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- Contexte scientifique 
La famille Tingidae (Insectes Hémiptères) regroupe 2500 espèces réparties dans le monde entier excepté aux pôles. Ces insectes phytophages sont strictement inféodés à une ou plusieurs plantes hôtes. Les travaux sur la systématique des Tingidae montrent que la famille est divisée en trois sous familles à savoir: Les Tinginae, qui représentent 80% des espèces et sont mondialement réparties ; les Cantacaderinae, essentiellement réparties dans l’ancien Gondwana ; et les Vianaidinae, restreint à quelques espèces rares et toutes endémiques de l’Amérique du Sud (Guidoti et al. 2019 ; Guilbert et al. 2014 ; Guilbert 2012). La position basale des Vianaidinae nous fait penser que les Tingidae seraient originaires d’Amérique du Sud et se seraient répandus dans le reste du monde juste après la fragmentation du Gondwana… Aussi faut-il le démontrer. Les données moléculaires récentes sur les Vianaidinae et le registre fossile sur les Tingidae permettent aujourd’hui de répondre à la question de l’origine et la biogéographie des Tingidae.

- Objectifs du stage
Sur la base des données acquises en termes de séquences ADN, espèces décrites et registre fossile, l’objectif du stage consiste à établir la phylogénie des Tingidae en y incluant les Vianaidinae qui y manquaient jusqu’alors. Sur la base de la phylogénie obtenue, une analyse biogéographique, incluant les fossiles en guise de calibration et les aires de répartition des espèces devrait permettre de proposer les premières hypothèses d’évolution des Tingidae.

- Démarche expérimentale, méthodes et techniques proposées
Le jeu de données actuelles sera complété des quelques séquences manquantes (marqueur 16S essentiellement) via un séquençage Sanger. La méthode consistera en une analyse phylogénétique du jeu de données en inférence bayésienne dans un premier temps et sur la base de laquelle seront expérimentées plusieurs stratégies de calibration et de datation (applications MBayes ou BEAST). Une analyse biogéographique basée sur la répartition des espèces suivra afin de proposer une ou plusieurs hypothèses d’évolution des Tingidae (applications S-DIVA ou RASP). (Certaines des méthodes proposées peuvent être implémentées sous R).

- Rôle du stagiaire dans le déroulement du projet
Le stagiaire aura pour tâche :
- de faire les PCR pour l’obtention des séquences manquantes ; 
- d’analyser le jeu de données (analyse phylogénétique, calibrations, datations, analyse biogéographique) ;
- d’interpréter les résultats et de proposer une ou des hypothèses biogéographiques sur l’origine et l’évolution des Tingidae.
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