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Introduction générale 

La pyrale des dattes est un insecte polyphagique ciblant les différents types de fruits.  

L'invasion des arbres des fruits menace la durabilité de l'écosystème oasien (Mahawa et al., 

2013). Le niveau d'infection varie d'une année à l'autre et principalement lié à l'état 

phytosanitaire des arbres et aux conditions climatiques. De nombreux auteurs ont étudié 

l'évolution de l'infection à différentes périodes et ont trouvé des taux variables. Il est connu 

dans le monde entier sous les noms de ruinier, grenadier, ver de la datte ou Caroub moth 

(Dowson, 1982). La relation entre les insectes et les plantes s'est développée et diversifiée au 

point que la moitié des espèces d'insectes sont aujourd'hui phytophages. Les plantes sont leur 

source de nourriture, leur abri et leur lieu de développement (Masson et Brossut, 1981; 

Darazy, 2002). Ectomyelois est un insecte polyphytophage qui endommage de nombreux 

arbres fruitiers (Warner, 1988). Il peut causer des dégâts qui peuvent parfois affecter 80% de 

la récolte (Doumandji,1983). De plus, étant donné l'importance économique de cette culture 

d'exportation, le développement d'un historique de blessures et de sécheresse est le principal 

obstacle à sa conservation à long terme. La valeur marchande des dattes a chuté en raison de 

la perte de poids, de la fissuration et du brunissement du fruit. Le fruit devient fibreux et son 

goût et son odeur disparaissent (Domandji, 1981).  

Le genre Ectomyelois de la famille des Pyralidae est l'un des ravageurs les plus graves 

des plantes dans le monde. Il affecte la production et le stockage, et peut causer des dégâts 

considérables. Pour une gestion efficace de ces ravageurs, une identification précise des 

espèces est importante. Les approches bioinformatiques telles que la phylogénie, la 

délimitation des espèces et le BIN peuvent résoudre ce problème. Dans cette étude, l'approche 

phylogénétique, la délimitation des espèces et la méthode BIN seront utilisées pour réviser le 

genre en utilisant les séquences COI de la plateforme BOLDsystems. 

Dans le cadre de cette étude, les séquences COI des Ectomyelois seront récupérées sur 

la plateforme BOLDsystems. Les différentes séquences COI collectées seront analysées en 

utilisant l'approche phylogénétique pour construire un arbre phylogénétique et visualiser les 

relations entre les espèces. La délimitation des espèces sera effectuée à l'aide de la technique 

ABGD,ASAP,mPTP,bPTP et la méthode BINs sera utilisée pour identifier les espèces 

Ectomyelois à partir des séquences COI obtenues. L'analyse phylogénétique sera réalisée en 

utilisant l'algorithme du maximum de vraisemblance bayésien et la méthode du maximum de 

vraisemblance ML. 



Introduction générale 

2 

 

Le but de cette étude est d’estimer le genre Ectomyelois en utilisant l'approche 

phylogénétique, la délimitation des espèces et la méthode BIN. Plus précisément, cette étude 

vise à identifier et à délimiter les espèces Ectomyelois en utilisant le séquençage de l'ADN 

mitochondrial COI et les méthodes de délimitation des espèces, puis à construire une 

phylogénie du genre Ectomyelois à l'aide des séquences en utilisant le système Bold pour 

aider à identifier les spécimens Ectomyelois en comparant les séquences COI avec une base 

de données de référence. 

Le manuscrit est diviser en deux parties, il s’agit d’une étude théorique résulte d’une 

recherche bibliographique en relation avec notre thématique recherchée et une partie 

expérimentale résulte d’une analyse des travaux en relation avec ce travail. 

La première partie de cette étude bibliographique est constituée de trois chapitres 

complémentaires : 

Chapitre 01 : consacré à une étude bibliographique dans laquelle nous avons résumé des 

généralités sur la pyrale des dattes et le genre Ectomyelois étudié. 

Chapitre 02 : consacrée au codage à barres de l'ADN et à ses avantages pour la 

taxonomie, ainsi qu'à ses applications et à la construction d'un arbre phylogénétique. 

Chapitre 03 : Le dernier chapitre présente les méthodes de détermination et leur 

utilisation. 

Ensuite, la deuxième partie qui concerne l’étude expérimentale comprend deux 

chapitres : 

Chapitre 01: matériel et méthodes décrivant les analyses phylogénétiques des séquences 

nucléotidiques en utilisant des méthodes bioinformatiques pour obtenir l'arbre 

phylogénétique. 

Chapitre 02 : Résultats obtenus tels que les arbres génétiques issus par les analyses de 

génétique  et des discussions sur les collections obtenues après l’identification des espèces 

étudiées. 
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Chapitre 01: Généralité sur la pyrale des dattes 

La pyrale des dattes est un insecte volatile qui porte le nom vernaculaire papillon,  elle 

vivre dans un environnement humide. Elle a été découverte en 1825 par Jacob Hübner. La 

polyphagie de cet insecte, et sa large répartition dans l'espace sur des hôtes variés, rendent 

difficile la mise au point d'une stratégie de lutte efficace  (Doumandji, 1983). 

