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Summary	  
	  

	   The	  African	  continent	  still	  hosts	  a	  unique	  diversified	  megafaunal	  community.	  However,	  

phylogeographical	  patterns	  of	  African	  species	  have	  not	  yet	  been	  largely	  studied,	  as	  compared	  

to	   the	  North	  American	   and	  European	   species.	  Moreover,	   nowadays,	   the	  African	   ecosystems	  

suffer	  of	  considerable	  anthropogenic	  pressures	  and	  of	  severe	  climatic	  modifications.	  Wildlife	  

population	   fragmentation	   resulting	   from	   habitat	   loss,	   drought,	   poaching	   and	   diseases	   is	  

currently	   threatening	   many	   African	   species	   survivals.	   The	   present	   thesis	   aimed	   at	  

investigating	  the	  phylogeography	  and	  the	  population	  genetic	  structure	  of	  the	  African	  buffalo	  

(Syncerus	  caffer)	  at	  different	  spatio-‐temporal	  scales	  (phylogeographical	  scale	  vs	  demographic	  

scale),	  based	  on	  different	  molecular	  markers	  (mtDNA	  D-‐Loop	  region,	  17	  microsatellites	  and	  a	  

large	  set	  of	  ‘Single	  Nucleotide	  Polymorphisms’	  (SNPs)).	  The	  African	  buffalo	  is	  an	  emblematic	  

key	   species	   and	   provides	   a	   powerful	   model	   to	   enhance	   our	   understanding	   of	   the	   African	  

biogeography	  and	  the	  species	  conservation	  requirements.	  

	  

	   The	   aim	   of	   the	   first	   part	   of	   the	   present	   work	   was	   to	   reconstruct	   the	   evolutionary	  

history	  of	  the	  African	  buffalo	  based	  on	  the	  study	  of	  the	  mtDNA	  D-‐Loop	  hypervariable	  region.	  

More	  particularly,	  we	  aimed	  at	  studying	  the	  impact	  of	  the	  Quaternary	  climatic	  fluctuations	  on	  

the	  species	  distribution	  (i.e.	  phylogeographical	  scale).	  Moreover,	  one	  of	  our	  purposes	  was	  also	  

to	   investigate	   the	   taxonomic	   controversies	   linked	   to	   the	   extreme	   within	   species	  

morphological	   variability,	   using	   molecular	   tools.	   From	   a	   sample	   set	   including	   all	   four	  

morphologically	  recognized	  subspecies	  roaming	  the	  sub-‐Saharan	  African	  continent	  (hereafter	  

called	   ecophenotypes),	   two	   taxonomic	   units	   were	   supported	   by	   genetics.	   The	   genetic	  

discontinuity	   was	   located	   between	   the	  West-‐Central	   (S.	   c.	   nanus,	   S.	   c.	   brachyceros	   and	   S.	   c.	  

aequinoctialis)	   and	   the	   South-‐Eastern	   populations	   (S.	   c.	   caffer).	   The	   low	   amount	   of	   genetic	  

differentiation	   within	   each	   of	   these	   two	   units,	   or	   lineages,	   was	   attributed	   to	   a	   recent	   (in	  

evolutionary	  term)	  Pleistocene	  expansion	  in	  both	  lineages,	  with	  rapid	  adaptation	  to	  a	  variety	  

of	  habitats.	  

	  

	   Using	  both	  microsatellites	  and	  a	  large	  set	  of	  SNPs,	  the	  second	  part	  of	  the	  present	  thesis	  

aimed	   at	   investigating	   the	   impact	   of	   human	   activities	   and	   recent	   climatic	   changes	   on	   the	  

population	  structure	  of	  the	  species	  (i.e.	  demographic	  scale).	  While	  mtDNA	  did	  not	  allowed	  to	  

distinguish	  finer	  sub-‐structuration	  within	  the	  two	  identified	  lineages,	  suggesting	  high	  female	  
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gene	  flow	  at	  an	  evolutionary	  timescale,	  these	  last	  molecular	  markers	  allowed	  to	  identify	  eight	  

different	  populations	  at	  the	  continental	  level:	  two	  in	  West-‐Central	  Africa,	  three	  in	  Eastern	  and	  

three	   in	   Southern	   Africa.	   Both	   ancient	   (Neolithic	   revolution)	   and	   recent	   anthropogenic	  

activities	  were	  proposed	   to	  have	  shaped	   the	  demographic	  population	  structure	  observed	   in	  

Southern	   and	   Eastern	   Africa.	   Recently,	   two	   of	   these	   populations	   were	   shown	   to	   be	   under	  

significant	   genetic	   drift,	   following	   severe	   demographic	   bottlenecks.	   In	   these	   two	   cases,	   the	  

sharp	   reduction	   in	   the	   size	   of	   the	   populations	   was	   proposed	   to	   be	   linked	   to	   disease	  

eradication	   campaigns	   and	   to	   overharvesting	   during	   civil	   wars.	   Nevertheless,	   they	   did	   not	  

display	   a	   significant	   loss	   in	  heterozygosity,	   indicating	   that	   they	   are	   still	   genetically	   healthy.	  

