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v’ Techniques de prélevement de 'ADNe
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v' Techniques d’extraction
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v Validation et Amplification d’'un marqueur d’identification spécifique

> Métabarcoding
IE} Barcoding

)SYSTEMS \

BARCODE OF LIFE DATA SYSTEM

Advancing biodiversity science through DNA-based species identification.

EXPLORE THE DATA

DESIGNED TO SUPPORT THE GENERATION & APPLICATION OF DNA BARCODE DATA

BOLD is a cloud-based data storage and analysis platform developed at the Centre for Biodiversity Genomics in Canada. It consists of four main modules, a data portal, an
educational portal, a registry of BINs (putative species), and a data collection and analysis warkbench.

ORENO



> Mise au point d'outils moléculaires de détection précoce

v Validation et Amplification d’'un marqueur d’identification spécifique

> Test de la qualité de 'ADN
IE} Marqueur universel:18S =  Vérification qualité

> Test d'amorces COI
> Folmeretal. (1994) :

LCO1490: 5'-ggtcaacaaatcataaagatattgg-3’
HCO2198: 5'-taaacttcagggtgaccaaaaaatca-3

> Lobo etal. (2013) : L 685bp

LoboF1: 5'-kbtchacaaaycayaargayathgg-3’
LoboR1: 5'-tgrttyttyggwcayccwgargttta-3

L’ 658 bp

> Amorces test (non publiées) :

IE} 350 bp
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> Evaluation de la diversité et de la phylogéographie des

populations

> Prélevement par le réseau des pécheurs sentinelles

Nb d’'ind.
Biguglia 15
Urbinu 15
Palo 17

+ 5 contenus stomacaux




> Evaluation de la diversite

populations

> Extraction CTAB

»> BLAST

et de la phylogéographie des

select all 100 sequences selected GenBank Graphics Distance tree of results  MSA Viewer
Descipio Scens Nams | ' | o | Covr v | ort | Loy | Aecession
- - - - - -
Callinectes sapidus vaucher CCDOB=<BRA=:1680 cytochrome oxidase subunit | (COl)_gene,_partial cds; mitochondrial Callinectes sapidus 1184 1184 100% 0.0 99.69% 651 JX123452 1
Callinectes sapidus isolate CH19 mitochondrion._complete genome Callinectes sapidus 1177 1177  98% 0.0 99.84% 16212 MH801207.1
Callinectes sapidus isolate CH34 mitochondrion. complete genome Callinectes sapidus 1171 1171 98% 0.0 99.69% 16213 MHB01210.1
Callinectes sapidus isolate CH22 mitochondrion. complete genome Callinectes sapidus 1171 1171 98% 0.0 99.69% 16270 MHB01208.1
Callinectes sapidus fram Ocean Springs. MS cytochrome ¢ oxidase subunit | (COl)_gene,_complete cds; mitochon... Callinectes sapidus 1171 1171 98% 0.0 99.69% 1534 AYBBE2077 1
Callinectes sapidus voucher USMNM:17:1286742 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) gene,_partial cds; mitochondrial Callinectes sapidus 1168 1168 97% 0.0 100.00% 68 KRO302411
Callinectes sapidus voucher 14 UNE_SL_001 cytochrome oxidase subunit 1 (COl) gene, partial cds; mitochondrial Callinectes sapidus 1162 1162 97% 0.0 99.84% 658 KI073233.1
Callinectes sapidus isolate 09C.7.19 cytochrome c oxidase subunit | (COX1) gene,_partial cds; mitochondrial Callinectes sapidus 1162 1162 97% 0.0 99.84% 658 OK189501.1
Callinectes sapidus isolate 090.7.19 cytochrome ¢ oxidase subunit | (COX1) gene,_partial cds; mitochondrial Callinectes sapidus 1162 1162 97% 0.0 99.84% 658 OK159500.1
Callinectes sapidus isolate 5.20.CR5 cytochrome c oxidase subunit | (COX1) gene. partial cds: mitochondrial Callinectes sapidus 1162 1162 97% 0.0 99.84% 658 OKA169467.1
Callinectes sapidus isolate BSTrb01 cytochrome oxidase subunit 1 gene. partial cds: mitochondrial Callinectes sapidus 1160 1160 98% 0.0 99.38% 648 NMMNT59043.1
Callinectes sapidus isolate BSOrd02 cytochrome oxidase subunit 1 gene,_partial cds; mitochondrial Callinectes sapidus 1160 1160 98% 0.0 99.38% 648 IMM7590421
Callinectes sapidus isolate BSOrd01 cytochrome oxidase subunit 1 gene,_partial cds; mitochondrial Callinectes sapidus 1160 1160 98% 0.0 99.38% 648 IMM759041.1
Callinectes sapidus from Maryland cytochrome c oxidase subunit | (COI) gene, complete cds; mitochondrial Callinectes sapidus 1160 1160 98% 0.0 99.38% 1534 AYG82073.1




