaient des genes codants
fonctionnels (absence d'indels ou de codons stop).

* 758 échantillons ont été s€quencés avec huit des neufs loci microsatellites décrits dans
Sauvion et al. (2009) ont été utilisés (Cp6 115, Cp5 45, Cp6_144, Cp4 127, CpS 43,
Cp6_15, Cp6_129, Cp4 108). Les microsatellites étant trés polymorphiques, ils permettront
des analyses au niveau infra-spécifique. Les produits PCR ont été calibrés sur une machine
ABI Prism 3130XL a 16 capillaires (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) de la
plateforme Génomique Environnementale du LabEx CeMEB (http://www.labex-cemeb.org/
en/genotyping-sequencing-genseq). Le logiciel GeneMapperTM 5 (Applied Biosystems) a été
utilisé pour l'assignation des all¢les.

Enfin, les individus ont été assignés aux groupes A et B par PCR diagnostique selon le

protocole décrit par Peccoud, et al. (2013).

2 - Analyses de la structuration génétique et spatiale de C. pruni

Nous avons choisis quatre approches complémentaires pour les analyses de génétique
des populations de C. pruni. Nous avons ainsi utilisé des méthodes s’appliquant sur différents
types de marqueurs, des méthodes de clustering avec et sans a priori sur le nombre de clusters,
des méthodes avec et sans prise en compte de la spatialisation des données et enfin des
méthodes prenant en compte I’admixture. Notre démarche s’apparente a une de validation
croisée par comparaison des résultats obtenus par les différentes approches et s’inscrit
parfaitement dans 1’approche de taxonomie intégrative que nous avons cherché a suivre dans

cette étude (Dayrat 2005).

2.A — Analyses des séquences COI-t et ITS2 et réseaux d’haplotypes

Dans un premier temps, des analyses des séquences COI-t et ITS2 ont été réalisées avec
différents logiciels. Le nombre de séquences, de sites, de sites polymorphiques (sites de
ségrégation), de mutations totales, d’haplotypes, ainsi que la diversité haplotypique,
nucléotidique et le nombre de sites informatifs, et le D de Tajima (statistique résumée

permettant de détecter les exces d’allele en faible/forte fréquence ou en fréquence



intermédiaire et qui permet de détecter des effets démographiques) ont été calculés avec le
logiciel DnaSP (v6.12.3) (Rozas et al. 2017). Des réseaux d’haplotypes des deux génes ont
été recréés avec la méthode de Median Joining Network du logiciel PopART (Leigh et al.
2015), une méthode appropriée pour la reconstruction de réseaux de données intraspécifiques
(Bandelt et al. 1999; Woolley et al. 2008). PopArt a également permis de visualiser sous
forme de diagramme circulaire les proportions d’individus des différentes origines
géographiques pour chaque haplotype, et de calculer la longueur des séquences, le nombre et
pourcentage de sites identiques et le pourcentage d’identité par paire des deux génes. Toutes
ces analyses on été réalisées sur la population totale (A+B), puis indépendamment sur les
groupes A et B, pour les génes COI-t et ITS2.

Enfin, nous avons calculé le nombre d’haplotypes privés (haplotypes ne se trouvant que
dans une zone géographique donnée) de A et de B pour chaque géne en utilisant une approche
de raréfaction avec le logiciel HP-rare (Kalinowski 2005). La raréfaction est une approche
utilisée initialement pour calculer des richesses alléliques (simples et privées) pour des
¢chantillons de tailles inégales. En effet, il a ét¢ montré que la taille d’un échantillon affecte la
probabilité d’échantillonner des alleles dans celui-ci : on a plus de chance de trouver un grand
nombre d’alleles dans un grand échantillon que dans un petit. Ainsi, la raréfaction permet de
résoudre ce probléme et d’obtenir des statistiques comparables non biaisées par la taille des

échantillons (Kalinowski 2004; Sjostrand et al. 2014).

2.B — Analyses des marqueurs microsatellites

Une analyse des marqueurs microsatellites a ensuite été réalisée en suivant trois
approches distinctes et complémentaires.

1 — Analyses multivariées

Dans un premier temps, pour explorer la structure des populations et identifier les

clusters génétiques ainsi que leur nombre optimal sans a priori, une analyse DAPC
(Discriminant Analysis of Principal Components) a été réalisée a 1’aide de la librarie adegenet
(procédure k.means, tonction find.clusters) dans R (version 4.1.2) (Jombart 2008; Jombart et
al., 2015). La DAPC est une approche de k-means clustering (approche qui permet de
déterminer le nombre k de groupes qui maximisent la variation entre les groupes) permettant
d’explorer la structure des populations en se basant sur les analyses discriminantes et les
analyses en composantes principales sans avoir a poser I’hypothése de la panmixie mais

surtout sans a priori sur le nombre de clusters dans les populations. C’est donc une trés bonne



alternative aux méthodes de clustering bayésien que nous détaillerons ci-apres (Pritchard et al.
2000). Pour éviter la perte d’information, toutes les composantes principales possibles (ici 16)
on ¢été retenues et les différentes solutions de clusters ont été comparées en utilisant le critére
BIC (Bayesian Information Criterion) (Jombart et al., 2015). Ces analyses ont été réalisées
pour le groupe A, B et la population totale (A+B).

2 — Clustering Bayesien

Deux approches dites de clustering bayésien ont ét¢ mises en ceuvre. Ces approches
estiment les paramétres du modele par un algorithme MCMC (Monte Carlo Markov Chain).
Elles impliquent qu’un nombre de clusters maximum K. soit renseigné a priori.

Le Logiciel STRUCTURE (v2.3.3) (Pritchard et al. 2000) est extrémement populaire en
génétique des population et bien adapté pour des populations ¢éloignées géographiquement
comme dans notre cas (Hausdorf et al. 2010). Dans un premier temps, nous 1’avons donc
utilisé pour réaliser des analyses sur la population totale (A+B), afin de voir comment le
logiciel assigne les individus aux groupes A et B, et comparer avec les assignations par PCR
diagnostiques déja connues. Nous avons testés plusieurs options : avec ou sans admixture, et
avec ou sans corrélation des fréquences alléliques. Une admixture n’était pas exclue puisque
nous savions que les deux groupes A et B sont retrouvés en sympatrie dans certaines localités.
Les analyses ont ensuite été effectuées pour les groupes A et B séparément. Pour celles-ci,
nous avons choisi un modele avec admixture car ce type de modele est robuste a 1’absence
d’admixture dans 1’échantillon, alors que les modéles sans admixture, a I’inverse, ne sont pas
robustes a I’inclusion d’individus admixés dans 1’échantillon (Francois et al. 2010). Des
simulations LOCPRIOR ont également été utilisées, pour prendre en compte la population
dans laquelle ont été échantillonnés les individus. Afin de déterminer le nombre ky.x de
clusters, nous avons utilisé la méthode AK de Evanno (Evanno et al. 2005) implémentée dans
Structure harvester (Earl et al. 2012).

La version récente de STRUCTURE a une option pour prendre en compte des
informations spatiales sur les échantillons. Cependant, nous avons préféré un autre logiciel,
TESS (v2.3) (Chen et al. 2007; Durand et al. 2009), qui a été spécifiquement développé pour
prendre en compte des données spatialisées. Ces analyses on été répétées avec des modeles
avec et sans admixture ainsi qu’avec les deux modeles avec admixture proposés par TESS, le
modele CAR (Conditionnal Auto Regressive), inhérent a TESS, et le modele BYM, décrit

dans Durand et al. (2009). Pour chaque run, le critére DIC (Deviance Information Criterion)



(Durand et al. 2009; Durand et al. 2009), une mesure statistique des capacités de prédiction du
modele, a été estimée pour choisir le meilleur des modeles testés ainsi que le meilleur run
associ¢ au modele retenu. Les parametres d’entrée des différentes analyses (burnin, nombre
d’itérations, de K., runs...) sont explicités dans I’ Annexe 3.
3 — Calculs d’indicateurs statistiques et tests

Pour compléter les analyses précédentes, plusieurs tests statistiques ont été¢ conduits
avec le logiciel Genepop (version 4.7.5) (Rousset 2008, 2020). Ainsi, des tests exacts de
I’équilibre de Hardy-Weinberg (permettant d’obtenir la probabilité de respecter 1’équilibre de
HW a chaque locus pour chaque population) (Hardy 1908; Weinberg 1908), des tests de
Mantel d’isolement par la distance (IBD) entre les populations (Wright 1938, 1940, 1942), et
le calcul des Rho-statistiques ont ¢été réalisés. Les Rho-statistiques sont des statistiques
analogues aux F-statistiques et s’interprétent de la méme maniere (Wright 1930; Nei et al.
1983) mais sont plus adaptées pour les séquences microsatellites car elles sont basées sur la
taille des alleles (le nombre de répétitions) (Rousset 2020). Elles estiment la déviation des
proportions d’homozygotes et d’hétérozygotes attendues sous I’équilibre de HW dans les sous
populations (Rhois), dans la population totale (Rhoit) et la différenciation génétique entre les
sous-populations (Rhost). Une valeur de Rhois négative indique un excés d’hétérozygotes
alors qu’une valeur positive correspond a un déficit d’hétérozygotes (Rhois = 0 <=>
panmixie). Ces analyses ont été réalisées sur la population totale (A+B) puis sur les groupes A
et B séparément.

Enfin, la diversité génétique des groupes A et B a été calculée via le calcul de la richesse
allélique privée de chacun des groupes par une approche de raréfaction, méthode décrite

précédemment (Kalinowski 2004), a 1’aide du logiciel HP-rare (Kalinowski 2005; 2004).

3 — Reconstruction des scénarios évolutifs : analyses ABC

Pour explorer les scénarios évolutifs possibles a 1’origine du complexe d’especes
C. pruni, une analyse ABC (Approximate Bayesian Computation) a été réalisée sur les
données microsatellites et ITS2 pour les données de France, et COI-t pour la comparaison des
données de France et hors France (les séquences COI-t étant les seules disponibles pour les
populations hors de France les plus €loignées). Le logiciel DIYABC (version 2.1) (Cornuet et
al. 2008; 2014) a été utilisé pour comparer différentes hypothéses en compétition vis a vis de

la démographie et de la divergence des populations de C. pruni a 1’échelle du paléarctique-



ouest. Le logiciel simule un grand nombre de jeux de données en tirant différentes valeurs de
parameétres des distributions des priors (paramétres a priori entrés par 1’utilisateur) sous
différents scénarios entrés dans le logiciel par I'utilisateur. Le logiciel estime ensuite la
probabilité a postériori des différents scénarios en compétitions et estimer les valeurs et les
distributions a postériori des parametres démographiques sous un scénario donné en
comparant les jeux de données simulés et observés sur les statistiques résumées choisies
(Cornuet et al. 2008).

Dans notre cas, les différents scénarios comparés dans I’analyse ABC ont été construits
sur la base des résultats des analyses de génétique des populations décrites plus haut. Les
scénarios ont été élaborés pour tester la date et le mode de divergence de C. pruni en deux
especes (A et B), tester les scénarios démographiques expliquant cette divergence et tester le
sens de I’expansion des deux especes sur le continent européen. Nos analyses ont portées sur
39 populations pour lesquelles nous avions suffisamment de données pour les différents
marqueurs utilisées (chaque population (sympatrie) ou couple de populations (allopatrie) a été
considéré(e) comme un réplica pour les différentes analyses).

Les scénarios ont été testés de facon hiérarchique : dans un premier temps, 7 scénarios
ne faisant varier que la date de divergence de C. prumi en deux espeéces A et B ont été
comparés afin de déterminer la plus probable (1). Puis, 3 scénarios sur le mode de divergence
on été testés en utilisant la date inférée dans 1’étape 1 pour déterminer si les especes A et B
venaient d’un ancétre commun ou si I’une venait de 1’autre (2). En paralléle, 10 scénarios
démographiques post-divergence ont été testés sur les différentes populations A et B
frangaises disponibles (population seule) en utilisant la date inférée dans la premicre analyse
(3). Puis, 6 autres scénarios démographiques (sur population seule) ont été testés pour préciser
les scénarios démographiques plus récents en se basant sur les informations obtenus en 3 (4).
Enfin, 4 scénarios finaux on été testés sur les différentes populations en se basant sur les
informations inférées par tous les tests précédents afin d’évaluer la zone géographique
d’origine et le sens d’expansion de C. pruni dans le paléarctique-ouest (5) (voir Annexe 5).