1. Définition  

La pyrale des dattes sont des arthropodes qui attaquent plusieurs types des fruits à cause 

de les facteurs d'affectant. Ces sont des vertébrés nuisibles car ils vivent sur le fruit mur ou 

proche de la maturité auquel ils causent des dégâts considérables (Balachowsky, 1972). 

2. Position systématique  

La Pyrale des dattes, appartenant au genre Ectomyelois, est un insecte de l'ordre des 

lépidoptères de la famille des Pyralidae et de la sous-famille des Phycitinae. Elle fait partie 

des espèces sauvages dont la biologie est mal connue. Sa position systématique se situe dans 

l'embranchement des Arthropodes et la classe des Insectes, avec une sous-classe Pterygota 

(Dhouibi, 1982). 

3. Les plantes hôtes  

Ectomyelois est un ravageur extrêmement polyphage. Sa chenille, se nourrissant de 

plusieurs fruits et causant d'énormes dégâts, s'attaque à une multitude de cultures et de plantes 

spontanées dans des zones bioclimatiques très différentes.  Il existe 49 plantes hôtes 

reconnues dans le monde (Doumndji, 1981). 

Le pourcentage de fruits infectés est souvent supérieur à 10%, au moment de la récolte, 

cette proportion peut même atteindre 80% (Munier, 1973). 

4. Cycle  de vie  

La pyrale des dattes  infeste à la fois le terrain, les plantes et la prolifération poursuit 

pendant le stockage (Jarraya et Vinson, 1980). 

Les larves reprennent son activité au début du printemps. La femelle après 

accouplement cherche à pondre tout d’abord sur le grenadier. À partir du mois de Septembre 
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(maturité des fruits) Les femelles déposent ses œufs sur la surface de la datte  de préférence à 

proximité de point d’attache du fruit et à l’éclosion les larves pénètrent à l’intérieur des fruits. 

Les captures en relation avec la phénologie des palmiers ainsi que les infestations sont 

plus importantes dans la jeune palmeraie (Ratnasingham et al., 2013). 

Ectomyelois  accomplit son cycle biologique annuel dans la plante hôte dont les larves 

peuvent s’alimenter grâce aux fruits sur pied depuis la nouaison jusqu’à la cueillette (Berre, 

1978). Il est une espèce très polyphagie pouvant atteindre dans des bonnes conditions quatre 

générations qui se succèdent au cours de l’année, en effet ce nombre de génération varie de 1 

à 4 en fonction des conditions climatiques et des plantes hôtes disponibles Doumandji, 1981 ; 

Wertheimer, 1958 montrent que trois générations importantes se succèdent au cours de 

l’année et une quatrième génération existe par fois. 

5. Morphologie d’Ectomyelois 

L’œuf : présente une forme oblongue dont la plus grande dimension est de 0.6 à 0.8 mm. 

Initialement blanc, il devient rose après de 24 heures (Doumandji, 1981). 

La larve : est décrite comme étant éruciforme avec une couleur rose ou blanc-jaunâtre et une 

tête brune, Idder (2008), Haddou (2005) et Saggou (2001). Cependant, la couleur du corps 

varie en fonction du fruit hôte (Doumandji, 1981). La croissance des larves se fait par des 

mues successives, et la longueur des chenilles augmente à chaque mue. Selon Le Berre 

(1978), la longueur de la larve varie de 18 mm avec une largeur comprise entre 0,1 et 3 mm 

(Doumandji, 1981). 

La nymphe: mesure environ 8 mm de longueur et a un corps de forme cylindro-conique, 

Idder (2008), Haddou (2005) et Saggou (2001) (Doumandji, 1981). 

L'adulte: est un papillon de 6 à 14 mm de longueur et d'une envergure de 24 à 26 mm. En 

général, les mâles sont plus petits que les femelles, mesurant respectivement 9,32 mm et 

10,35 mm (Doumandji, 1981), Idder (2008), Haddou (2005), Saggou (2001) et Haddad 

(2000).  
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Figure 1: Etapes de développement d'Ectomyelois 

6. Répartition géographique  

Ces insectes sont largement distribués dans le monde comme décrit dans la Figure 2 

Ectomyelois est une espèce répandue dans tout le bassin méditerranéen (Berre, 1978) :  

7. Liste des espèces d’Ectomyelois 

Selon Arif (2011), il y a actuellement 8 espèces connues dans ce genre, à savoir E. 

ceratoniae (Zeller, 1881), E. muriscis (Dyar, 1911), E. zeteki (Heinrich, 1956),  

E. austrella (Neunzig et Goodson, 1992), E. bipectinalis (Ren et Yang, 2016), E. decolor 

(Zeller, 1881), E. furvidorsella (Ragonot, 1888) et E. furvivena (Ren et Yang, 2016).  

