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Résumé

Résumé :

L’expansion de I’agriculture irriguée au Sahara a créé des 'oasis anthropiques' permanentes,
soulevant des questions sur leur impact sur la structure des populations d'especes nuisibles
comme le criquet migrateur, Locusta migratoria. Cette étude visait un double objectif:
premiérement, valider un protocole d’extraction d’ADN robuste pour ce matériel biologique
difficile, et deuxiemement, fournir une premiere évaluation de la différenciation génétique entre
les populations de deux oasis sahariennes, Adrar et Ménia. Trois méthodes d'extraction (SDS,
CTAB, et un kit sur colonne de silice QIAamp) ont été comparées sur la base du rendement, de
la pureté spectrophotométrique, de l'intégrité de 'ADN, et de leur succés fonctionnel via
I'amplification du géne mitochondrial COI. Les résultats méthodologiques ont révélé un
compromis critique entre rendement et pureté fonctionnelle: malgré des rendements d'ADN
quantitativement plus élevés (jusqu'a 290 ng/uL), les méthodes par précipitation (SDS, CTAB)
ont échoué¢ a l'amplification PCR en raison de la co-purification d'inhibiteurs. Seul le kit
QIAamp a fourni un ADN de qualité amplifiable (rendement =13 ng/uL), démontrant que
I'élimination des inhibiteurs est prioritaire sur la maximisation du rendement. Bien que la taille
d'échantillon fat trés limitée (N=3 par population) suite a des contraintes expérimentales, les
analyses génétiques ont montré des signaux concordants de divergence: un polymorphisme de
longueur fixe a été observé au locus SSR MMgSSR4 (allele =350 pb pour Adrar vs. =400 pb
pour Ménia), et les marqueurs RAPD ont révélé un profil mosaique de bandes partagées et de
marqueurs privés pour la population d'Adrar. Ensemble, ces résultats préliminaires, renforcés
par la concordance entre deux types de marqueurs indépendants, fournissent la premiére preuve
moléculaire suggérant une structuration génétique entre les populations de L. migratoria
d'Adrar et de Ménia, et soutiennent I'hypothese que les oasis anthropiques agissent comme des
barrieres au flux génique. Cette étude établit ainsi une base méthodologique indispensable pour
les futures recherches sur les acridiens sahariens et formule une hypothése de travail claire sur
les conséquences évolutives de l'anthropisation des paysages arides, qui devra étre confirmée

par des analyses a plus grande échelle.




Abstract

Abstract:

The expansion of irrigated agriculture in the Sahara has created permanent 'anthropogenic
oases,' raising questions about their impact on the population structure of pest species like the
migratory locust, Locusta migratoria. This study had a dual objective: first, to validate a robust
DNA extraction protocol for this challenging biological material, and second, to provide a
preliminary assessment of the genetic differentiation between the populations of two Saharan
oases, Adrar and Ménia. Three extraction methods (SDS, CTAB, and a QIAamp silica-column
kit) were compared based on yield, spectrophotometric purity, DNA integrity, and their
functional success via amplification of the mitochondrial COI gene. The methodological results
revealed a critical trade-off between yield and functional purity: despite quantitatively higher
DNA yields (up to 290 ng/uL), precipitation-based methods (SDS, CTAB) failed in PCR
amplification due to the co-purification of inhibitors. Only the QIAamp kit provided amplifiable
quality DNA (yield =13 ng/uL), demonstrating that inhibitor removal is a higher priority than
yield maximization. Although the sample size was very limited (N=3 per population) due to
experimental constraints, genetic analyses showed concordant signals of divergence: a fixed-
length polymorphism was observed at the SSR locus MMgSSR4 (allele =350 bp for Adrar vs.
~400 bp for Ménia), and RAPD markers revealed a mosaic profile of shared bands and private
markers for the Adrar population. Together, these preliminary results, reinforced by the
concordance between two independent marker types, provide the first molecular evidence
suggesting genetic structuring between the L. migratoria populations of Adrar and Ménia, and
support the hypothesis that anthropogenic oases act as barriers to gene flow. This study thus
establishes an indispensable methodological foundation for future research on Saharan acridids
and formulates a clear working hypothesis on the evolutionary consequences of the
anthropization of arid landscapes, which will require confirmation through larger-scale

analyses.




roaidlal)

Y s i Lae ddails "o lilaal cilal 3" Bl ) o) sl 345 sl de )3l (8w sil) (g0l
< Locusta migratoria. « ke 3yl Jie i) Gile send 431 ) o Al e b ili Jsa
5530 Gaaall (At (5 8 J oS 515 dallad (e BRI Yl 1z 50 ha Chon Guat ) Al all 038
Oia g 83 jall e gana c sl ball gl i anii (Ll 5 damacall daa ol saal) 3alall 28 (e
de genay (SDS, CTAB, w=daiudl 3ok &3 4 )lie add Aagially Sloa iyl yaua
el LSl s gipkall 3 Wl 5 (a9 el e 2ly) WSl saaci e Al 4y )ailIQIAamp

Ahalie e dngiall FUN CIS (221 6S siall COT O padaal e GAiball Lealad g oo 551l
1353 30 cilae | (SDS, CTAB) s il 3k O (10 g U lnd riala 515 5l 5 353 jall (g danila
Sosadl sl Jelii it 8 il Ll V) 290 ng/pL) GV deay) a5l Gaeal) e el TS
Laea iy A o8 QTAAmp Ao sene a5 llafall 48 il 45080 Cassy (PCR) Jsbusiall
33 e 4ot W) L cladial) A1 3) o iy Laa 013 ng/pl) 250 ) priaaill A6 52 g2 13 5 53
ekl ¢Aan Hal 3 o8 G (e seae JSI(N=3 ’\A;’\a}molsw\e;;oiw?éj\gs .253 yall
ol ) @8 g0 & Jdall s JISET aaas Jan o) 2 5l 0 g g o R g <l HLa) 381 ) ol codllal)
~400 bp Jiis LI,N=350 bp Jdl (SSR) MMgSSR4 (5_maill 4l yiall <l ) Sall eyl
alall Claud ol 5 A4S jidall 3da iV (e Sledud Jaai o RAPD Claul s S o(Ragiall
ol 1 (e Cpliine e 53 G 381500 53 daall A V) A 03 8 Aaaing )yl de sanay
s iy danidl g )0 (AL migratoria Sl sexa Gm A5 A 3sa s ) osds Guds dla J
3ac 8 Al yall 038 (s celliy g ) Gaxll alel Sal saS Jaad dpeliha) cilal ) ol dua b
dsa dasdal s dee dua i ¢ a4yl jauall bl jall Jsa bl Sl i 58 Y dagie
I (e Sl ) s g Alall) el Bl e o bl Tl 5l 4 ) shail) () sl

o) s e el




