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1 La dispersion est une partie importante 2 CADRE CONCEPTUEL 5 APPROCHE METHODOLOG'QUE

du cycle de vie d'une plante qui permet

aux especes de coloniser de nouveaux
habitats, repandre les adaptations locales et
maintenir le flux génetique au sein des
populations. Les limites a la dispersion
affectent la variabilité genétique des especes et
peut possiblement mener a l'extinction locale des

populations ou a la speciation.

Les études sur la dispersion
des hepatiques sont rares!

C. hellerianus

- Specialiste de son habitat epixyique)

. : Notre concept est d’utiliser les données moléculaires
- Reproduction sexuelle dominante P

a l'aide de données géographiques afin de trouver

6. IMPORTANCE DES RESULTATS

e |Les résultats aideront a combler les vides dans notre

- Rare dans certaines parties de sa
distribution globale
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les variations génetiques et de les utiliser pour

compréhension de la dispersion en écologie et de Ia

géenetique spatiale des hépatiques, qui est peu developpéee

3. OBJECTIFS

ldentifier les modeles spatiaux de variations genétiques du C. hellerianus afin de déterminer

en comparaison des mousses. Cette connaissance nous

aildera a comprendre les facteurs influencant la

si la dispersion de |'espece est dependante ou independante de la distance geographique. dispersion.

e |Les cartes de variations génetiques et les

4- HYPOTHESES modeles de dispersions au niveau
Intra-especes sont importants pour
Grande variation genetique sélectionner les  populations
prioritaires pour la conservation,

représenter la diversité

Grande variation génétique géneéetique et planifier les

Faible variation genetique

aires protegees et leur

connectivite.

Faible variation génétique
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