Figure 2 : Distribution géographique d’Ectomyelois 
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Chapitre 02: Barcoding moléculaire 

Le code-barres ADN est un nouveau système conçu pour fournir une identification 

rapide, précise et automatisée des espèces en utilisant de courtes régions génétiques 

standardisées comme marqueurs internes des espèces (étiquettes internes). Il rendra ainsi le 

système taxonomique plus accessible, ce qui sera bénéfique pour les écologistes, les 

défenseurs de l'environnement et les diverses agences responsables de la lutte contre les 

ravageurs. Le code à barres de l'ADN accélérera le rythme de la découverte d'espèces en 

permettant aux taxonomistes de trier rapidement les spécimens et en mettant en évidence les 

taxons divergents susceptibles de représenter de nouvelles espèces (Kaur, 2015). 

2. Barcode moléculaire  

2.1. Définition 

Une technique biologique qui utilise des séquences d’ADN pour identifier les espèces. 

L’identification de l’ADN permet aux gens utilisée pour la taxonomie, la phylo-géographie et 

la criminalistique, visant à l’identification automatique rapide des espèces en utilisant le 

processus de codage à barres de l’ADN comporte deux étapes de base : La première étape 

consiste à construire une bibliothèque de codes à barres des espèces identifiées, et la 

deuxième consiste à faire correspondre la séquence de codes à barres de l’échantillon inconnu 

avec la bibliothèque de codes à barres (appelée alignement de séquence) pour son 

identification (Hebert et al. 2003).  

2.2. Principe 

Le code barre d’ADN désigne la technique de séquençage d’un fragment court du gène 

de la sous-unité I du COI, souvent une région d'environ650 paires de bases le code-barre , à 

partir d’un spécimen taxonomiquement inconnu et à effectuer des comparaisons avec une 

bibliothèque de référence de codes à barres d’origine d’espèces connues pour établir une 

identification (Wilson,2012). 

2.3. Utilisation de Barcode moléculaire   

Le barcode moléculaire est une technique permettant de déterminer : 
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2.3.1. Taxonomie et la phylogénie 

L’identification moléculaire des espèces, et établir des relations phylogénétiques entre 

les espèces ou à distinguer les sous-espèces (Hebert, 2003; Hebert et Gregory, 2005).  

2.3.2. Identifier les vecteurs de maladies  

Le code-barres de l'ADN permet aux non-écologistes d'identifier les espèces de vecteurs 

qui peuvent causer des maladies infectieuses graves chez les animaux et les humains, de 

comprendre ces maladies et de les traiter. Une initiative mondiale de code-barres pour les 

insectes consiste à créer une bibliothèque de codes-barres de référence qui peut aider les 

responsables de la santé publique à contrôler ces espèces vectrices de maladies plus 

efficacement et avec une utilisation très réduite d'insecticides (Kaur,2015). 

2.3.3. Soutenir les ressources naturelles grâce au code-barres ADN 

Les gestionnaires des ressources naturelles peuvent surveiller le commerce illégal de 

produits fabriqués à partir de ressources naturelles (Kaur, 2015). 

2.3.4. Contrôle de la qualité d'eau  

L'étude des organismes vivant dans les lacs, les rivières et les ruisseaux permet de 

mesurer ou de déterminer leur état de santé. Le codage à barres de l'ADN est utilisé pour créer 

une bibliothèque de ces espèces qui peuvent être difficiles à identifier. Le codage à barres 

peut être utilisé par les agences environnementales pour améliorer la détermination de la 

qualité et pour créer de meilleures politiques qui peuvent assurer un approvisionnement sûr en 

eau potable (Kaur, 2015). 

3. Bibliothèque de référence   

3.1. Définition de BOLDsystem  

Est une plateforme Web qui offre un environnement intégré pour l’assemblage et 

l’utilisation de données de codes à barres ADN. Il fournit une base de données en ligne pour 

la collecte et la gestion de données sur les spécimens, la distribution et les molécules ainsi que 

des outils analytiques. Au cours des dernières années, BOLD est devenu un puissant banc de 

travail en ligne et le centre informatique central de la communauté du codage à barres ADN 

(Ratnasingham et al., 2013). 
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4. Outils de la bioinformatique 

4.1. NGPhylogeny  

4.1.1. Définition 

NGPhylogeny.fr est un service web dédié à l'analyse phylogénétique. Il offre un 

ensemble complet d'outils et de flux de travail adaptés à différents contextes et niveaux 

d'expertise des utilisateurs (LEMOINE et a.,l 2019). https://ngphylogeny.fr/about  

4.1.2. Historique de NGPhylogeny 

Crée en 2008, a été conçu pour faciliter l’exécution des flux de travail phylogénétiques, 

et est aujourd’hui largement utilisé. il développé pour être plus flexible en termes d’outils, de 

flux de travail, facilement installable et plus évolutif. Il intègre de nombreux outils dans leur 

version (par ex. TNT, FastME, MrBayes, etc.) ainsi que de nouveaux (par ex. PhyML, SMS, 

FastTree, trimAl, BOOSTER, etc.). Ces outils couvrent un large éventail d’utilisations : 

recherche de séquences, alignement de séquences multiples, sélection de modèles, inférence 

d’arbres et dessin d’arbres (LEMOINE et a.,l 2019). 