> Evaluation de la diversité et de la phylogéographie des

populations

> Distribution géographique




> Evaluation de la diversité et de la phylogéographie

populations

1 0.03 % '

Callinectes sapidus|[1][United States|Portumnidae

Callinectes sapidus|[2]United StatesPortunidae
Callinectes sapidus|[3, :
Callinectes sapidus [¢m
Callinectes sapidus|[5] Turkey|Portunidas)|
Callinectes sapidus|[6] Turkey|Portunidae|
Callinectes sapidus|[ 7] Turkey|Portunidae|

Callinectes sapidus|[8]Portunidae

'Unknown Specimen

Callinectes sapidus [9] Mexico Campeche Portunidae
Callinectes sapidus|[10]United StatesPortunidae|
Callinectes sapidus|[11]United StatesPortunidae|

ICa.l.I.inectes sapidus|[12]United States Florida/Portunidae

ICal].inectes sapidus|[13]United States/Portunidae

Callinectes sapidus|[14]Mexico/Portunidae|
Callinectes sapidus|[15]VenezuelaPortunidae
Callinectes sapidus|[16]United States|Portunidae|
Callinectes sapidus|[17]MexicoPortunidae|
Callinectes sapidus|[18]United StatesPortunidae|
Callinectes sapidus|[19]United States|Portunidae)|
Callinectes sapidus|[20]United States|Portunidae)|
Callinectes sapidus|[21]United StatesPortunidae)|
Callinectes sapidus|[22]United States|Portunidae)
Callinectes sapidus|[23]United StatesPortunidae)|
Callinectes sapidus|[24]United States|Portunidae)|

Callinectes sapidus/[25]United States/Portunidae|

Callinectes sapidus/[26]United States|Portunidae|



> Evaluation de la diversité et de la phylogéographie

populations

1 0.03 % "
Callinectes sapidus|[1][United States|Portunidae ’ '

Callinectes sapidus|[2] United StatesPortunidae
Callinectes sapidus|[3 Turkey|Portunidac|
Callinectes sapidus|[4] Turkey|Portunidae|
Callinectes sapidus|[5] Turkey|Portunidae|
Callinectes sapidus|[6] Turkey|Portunidas)|
Callinectes sapidus|[ 7] Turkey|Portunidas)|
Callinectes sapidus|[8]Portunidae

Callinectes sapidus|[9] Mexico Campeche Portunidae

Callinectes sapidus|[10][United States|Portunidae)|
Callinectes sapidus|[11][United States|Portunidae)|

ICalI.inectes sapidus|[12]Unsted States Flonda/Portunidae

ICal].inectes sapidus|[13]Undted StatesPortunidae

Callinectes sapidus|[14]Mexico/Portunidae|
Callinectes sapidus|[15]VenezuelaPortunidae
Callinectes sapidus|[16]United StatesPortunidae|
Callinectes sapidus|[17]MexicoPortunidae|
Callinectes sapidus|[18]United StatesPortunidae|
Callinectes sapidus|[19]United States|Portunidae)|
Callinectes sapidus|[20]United States|Portunidae)|
Callinectes sapidus|[21]United StatesPortunidae)|
Callinectes sapidus|[22]United States|Portunidae)
Callinectes sapidus|[23]United StatesPortunidae)
Callinectes sapidus|[24]United StatesPortunidae)|

Callinectes sapidus|[25][United States|Portunidae)|




> Evaluation de la diversité et de la phylogéographie des

populations

, , Majoritairement
> Réseau d’haplotypes Sud ouest atlantique

Majoritairement
Nord ouest atlantique

] Biguglia
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> Evaluation de la diversité et de la phylogéographie des

populations

> Distribution des mésappariements

Relative frequen cy
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Pairwise

IE} Plusieurs groupes taxonomiques



> perspectives

> Finaliser ['analyse bioinformatique

> Renouveler les prélevements dans les lagunes analysées
et augmenter le nombre de zones

> Adéquation du COl en phylogéographie ?
> Analyse de ITS1

> Intérét des microsatellites
> En cours de test