Pour toutes ces analyses, un total de 12 a 62 statistiques résumées ont été générées
(Annexe 4) pour comparer les jeux de données observés et inférés ainsi que les scénarios entre
eux, selon le nombre de populations et de marqueurs utilisés dans 1’analyse. Les priors utilisés

dans les scénarios ainsi que leurs distributions sont résumés dans 1’ Annexe 6.



4 — Analyses phylogénétiques

Des phylogénies ont ét¢ obtenues a partir des 544 séquences du gene COI-t et des 783
séquences du gene ITS2 (une pour les séquences A et une pour les séquences B des deux
genes). Les arbres phylogénétiques ont été réalisés en utilisant la méthode PhyML (Guindon
et al. 2003; 2010), basée sur une approche de maximum de vraisemblance, implémentée dans
le service web NGPhylogeny.fr (https:/ngphylogeny.fi/). Cette plateforme de services est en
libre acces. Elle permet, a partir d’un fichier FASTA, I’exécution en ligne sur des serveurs
distants d’analyses phylogénétiques plus ou moins sophistiquées. NGPhylogeny intégre un
grand nombre d’outils dans leurs versions les plus récentes (TNT, FastME, MrBayes, PhyML,
SMS, FasTree, etc) et couvre une large gamme d’utilisations (alignement de séquences
multiples, délection de mod¢le, inférence d’arbre et dessin d’arbres phylogénétiques) sur un
large panel de méthodes (distance, parcimonie, maximum de vraisemblance, bayésien)
(Lemoine et al. 2019). Enfin, les différents arbres phylogénétiques ont été formatés en
utilisant le programme Interactive Tree Of Life (iTOL) v5 (Letunic et al. 2021), accessible via

NGPhylogeny.

IIT — Résultats

1 - Analyses de la structuration génétique et spatiale de C.pruni

1.A — Analyses des séquences COI-t et ITS? et réseaux d’haplotypes

Gene COLt-AB| COLt-A | COIt-B | ITS2-AB | ITS2-A | ITS2-B
Nb séquences | 544 212 132 783 339 444
Longucur (pb) | 621 621 621 753 735 744
Nitot sites 581 581 621 726 735 744
il::’lt’_l’:fﬂ 524 570 590 691 730 734
L "::-’; poly 57 11 3] 35 5 10
Ntot mutations 6l 11 33 37 5 11
Nb haplo (h) 44 13 34 17 8 12
Div haplo (Hd)| 0,651 0,395 0,347 0,772 0,622 0,521
Divnucl (x) | 002683 | 000086 | 0,00065 0,01898 0,00184 | 000369
sites informatifs 42 4 10 34 4 10
Dde Tajima | 211911 | -1,72889 | -2.48958 441588 131188 14567
Povalue | * P<005| P>005 [*** P<0,001*** P<0,001| P>0,10 | P>0.10

Tableau 1 : Analyses descriptives et statistiques des séquences des génes COI-t et ITS2. Nb = nombre, Ntot =
nombre total, poly = polymorphique, haplo = haplotype/haplotypique, div = diversité, nucl = nucléotidique
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Le réseau d’haplotypes du géne COI-t pour la population totale (Fig. 3A) montre deux
groupes principaux trés ¢loignés génétiquement (33 mutations les séparent). La valeur du D
de Tajima est positive et significative (Tab. 1), ce qui indique un excés de mutations a
fréquences intermédiaires (=manque d’alleles rares). Cela peut s’expliquer par une sélection
balancée, une contraction de population soudaine ou un effet Wahlund (Wahlund 1928).

En considérant uniquement les individus génotypés A par PCR diagnostique, on
observe que le réseaux d’haplotypes pour le géne COI-t est trés connecté et présente
globalement trés peu de mutations (Fig. 3B) : il présente 2 groupes principaux séparés par
seulement une mutation ainsi que quelques individus isolés trés apparentés (1 voire 2
mutations de différence). La valeur du D de Tajima est négative et non significative (Tab. 1)
ce qui indique que la population A évolue de manicre neutre (sans pression de sélection) pour
le géne COI-t.

Le réseaux d’haplotypes des individus B pour le géne COI-t (Fig. 3C) présente une plus
grande diversité d’haplotypes que pour A (31 vs 11), mais les individus B sont génétiquement
trés proches entre eux : le réseau se caractérise par un grand groupe principal avec beaucoup
de trés petits groupes séparés que d’une (ou parfois 2) mutation du groupe principal. La valeur
du D de Tajima est négative et significative (Tab. 1) ce qui indique un exces d’alléles rares (=
excés de mutations a faible fréquences) qui peut s’interpréter par une expansion rapide de la
population des psylles du groupe B apres un goulot d’étranglement.

Le réseau d’haplotypes du geéne ITS2 pour la population totale (Fig. 3D) se caractérise
aussi par 2 groupes trés nettement séparés sur le plan génétique (21 mutations) et une valeur
du D de Tajima positive et trés significative (Tab. 1). Le réseaux d’haplotypes des individus A
pour le géne ITS2 est trés connecté (Fig. 3E) : tous les groupes sont séparés par un maximum
de 4 mutations les uns des autres, et uniquement 1 a 3 mutations séparent les trois groupes
principaux. La population A semble évoluer de maniere neutre pour le géne ITS2 (D de
Tajima = 1,3118 et p-value > 0,10).

Le réseaux d’haplotypes des individus B pour le géne ITS2 présentent 2 groupes
principaux (Fig. 3F). Il semble plus différencié que les groupes du réseaux A : 7 mutations
séparent les groupes. La distance génétique semble donc plus importante entre les individus
du groupe B qu’entre ceux du groupe A. Cependant, la population B semble évoluer de

maniere neutre pour le géne ITS2 (D de Tajima = 1,4567 et p-value >0,10).
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Figure 3 : Réseaux d’haplotypes du géne COI-t des individus des groupes A et B réunis (population totale) (A),
du groupe A (B) et du groupe B (C) & du géne ITS2 des individus des groupes A et B réunis (D), du groupe A
E) et du groupe B (F). Les aires des cercles (haplotypes) sont proportionnelles au nombre d’individus. Dans
chaque cercle, la proportion d’individus de différents pays d’origine (code couleur) est schématisé. Les
barrettes perpendiculaires aux liens entre les cercles représentent les mutations.
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La figure 3 permet également d’analyser le nombre d haplotypes privés en fonction du
pays d’origine des échantillons. Pour le groupe A (Fig. 3B & 3E), les populations frangaises
regroupent la trés grand majorité des haplotypes privés (7/8 pour COI-t et 4/4 pour ITS2). De
méme, les populations frangaises du groupe B regroupent la majorité des haplotypes privés
(13/23 pour COI-t et 9/9 pour ITS2) (Fig. 3C & 3F) .Ces observations se vérifient par les
analyses de raréfaction que nous avons réalisées sur les deux groupes en fonction de la zone

géographique des échantillons collectés (tableau 2).

Groupe Pays Génes COI-t | Géne ITS2
France 427 2.6747
A Espagne 347 00806
nombre Itahie+Sumsse 0,22 -
d’haplotypes France 9,13 3
priveés Europe centrale 3,15 0,26
B Balkans 536 0,07
Corse 2,03 -
Espagne - 0,15

Tableau 2 : Pourcentages d’haplotypes privés de chaque groupe pour les génes COI-t et ITS2 obtenus par
analyse de raréfaction pour les différentes zones géographiques. Les - marquent une absence d’échantillon.

1.B — Analyses des marqueurs microsatellites
1 — Analyses multivariées
Pour la population totale (A+B), 2 groupes principaux sont discriminés selon I’axe 1 de
la DAPC (#50% de I’information apportée par cet axe) (Fig. 4). Un troisiéme voire quatriéme
groupe semblent se distinguer sur 1’axe 2, mais celui-ci est moins informatif (=10% de

I’information) (Fig. 4).

B LD1 LDz C
(p6_115_1 2.894217e-82 6.585312e-03
Cp_6-115_2 3.860167e-04 3.684199e-03
(p5_45_1 4.205784e-0Z Z.381703e-04
(p5_45_2 4.430940e-01 3.295722e-03
(p6_144_1 4.084573e-03 4.373452e-02
Cp6_144_Z 6.358034e-05 1.738964e-03 =
(p4_127_1 6.299752e-83 3.114820e-B4 £
(p4_127_2 1.882508e-03 1.054922e-@5 O
(p5_43_1 1.330277e-03 8.807588e-04
(p5_43_2 1.602170e-05 7.903387&-05
(p6_15_1 1.852437e-03 3.360243e-04
(p6_15_2 2.275550e-083 3.222069e-06
(p6_129_1 4.721616e-01 9.322243e-01
(p6_129_2 2.202143e-03 6.818774e-03 6 4 -2 0 2 4 6
(p4_108_1 9.251483e-05 5.176280e-08
Cp4_108_2 1.259043e-03 5.887363e-05 Diseriminant fiinction 1

Figure 4 : résultats des analyses DAPC pour la population totale (A+B) A) pour 20 clusters et les deux
premiers axes de la carte factorielle ; C) pour 2 clusters et I’axe 1 ; B) contribution des variables (ici les
marqueurs microsatellites) aux axes
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Analyse sur les individus des groupes A et B séparément : la majorité des clusters du
groupe A sont regroupés (Fig. 5) et seul un cluster (n°6) semble se distinguer des autres selon
I’axe 1 et 2. La majorité des clusters du groupe B sont également regroupés selon 1’axe 1, le
plus informatif (Fig. 6). Seul un cluster (n°4) semble clairement se distinguer des autres. Ces
résultats indiquent une grande homogénéité génétique des individus au sein des groupes A et
B respectivement, a I’exception de quelques individus, qui semblent un peu plus éloignés
génétiquement des autres dans chaque groupe.

Deux variables (Cp6 129 1 et Cp5 45 2) contribuent pour I’essentiel (95%) a la
définition de I’axe 1 (Fig. 5B, 6B et 7B) pour les groupes A, B et la population totale.

A B LD1 Loz LD3
Cp6_115_1 1.766527e-03 1.75864e-06 1.635144e-03

Cp_6-115_2 3.567757e-04 1.400476e-83 8.234184e-06

Cp5_45_1 5.625582e-B4 7.554810e-84 9.466615e-05

[Cp5S_45_2 4.498176e-02 2.393306e-01 5.308529e-01

Cp6_l44_1 1.485856e-03 6.364176e-04 1.829262e-03

Cp6_144_2 6.409964e-04 1.101859e-85 5.483919e-05

Cp4_127_1 1.858634e-03 1.555499e-84 1.490787e-07

Cp4_127_2 1.185587e-04 8.786249e-86 1.859696e-05

Cp5_43_1 5.863915e-86 1.354658e-84 1.948853e-05

Cp5_43_2 3.224206e-08 8.381500e-85 1.181274e-12

Cp6_15_1 2.100284e-04 2.090703e-86 4.463162e-05

: Cp6_15_2 1.699099e-85 3.552812e-84 1.343410e-05

P eigenvalues Cp6_1729_1 9.48823Ze-01 7.538884e-81 4.576@43e-@1
Cp6_129_Z 5.872479e-07 3.134911e-83 5.621216e-03

Cp4_108_1 3.028944e-08 5.890019e-85 Z.724528e-03

Cp4_108_Z 5.964783e-05 4.111314e-85 2.786952e-04

Figure 5 : A) résultats des analyses DAPC pour 10 clusters et 3 fonctions discriminantes pour le groupe A :B)
contribution des variables (ici les marqueurs microsatellites) aux axes

A B LD1 LD2 LD3
Cp6_115_1 3.04303Be-03 5.655621e-83 1.561923e-01
Cp_6-115_2 1.317216e-84 2.127684e-02 1.119857e-82