L’inférence et l’interprétation des arbres phylogénétiques sont requises dans un grand 

nombre d’études couvrant un large éventail de domaines biologiques (génomique 

comparative, méta-génomique, identification des espèces, taxonomie, etc.). Phylogeny avait 

été conçu à l’origine pour faciliter les flux de travail des analyses phylogénétiques en fonction 

des étapes suivantes : recherche de séquences BLAST, alignement de séquences multiples, 

conservation de l’alignement, inférence de l’arbre phylogénétique et visualisation de l’arbre 

(LEMOINE et a.,l 2019). 

4.1.3. Alignement des séquences 

L'alignement des séquences est un processus qui consiste à comparer et à positionner de 

manière systématique les séquences d'acides nucléiques (ADN ou ARN) ou d'acides aminés 

afin d'identifier les similitudes et les différences entre elles. Cela permet de mettre en 

évidence les régions conservées et les variations entre les séquences, ce qui peut fournir des 

informations importantes sur l'évolution, la fonction et les relations entre les séquences 

étudiées (Pevzner,2006). 

 

 

https://ngphylogeny.fr/about
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4.1.3.1. Multiple Alignment « Alignement multiple »  

L'alignement des séquences peut être réalisé de différentes manières, mais la méthode la 

plus courante est l'alignement par paire, où deux séquences sont comparées et alignées les 

unes avec les autres. Il existe également des méthodes d'alignement multiple, où plusieurs 

séquences sont alignées simultanément. 

Multiple Sequence Alignements (MSA) a été construit grâce à un algorithme visant à 

augmenter le nombre de rencontres entre nucléotides ou acides aminés pour différentes 

séquences. Les séquences de protéines sont organisées dans un tableau rectangulaire dans le 

but d’avoir les restes dans une colonne particulière identique (Pevzner, 2006). Il y a trois 

méthodes pour l’alignement : MAFFT, MUSCLE et clustalomega, la plus utilise est : 

MUSCLE un nouveau programme pour créer de multiples alignements de séquences, donnant 

un bref résumé de l’algorithme et montrant pour atteindre les scores les plus élevés signalés à 

ce jour sur quatre repères de précision d’alignement (Batzoglou, 2006). 

4.1.4. Organisation d’alignement «Alignment Curation » 

Le nettoyage des séquences est une étape qui vise à éliminer les positions mal alignées 

et les régions divergentes ce qui permet de supprimer le bruit d'alignement. Après avoir 

terminé l'alignement multiple à l’aide de différentes méthodes : BMGE, Gblocks, Noisy et 

trimAL (Edgar, 2004). 

4.1.5. Construction d'un arbre phylogénétique  

Les arbres permettent de visualiser les relations de parenté et d'étudier l'évolution d'une 

ou de plusieurs espèces. Il existe plusieurs méthodes de génération d'arbres utilisant différents 

algorithmes (Antoine, 2011) : 

La méthode UPGMA, la méthode du NJ, la méthode du maximum de vraisemblance et 

la méthode du maximum de parcimonie. 

4.1.5.1. PhyML   

Les méthodes utilisant le maximum de vraisemblance tiennent également compte de la 

longueur des branches de l’arbre phylogénétique, en plus d’être basées sur les caractères. Il 

s’agit, pour ces méthodes, de comparer un grand nombre d’arbres phylogénétiques possibles. 

L’arbre choisi sera celui qui maximise la probabilité d’observer les données utilisées, étant 
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donné un modèle de substitution de l’ADN. Cette probabilité est appelée « vraisemblance » 

de d’arbre phylogénétiques (Taguan, 2015). 

Il ya d'autres méthodes apparaissent régulièrement comme celles basées sur de 

l'apprentissage artificiel ou encore de l'inférence bayésienne comme dans le logiciel MrBayes 

qui est très utilisé. 

4.1.5.2. MrBayes 

Un programme d’inférence bayésienne et de choix de modèles dans un large éventail de 

modèles phylogénétiques et évolutifs. MrBayes utilise les méthodes MCMC pour estimer la 

distribution postérieure des paramètres du modèle (Yoann, 2012). 
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Chapitre 03: Méthodes de Délimitation des espèces 

Les espèces jouent un rôle clé dans la recherche biologique et constituent l’unité de base 

pour mesurer la biodiversité. La délimitation des espèces est le processus d’identification des 

groupes d’organismes individuels qui forment différents groupes d’une espèce et qui forment 

différentes espèces. On estime que 80 à 90% des espèces sur la planète sont inconnues, et il 

est possible que de nombreuses espèces contemporaines soient déjà éteintes sans que les 

scientifiques documentent leur existence. Pour cette raison, les données génomiques peuvent 

jouer un rôle important dans la délimitation des espèces selon de nombreux concepts 

d’espèces existants (Yang, 2020). 

