Un apercu phylogénomique de la diversification des viperes du genre Vipera
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Introduction

Genre Vipera : large distribution en Eurasie

=20 especes (selon in Freitas et al, 2020)
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(Guiller et al., 2017; Mochales-Riafio et al., 2023)

Présence d’hybridation insoupconnée ou de sélection locale

(Dubey et al., 2015; Martinez-Freiria et al., 2020b; Mebert et al.,2015, 2017)



Introduction

Analyses phylogéographiques essentiellement réalisées sur I’ADN mitochondrial, parfois avec quelques

(Alencar et al., 2016; Mizsei et al., 2017; Doniol-Valcroze et al., 2021)

Etudes génétiques/génomiques récemment conduites montrent des cas de divergence ADNmt/ADNN, de fusions
de lignées ou de taxons d’origine

(V. ammodytes: Thanou et al., 2023; V. ursinii: Voros et al., 2022; V. orlovi: Zinenko et al., 2016)



Introduction

Analyses phylogéographiques essentiellement réalisées sur I’ADN mitochondrial, parfois avec quelques

(Alencar et al., 2016; Mizsei et al., 2017; Doniol-Valcroze et al., 2021)

Etudes génétiques/génomiques récemment conduites montrent des cas de divergence ADNmt/ADNn, de fusions
de lignées ou de taxons d’origine

(V. ammodytes: Thanou et al., 2023; V. ursinii: Voros et al., 2022; V. orlovi: Zinenko et al., 2016)

Buts:

Analyses ddRAD-seq d’une sélection de taxons couvrant une grande partie de la diversité phylogéographique et
taxonomique des vipéres paléarctiques du genre Vipera

avec un focus sur les populations européennes de V. berus, pour élucider le cas V. walser

Tester le niveau d’échange génétique entre et au sein des clades



Matériel et Méthodes

33 taxa de 17 especes (suivant Freitas et al., 2020)

1) 7,333 marqueurs RAD (1.1 Mb, 69,630 SNPs) couvrant au moins 60/85 échantillons
2) test avec seulement les animaux «purs»: 3,462 marqueurs RAD (500 kb, 32,561 SNPs)

Arbre enraciné sur le complexe V. ammodytes

Analyses de la structure des populations

Matrice de 698 SNPs présents dans 80/85 échantillons

Analyses en composantes principales (PCA) a I'aide du package R adegenet

(Jombart, 2008)



Résultats

9 groupes principaux

(1) complexe V. ammodytes

(incluant V. transcaucasiana et V. pontica)

(2) V. aspis
(3) V. latastei-monticola
(4-7) quatre clades correspondant a:

e complexeV. Kaznakovi
(incluant V. darevskii “sakoi”)

e V. anatolica

e complexe V. renardi
(incluant V. altaica and V. eriwanensis)

e V. ursinii
(8) V. seoanei

(9) complexe V. berus
(incluant V. barani et V. walser)
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Résultats

Plusieurs espéces et sous-espéeces actuellemen
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4) V. ursinii macrops des Montagnes
Bistra (ouest de Macédoine du Nord)

5) V. darevskii uzumorum
6) V. latastei gaditana

7) V. monticola saintgironsi
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9) V. pontica
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Résultats

Quelgques échantillons avec des signes

d’hybridation ancienne:

e V. seoanei cantabrica : part du
génome lié au cluster
V. latastei/monticola

e V. aspis zinnikeri : part du
génome lié au cluster V. seoanei

e échantillon de V. pontica: mélange
entre les complexes de
V. ammodytes et V. kaznakouvi.
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7 groupes

(1-3) V. b. berus de 'ouest et du nord-est
de I'Europe, et des Carpates

(4) V. berus bosniensis des Balkans

(5) V. berus marasso de I'est des Alpes
(6) V. walser des Alpes centrales

(7) V. barani d’Anatolie

berus bosniensis barani walser marasso
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Fig. 2. Genetic structure in the V. berus complex, based on 30 samples genotyped for 415 (presumably unlinked) SNPs, as investigated by clustering analyses (left)

and a PCA on allele frequency (right). Barplots and pie charts show individual ancestry to the seven groups recovered by Bayesian clustering. Photo: V. berus
bosniensis (DJa).




Résultats - Vipera berus sensus lato

Structure génétique: gradients géographiques .

Hybridation trouvée au sein des différents clusters,
méme a longue distance

Echantillons «hybrides»: positions intermédiaires
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Fig. 2. Genetic structure in the V. berus complex, based on 30 samples genotyped for 4159('presumably unlinked) SNPs, as investigated by clustering analyses (left)
and a PCA on allele frequency (right). Barplots and pie charts show individual ancestry to the seven groups recovered by Bayesian clustering. Photo: V. berus

bosniensis (DJa).




Discussion

Peu de divergences entre les arbres nucléaires et mitochondriaux, sauf
entre V. ursinii/renardi/kaznakovi
entre V. aspis/latastei

V. "walser" -> V. berus

Structuration importante au sein de V. berus sensus lato (incluant V. barani et V. walser)
Flux génique entre certaines especes (V. seoanei/V. aspis)
Origine hybride de V. pontica (V. a. transcaucasiana et V. kaznakovi )

Complexité au sein deV. kaznakovi sensus lato



Discussion

Les Viperes paléarctiques conservent la capacité de s’hybrider entre différentes especes séparées depuis
longtemps (l'origine de Vipera a été datée a ~ 15 Mya), ce qui offre des perspectives fascinantes pour étudier le
role de I'hybridation comme moteur de leur diversification rapide ainsi que pour étudier leur remarquable

variabilité de motifs colorés (par exemple Martinez-Freiria et al., 2020b).

What’s next: place aux analyses phylogéographiques des différents complexes!!

Plus d’informations: https://doi.org/10.1016/j.ympev.2024.108095 § 4

Scan me!



https://doi.org/10.1016/j.ympev.2024.108095
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