‘ Cp5_45_1 9.382856e-@1 8.294808e-01 2.203103e-01
Cp5_45_2 5.561171e-02 6.6593072-04 2.004944e-01
Cp6_144_1 1.70028%e-03 6.3049082-04 1.214417e-02
Cp6_144_2 6.268730e-05 1.833072e-03 Z2.01388%e-04
Cp4_127_1 2.580548e-11 1.617638e-03 9.950000e-05
Cp4_127_2 9.82370Ze-08 3.5469642-02 3.651216e-03
Cp5_43_1 6.84470Ze-05 1.0960072-02 1.812652e-02
Cp5_43_2 3.754B6%e-06 8.354702e-83 1.394664e-02
Cp6_15_1 ©.856955e-@8 5.431851e-04 ©.116666e-85
Cpb_15_2 3.557127e-@5 Z2.995296e-06 9.041238e-05
Cp6_129_1 1.041947e-03 6.874571e-02 3.338073e-01
Cp6_129_2 4.426401e-07 1.501618e-82 2.829138e-02
Cp4_108_1 2.003623e-06 4.268089e-04 1.34696Ze-03
Cp4_108_2 1.261220e-@5 1.151749e-04 3.774870e-@5

Figure 6 : A) résultats des analyses DAPC pour 10 clusters et 3 fonctions discriminantes pour le groupe B : B)
contribution des variables (ici les marqueurs microsatellites) aux axes

2 — Clustering Bayesien
Sur la population totale : lorsque que le kmax est fixé a 2, STRUCTURE assigne les
individus aux groupes attendus d’apres les PCR diagnostiques (Fig. 7).
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Les analyses STRUCTURE montrent que, quel que soit le mode¢le utilisé (avec ou sans
admixture, k=2 ou plus, avec et sans fréquences alléliques corrélées), la moyenne des
estimations des Ln probabilités (In(P(X|K)) est la plus grande pour k = 2 clusters. Ces
analyses montrent aussi 1’absence d’admixture entre les populations A et B et que les
fréquences alléliques sont indépendantes entre ces deux groupes. TESS donne un résultat
similaire. Les valeurs du DIC de tous les runs pour tous les modéles testés (avec et sans
admixture) et tous les kmax considérés, sont négatives et extrémement proches de 0 (la valeur
du DIC pour kmax=2). Ces valeurs trés proches entre elles et proches de la valeur du DIC
pour kmax = 2 semble indiquer que 1’on est déja dans le « plateau » de la courbe pour kmax =

2. Les analyses TESS confirme aussi 1’absence d’admixture.

1 z 3 4 5 Fog Ol ap s G 13 g 09,0 21 5 23 g 25 27 8 28 gy 31 g, BE g 35 .87.039 o A1 o4l

e
cluster) pour K = 2 clusters pour la population totale (A+B)

Chaque individu est représenté par une ligne verticale séparée en K segments colorés de longueurs
proportionnelles a I’appartenance estimée de I’individu au cluster k. Rouge : individus assignés A, Vert :
individus assignés B, les numéros en abscisse représentent les différentes populations échantillonnées.

Pour le groupe A : STRUCTURE montre que pour le modele LOCPRIOR, la moyenne
des estimations des Ln probabilités (L(K)) est la plus haute pour k = 5 clusters (Fig. 8). La
méthode d’Evanno sur le méme modele ainsi que sur un modele différent non LOCPRIOR
donnent des AK de Evanno maximisés pour k = 5 clusters. Les analyses TESS, quand a elles,
montrent que c’est le modéle avec admixture de type CAR qui a le DIC moyen, pour tout k, le
plus faible. Les modeles avec admixture ont des DIC plus faibles que ceux sans admixture
dans TESS, ce qui indiquerait de I’admixture au sein du groupe A. Les courbes de DIC pour le
modele CAR montrent que I’on a le début du plateau de la courbe des DIC en fonction des
Kumax pour une valeur de K entre 5 et 7. Cependant, sur le modele BYM, le DIC le plus faible
est pour Ky.x = 5. Le nombre de cluster maximum K,,,x pour TESS est donc de 5. Cependant,
le modele avec le DIC le plus bas pour kn.= 5 ne présente que 3 (voire 2) clusters sur la
projection Hard Clustering sur les tesselations de Voronoi et sur le barplot des estimations de
Q : aucun individu n’est attribué aux deux derniers clusters. Le groupe A présente donc
probablement entre 2 et 5 clusters.

Pour le groupe B : STRUCTURE montre que pour le modéle LOCPRIOR, la moyenne
des estimations des Ln probabilités (L(K)) est la plus haute pour k = 3 clusters. Le AK de
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Evanno est maximisé pour k = 3 clusters pour le modele LOCPRIOR et k = 5 pour autre
modele (Fig. 9). Les analyses TESS ont montrées que les DIC de tous les runs pour tous les
modeles et tous les kmax considérés sont négatifs et extrémement proche de 0. Ces valeurs
trés proches entre elles et de la valeurs du DIC pour kmax = 2 semblent indiquer que I’on est
déja dans le « plateau » de la courbe pour kmax =2, d’ou le trés peu de variations passé cette
valeur de kmax. Le nombre de cluster K du groupe B est donc probablement compris entre 2

et 5.

m‘H .u..-.'ll.', ”lmﬂ Rl uL.l JLLMLU ‘” ..mel‘ uL.J'Il IR

19 28 30 a3y 3?%;35*9 A

cluster) pour K =5 clusters pour le groupe A, pour le modéle locprior
Chaque individu est représenté par une ligne verticale séparée en K segments colorés de longueurs
proportionnelles a I’appartenance estimée de I’individu au cluster k. Rouge : individus assignés A, Vert :
individus assignés B, les numéros en abscisse représentent les différentes populations échantillonnées.
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luster our A) K =3 clusters et B) K= 5 clusters, pour le groupe B, pour le modéle LOCPRIOR

Chaque individu est représenté par une ligne verticale séparée en K segments colorés de longueurs
proportionnelles a I’appartenance estimée de I’individu au cluster k. Rouge : individus assignés A, Vert :
individus assignés B, les numéros en abscisse représentent les différentes populations échantillonnées.

Pour aucun des groupes inférés par STRUCTURE ou TESS nous n’avons pu faire le
lien entre la structuration génétique et une éventuelle structuration géographique. Autrement
dit, les différents clusters génétiques semblent étre répartis uniformément dans tous les sites
d’échantillonnages. Nous avons estimés les valeurs de r, un parametre permettant d’estimer la

quantité d’information portée par les localisations introduites dans le modéle LOCPRIOR.
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Elles ont toujours été bien supérieures a 1 pour toutes les itérations du modele, pour les

groupes A et B et pour tous les k testés. Ce résultat indique que la structure des populations

observée est indépendante de la localisation. Au sein des deux groupes, une proportion non

négligeable d’individus présente une proportion d’assignation assez importante a plusieurs

clusters, ce qui indique que 1’on aurait un niveau d’admixture assez haut au sein des groupes.
3 — Calculs d’indicateurs statistiques et tests

Les tests exacts de 1’équilibre d’Hardy-Weinberg pour les différents groupes étudiés
(Tab. 3) ont révélés que ni la population totale (A+B), ni les groupes A et B pris séparément
ne suivent 1’équilibre de Hardy-Weinberg. En effet, Les probabilités obtenues par le test sont
toutes tres faibles voir égales a 0 et sont hautement significatives pour tous les marqueurs et
pour toutes les populations.

Globalement, les Rhois sont positifs pour tous les locus et toutes les populations (Tab.
3), ce qui confirme que les écarts a 1’équilibre de HW décrits plus haut seraient dus a un
déficit d’hétérozygotes dans la population totale (A+B), le groupe A et le groupe B.

La population totale (A+B) se caractérise aussi par une différenciation entre les
populations assez forte (Rhost = 39,47%) mais surtout par une trés forte différenciation
génétique entre individus au sein des sous-populations (Rhois = 56,25%) et au sein de la
population totale prise dans son ensemble (Rhoit = 73,52%).

Au sein du groupe A, la différenciation entre les populations est trés faible (Rhost
=1,32%), bien que la différenciation entre les individus au sein des sous-populations et au sein
de la population totale soient assez hautes et trés proches (Rhois = 35,11% et Rhoit =
35,97%). Pour le groupe B, la différenciation entre les populations est trés faible (Rhost
=0,79%), bien que la différenciation entre les individus au sein des sous-populations et au sein
de la population totale soient assez hautes et proches (Rhois = 45,90% et Rhoit = 46,33%)).
Les résultats des tests exact de Hardy-Weinberg et les Rho-statistiques calculées par locus

pour toutes les populations sont décrits dans I’ Annexes 7.

Groupe Test exact de Hardy - Weinberg Rho-statistiques
Chi2 Df Proba Rhois Rhost Fhoit
AB | >35828118 | 670 Hi'gt[‘} {i‘l'f" 0.5625 0.3947 0.7352
High. Sign
A >140350s2 | 380 | 5o 03511 0.0132 0.3597
B > 17713262 | 460 HEE“D cﬁ']g“ 0.4590 0.0079 0.4633

Tableau 3 : Tableau des résultats pour tout les locus et toutes les populations du test exact de Hardy-Weinberg

(test probabilité) et des Rho-statistiques pour la population totale AB (noir), A (rouge) et B (vert).
Df = degré de liberté ; Proba = probabilité
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Les résultats des tests de Mantel (tests d’isolement par la distance) entre populations
pour les différents groupes étudiés sont détaillés dans I’Annexe 8. Ils montrent que 1’on a une
pente et donc une corrélation positive entre la matrice des distances génétiques et celle des
distances géographiques pour la population totale AB et le groupe B. Il y aurait donc un
isolement par la distance des différentes populations de ces deux groupes. Cependant, cet
isolement par la distance disparait pour le groupe B quand les échantillons hors France sont
retirés. A I’échelle frangaise, il n’y a pas non plus d’IBD au sein du groupe A.

La diversité génétique des groupes A et B, reflétée par le calcul de la richesse allélique
et la richesse allélique privée de chacun des groupes est présentée dans le tableau 4. Le groupe
A possede plus de loci (5/8) avec une plus grande richesse allélique que B. Mais en moyenne
le groupe B a une plus grande richesse allélique que le groupe A (22,63 vs 20 42). La méme

tendance est observable pour la richesse allélique privée (8,82 pour B vs 6,62 pour A).

Groupe ;‘;r]“i‘: Cp6_115|Cp5_45 |Cp6_144|Cp4_127| Cp5_43 | Cp6_15 [Cp6_129|Cp4_108

RA | A 2042 | 10.7269 | 10.6128 | 35.777 | 20.5961 | 29.1785 | 29.9544 | 8.5964 | 17.9570
B 2263 | 900 | 700 | 2500 | 39.00 | 1900 | 44.00 | 800 | 30.00

RA | A 6.62 | 3.7432 | 4.6148 | 11.8039 | 28716 |16.58051| 6.6148 | 2.7411 | 3.9816
privie| B 8.82 | 20163 | 1.0021 | 10269 | 21.2755 | 6.4016 |20.6604| 2.1447 | 16.0246

Tableau 4 : Tableau de la richesse allélique (RA) et de la richesse alléligue privée (RA privée) des groupes A et B
calculée par raréfaction

2 — Reconstruction des scénarios évolutifs : analyses ABC

Le résumé des résultats de I’analyse ABC est présenté dans le tableau 5 et le détail des
différents tests et différentes étapes sont présentés en Annexe 9.

Etape 1 : les résultats montrent une date de divergence entre A et B treés ancienne,
estimée entre 40 et 50 Ma (Eocéne). Ce résultat correspond au scénario 6 testé dans ’ABC
(Annexe 5), inféré par 55% des réplicas avec une probabilité a postériori de 0,6439.
Cependant, il est possible que la date de divergence soit un peu plus ancienne : 35% des tests
ont inféré une date >50Ma. Néanmoins, avec 95% des réplicas inférant une date de
divergence >40Ma, il est trés probable que la date de divergence de A et B est plus ancienne
que 40 Ma.

Etape 2 : 55% des réplicas montrent que A et B partagent un ancétre commun (scénario
1) avec une probabilité a posteriori de 0,7039. Mais 30% des réplicats indiquent que A serait
I’espéce ancestrale et que B aurait dérivé de A (scénario 2). Il est donc difficile de trancher

entre I’une et I’autre des hypotheses.
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Etape 3 : les résultats indiquent que les populations francaises ont subit une expansion
aprés la date de divergence avant de rétrécir a des dates plus récentes (81,82% des réplicas
avec une probabilité a posteriori de 0,5554 pour A et 100% des réplicas avec une probabilité a
posteriori de 0,6967 pour B), ce qui correspond dans ces tests au scénario 7 (Annexe 5). Le
postérior de la date de rétrécissement étant < SMa dans 100 % des cas, nous avons essay¢ de
caractériser le type de rétrécissement (rétrécissement simple ou bottleneck) et sa date plus
précise dans 1’étape 4.