5. Méthodes de délimitation des espèces  

La délimitation des espèces est le processus qui consiste à déterminer quels groupes des 

organismes individuels constituent des populations différentes d'une même espèce et lesquels 

constituent des espèces différentes. Ces méthodes ont regroupé les séquences COI en unités 

taxonomiques opérationnel  (OTUs)  en fonction de la similarité des séquences (Yang, 2020).  

5.1. BINs  

Le système de Numéro d'Identification par Code à Barres (Barcode Index Number - 

BIN) regroupe les séquences à l'aide d'algorithmes bien établis pour produire des unités 

taxonomiques opérationnelles qui correspondent étroitement aux espèces. Les BIN sont 

uniques en ce sens que les clusters sont indexés de manière régimentée, de sorte que des 

taxons génétiquement identiques rencontrés dans différentes études résident sous des 

identifiants partagés. Le regroupement est paramétré en utilisant des "données d'entraînement" 

provenant d'enregistrements taxonomiquement divers collectés par des efforts de codage à 

barres à ce jour. Les ensembles d'entraînement sont basés sur une taxonomie établie pour 

reconnaître les clusters de séquences qui sont susceptibles de correspondre à des espèces 

biologiques. Chaque nouveau cluster se voit attribuer un identifiant globalement unique qui 

est enregistré dans le système de données Barcode of Life (BOLD) (Ratnasingham et Hebert, 

2017). 

5.2. Automatic Barcoding Gap Discovery (ABGD)  

Une méthode basées sur la distance les premières études sur la divergence des 

séquences par paires entre les espèces et à l’intérieur de celles-ci visaient à identifier un « 

écart de code à barres » qui peut distinguer les différences à l’intérieur de l’espace des 
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différences causées par les divergences entre les espèces. Par exemple, une différence relative 

d’un ordre de grandeur (la règle des 10) entre les divergences intraspécifiques et 

interspécifiques a été proposée par (Hebert et al.2004) et un maximum de 3 % pour la 

divergence intraspécifiques (la règle des 3 %) a été proposé par Smith et al. (2005). Le 

programme de détection automatique des écarts de codes à barres (ABGD) (Puillandre et 

coll., 2012) vise à déterminer les seuils d’écarts de codes à barres dans un processus 

automatisé (Puillandre, 2011). 

5.3. Assemble Species by Automatic Partitioning (ASAP)  

La mise en œuvre d’un algorithme de regroupement hiérarchique qui n’utilise que des 

distances génétiques par paires, évitant le fardeau de calcul de la reconstruction 

phylogénétique. Fait important, ASAP propose des partitions d’espèces classées par un 

nouveau système de notation qui n’utilise aucun aperçu biologique préalable de la diversité 

intraspécifiques. ASAP est un programme autonome qui peut être utilisé soit par une interface 

Web graphique ou qui peut être téléchargé et compilé pour un usage local (Puillandre , 2021). 

Qui la puissance ASAP avec trois autres programmes (ABGD, PTP et GMYC) sur 10 

ensembles de données de codes à barres COI réels représentant divers degrés de difficulté (de 

petits cas faciles à grands ensembles de données complexes). Avec Simulations Monte-Carlo 

d’un cadre coalescent multi-espèces pour évaluer les forces et les faiblesses de l’ASAP et les 

autres programmes. Au moyen de ces analyses, démontrer que le ASAP a le potentiel de 

devenir un outil important pour les taxonomistes, car il propose rapidement dans une interface 

exploratoire graphique complète l’hypothèse d’espèces pertinentes comme première étape du 

processus taxonomique intégratif (Nicolas, 2020). 

5.4. multirate Model the Poisson Tree Processes mPTP  

Une méthode améliorée qui atténue les lacunes théoriques et techniques du PTP. Les 

résultats sur les données empiriques suggèrent que le mPTP est supérieur au PTP et aux 

méthodes populaires basées sur la distance, car il produit systématiquement des délimitations 

plus précises en ce qui concerne la taxonomie (Kapli et al.,2017). 

Deux faiblesses de la PTP ont une incidence sur son exactitude et son caractère pratique 

lorsqu’elle est appliquée à de grands ensembles de données; elle ne tient pas compte des 

variations intraspécifiques divergentes et est lente pour un grand nombre de séquences. Le 

PTP multi-taux (mPTP), une méthode améliorée qui atténue les lacunes théoriques et 
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techniques du PTP. Il incorpore différents niveaux de diversité génétique intra-spécifique 

provenant de différences dans l’histoire évolutive ou l’échantillonnage de chaque espèce 

(Kapli et al.,2007). 