Interestingly,	  at	  the	  contact	  region	  between	  the	  S.	  c.	  caffer	  and	  the	  S.	  c.	  aequinoctialis	  savanna	  

ecophenotypes,	   a	   population	   displaying	   a	   shared	   genetic	   pool	   was	   also	   identified,	  

corroborating	   the	   existence	   of	   hybrids	   between	   the	   different	   forms	   (intermediate	  

morphological	  characteristics).	  	  

	  

	   In	   conclusion,	   using	   various	   genetic	   approaches	   and	  molecular	  markers,	   the	   present	  

work	  gained	  insights	  into	  the	  taxonomy	  and	  the	  evolutionary	  history	  of	  the	  African	  buffalo,	  as	  

well	  as	  in	  its	  conservation	  management	  requirements.	  
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Résumé	  
	  
	   Le	   continent	   Africain	   abrite	   une	   importante	   diversité	   de	   mégafaune	   que	   l’on	   peut	  

considérer	   comme	   unique	   au	   monde.	   En	   dépit	   de	   cela,	   alors	   que	   les	   patrons	  

phylogéographiques	   des	   espèces	   Européennes	   et	   Nord	   Américaines	   ont	   fait	   l’objet	   de	  

nombreuses	   études,	   l’impact	   des	   glaciations	   du	  Quaternaire	   sur	   la	   distribution	   des	   espèces	  

Africaines	   reste	   encore	   très	   peu	   connu.	   Par	   ailleurs,	   suite	   à	   l’intensification	   des	   pressions	  

anthropiques	   et	   à	   l’aridification	   de	   certaines	   régions,	   une	   dégradation	   progressive	   des	  

écosystèmes	   africains	   s’opère.	   La	   fragmentation	   des	   populations	   d’espèces	   sauvages	   liée	  

principalement	  à	  la	  perte	  de	  leurs	  habitats,	  aux	  sécheresses,	  aux	  braconnages	  et	  aux	  maladies,	  

menace	  leur	  survie	  à	  long	  terme.	  Le	  présent	  travail	  cherche	  à	  améliorer	  nos	  connaissances	  de	  

la	  phylogéographie	  ainsi	  que	  de	  la	  structuration	  démographique	  des	  espèces	  de	  savannes	  en	  

utilisant	   le	  buffle	  Africain	   (Syncerus	  caffer)	  comme	  modèle.	  Cet	  objectif	  a	  été	  réalisé	  grâce	  à	  

l’utilisation	   de	   différents	   types	   de	   marqueurs	   moléculaires,	   chacuns	   caractérisés	   par	  

différentes	   résolutions	   spatio-‐temporelles	   (la	   région	   D-‐Loop	   de	   l’ADN	   mitochondrial,	   17	  

microsatellites	  et	  un	   large	  ensemble	  de	   ‘Single	  Nucleotide	  Polymorphisms’	   (SNPs))	   -‐	  échelle	  

phylogéographique	   vs	   échelle	   démographique.	   Le	   buffle	   Africain	   étant	   une	   espèce	  

emblématique	   clé	   des	   écosystèmes	   Africains,	   son	   étude	   permettra	   d’accroitre	   notre	  

compréhension	   de	   la	   biogéographie	   des	   espèces	   Africaines	   et	   d’estimer	   au	   mieux	   leurs	  

exigences	  en	  terme	  de	  conservation.	  

	  

	   Le	   premier	   objectif	   de	   cette	   thèse	   a	   été	   d’effectuer	   une	   reconstitution	   de	   l’histoire	  

évolutive	  du	  buffle	  Africain	  basée	  sur	  l’étude	  de	  la	  région	  D-‐Loop	  de	  l’ADN	  mitochondrial.	  Le	  

but	  était	  d’étudier	  l’impact	  des	  fluctuations	  climatiques	  du	  Quaternaire	  sur	  la	  distribution	  de	  

l’espèce.	   Nous	   avons	   également	   cherché	   à	   voir	   si	   les	   données	   génétiques	   supportaient	   la	  

taxonomie	  du	  buffle,	  celle-‐ci	  ayant	  été	  élaborée	  sur	  base	  de	  caractéristiques	  morphologiques.	  