Etape 4 : les résultats sont différents entre les populations A et B. Les tests réalisés sur
les individus B ont inféré un rétrécissement simple (et non pas un bottleneck) il y a 16.000 ans
ou plus récemment (scénario 4) dans 85,72% des replicas avec une probabilité a posteriori de
0,4998. Les résultats obtenus avec les populations A sont plus difficiles a interpréter : le
scénario 4 et 3 (bottleneck pré glaciation (entre 3 et 10 Ma) puis expansion) sont inférés a
égalité par 33% des réplicas.

Etape 5 : les résultats des analyses sur le sens d’expansion des populations en Europe
indique que la zone d’origine de C. pruni serait ce que 1’on appelle aujourd’hui la France. Les
populations A et B auraient ensuite divergé indépendamment a I’ouest (en Espagne) pour les
A et a I’est (en Europe centrale, de 1’ouest et dans les Balkans) pour les B (95,82% des
réplicas inférant le scénario 3 ou 4). Par contre, il n’est pas possible de distinguer plus
précisément lequel du scénario 3 (divergence des A entre la France et Espagne avant celle des
B entre la France et I’est de ’Europe) ou du scénario 4, inverse, est le bon. Le scénario 3 est
celui le plus inféré avec 54,16% des réplicas et une probabilité a posteriori de 0,8093 mais le
scénario 4 est inféré dans 41,66% des cas.

Pour préciser nos analyses, nous avons réalis€¢ une étape complémentaire, dans lequel
nous avons refait les mémes tests que dans 1’étape 5, avec les méme scénarios, mais écrits de
maniére différente. Cette fois-ci, nous n’avons pas précisé la divergence entre A et B dans le
scénario. Ainsi, les populations sont écrites comme divergeant des populations frangaises en
mélange (A et B non dissociés) (5bis). Le scénario 3 est alors ressorti comme le vainqueur
(75% des réplicas le choisissent avec une probabilité a postériori moyenne de 0,9182). Nous
sommes ainsi plus confiants sur le fait que le scénario 3 serait le plus probable. Cependant, les
tests 5 et Sbis ne permettent pas d’estimer les paramétres du modéles. Aussi, il n’a pas été
possible de préciser les dates de divergences des populations d’Espagne et d’Europe de 1’Est

avec la population francaise d’origine.
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PO B PER | % dunombre de S
¢ nombre de R e Z moyenne du : d Lr A ik second seénario gagnant et
étape TREE scénanio sélectionné i . .| (régression |fois od le scénano 3
seénarios scénario (régression X £ pourcentage
i logistique) est gagnant
logistique)
6 : divergence A-B entre 40 et 50 " , T : divergence entre 50 et 100
1 7 Ma 0,6439 0,6413 55,00 % Ma (35%)
2 4 1 : A et B descendent d’un ancétre 0.7039 0.5907 5500 2 : B descend de A, 'espéce
% commun i % : ol ancestrale (30%)
T e T T T 5 : expansion aprés la
3 groupe A 10 e S o S 0,5554 0,773 B1,82% divergence puis constant
puis rétrécissement (18.18%)
3 groupe B 10 1 SAIEIA GNES G (RYEIE o 0,6927 0,578 100,00 % X (0%)
puis rétrécissement
4 : rétrécissement anthropique 3 : bottleneck pré-glaciation (3
o 5 5 s A 15 Tee e ]
4 groupe A [ (16.000 ans & maintenant) 0,4367 0,756 33,00 % a 10Ma) }'::I;I;O:_,L.’(pdnhl{]n
A b brobite 3 : bottleneck pré-glaciation (3
4 groupe B 6 -IEHGLIBSOMIENT QIR OIS 0,4998 0,591 85,72 % & 10Ma) puis réexpansion
(16.000 ans 4 maintenant) (14.28 %)
. Sl 4 : population francaise =
el ' rigios o ghecgmoce popeiltion ocigion o
2 4 P F. e g R “g : 0,8093 0,178 54,16 % divergence des populations
des p-npul_dmmh L‘.\pdgnu]u puis balkaniques puis espagnoles
balkaniques indépendantes indépendantes (41,66%)
. i e 2 : Population Espagnole =
T g popultion d'erigine o
Shis 4 Popt i T e B 0,9182 0,299 75,00 % divergence des populations
des popu |.=ﬂlnl'lh L‘spdgnu]u puis frangaises puis balkaniques &
balkaniques indépendantes partir des frangaises (20,8%)

Tableau 5 : Tableau des résultats de 1’analyse ABC. Proba. Post = probabilité a postériori ; P.E.R : Erreur
Prédictive a Postériori moyenne

3 — Analyses phylogénétiques

Les arbres phylogénétiques des séquences des génes COI-t et ITS2 utilisées dans les
analyses précédentes (réseaux d’haplotypes, haplotypes privés, analyses ABC) sont présentés
en figure 10 et 11.

Pour le géne COI-t (Fig. 10A), les haplotypes des individus A d’Espagne sont tous
regroupés sur la branche (4) de I’arbre, celle ayant accumulée le plus de mutations par site.
Ces haplotypes espagnols sont apparentés a des haplotypes francais. Les échantillons trouvés
en Italie et en Suisse sont associés a deux des haplotypes (A1l et A2) le plus souvent observés,
notamment en France et plus rarement en Espagne. Ces haplotypes (Al et A2) avec les
haplotypes frangais A7 et A8 semblent étre les haplotypes ancestraux alors que les haplotypes
trouvés majoritairement en Espagne et en France (branche 5) sont plus dérivés pour le géne
COI-t et les individus A. Pour le géne ITS2 chez les individus A (Fig. 10B), on retrouve
encore une fois que les haplotypes retrouvés en Espagne (A, Al, A2, A4 & A7) sont plus
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souvent dérivés que les haplotypes frangais (A3, AS, A6). Cependant pour le géne ITS2
I’algorithme a eu du mal a dissocier les différents haplotypes par manque de variabilité des

séquences. Il est donc difficile ici d’interpréter cet arbre.

A ) Haplotype AB : 1 seq : france

Haplotype A2 : 8 seq : . 0.
@\ France + ltalie+ Suisse Tree:acale; 0.001

® Haplotype A7 : 1 seq : France

Haplotype A1 : 31 seq : France +
ltalie + Suisse + Espagne

4) Haplotype A3 : 2 seq :
— | France + Espagne

5
| Haplotypes A11
| 2 seq : France + Espagne

Haplotype A4 : 1 seq : France
Haplotype A5 : 1 seq : France

Haplotype A10 : 1 seq : France
Haplotype A9 : 1 seq : France

Haplotype A14 : 1 seq : Espagne

Haplotypes A, A6, AQ et A13 : 162 seq :
France + Espagne

B M Haplotypes A5 et A6 : 8 seq :
France

Tree scale: 0,001 ——MM

Haplotype A2 : 39 seq France
+ 1 seq Espagne

@) |

Haplotype A : 186 seq :
France + Espagne

3) J Haplotype A4 : 8 seq :
w France + Espagne

Haplotype A3 : 11 seq :
France

@

Haplotype A7 :
1 seq : France
q Haplotype A1 : 85 seq :

France + Espagne

Figure 10 : A) Arbre phylogénétique des 212 séquences du géne COI-t étudiées pour les individus A & B)

Arbre phylogénétique des 339 séquences du géne ITS2 étudiées pour les individus A Les triangles
correspondent aux regroupements de plusieurs séquences, la taille du triangle est proportionnel au nombre de

séquence de la branche. Les haplotypes correspondant et le nombre de séquences ainsi que leur origines
éographiques sont indiqués pour chaque branche. La longueur de branche représente le temps évolutif entre

deux nceuds (mutation/site)

Pour le groupe B, les haplotypes du géne COI-t retrouvés sur toute ’aire de répartition
semblent tous trés proches génétiquement entre eux, la trés grande majorit¢ des haplotypes
présentant la méme quantité¢ de mutations par site (Fig. 11A). Cependant 1’haplotype B, de
loin le plus répandu, semble présenter moins de mutations par site que les autres. Cela indique
que les autres haplotypes sont dérivés de 1’haplotype B, qui serait I’haplotype ancestral. Cet
haplotype se retrouvant sur toute l’aire de répartition de 1’espeéce B, il est cependant

impossible de conclure sur la zone géographique ancestrale pour le géene COI-t de I’espece B.
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Pour le geéne ITS2 des individus B (Fig. 11B), les haplotypes se trouvant a gauche de I’arbre
et donc les moins dérivés sont des haplotypes échantillonnés en France, Italie et Espagne, et
donc a I’extrémité ouest de 1’aire de répartition du groupe B. Les haplotypes échantillonnés en
Serbie, eux, présentent un plus grand nombre de mutations par site et semblent donc étre les

haplotypes les plus dérivés.

Tree scale: 0.001 + . y
A Haplotype B29 : 1 seq Turquie ;

Haplotype B4 : 4 seq : France + Hongrie + Turquie + Suisse

Haplotype B + B18 : 268 seq : France + Italie + Suisse + Bosnie + Corse + ALlemagne +

Serbie + Turquie + Autriche + Hongrie + Macédoine + Pays-bas Haplotype B23 - 1 seq France

Haplotype B1 : 13 seq : France + Serbie + ltalie + Corse + Macédoine
Haplotype B17 : 1 seq Turguie
Haplotype B6 : 2 seq Autriche + Hongrie

Haplotype B19 : 1 seq France )
Haplotype B27 : 1 seq Serhie

Haplotype BB : 2 seq Pays-bas

Haplotype B20 : 1 seq France
Haplotype B10 : 2 seq : France + Turquie

Haplotype B21 : 1 seq France
Haplotype B22 : 2 seq France
Haplotype B11 : 1 seq France
Haplotype B2 : 6 seq France + Corse

Haplotype B24 : 1 seg France
Haplotype B25 : 1 seg France
Haplotype B26 : 2 seq France
Haplotype B28 : 2 seq Turquie
Haplotype B3 : 5 seq : Turquie + France
Haplotype B30 : 1 seq Turquie
Haplotype B31 : 1 seq France

Haplotype B7 : 2 seq France
Haplotype B32 : 1 seq France
Haplotype B33 : 1 seq Allemagne

Haplotype B9 : 2 seq Turquie

Haplotype B24 : 3 seq Turquie + Suisse

Haplotype B15 : 1 seq Corse
Haplotype B16 : 1 seq Corse
Haplotype B12 : 1 seq France
Haplotype B14 : 1 seq France
Haplotype B13 : 1 seq France

B Tree scale: 0.01 + |

Haplotype B8 : 2 seq : France

Haplotype B1: 87 seq :
fy| France + Espagne + ltalie
‘ ‘ Haplotype B9 : 2 seq : France

Haplotype B10 : 1 seq : France
Haplotype B3 : 11 seq :
France + Serbie
| Haplotype BS + B11 :
L ‘ 8 seq : France + Espagne

Haplotype B2 : 20 seq :
France + Espagne + ltalie

Haplotype B : 294 seq : France +
Serbie + ltalie + Espagne

| Haplotype B7 : 3 seq : France

Haplotype B4 : 9 seq : France

Haplotype B6 : 8 seq :
France + ltalie

Figure 11 : A) Arbre phylogénétique des 332 séquences du géne COI-t étudiées pour les individus B & B)

Arbre phylogénétique des 444 séquences du géne ITS2 étudiées pour les individus B.
Les triangles représentent des regroupements de plusieurs séquences, la taille du triangle est proportionnel au
nombre de séquence de la branche. Les haplotypes correspondant et le nombre de séquences ainsi que leur
origines géographiques sont indiqués pour chaque branche. La longueur de branche représente le temps évolutif

entre deux nceuds (mutation/site)
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IV - Discussion

C. pruni : deux groupes génétiques tres différenciés a l’échelle de I’Europe

L’objectif premier de cette étude était de confirmer la séparation de C. pruni en deux
especes cryptiques a I’échelle de 1’aire de distribution connue (Sauvion et al., 2021), et ainsi
confirmer les résultats antérieurs produits a plus petite échelle (Marie-Jeanne et al. 2020).