PTP utilise directement des substitutions, il ne nécessite pas d’arbre d’entrée ultra-

métrique, dont l’inférence peut être chronophage et sujette aux erreurs. Ainsi, la PPT donne 

souvent des délimitations plus précises que GMYC (Tang et al, 2014). 

5.5. Bayesian Poisson Tree Processes (bPTP) 

Une version mise à jour de la PTP maximale de vraisemblance originale (le résultat de 

la recherche PTP maximale de vraisemblance fait partie des résultats bPTP), il ajoute des 

valeurs de BS aux espèces délimitées sur l’arbre d’entrée (méthodes basées sur un arbre 

phylogénétique). Une valeur BS plus élevée sur un nœud indique que tous les descendants de 

ce nœud sont plus susceptibles d’être d’une espèce. https://species.h-its.org/  

5.6. Generalized Mixed Yule-Coalescent (GMYC) 

Une méthode de vraisemblance basée sur un arbre phylogénétique pour délimiter les 

espèces en ajustant les modèles de ramification entre les espèces aux arbres géniques 

reconstruits (Barraclough, 2013). 

 

https://species.h-its.org/
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Chapitre 01: Matériel et méthodes 

Cette section fait l'objet d'une investigation scientifique qui consiste à collecter, 

sélectionner, vérifier, traiter et analyser une série de séquences nucléotidiques du genre 

Ectomyelois, puis à les synthétiser en un arbre phylogénétique et objectivement basé sur des 

preuves moléculaires pertinentes, et enfin à les délimiter. 

6. Matériel 

6.1. Présentation du matériel 

Cette étude a été effectuée sur des outils en bioinformatiques sur des plateformes en 

ligne et des applications (installé), à partir d'un ordinateur sous le nom DESKTOP-T0QDHK3 

, processeur Intel(R) Celeron(R) CPU  N3060  @ 1.60GHz   1.60 GHz  et version du 

Windows 22H2. 

6.2. Source des séquences  

Dans le cadre de cette étude, les espèces de genre Ectomyelois qui retenues dans cette 

étude sur la base de disponibilités de leurs séquences COI seront récupérées à partir de la 

plateforme Boldsystems. L'étude a été menée sur des séquences ADN de 4 espèces  à partir 

d’un marqueur unique, nommé Barcode, constitué d’une séquence d’environ 660 Pb 

correspondant à l’extrémité 5’ du gène du COI du génome mitochondrial. 

7. Méthode utilisée  

7.1. Outil de la bioinformatique  

Par les outils de la bioinformatique les différentes séquences COI récoltées seront 

analysées à l’aide de l’approche phylogénétique pour construire un arbre et visualiser les 

relations entre les espèces. 

7.1.1. Téléchargement  des séquences  

Cette étude a été effectuée sur des outils en bioinformatiques sur des plateformes en 

ligne. Le portail de données publiques leur classification est basée sur la taxonomie (noms 

scientifiques), la disposition géographique, l’identification, les champs d’attribution (c’est-à-

dire les collectionneurs et les taxonomistes), les dépositaires de spécimens, les codes de projet 

ou d’ensemble de données. 
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Dans la plateforme BOLDsystem, sélectionne Public Data pour  la recherche sur le 

genre Ectomyelois 

7.1.1.1. Public Data  

Une base de données accessible au public de toutes les séquences publiques sur BOLD. 

Cette base de données utilisée pour accéder et télécharger les données et séquences 

d'échantillons associées (Ratnasingham et al., 2013). 

On a trouvé 116 séquences enregistrements publiés de genre Ectomyelois, formant 5 

BIN (clusters), avec des spécimens de 12 pays, déposés dans 9 instituts. Parmi ces 

enregistrements, 116 ont des noms d’espèces représentés en 4 espèces, qui sont :  

E. ceratoniae, E. muriscis, E. zeteki et le dernière Ectomyelois.sp.  Les séquences de gènes à 

fragmenter sont téléchargées au format FASTA. 

7.1.1.2. FASTA  

Ce format utilisé pour sauvegarder des séquences nucléiques ou protéiques, les 

séquences sont stockées en général sous forme de fichiers texte qui peuvent être soit des 

fichiers personnels (présents dans un espace personnel), soit des fichiers publics (séquences 

des banques) (Hamidechi et Djekoun, 2022). 

7.1.2. Problèmes existants  

Les séquences doivent être dans le sens (5'        3') mais parfois on retrouve les 

séquences inversées (3'        5'). 

L'ADN est converti en protéine afin de vérifier la séquence des nucléotides et les codes 

stop sont retirés du milieu de la chaîne protéique. 

Lorsque nous téléchargeons des séquences depuis BOLDsystem, on  trouve des 

manques dans les informations de quelque espèce telles que le pays, numéro d'accession, 

séquence nucléotidique ou le nom scientifique (remplacé par le nom de genre ou la famille) 

(Annexe 2). 

