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Le projet de recherche 
 
La conservation des espèces d'oiseaux d'eau coloniaux doit généralement être appréhendée 

dans un cadre métapopulationnel. Etablir des plans de gestion efficace nécessite notamment 
une bonne connaissance du niveau de diversité génétique et de sa structuration spatiale 
actuelle, mais également d’identifier les facteurs historiques (nombre de refuges glaciaires, 
goulot d’étranglement historique) susceptibles d’avoir eu un impact sur le niveau de diversité 
et sa structuration spatiale (Milot et al 2008).  

 
Le Flamant rose, Phoenicopterus roseus, espèce emblématique de la conservation des zones 

humides, possède une large distribution géographique actuelle (Bassin méditerranéen, 
Afrique, Asie mineure et du sud ouest) mais n'exploite qu'un nombre très limité de sites pour 
sa reproduction (Johnson & Cézilly 2007).  

 
Une analyse phylogéographique pour des marqueurs neutres (mtDNA, COI) entamée pour un 

ensemble de 11 sites (Méditerranée, Kazakhstan, Botswana) a permis de mettre en 
évidence : 1) une faible diversité haplotypique et nucléotidique  qui peut être associée à un 
goulot d’étranglement historique, 2) une seule lignée haplotypique signe de l’existence 
probable d’un seul refuge glacière à l’échelle géographique étudiée et 3) une absence totale 
de différentiation pour les fréquences haplotypiques signe d’une forte connectivité actuelle.  

 
L’objectif du présent stage est d’étendre cette analyse géographiquement à l’ensemble de l’aire 

de distribution de l’espèce (Iran, Tanzanie, Madagascar, Inde). De plus, parallèlement au 
marqueur mitochondrial neutre une portion de deux gènes potentiellement sélectionnés 
codant pour le Complexe Majeur d’Histocompatibilité (CMH) sera analysée. La sélection 
potentiellement forte et variable dans l’espace sur le CMH pourrait induire une diversité plus 
grande par rapport aux marqueurs neutres de même qu’une structuration spatiale (Babik et al 
2009, Bos et al 2008).  
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