Deux groupes (A et B) sont bien distingués génétiquement quelles que soient les
approches utilisées (réseaux d’haplotypes, analyse multivariée, clustering bayésien) et le type
de marqueurs analysés (genes COI-t, ITS2, microsatellites).

Les calculs de divers indicateurs statistiques appuient aussi ce point. Par exemple, les
valeurs du D de Tajima calculées pour la population totale pour les génes COI-t et ITS2 sont
positives et significatives, ce qui indique un exceés de mutations a fréquences intermédiaires
(=manque d’alleles rares). Cela peut résulter soit d’une sélection balancée, soit d’une
contraction de population soudaine ou encore d’un Effet Wahlund (Wahlund 1928), hypothése
que ’on privilégiera ici (nous savons que nous avons deux populations en sympatrie dans
plusieurs sites d’échantillonnage (Annexe2)). Cette derni¢re est appuyée par le fait que la
population totale ne suit pas I’équilibre de Hardy-Weinberg (déficit d’hétérozygotes).

La distance génétique entre les groupes A et B explique 1’essentiel de la différentiation
génétique observée dans la population totale et le fait que 1’on ai pas, ou peu, de sous
structuration géographique des groupes A et B. En effet, les Rho-statistiques montrent une
assez forte différenciation entre les populations lorsque que 1’on considére la population
totale, mais une différenciation entre les individus au sein des sous-populations plus
importante, et une différenciation entre les individus au sein de la population totale encore
plus grande (Rhoit > Rhois > Rhost). De plus, le déficit d’hétérozygotes s’estompe et la
différenciation entre les population (Rhost) disparait presque totalement lorsqu’on sépare les
groupes A et B.

De plus, la population totale ne présente pas d’admixture entre les groupes et les
fréquences alléliques ne sont pas corrélées. En effet, les simulations utilisant des modeles
avec et sans admixture de STRUCTURE et TESS et avec et sans fréquences alléliques
corrélées de STRUCTURE donnent des résultats similaires. Cela confirme le fort isolement
reproducteur et I’absence de flux de genes entre A et B qui avait été étudié a 1’échelle du sud

de la France (Peccoud et al. 2018), mais cette fois-ci a plus grande échelle.
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Ainsi, au vu des résultats des différentes analyses, nous pouvons confirmer que le
complexe C. pruni est divisé en deux et uniquement deux groupes tres différents
génétiquement a I’échelle du paléarctique ouest. Ces deux groupes ont le méme cycle
biologique a ceci prés que les individus A semblent préférés les pins et les B les épicéas ou
sapins comme plante refuge. Un seul critere morphologique trés tenu permet de distinguer les
males A et B et les femelles des deux groupes sont indistinguables (Sauvion, Con. Pers). Tous
ces ¢léments indiquent que nous avons a faire a deux especes cryptiques (Struck et al. 2018;

Jorger et al. 2013; FiSer et al. 2018).

Structuration intra-spécifique ?

Les analyses de structuration des populations au sein des groupes A et B permettent de
préciser le processus de spéciation hypothétique en cours au sein de ces groupes.

Plusieurs clusters se distinguent au sein des groupes A et B quelles que soient les
approches utilisées (réseaux d’haplotypes, analyses multivariées, clustering bayésien) et le
type de marqueurs analysés (génes COI-t, ITS2, microsatellites). Mais, les individus au sein
des groupes semblent malgré tout génétiquement assez proches entre eux. L’analyse DAPC
révele I’existence de plusieurs groupes d’individus se différenciant de la grande majorité dans
les groupes A et B. Mais ce résultat est treés li¢ au poids de deux marqueurs microsatellites
(Cp129 & Cp45) qui influencent fortement la définition des axes de la DAPC. Nous éviterons
donc de surinterpréter ces résultats. Les analyses de clustering bayésien sur STRUCTURE et
TESS distinguent également des clusters au sein des groupes A et B, mais pas le méme
nombre (STRUCTURE : 5 clusters pour le groupe A et 3 a 5 pour B vs TESS : 2 ou 3 clusters
au sein des groupes A et B). Les groupes A et B ne suivent pas non plus I’équilibre de Hardy-
Weinberg (déficit d’hétérozygotes), I’hypothése d’un effet Wahlund (Wahlund 1928)
confirmerait donc une structuration des groupes A et B. Les différenciation entre les individus
au sein des sous-populations (Rhois) et au sein de la population totale (Rhoit) tres fortes pour
les groupes A et B vont également dans le sens de 1’existence de clusters génétiques au sein de
ces groupes.

La structuration génétique au sein des groupe A et B ne se retrouve pas au niveau
géographique. L’introduction d’informations spatiales n’influencent pas les analyses de
clustering bayésien réalisées avec STRUCTURE et TESS, la structuration génétique interne
aux groupes A et B est donc indépendante de la localisation des individus. De méme, les

différents haplotypes des groupes A et B ne sont pas structurés géographiquement. Les Rho-
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statistiques montrent que des individus pourtant trés ¢éloignés géographiquement ne se
différencient pas ou trés peu au sein de chacun des groupes (Rhost faible & Rhois = Rhoit).
C’est par exemple le cas entre les psylles A du Nord et du Sud de la France.

Aussi, il n’y a pas d’isolement par la distance (IBD) des populations au sein du groupe
A. En revanche, un isolement est observé au sein du groupe B a I’échelle du paléarctique
ouest. A I’échelle de la France, cet IBD n’est plus observé au sein du groupe B.

Les individus des groupes A et B sont donc génétiquement proches entre eux, pour
autant il existe des clusters génétiques au sein de ces groupes. On ne retrouve pas cette
structuration a I’échelle géographique. Deux hypothéses peuvent expliquer ce phénomene :
soit il existe un grand flux de géne homogénéisant les différentes populations de ce groupe a
grande échelle spatiale (France), soit I’expansion de ces populations dans cette région a été
soudaine et récente, la totalité de la diversité de la population ancestrale se retrouvant donc de
maniére homogene a 1’échelle de la France. L’hypothése d’une spéciation en cours au sein de
I’espéce A semble peu probable du fait de la forte homogénéité génétique que nous observons
a I’échelle du territoire francais. L’espéce B est cependant répartie sur une aire géographique
plus étendue. L’IBD observé traduirait un processus de spéciation allopatrique en cours sur un

gradient Est-Ouest pour cette espece.

Histoire phylogéographique de C.pruni
Les analyses (ABC, analyses phylogénétiques, calcul d’indicateurs statistiques) nous

ont permis de reconstruire 1’histoire évolutive du complexe C. pruni (Fig. 13).

Les analyses ABC ont tout

AC : France

d’abord permis d’estimer, avec une
assez bonne certitude, la date de
divergence des deux espeéces A et B

comme datant d’il y a 40-50 Ma.

2. Divergence
pop Espagne

Cependant, nos résultats montrent qu’il

2 . Divergence
pop Est/Balkan

16.000 a

est possible que celle-ci soit encore un

peu plus ancienne.

Les espéces A et B ont France Espagne EU Est France

. . 5 A Figure 13 : schéma des scénarios évolutifs de C. pruni
p robablement dlverge d’un  ancétre inférés par ABC.EU Est = Europe de 1’Est. I’espéce A est

présentée en rouge et 1’espéce B en vert.

commun mais un second scénario n’est

pas a exclure : A pourrait étre I’espéce ancestrale et B aurait dérivé de A a la date de divergence.
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Ces résultats sont cohérents avec ceux des calculs de la richesse allélique privées (Tab. 4) qui
montrent que I’espeéce A présente plus de locus avec une plus grande richesse allélique privée
que B, mais que I’espece B présente plus de richesse allélique privée moyenne que A. Ici
aussi, ces résultats ne permettent pas de privilégier un scénario plutdt qu’un autre.

Les analyses ABC montrent également que les populations francaises de A et de B ont
subit une expansion apres la date de divergence avant de rétrécir a des dates plus récentes.
Pour les populations B, il semble que ce rétrécissement se soit opéré il y a 16.000 ans ou plus
récemment. En revanche, pour les populations A, les calculs ne permettent pas de dissocier un
scénario identique a B de celui d’un bottleneck pré-glaciation entre 3 et 10 Ma.

Enfin, les analyses montrent que la population ancestrale était localisée dans la zone
géographique que nous appelons aujourd’hui la France. Celle-ci aurait alors divergé : des
individus A auraient migré vers ’Espagne et, plus tard, des individus B auraient migré vers
I’Est. Il n’a pas été possible d’inférer les dates de divergence des populations d’Espagne et
des Balkans, le logiciel ayant échoué a estimer les paramétres du modéle pour les tests
effectués. Ces résultats sont cohérents avec ceux obtenus avec les réseaux d’haplotypes, les
calculs d’haplotypes privés, et les analyses phylogénétiques réalisées. En effet, les réseaux
d’haplotypes pour les deux génes (COI-t et ITS2) présentent plus d’haplotypes privés en
France que dans toutes les autres populations, et ce pour les deux espéce (Fig. 3 & 4).
Résultats confirmés par le calcul des haplotypes privés par raréfaction (Tab. 2). Les arbres
phylogénétiques des séquences des génes COI-t et ITS2 pour A et B (Fig. 10 & 11) vont
¢galement dans le sens de ces résultats. En effet, I’analyse des arbres obtenus pour I’espece A
et B montrent que les haplotypes trouvés en France, Italie et Suisse (et nord de 1’Espagne pour
I’espece B) seraient les haplotypes ancestraux et que les haplotypes trouvés en Espagne pour
I’espece A, et dans les Balkan (Serbie) pour I’espece B sont dérivés.

Nous avons noté que 1’arbre phylogénétique obtenu avec les séquences ITS2 présente
des résultats moins tranchés que 1’arbre de COI-t pour I’espéce A. Ces résultats sont
probablement dus au fait que les populations d’individus A échantillonnées en Espagne pour
ITS2 étaient trés proches de la frontiere francaise (région de Barcelone), et donc
probablement plus proches génétiquement des populations francaises que les populations
¢chantillonnées au Nord de I’Espagne pour le géne COI-t. Aussi, le géne COI-t semble moins

bien discriminer les populations que le géne ITS2 pour I’espece B (visible a la fois sur I’arbre

phylogénétique et le réseau d’haplotype). Nous pouvons poser I’hypothése que le géne COI-t

évolue plus lentement que le géne ITS2 chez I’espeéce B par rapport a ’espece A.
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Nous sommes conscient que certains de nos résultats doivent étre interprétés avec
prudence. Par exemple, certaines de nos erreurs prédictives a postériori sont assez hautes. De
plus, certains tests (5 et Sbis) n’ont pas été capables d’estimer les parameétres a postériori du
scénario, possiblement a cause du trop petit nombre de marqueurs utilisés (un seul geéne, ici
COI-t), du trop grand nombre de population utilisées dans les scénarios, ou d’une
combinaison de ces deux facteurs.

En effet, la clef d’une application fructueuse des méthodes ABC réside dans la capacité
des statistiques résumées a capturer les propriétés pertinentes des données. Ainsi, bien que les
analyses ABC ont le potentiel d’utiliser des modeles trés complexes, augmenter la complexité
du modele n’apportera pas d’informations supplémentaires si les données ne peuvent pas
supporter ce genre de complexité (Nielsen et al. 2009). De plus, I’estimation bayésienne de
parameétres peut étre compliquée pour des cas de plus de deux populations, ou a I’inverse,
améliorée par la combinaison de jeux de données avec des types marqueurs différents (par
exemple des microsatellites et des génes) (Wegmann et al. 2010). Ainsi, notre jeu de données
combinant des marqueurs variables (différentiation a I’échelle de 1’espece) et hypervariables
(différenciation a 1’échelle infra-spécifique), celui-ci était théoriquement trés bien adapté a
I’inférence d’histoires évolutives par des approches ABC. C’est d’ailleurs probablement cette
combinaison de marqueurs qui nous a permis de reconstruire cette histoire évolutive du
complexe C. pruni. Cependant, nous semblons tout de méme avoir atteint la limite de
résolution de nos données.

