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m Besoin de mesures ciblées de protection ou de gestion des
populations menacées.
m Connaissance de leur dynamique démographique actuelle a
une échelle locale.
m Tailles de populations
m Dispersion, structuration
m Evolution temporelle récente?
m Approche démographique (directe): suivi régulier,
abondances, capture-marquage-recapture ...
m Approche génétique (indirecte): estimation a partir de la
diversité génétique observée au sein des populations.
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Estimation en génétique des populations
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OBSERVATIONS : séguences génomiques
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Leviers possibles

Séquencer de nombreux individus a |'échelle locale.

Utiliser le déséquilibre de liaison et les segments
identiques par descendance (IBD).
— Développements en biologie moléculaire.
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Utiliser le déséquilibre de liaison et les segments
identiques par descendance (IBD).
— Développements en biologie moléculaire.

Séquencer plusieurs générations récentes.

Exploiter plus efficacement cette grande quantité
d’information génomique.
— Développements en génétique des populations /
statistique.

Appliquer ces différents leviers a plusieurs espéces patrimoniales
et / ou menacées en Occitanie.

6/23



Fournier et al 2023 (256 individus)
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Développement de I'haplotagging (Meier et al, 2021)

a X
F1 hybrid — Long DNA molecule m Grands échantillons de génomes
ke ecaniR Jhit i phasés biologiquement pour
7 @ un coiit limité (=~ 23,000 euros
{5/ barcodel . ..
5 @ ﬁ pour 400 individus).
N m Protocole maitrisé sur la
Teariggigesh plateforme a GenSeq.
Sequencing-ready library z . z
P i5 A1 _insert R 17 BT m Résultats : exposé de P.-A.
Gagnaire et C. Liautard-Haag
50 GA  oeosnoh 088 mien (10h) + atelier jeudi aprés midi.
Sequence, map
b & phase
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Inférence de la fragmentation entre populations

m Diminution ou arrét récent de |la connectivité entre
populations?

m Exploiter I'information généalogique (déduite des séquences),
notamment les segments identiques par descendance.

m Résultats : exposé de R. Tournebize (14h45), ateliers de
mercredi matin et aprés midi.
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Inférence de la dispersion a I'échelle du paysage

dispersal
probability

geographic distance

—
]

m Exploiter les patrons d’isolement par la distance.

m Inférence jointe de la dispersion et de la densité de
population.

m Package R gspaceZinfer.
 Résultats : Exposé de G. Camarata {16h) + atelier mardi
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Inférence a partir de données génomiques temporelles
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m Changements de diversité génétique pour une période
temporelle spécifique.

m Inférence de |a taille efficace et de l'intensité de sélection a
chaque locus.

m Package python SelNeTime (Uhl et al PCI 2025).

m Résultats : Exposé (16h) + Atelier mardi matin.
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Robustesse des estimations issues de données génomiques

(A) Structured stationary model
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(B) Panmictic bottleneck model

Pop 1

& Present 100 1,000 10,000 100,000

m |dentifiabilité des modeles et interprétation des patrons de
diversité génétique?

m Ha-Shan et al (2024), Jouniaux et al (2025).

m Résultats : Atelier jeudi-aprés midi
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Centaurée de la Clape

m Contexte : Espéce (micro-)endémique du massif de la Clape
suivie depuis 25 ans par I'[SEM, 6 populations résiduelles
fortement structurées.

m Données produites : 96 individus issus de 5 populations.

m Avancement : Inférences démographiques.

m Résultats : Exposé de P.-A. Gagnaire & O. Eychenne (11h).
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Goujon occitan

Contexte : Espece endémique d'Occitanie suivie depuis 30
ans par I'OFB, effondrement démographique récent.

Données produites : 192 individus le long d'une rivere (le
Célé).

m Avancement : Bio-informatique et premiéres analyses
descriptives.

m Résultats : Exposé de R. Tournebize (14h45).
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Lézard vivipare du Mont Lozere

m Contexte : Espece modele pour étudier I'impact du

changement climatique, plusieurs populations suivies depuis
> 20 ans.

m Données produites : 192 individus issus de 10 populations.

m Avancement : Bio-informatique et premiéres analyses
descriptives.

m Résultats : Exposé de E. Gay L. Cohu Puel (14h).
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Lézard montagnard Pyrénéen

m Contexte : Espéce menacée endémique des Pyrénées, PNA
porté par Nature en Occitanie, forte structuration spatiale.

m Données produites : Génome de référence + 96 individus a
I'échelle paysagere (= 10*3 km) autour du lac bleu.

m Avancement : Séquencage
m Résultats : Exposé de P.-A. Crochet (16h30).
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Ophrys d’Aymonin

Contexte : Espéce endémique des Causses, genre modele de
radiation évolutive étudiée au LGDP.

Données produites : 96 individus a I'échelle paysagere
(transect altitudinal ~ 3km).

Avancement : Construction des librairies.

Résultats : Prochaine conférencel
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