7.1.3. Identification des séquences  

Après la récupération des séquences, on passe à  l’identification par des méthodes de 

vérification. 
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7.1.3.1. BOLD Identification System(IDS)  

Le lien d'identification en BOLD permet d'accéder aux moteurs d'identification des 

animaux, des plantes et des champignons basés sur le COI, matK, rbcL et SES gènes. Cette 

ressource est disponible sans avoir besoin d'un compte d'utilisateur, bien que des 

fonctionnalités avancées soient disponibles pour ceux qui sont enregistrés auprès du système 

(Ratnasingham et al., 2013). 

7.1.3.2. GenBank  

La base de données des séquences génétiques des NIH, une collection annotée de toutes 

les séquences d'ADN accessibles au public. GenBank fait partie de l'International Nucleotide 

Sequence Database Collaboration, qui comprend la Banque de données ADN ( DDBJ), 

Nucleotide Archive (ENA) et GenBank au NCBI. Ces trois organisations échangent 

quotidiennement des données https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore. 

7.1.3.3. Basic Local Alignment Search Tool (BLAST)  

Outil de recherche trouve des régions de similarité locale entre les séquences. Le 

programme compare les séquences de nucléotides ou de protéines aux bases de données de 

séquences et calcule la signification statistique des correspondances. BLAST peut être  utilisé 

pour déduire des relations fonctionnelles et évolutives entre les séquences ainsi que pour aider 

à identifier les membres des familles de gènes https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi . 

a) Principe 

BLAST se base sur une approche heuristique : les séquences de la base de données sont 

préalablement indexées dans un ’dictionnaire de mots’, qui dresse la liste des séquences de la 

base de données contenant chaque oligomère (oligopeptide pour les bases de données de 

protéines, oligo-nucléotides pour les séquences nucléiques) d’une taille donnée : le principal 

critère pour qu’il reporte un alignement est qu’il arrive à trouver au moins un ’mot’ de taille 

11 (par défaut, mais on peut le changer) présent exactement dans la référence, puis il étend 

l’alignement autour de ce mot. Quand on lance une recherche, BLAST commence par 

analyser la séquence requête en dressant la liste de l’oligomère présente. Il consulte ensuite le 

dictionnaire pour extraire la liste des séquences de la base de données qui contiennent ces 

mots, et lance un alignement par paire avec ce sous-ensemble des séquences (Jian et al., 

2006). 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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 Utilisation du BLAST  

Nous avons utilisé le programme BLAST  pour vérifie les séquences et de trouver 

l'exogroupe qui est la racine de l'arbre phylogénétique à partir de l'identification des 

séquences et d'extraire le genre le plus proche du genre Ectomyelois. 

 Exo-groupe (Out-group) 

Un groupe de référence pour déterminer les relations évolutives d'un groupe interne. 

Son rôle est de servir de point de comparaison pour le groupe interne et permet ainsi de créer 

un arbre phylogénétique enraciné (enracinement). Parce que la polarité (direction) du 

changement des caractères ne peut être déterminée que sur une phylogénie enracinée, le choix 

du groupe externe est essentiel pour clarifie et comprendre le sens évolutif des organismes 

(Farris, 1982). 

Se rendre au site https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi , puis cliqué sur « Nucléotide 

Blast » pour télécharger les séquences du groupe interne (séquences Ectomyelois) recherchée 

dans le champ en haut de la page qui donne les résultats. En retournant aux séquences, 

sélectionner la séquence présentant le plus de similitudes avec la séquence Ectomyelois. 

8. Exploitation des données 

8.1. Alignement des séquences  

Dans notre travail, la version 11 du logiciel Mega X a été utilisée sous le site  

https://www.megasoftware.net/, est qui revient au programme de création d'alignements 

multiples de séquences Ectomyelois par la méthode MUSCLE (figure 3). 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.megasoftware.net/
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8.1.1. MEGA  

Logiciel d'analyse contient une grande collection de méthodes et d'outils d'évolution 

moléculaire computationnelle, il comporte de nouveaux ajouts qui font de MEGA un outil 

plus complet pour créer des arbres  d'espèces, en utilisant des méthodes rapides d'horloge 

détendue (Koichiro, 2021). 

Ensuit, on passe à le nettoyage de séquence manuellement dans le logiciel MEGA ou 

par Gblocks pour éliminé les gaps et maintenir des séquences similaire. 

8.1.2. Gblocks  

Un programme informatique qui élimine les positions mal alignées et les régions 

divergentes d’un alignement de séquences d’ADN ou de protéines. Ces positions peuvent ne 

pas être homologues ou avoir été saturées par de multiples substitutions et il est commode de 

les éliminer avant l’analyse phylogénétique. L’utilisation d’un programme Gblocks rend 

l’automatisation de l’analyse phylogénétique de grands ensembles de données et, facilite la 

reproduction des alignements et l’analyse phylogénétique subséquente par d’autres 

chercheurs. Le programme est disponible gratuitement pour Macintosh, Windows et certains 

ordinateurs https://ngphylogeny.fr. 