Deux	   unités	   évolutives	   ont	   pu	   être	   identifiées	   sur	   base	   de	   l’ADN	   mitochondrial,	   alors	   que	  

quatre	  sous-‐espèces	  sont	  actuellement	  définies	  sur	  base	  de	  caractères	  morphologiques:	  une	  

lignée	  incluant	  tous	  les	  échantillons	  collectés	  à	  l’Ouest	  et	  au	  Centre	  de	  l’Afrique	  (S.	  c.	  nanus,	  S.	  

c.	  brachyceros	  et	  S.	  c.	  aequinoctialis)	  et	  une	  lignée	  incluant	  tous	  les	  échantillons	  collectés	  à	  l’Est	  

et	   au	   Sud	   de	   l’Afrique	   (S.	   c.	   caffer).	   Le	   faible	   degré	   de	   differentiation	   génétique	   entre	   les	  

populations	  au	  sein	  de	  chacune	  de	  ces	  lignées	  peut	  être	  attribué	  à	  un	  phénomène	  d’expansion	  

ayant	  eu	   lieu	  au	  cours	  du	  Pléistocène	  (relativement	  récent	  d’un	  point	  de	  vue	  évolutif),	   suivi	  

d’une	  rapide	  adaptation	  à	  une	  variété	  d’habitats.	  
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	   Le	   second	   objectif	   résidait	   en	   l’étude	   de	   l’influence	   des	   activités	   anthropiques	   sur	   la	  

structuration	   génétique	   des	   populations	   de	   buffle.	   Cette	   partie	   de	   l’étude	   a	   été	   réalisée	   sur	  

base	  de	  marqueurs	  microsatellites	  et	  de	  SNPs.	  Alors	  que	  l’ADN	  mitochondrial	  n’a	  pas	  permis	  

de	  distinguer	  une	  structuration	  plus	   fine	  au	  sein	  de	  chacune	  des	  deux	   lignées,	  suggérant	  un	  

haut	   taux	  de	  migration	  au	   cours	  du	   temps,	   ces	  derniers	  marqueurs	  moléculaires	  ont	   révélé	  

l’existence	  de	  huit	  populations	  au	  niveau	  continental:	  deux	  en	  Afrique	  de	  l’Ouest	  et	  du	  Centre,	  

trois	   en	  Afrique	   de	   l’Est	   et	   trois	   en	  Afrique	   du	   Sud.	   La	   révolution	  Néolithique	   ainsi	   que	   les	  

activités	   anthropiques	   récentes	   semblent	   avoir	   eu	   un	   impact	   significatif	   sur	   cette	  

structuration.	  Deux	  populations	  auraient	   subis	  une	  dérive	  génétique	   significative	   suite	  à	  un	  

sévère	  goulot	  d’étranglement	   lié	  dans	  un	  cas	  à	  des	  campagnes	  d’éradication	  de	  maladies,	  et	  

dans	   le	   second	   cas,	   à	   un	   braconnage	   excessif	   durant	   des	   périodes	   de	   conflits	   ethniques.	  

Cependant,	  aucune	  perte	  significative	  en	  hétérozygotes	  n’a	  été	  enregistrée,	  indiquant	  que	  ces	  

populations	   sont	   encore	   génétiquement	   saines.	   De	   façon	   intéressante,	   les	   marqueurs	  

moléculaires	   SNPs	   ont	   permis	   d’identifier	   une	   population	   présentant	   un	   pool	   génétique	  

partagé	   entre	   les	   écophénotypes	   S.	   c.	   caffer	   et	   S.	   c.	   aequinoctialis.	   Cette	   population	   se	   situe	  

géographiquement	  à	  l’intersection	  entre	  les	  aires	  de	  distribution	  de	  ces	  deux	  écophénotypes	  

et	  présente	  des	  caractères	  morphologiques	  intermédiaires.	  	  

	  

	   En	   conclusion,	   les	   différentes	   approches	   génétiques	   et	   les	   différents	   marqueurs	  

moléculaires	   employés	   ont	   permis	   d’accroitre	   nos	   connaissances	   en	   ce	   qui	   concerne	   la	  

taxonomie,	  l’histoire	  évolutive	  et	  les	  besoins	  -‐en	  terme	  de	  conservation-‐	  de	  cette	  espèce.	  
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