Pour compléter nos résultats dans le futur, I’idéal serait de compléter notre jeux de
données actuel en séquengant tous les individus du jeu de données pour tous les marqueurs.
Par exemple ici, les populations hors de France n’ont pas été séquencées pour les
microsatellites. L’ajout de plus de geénes et plus de marqueurs microsatellites augmenteraient
certainement beaucoup la résolution de nos analyses. Précisément dans ce but, 15 nouveaux
marqueurs microsatellites sont en cours de développement dans mon équipe d’accueil.

Enfin, on peut se poser la question du sens biologique de I’histoire évolutive que nous
avons mis en évidence pour le complexe cryptique de C. pruni. La date de divergence entre
les deux especes de C. pruni étant ancienne, nous nous trouverions face a un cas d’espéces
cryptiques en stase (par opposition a une divergence récente ou une convergence, autres cas
pouvant expliquer le manque de distinction morphologiques entre deux especes) telle que

décrite par Struck et al. (2018), également appelée hypothése de conservatisme de niche
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écologique ou de stase morphologique par FiSer et al. (2018). Sous cette hypothése, les
especes cryptiques maintiennent un haut degré de similarité morphologique sur des périodes
trés longue (ici 40-50Ma), plus longues que ce a quoi on devrait s’attendre par dérive
génétique. Ce phénoméne peut résulter d’'un manque de variation génétique, d’une forte
sélection stabilisante, de flux de geénes forts submergeant les adaptations locales, ou encore
d’effet pléiotropiques contraignant I’adaptation, ou d’une combinaison de ces facteurs (Struck
et al. 2018; Fiser et al. 2018). Plusieurs espéces cryptiques présentant ce phénoméene de stase
ont déja été décrites, comme chez les champignons Niphargus (Fiser et al., 2009.), ou des
amphidodes Leucothoie (Richards et al. 2012).

Une hypothése expliquant la cause de la divergence entre ces deux espéces serait celle
d’un saut d’hote. En effet, lors de la divergence des deux espéces de C. pruni il y a 40-50 Ma,
les Rosacés ont connu une forte diversification, a 1’origine notamment des Prunus (dont
certains hotes de C. pruni) (Shi et al. 2013; Liu et al. 2019; Li et al. 2021; Liu, 2019.). La date
de divergence de C. pruni est donc cohérente avec la date de diversification des Rosacés. Pour
vérifier 1’hypothése d’un saut d’hote, il serait intéressant de reconstruire un arbre
phylogénétique daté des Psyllinae, la famille de psylles a laquelle appartient C. pruni et

inféodée essentiellement aux Saules et Rosacées.
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Annexes :

e Annexe 1 : Tableau récapitulatif des données

nombre de  [nombre de|nombre de
pop localite groupe [ latitude |longitude | séquences |séquences|séquences
mucrosatellites*| ITS2 COl-t

|l |Larzac 439279 | 33117 62 37 0
2 |Coursegoules 43,79 291 12 17 11
2 |Coursegoules 43,79 291 5 7 0
3 |Ht Languedoc 3,3679 23016 5 B 0
3 |Ht Languedoc 33679 23016 9 14 0
4 |La Tieule 44 387 3,1243 28 23 0
4 |La Tieule 44 387 3,1243 2 4 0
5 |Montgame 46,7338 | 0,5102 ] 1 0
5 |Montgame 46,7338 | 0,5102 T 25 0
6 |Prades 42 6202 | 24356 11 13 0
6 |Prades 42 6202 | 24356 0 2 0
PradesLez 3,7049 3,8502 8 30 0
PradesLez 3,7049 38502 2 4 0
8 |[Torreilles 42 7414 2 985 9 13 7
8 |[Torreilles 42 7414 2 985 3 14 1
Fesche 44 6528 | 4,4443 T 9 5
Fesche 44 6528 | 44443 0 3 0
Bellac 46,1068 | 1,0794 2 3 0
Romette 44 581994| 6,106769 2 0 0
Romette 44 581994|6,106769 1 1 0
Udine 459235 | 9,5054 T 20 10
Cacak 43 8915 | 20,3502 12 9 3
MNeustadt 493502 | 81487 13 0 5
Hattonville 489924 | 57145 10 18 4
16 [Voullon 46,8257 | 1,9203 21 14 5
17 |Mirepoix 43 158472| 1 985042 5 1] 0
17  |Mirepoix 43 158472| 1 988042 12 3 0
18 |Angers 473556 | -0,5444 12 5 3
18 |Angers 47,3556 | -0.5444 ] 0 1
19 |sefra 44 8351 | 4,8911 18 16 0
19 |sefra 44 8351 | 4,8911 2 4 0
20 |Seysses 43 491 1,3193 T 8 6
21 Moia 41,8249 2,194 21 10 3
22 |San Pau 42 2577 | 23609 23 18 0
Col d Ares 42 3763 2472 19 16 0
Col d Ares 42 3763 2472 1 0 0
Col_de Jau 42 6881 | 22509 2 1 0
Col_de Jau 42 6881 | 2,2509 12 32 0
Lusignan 46,4303 | 01101 23 23 6
Aigoual 440292 | 3 4853 21 0 5
27 |Seranne 43 T84 | 3,5433 22 12 0
27 |Seranne 43 7884 | 3,5433 21 0 5
28 |Grabels 43 6598 | 3,8202 69 27 0
28 |Grabels 43 6598 | 3,8202 14 14 4
Levernois 470024 | 4,8472 18 5 5
Farcheville 48 4104 | 22889 13 11 4
Farcheville 48 4104 | 22889 6t 8 3
31 |Bouleternere 42 6586 | 25897 17 20 0
31 |Bouleternere 42 6586 | 25897 2 3 0
32 |Versailles 48 8453 | 2,0027 3 0 3

32



32 |Versailles 48,8453 | 2,0027 14 14 6
33 |Auxerre 47,8056 | 3,6232 21 28 3
34 |Monterniers 46.161694]4,623819 2 0 1
34 |Monterniers 46.161694]4,623819 6 3 0
35 |Col_Crie 46.206667]4,540336 1 1 1
35 _|Col_Crie 46,206667| 4,540336 20 5 0
Gramat 44,7408 | 18151 10 4 0
433274 | 57176 9 6 4
45615842 4 850328 1 0 0
45,615842|4,850328 8 6 1
43,5098 | 3.8468 5 7 0
43,5098 | 38468 6 13 1
Millau 44,1053 | 3,032 18 11 0
Millau 44,1053 | 3,032 1 1 0
46,3524 | 2,9896 16 21 5

453361 | 32774 1 1 2

453361 | 32774 9 10 0

45,803069]3.272247 9 8 0

41,7725 | 2,7593 0 5 5

41,7725 | 2,7593 0 18 0

44,5468 | 2,3052 0 4 2

Montagnac 43 4811 | 34675 0 3 5
Montagnac 43 4811 | 34675 0 4 5
43,1067 | 2,7447 0 3 6
43,1067 | 2,7447 0 3 5
42,4959 | 2,6683 0 3 5
42,5815 | 26174 0 0 5
43,5869 | 18487 0 9 5
Barthe 43,0786 | 0,4403 0 9 5
43,4457 | -0,7082 0 16 5
Ist Sever | 43,7809 | -0,5868 0 9 5
432419 | -1,3019 0 8 10
43,2419 | -1,3019 0 0 3
Camargue 43,0884 | 1,2881 0 8 5
Limoux 43,0559 | 21316 0 0 5
57 T 44,3294 | 5,1071 0 0 6
La Souterraine 46,2279 1,456 0 7 5
Cile_de Ré 46,187 | -1.405 0 3 3
46,187 | -1.405 0 1 1
46,9291 | 04274 0 0 5
48,0061 | 03579 0 0 5
47,8771 | 1,5647 0 3 9
47,8771 | 1,5647 0 1 4
44,9942 | -0,6072 0 0 10
Velesovice 49,1746 | 16,861 0 0 5

6 |Mrsinci 43,8042 | 20,4919 0 0 6
67 [Villenave d Omo 44,7764 | -0,5829 0 0 10
Villenave d_Omo 44,7764 | -0,5829 0 0 1
44,0124 | 31269 0 0 5
44,6603 | 6,6053 0 0 5
36,7026 | 33,9083 0 0 25
42,7941 | 2,6985 0 0 5
42,7941 | 2,6985 0 0 12
Almese 45,1167 | 7,3953 0 0 5
48,3155 | 16,3839 0 0 2
Bosnia 44,7667 | 17,1833 0 0 5
Bursa 40,1918 | 28,9854 0 0 10
40,0365 | 28,8964 0 0 6
39,8957 | 292218 0 0 2
36,6273 | 33,8741 0 0 2

79 |Ayvali 40,6206 | 42,0117 0 0 13
80 [Montrichard 47,301442]1,183114 0 0 7
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&1 |Ponti

82

Loeche

82

Loeche

83 |Rouen

Mantes la Jolie

84 |Mantes la Jolie

83

Langon

Biarritz

86
' |Santander

Quiroga
Venta de Banos
Alfaro

Meckenheim

97 |Beutenaken

[Vescovato? |
| 95 JPomaz |
]

44,5293 | 83125 0 0 8
46,380024| 7628834 ] 0 8
46,380024| 7,628834 ] 0 8
49,3045 | 1,1285 0 0 3
48,9861 1,6891 ] 0 3
48,9861 1,6891 ] 0 8
44,5024 | -0,2579 0 0 8
43,3627 | -1,5155 1] 0 8
43,344 | -3,8201 0 0 8
42,4761 | -7,3388 0 0 8
41,9333 | 45016 ] 0 8
42,1365 -1,78 ] 0 7
49,4022 | 82186 0 0 8
41,954917]|9,382633 ] 0 8
4253065 | 9,4806 1] 0 7
48,140198|-4,204939 0 0 8
47 651035| 19,03957 ] 0 8
4089666 | 21,14521 0 0 8
5077764 | 5856584 0 0 8

Tableau récapitulatif des données par groupe et population.
* nombre d’individus pour lequel on a les séquences des 8 marqueurs microsatellites

e Annexe 2 : Cartes de répartition des différents sites d’échantillonnage pour les

différentes marqueurs.
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Carte de la répartition des différents sites d’échantillonnages des données microsatellites
(Les points rouges représentent les populations pour lesquelles seuls des individus A ont été échantillonnés, les
points verts représentent celles pour lesquelles seuls des individus B ont été échantillonnés et les point noirs
représentent celles pour lesquelles des individus A et B ont été échantillonnés.)
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Romae ‘Italia

Carte de la répartition des différents sites d’échantillonnages des données ITS2
(Les points rouges représentent les populations pour lesquelles seuls des individus A ont été échantillonnés, les
points verts représentent celles pour lesquelles seuls des individus B ont été échantillonnés et les point noirs
représentent celles pour lesquelles des individus A et B ont été échantillonnés.)
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Carte de la répartition des différents sites d’échantillonnages des données COI-t

(Les points rouges représentent les populations pour lesquelles seuls des individus A ont été échantillonnés, les
points verts représentent celles pour lesquelles seuls des individus B ont été échantillonnés et les point noirs
représentent celles pour lesquelles des individus A et B ont été échantillonnés.)
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e Annexe 3 : Nombre Burnin, itérations, kmax et runs pour Structure et TESS

. Nombre
Burnin 2 : N
=i (phase S on} d::a'::
Logiciel Groupe testé - TR I\:éh-l:c Kmax )

A+B 10000 20000 2 20

A 10000 20000 3 50

AR LR B 10000 20000 5 50
A+B 10000 20000 De2al0 De 20 a 50
TESS A 10000 20000 De2ald | De20as30
= B 10000 20000 De2ald | De204as0

Tableau récapitulatifs des analyses de clustering bayésien réalisées sur STRUCTURE et TESS et des paramétres
associés entrés dans le logiciels

Pour toutes ces analyses, le Brunin (phase d’initialisation) et le nombre d’itérations (Number

of MCMC Reps after Burnin) sont fixés en suivant Francois et Durand (2010). On observe

que les modéles convergent rapidement, ce qui semble indiquer que ces valeurs sont

suffisantes.

e Annexe 4 : Statistiques résumées utilisées pour ’ABC

Microsatellites Séquences d”ADN (ITS2 ou COI)
= Nombres d’haplotypes

= Nombre de sites de ségragation
» Moyenne des différences par paire

Statistigues = Nombre moyen d’alléles = Vanance des différences par paire
résumeées * Diversité génétique moyenne * Sites ségrégeant priviés
pour = Moyenne des vanances de taille * Moyenne des nombres du nucléotide
un échantillon | + Moyenne des M de Garza- Williamson le plus rare aux sites de ségrégation

* Variance des nombres du nucléotide le plus rare au
site de ségrégation

= D de Tajima
= Nombre moyen d’alléles
Statistigues = Diversité génétique moyenne * Nombres d’haplotypes
résumées = Moyenne des vanances de taille = Nombre de sites de ségrégation
pour denx = Fst * Moyenne des différences par paires{W)
échantillons = Indice de Classification * Moyenne des différences par paire (B)
* Distances alléliques partagées + Fst (Hudson et al., 1992)

* Dhstance (dmp)2

Tableau récapitulatifs des statistiques résumées utilisées dans les analyses ABC.

