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Projet « MicroEvol »

? : Place des Pyrénées francaises dans les différentes phases de peuplement du SO Europe

Comparaison des populations modernes a partir des marqueurs uni-parentaux.
Définition moléculaire ++: séquencage total de ’'ADN mitochondrial
nouveau Kit Y-chromosome (soumis)

« PARTICULARISME
DE VICDESSOS »
« autochtone », « contacts »

7

Micro-structuration liée au contexte montagnard : avantages et désavantages liés a la
cette structuration et aux effets de la dérive génétique

« POOL PYRENEEN »




Méthode - généralités

Obtention des accords du Comité d’Ethique et du Ministere (DC-2011)
Information a la population

Echantillonnage

Volontaires, Consentements éclairés, Prélevements salivaires anonymisés
Pas d’apparentement premier/deuxiéme degrés

Grand-meére maternelle (mtDNA - > 100 ind) et/ou Grand pére paternel
(Chromosome Y -> 60 ind) né.e.s dans la Vallée

Typage
Séquencage total de 'ADN mitochondrial (partenariat GénoToul)
Chromosome Y: STR (Kit développé) + SNPs

Approche phylogéo-graphique



- Avant 2018, comparaison avec les populations modernes pyrénéennes
et euro-méditerranéennes
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Welcome to Ancient mtDNA database!
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Extension de la base de données
Intégration des données en ADN ancien et moderne

Nucleic Acids Research, 2019, Vol. 47, Database issue - D29-D32
doi: 10.1093Inarlgky843

AmtDB: a database of ancient human mitochondrial
genomes
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2020 - X En cours

Réalisation des arbres avec intégration de I'aDNA
Discussion mtDNA niveau de définition <

Comparaison au chromosome Y
(lignées féminines vs masculines)

Discussion des données a la lumiere des autres Proxi

notamment Paléo-environnementales
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