Sujet de Stage de Recherche Master 2 SEP 2021-2022

Unité et équipe d’accueil :
Anderson Lab,
Comparative Functional Morphology, Biomechanics & the Physiology of Movement,
University of South Dakota, Department of Biology

Titre du stage :
Évaluation de la capacité à attribuer une classification au niveau du genre chez les caméléons sur la base des morphologies crâniennes. Validation de l'attribution taxonomique du fossile de Calumma benovskyi en utilisant une base de données comparative de scans µCT de caméléons.

Directeur du stage : Christopher V. Anderson

Sujet : 
objectif :  segmenter les scans µCT du crâne à travers la phylogénie des caméléons pour construire une base de données à grande échelle des caractères morphologiques crâniens utilisés pour assigner Calumma benovskyi au genre Calumma afin de tester si les espèces de caméléons actuelles peuvent être identifiées de manière fiable au niveau du genre sur la base de ces caractères et si un ensemble de données plus important permettrait de placer ce taxon ailleurs dans la phylogénie des caméléons.
Faisabilité : tout le matériel (biologique ou autre) est disponible dans le laboratoire.

Description détaillée : 
The Anderson Lab in the University of South Dakota's Department of Biology has an existing µCT scan dataset consisting of 233 chameleon specimens, representing 155 species (and 5 additional subspecies), including all 12 genera of chameleons. This dataset represents 75% of all described chameleon species and would be source for the examined material in this internship project. Analyses for this project would include segmentation of various anatomical structures within the skull of these specimens in Amira or 3DSlicer software (both already present in the Anderson Lab) to expand the species coverage of a morphological data matrix of 43 morphological characters in 23 extant species and Calumma benovskyi (Čerňanský et al. 2020). The resultant data matrix will be analyzed using maximum parsimony as an optimality criterion in the program TNT and the NT (New Technology) search, with Mesquite software used to visualize all trees. Comparisons between the resultant morphological character trees and existing molecular trees (e.g., Tolley et al. 2013) will be made, along with assessment of these characters to effectively group species within currently defined genera. Finally, the placement of Calumma benovskyi within the Calumma genus will be re-tested using this broader data matrix dataset.

Contact du directeur de stage : 
Christopher V. Anderson, christopher.van.anderson@gmail.com

Rapporteurs suggérés : ?