On note que pour les tests sur une seule population avec microsatellites+1TS2, 12 statistiques
résumées sont utilisées, pour les tests sur 2 populations avec les mémes marqueurs, 24 sont

utilisées, et pour ceux a 4 populations pour COI-t seul, 62 sont utilisées
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e Annexe 5 : Méthodologie et détails des scénarios de ’ABC

Test 1 : date de divergence (7 scénarios)

divergence entre : 16.000 ans et 2.58 Ma (1), 3 et 10 Ma (2), 10 et 20 Ma (3), 20 et 30 Ma (4), 30 et 40 Ma
(5), 40 et 50 Ma (6) et 50 et 100 Ma (7)

Test 2 : mode de divergence
(3 scénarios)
ancétre commun divergent en A et B (1), A espéce
ancestrale et B divergeant de A avec bottleneck (2),

B esp ancestrale et A divergeant de B avec
bottleneck (3)

v

/ Test 3 : démographie aprés la \
divergence, population seule
(10 scénarios)

constante (1), expansion continue (2),
rétrécissement continu (3), bottleneck a la
divergence puis expansion (4), expansion puis
constante (5), rétrécissement puis constante (6),
expansion puis rétrécissement (7), rétrécissement

puis expansion (8), constante puis expansion (9),
constante puis rétrécissement (10)

‘

/ Test 4 : démographie récente, \

population seule (6 scénarios)

bottleneck-post glaciation (entre maintenant et
16.000 ans) puis expansion (1), bottleneck
glaciation (entre 16.000 a 2.58 Ma) puis
expansion (2), bottleneck pré-glaciation (entre 3
a 10 Ma) puis expansion (3), rétrécissement post-
glaciation (entre maintenant et 16.000 ans) (4),
rétrécissement glaciation (entre 16.000 a 2.58
Ma) (2), rétrécissement pré-glaciation (entre 3 a
\ 10 Ma) (3)

v

Test S et S bis : population d’origine et sens/date d’expansion (4 scénarios)
(5 : en incluant la date de divergence de A et B avec Espagne venant de A et Balkan venant de B ;
Sbis : sans inclure la date de divergence et avec la population francaise mélangée = A+B)

Balkan — France — Espagne (1), Espagne — France — Balkan (2), France — Espagne puis Balkan
indépendamment (3), France — Balkan puis Espagne indépendamment (4)

Schéma récapitulatif de la méthodologie et des différents tests et scénarios réalisés au sein des analyses ABC.
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e Annexe 6 : Priors des différents tests de ’ABC

Nom du

Etape Paramétres parsmitre distribution | Intervalle [min-max| Conditions
&upe 1 effectif efficace de la population NI+N2 Log-uniforme [20-100.000] z
ancestrale
] l:iTu:T'lfL‘fﬁC‘aUE de la population A NI Log-uniforme (10-50.000] .
aprés divergence
; effectif c:fll::fn:c .l.lc la population B N2 Log-uniforme [10-50.000] 2
aprés diverpence
: date de divergence testée de A& B tl Log-uniforme| [ 16.000-2.580.000] -
. date de diverpence testée de A & B 12 Log-uniforme| [3.000.000-10.000.000] -
date de divergence testée de A & B 3 Log-uniforme| [10.000.000-20.000.000] -
: date de divergence testéede A & B t4 Log-uniforme| [20.000.000-30.000.000] -
- date de diverpence testéede A & B t5 Log-uniforme| [30.000.000-40.000.000] -
- date de divergence testée de A& B th Log-uniforme| [40.000.000-50.000.000] -
date de divergence testée de A & B t7 Log-umiforme|[50.000.000-100.000.000 B
Etape 2 eftectif efficace de la population NI+N2 Log-uniforme [20-100.000] :
ancestrale du scl
effectif efficace de la population A N1, N3, N5 |Log-uniforme [10-50.000] -
. effectif efficace de la population B N2, N4, N6 |Log-uniforme [10-50.000] -
eftectif efficace pendant le bottleneck 1 e Ndb<N4&N3,
- aprés la divergence Ndb, N5b Log-uniforme [10-1.000] NSh<N5&NE
; date de divergence de A & B tdiv Log-uniforme| [30.000.000-65.000.000] -
i date de fin du bottleneck tl Log-uniforme [1-65.000.000] t1<tdiv
D <MNd<
NI, N2, N3, N4, N3<N2<NI, NI _h4 N5,
N5 N7 NB. N9 N8=<NI, N1<N9,
étape 3| effectifs efficaces de la population o oarl wia |Log-uniforme [10-50.000] N2b=N1&NI10,
NAL NI NES N4b<N1&N11, N12<N1
N13, N2b, Ndb AT
AN NI3=NI
effectif efficace de la population = s 2
pendant le bottleneck N6 Log-uniforme [10-100] Ne<NI1 & N7
date de divergence de A& B tdiv Log-uniforme| [30.000.000-65.000.000] -
: dates d’événements démographiques tc, te, tr, th Log-uniforme [1-65.000.000] tc, te, tr & th<tdiv
étape 4| effectifs efficaces de la population  |Navdiv, N1, Nexp|Log-uniforme [10-50.000] Nexp=Navdiv&NI
effectif efficace de la population o 3
= pendant le bottleneck N2 Log-uniforme [10-100] N2<Nexp&NI
. date de divergence de A& B tdiv Log-uniforme| [30.000.000-65.000.000] -
5 dates d’événements démographiques tl, tfl Log-uniforme [1-16.000] t1=tf1
. |dates d’événements démographiques t2, tf2 Log-uniforme| [3.000.000-10.000.000] g
. dates d’événements démographiques tg, tig Log-uniforme [16.000-2.580.000] tg=-tig
étape 5| cffectifs efficaces des populations | N1, N2, N3, N4 |Log-uniforme [10-50.000] -
N2a, N3a, Nda, N4a&N3b&N4c&N4d=
V)
. effectifs efficaces des populations TIQQ]IE, Eit ;11331 Log-uniforme [10-1.000] NZE&NIh‘;{E'LﬂN]d‘:
Nad N3, N3a<N1, N2b<N4
date de divergence de A& B tdiv Log-uniforme| [30.000.000-65.000.000] -
dates d’ événements démographiques | ta,b, tlab, t2ab, 1 Frme E ta,b<tla,b<t2a b<tdiv<t3
et de divergences t3a.b, tdab Log-muiforms [1-100.000.000] a,b<tdab
. dates d ¢vénements démographiques | ted, tle,d t2e.d, Log-uniforme [1-65.000.000] te.d<tle.d<<t2e d<tdiv
et de divergences t3c.d
*:;1]_’: effectifs efficaces des populations | NI, N2, N3  |Log-uniforme [10-50.000] .
1 The 2
. effectifs efficaces des populations Nfb‘ ;:23':1_]‘].:]"11". Log-uniforme [10-1.000] NEEibD"?lr:]II\E;T::NS
dates d’événements démographiques SRR “_"‘”‘L‘"‘ . : tabcd=tlabcd=t2abc
. et de divergences t2abed, Log-uniforme [1-100.000.000] d<3abed

P P
Tt

Tableau récapitulatifs des priors utilisés dans 1’analyse ABC pour les différentes étapes et de leur distribution. - =
pas de données

38



e Annexe 7 : Tests exacts de Hardy Weinberg, et Rho-statistiques, détails par locus

Locus | Groupe Chi2 Df Proba Rhois | Rhost Rhoit
AB =331.4809 | 82 |<=1.0le-31| 05467 | 0.1519 | -0.6155

Cpb_115 A =226.5947 | 50 |<255e-24| 05467 | 0.0232 0.4552
B 55.5346 54 | 0416697 | 05467 | -0.0155 | 0.5941

AB =314 2285 | 74 |=<235e-31| 01031 | 0.0473 0.1455

Cp5_45 A 64.6108 48 | 0.055017 | 0.0307 | 0.0127 0.0431
B 49 4848 28 | 0.007378 | 0.6557 | 0.0506 0.6731

AB =917.6987 | 86 |=<0.00e+00]| 08400 | 0.0756 0.8521

Cpb_144 A =564.6476 | 46 |=0.00e+00| 0.8853 | 0.0224 0.8879
B =356.6808 | 62 |<=55led3| 04680 | 0.0610 0.5004

AB =T792.3536 | 86 |=0.00e+00]| 08426 | 05815 0.9342
Cpd_127 A 24 3395 50 | 0999169 | -0.1015 | 0.0007 | -0.1023
B =T703.9771 66 |<0.00e+00| 08193 | 0.0024 0.8198

AR =649.6930 | 86 |=0.00e+00| 01603 | 0.0558 02072

Cp5_43 A =308.5435 | 48 |<9.73e-40| 02722 | 0.0439 0.3042
B 147 9446 62 552e-09 | 0.1090 | -0.0081 0.1018

AB =380.2536 | 86 |<1.2Be-38| 0.1970 | 02333 0.3843
Cpb_15 A = 66.7188 50 |=0.057034| -0.0025 | -0.0050 | -0.0075
B =218.1699 | 66 |<3.65e-18| 03138 | 0.0168 0.3253

AB 233 9806 524 4.42e-16 | 0.3620 | 0.0229 0.3766

Cpb_129 A 15.6427 38 | 0999501 | 0.0509 | 0.0032 0.0539
B 228 3937 56 1.10e-22 | 0.6748 | -0.0237 | 0.6671

AB =TRT.0020 | 86 |<0.00e+00]| 05058 | 01174 0.5639

Cpd_108 A =460 1875 | 50 |=<0.00e+00| 06308 | 00203 0.6382
B =2769084 | 66 |<122e-27| 04165 | 00271 0.4324

AB |=3582E8118| 670 | High. sign | 0.5625 | 03947 0.7352

All locus, A > 1403.5052| 380 | High. sign | 0.3511 | 0.0132 0.3597

All pop

B = 1771.3262| 460 | High. sign | 0.4590 | 0.0079 0.4633

Tableau des résultats par Locus. pour toutes les populations, du test exact de Hardy-Weinberg (test probabilité) et

des Rho-statistiques pour la population totale AB (noir), A (rouge) et B (vert).
Df = degré de liberté ; Proba = probabilité

e Annexe 8 : Tests de Mantel, isolation par la distance (IBD)

. Pricorrélation = corrélation <
Population Intercept (a) Pente (b) n:um'_r'{latiun observée) ﬂ:u:Eatinn observée)
AB 0,071162 00123314 | 0 sous I'hypothése nulle | 1 sous 'hypothése nulle
A 0,00612135 -0,004784 0,76 0,24
B (totaux) | -0,000401078 | 0,000997877 | 0 sous I’hypothése nulle | 1 sous 'hypothése nulle
B (France) 0,00546009 | -0,00419607 0,772 0,228

Tableau des résultats des tests de Mantel (IBD) pour les différents groupes étudiés. [’intercept a et la
pente b donnent une courbe de la forme Fst/(1-Fst) = a+b In(distance). Les deux Probabilités du

tableau sont unilatérales et résultent du test de Mantel pour 1000 permutations. Pr = probabilité
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e Annexe 9 : Détails des tests de choix de scénarios dans DIYABC

Les tableaux suivants donnent la probabilité a postériori de chaque scénario

(colonnes) pour chaque population testée (lignes), ainsi que son minimum et

maximum dans les différents jeux de données inférés. Le code couleur suit la

légende suivante :

Tests de I’étape 1 : date de divergence de C. pruni

|- scénario gagnant

IR - scénario sous 5%

: scénano sous

10%
inutilisable

Scénarios / pop| 1 — 16.000 a 2. 58Ma
28

3

2

39
1&25
19 & 15
21&24

23 & 33
30
1&15

1&24
1 & 33
19 & 25
19 & 24
19 & 33
21 & 25
21 & 15
21 & 33
23 & 25

23& 15

23 & 24

2-3Maal0Ma | 3-10Maa20Ma | 4-20Maa30Ma | 5-30Maad40Ma | 6—40MaaS0Ma | 7-50Maa 100Ma
0.1080 T 0.0613 07921
.0000,0.2391 0. 0.1 6 .97
0.1198 0.5315 02567 0.0804
0.0000,0 8186 1 8808 0.0000,0.6501 0. :
090
0.6411 0.2840
[0.4009,0.881 0.0440,0.5241
0.1066 0.2623 ~ 0.6007
.0000,0.2383 0.0115,0.5132 13187,0.
02922 0.1753 05044
0.0000,0.7058 [0.0000,0.7433] [0.1378,0.8709]
0.0670 0.3103 0.1359 0.1303 f 03286
(X 0.334 0.0000,0 6695 0.0000,0.3903 0.0000,0.5099 0.
e
0.3337 0.0999 05123
0.0000,0.7341 0.3063 .1102,0.914;
02624 0.1149 05241 | 0.0780
0.0327,0.4921 0.0000.,0.2400 _[0.2647,0.7836] [0.0000,0.18650]
03198 03712 0.2463
0.0017,0.6378 - 95?9 6844] [0.0000.,0.5497]
0.0633 0.2853
.0000,0.1981 .MTJ 9458 0.0000,0.6177
0.1548 0.7543
[0.0000,1.0000] [0.45‘!13 1.0000]
0.0894 0.1273 0.7460
0000,1.0000 0.0000,1.0000 i
0.1205 0.0794 0.2206 02908 02887
0.0000,0.3667 .0000,0.3084 0.0000,0.5726 [0.0000,0.6969] [0.0000,0.6949]
0.0939 0.2400 0.5715
0000,0.5706 0.0000,0.8582 .1888,0.954;
0.0893 08694
.0000,0.2438 47,1004
08862 0.0717
7183, 1. 0000
09276
|8158.1
0.0676 03974 04674
L0000,0.4311 [0.0000,0.8168] | [0.0402.0.8945]
Tests de I’étape 2 : mode de divergence de C. pruni
Scénarios / pop) 1-AC 2-Bvientde A | 3-AvientdeB
25 0.8140 0.0605 0.1255
[0.6637,0.9643 mm.n 6984] 0.0000,0.8222
0.1861 08060
3 [0.0062.0.3660] | [0.6192,04
2 0.1276 : 06059 0.2663
[0.0000,0.5843] | [0.2943.0.9175] | [0.0322,0.5008
o 09224 0.0671
[0.8362,1.0000] | [0.0000,0.1482]
1 & 25 ~ 0.6811 0.1035 0.2154
m—ns,m [0.0056,0.2014] 0.0245.0.4062
19 & 15 : a2y
[O.ml.m [0.0000,0.1688]
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19 & 15 L T 0.0627
[0.8208.1.0000) | [0.0000,0.1688]
21 & 24 05094 “0.0549 0.4357
[0.3184,0.7003] | [0.0000,0.2398] [0.2241 0.6474]
23 &33 05753

0.1644

L& IS 0.53180.9029] | [0.0152,0212] | [0.0141,0.3147]
1824 D 0.7429 0.1027 0.1544
5 W%M [0.0000,0.6391]
——— 04573 0.4366 0.0861
3125 1] | [0.3037,0.6094 0.0000,0.2084
19 & 25 a‘l
0.4710 0.1965 0.3325
e 0.5 0.1311,0.2618 0.2553,0.4008
19 & 33 S o
0.2350 0.143
S [0.0000,0.6118] 0.0000,0.3388
21415 L0000
21 & 33 o e
0.1065 06794 0.2141
BE | 100000,07025] | [03814,09775] | [0.0000,04339]
23 & 15 0495 0.1409 0.3626
_ [0.3656,0.6274] | [0.0217,0.2601] [0.2004,0.5248]
21 & 24 0.2564 0.1659 05777
[0.0324.,0.4804 [0.0043.0.3275] [0.4489.0.7064]

Tests de I’étape 3 : scénarios démographiques sur les populations francaises

. _ 2- i 3 — rétréci IR 5— ion puis | 6— i T- ion puis |8 — i pui§ 9—constantpuis | 10— constant puis
—— — = continue i 4 constant puis constant 1 expansion expansion rétrécissement
n A 0.1690 0.1469 0.1725 0.0783 02103 0.0887
[0.1045,0.2336] [0.0925,0.2014] 6 ).1175,0 [0.1472,0.2735] 0.0401,0.13
28 A 0.1554 02437 02657 0.1333 0.0932
0.0000,0.4413 0.0000,0.5726 0.0000,0.5811 848 0.0000,0.4689 [0.0000,0.3271
N 0.2523
3 0.2212,0.2835
0.2340
z . 0.2102,0.2577
03230
3 “ 68 0.2629.0.3831
1 A 79 0.1874
0.6180,0.8978 0.0513,0.3236
T I PR P Cusbigion | oudini |ssbtsios | ol
[0.0716,0.1111] 0.0876,0.1293 0.0394,0.0748 0.1082,0.1523 0.2008,0.2526 0.1305,0.1811 [0.0508,0.08 0.0836,0.1170
21 A 0.0500 0.0723 0.1518 02695 0.1788 0.0516 0.1255
0.0221,0.0779] 0.0401,0.104 0.1028,0.2008 0.2084,0.3306 0.1240,0.2336 0.0224,0.0808 0.0845,0.1664
n 0.6988 02351
) 0.6372,0.7604 0.1754,0.2948
30 A 0.0704 0.5683 02661
0.0419,0.0989 0.5181,0.6184 0.2186,0.3137
0.5755 03272
e A 0.4414,0.709 | [0.1952.04592
0.7151 0.2099
— = 0.6760,0.754 0.1741,0.2456
0.5430 0.1687
- B .0 6 0.1137,0.2237,
0.7220 0.1879
. e 0.1580,0.2178]
B 07586 0.2069
3 0.1808,0.2330
39 B 0.7578 0.2005
0.7274,0.7882 0.1721,0.2289]
0.7531 02164
- e 0.1941,0. 2386
0.1908
24 = 0.1382,0.2434)
0.0000,0.1703 0.0000.0.2367 6 0.0656,0.2127,
30 B
0.1981
= B 0.1593,0.2369/
0.1662
® B 0.1335,0.1990]
0.2251
& B 0.1462,0.3040/
0.2149
L 8 0.5659,0.6671 0.1741,0.2556/
41 B 07156 01866
0.6797.0.751. 0.1553,0.2178]
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Tests de I’étape 4 : précisions des scénarios démographiques sur les populations

francaises
1 - bottleneck 2 —bottleneck 3 —bottleneck pré-
Sosnarios / E anthropique (16.000| glaciation (16.000 4 | glaciation (3Maa | 4 - rétrécissement | 5— rétrécissement | 6 — rétrécissement
£3.00D p 4 maintenant) puis 2.58Ma) puis 10Ma) puis anthropique glaciation pré-glaciation
expansion expansion expansion
4 A 0.2004 0.1975
0).1408 0.2599 0.1326 02625
28 A
0.4212
; A
2 A 02072 0.1676
[0.1602,0.2542] [0.0890,0.1994] [0.1234,02118]
= - 0.1010 0.0849 0.5568 0.0781 0.0856
0.0963,0.1058 0895 0890,0.0983 0.5485 0738,0.0823 0.0809.,0.0903
1 A
19 A 03177 0.2920 0.1140 0.0824 0.1939
12232,0.4122) [0.2080.0.3760] [0.0308.,0.1972] [0.0141,0.1507] [0.1139,0.2738]
21 A 02700 _ 0,3443 0.1180 0.1250 0.1427
[0.1963.,0.3436] [0.2661,0.4225) [0.0307.0.2053] [0.0616,0.1885] [0.0781,0.2074]
P A 0.1605 0.3666 0.0956 0.1456 02315
0.1113,0.2097 [0.3096,04237] | [0.0348,0.1563] | [0.0989,0.1922] | [0.1770.0.2861]
= o 02340 0.2047 0.1840 0.1554 02215
10.1945,0.273 [0.1706,0.2388] | [0.1552,02129] | [0.1232.0.1876] | [0.1825,0.2606]
18 & 0.1874 02319 02604 0.1510 0.1632
0.1720,0.2029 0.2156,0.2482 0.2475,02733 0.1377.0.1644 0.1490,0.1774
P B 03830 06032
(0.2972.0.4688 0.5180,0.6883
25 B 0.1787 0.3593 0.3747 : 0.0644
0.0000 0.6244 0.0000.0 8655 (X 0.7 0.0000,0 3835
” = 0.4806 0.4950
[0.4451,0.5160] 4607,05294
: i 0.2329 07228
[0.1725.0.2933] 6595,0.
39 B 03081 0.6579
[0.2581,0.3581] 0.6088.0.
g 5 0.2058 06609
[0.1614,0.2502] 6061,0.71
24 B 0.1125 - 04811 _ 0.1527 0.1323
0.0712,0.1538 [0.4223,0.5399] [0.1115,0.1938] [0.0964.0.1681]
33 B 0.1115 0.1296 0.3002 02067 0.2503
[0.0748,0.1482] [0.0919.0.1674] | [02501,03503] | [0.1527,02607] | [0.1900,0.3107]
G = 0.2512 04110 0.0972 0.0908 0.1476
[0.0000,0.5155] 1693,0.6527] | [0.0000,0.3631] | [0.0000,02941] | [0.0000.0.3675]
3 . 0.0893 0.1636 0.4591 0.1347 0.1227
10708.0.1078 [0.1380.0.1932] [0.4255,0.4927] [0.1099,0.1594] [0.0988,0.1465]
5s = 0.0796 04796 0.0874 02913
[0.0000.0.1805] 065 [0.0000.0.1932] | [0.0814.0.5012]
% = 0.1482 0.0866 0533 0.0814 0.1426
[0.0000.0.3507] [0.0000.0.1979] 0 | [0.0000,0.1846] | [0.0000.0.3267] |
16 B 02512 04110 0.0972 0.0908 0.1476
[0.0000,0.5155] [0.1693.0.6527] | [0.0000,0.3631] [0.0000,0.2941] [0.0000,0.3675]
- a 0.1330 0.2065 02304 02234 0.1995
[0.1080.0.1579] [0.1783.0.2347) | [0.20950.2513] | [0.1928.02539] | [0.1694,0.2296]
Tests de I’étape S : scénarios d’expansion de C. pruni en Europe
Scénarios /pop| 1:B—F—E 2:E—F—B 3'.F_’EP“"‘:B "_i’F_’BP“'SE
0.1251 0.8742
15-84-87 [0.0000,0.9016] 7623,0.9860
0.2062 0.7938%
18-85-4-83 0.0000,1.0000 13230.1.0000
0.9999
79-64-67-89 10000
0.1968 0.8032
710-46-90 0.0000,1.0000 1.0000
09887
76-71-87 9791 0.9983
09618
96-84-88 7949.1.0008
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95-85-94-89

91-64-67-90
75-46-88
T8-T1-89
79-84-90

70-85-94-87

T6-64-67-88

96-46-89
95-71-90
91-84-87

75-85-94-89

0
19639,
0
.0000,1

BER
o

L0000, 1.0000

0.6950,1.0000

78-85-94-88

76-71-87

0.2093

0.1722

TB-71-89

T0-85-94-87

95-71-90

0.1167
0.0304.0.2031

95859489 | 10085203334) | [0.0687.02757] : [0.0224,0.3871]
0.2099 s 03012 00784

91-64-67-90 | ; 461) 03588 [0.1772,0.4252] [0.0000,0.2242]
— 08527

0.3071
[0.0000,0.6405

0.3697
[0.0000,0.8967]

[0.1096,0.1866]

0.1066

0.0367.0.1766

02085
[0.0000,1.0000]
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96-64-67-90

91-46-88

0.1122
0.0000,0.3669 |

0.1847 08150
0.1197,0.2497 7500.,0.88

01527
D] 0.0000.0.4805

7| o129 |
i _0.029'?0.3160
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