 

Figure 3 : Alignement multiple des séquences du genre Ectomyelois par la méthode Muscle par 

MEGA 11. 

https://ngphylogeny.fr/
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9. Construction d’un arbre phylogénétique  

Après l’alignement des séquences ont été téléchargées sur la plateforme NGphylogeny, 

doit être nettoyé les séquences par Gbloks, c’est une méthode le plus utilisée dans 

l’alignement des séquences nucléotidiques qui éliminé les résidus excès et convertie l’ADN à 

protéine pour supprimé les codants stop situé au centre de la chaîne protéique. 

Ensuit, la construction de l'arbre, choisir deux formes d'inférence de l'arbre (par 

exemple : phyML et MrBayes), et l'ensemble des séquences est lancé pour construire un arbre 

phylogénétique (Figure 4). 

  

Figure 4: Outil Gbloks et l'arbre PhyloML sur le service web NGphylogeny 

10. Délimitation des espèces  

La délimitation des espèces moléculaires a été réalisée par plusieurs méthodes 

différentes : 
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Tableau 1: Méthodes de la délimitation des espèces 

Méthode de la délimitation Caractéristique  

BINs Outil sur le serveur BOLDsystem 

Faire une délimitation morphologique 

ABGD Basée sur la distance (Puillandre et al., 2012). 

Utilisation des séquences alignées   

ASAP Basée sur la distance (Puillandre et al., 2021). 

Utilisation des séquences alignées   

bPTP Basée sur un arbre phylogénétique PhylBays 

(Zhang et al., 2013). 

mPTP Basée sur un arbre phylogénétique PhylML 

(Kapli et al., 2017). 
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Chapitre 02: Résultats et Discussion 

Ce chapitre présente les résultats et les discussions de l'étude, qui visent à estimer le 

genre Ectomyelois en utilisant une approche phylogénétique et à délimiter les espèces à l'aide 

de méthodes de délimitation. 

11. Résultats  

Les séquences d'ADN du genre Ectomyelois téléchargées à partir de bases de données 

ont été étudiées à l'aide d'outils bioinformatiques. 

11.1. Analyse systématique 

Au total, 85 séquences appartenant à 4 espèces de divers pays ont été collectées dans les 

bases de données (BOLDsystem). Le résultat est le suivant (Figure 5) : 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 5 : Analyse systématique du genre Ectomyelois dans 

la plateforme BOLDsystem 
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Après avoir téléchargé les séquences à partir du système BOLD par le biais des données 

publiques, 85 séquences ont été identifiées. Cependant, dans les BIN, 116 séquences ont été 

trouvées, ce qui suggère la possibilité d'une erreur dans l'étude morphologique de certaines 

séquences. 

11.1.1. Collection et vérification des séquences 

L’identification des toutes les 116 séquences de genre Ectomyelois sur BLAST, nous 

avons trouvé qu’il y a des séquences mal identifiées. Par exemple, Il convient de noter ici que 

nous avons trouvé une séquence enregistrée comme espèce sous le nom de l’ordre des 

Lepidoptera, alors qu'après la vérification dans l’outil d’identification sur BLAST, nous avons 

confirmé qu'il s’agit d’une espèce très loin qui est E. muriscis 98.78% (Figure 6). 

  

Figure 6 : Exemple sur le résultat d’outil d’identification sur BLAST 

Afin de confirmer l'identification des 116 séquences du genre Ectomyelois, trois 

séquences suspectes ont été éliminées, ne laissant que 113 séquences qui semblent clairement 

identifiées. Ces séquences sont présentées dans le tableau ci-dessous avec leur taxonomie 

(Tableau 2). 

Tableau 2: Le nombre des séquences avant et après l’identification sur BLAST 

Les espèces BOLDsystem BLAST 

E. ceratoniae 101 100 

E. muriscis 11 11 

E. sp. RD-2016 1 1 

E. zeteki 4 2 
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Une seule séquence a été choisie comme out-group d'un genre déférent de la famille des 

Pyralidae, à savoir M. pectinicornella du genre Mussidia. Ce genre est le plus proche du 

genre Ectomyelois, pour enraciner l’arbre. 

L'alignement multiple et l'affinement ont montré que les séquences diffèrent dans leur 

structure primaire et dans leur longueur. Ces résultats indiquent la présence de lacunes dans 

les différentes séquences alignées. 

12.2. Analyse phylogénétique 

11.2.1. Construction de la phylogénie du genre Ectomyelois 

L'analyse des séquences COI par l'approche phylogénétique permettra de construire un 

arbre phylogénétique qui pourrait aider à comprendre les relations évolutives entre les 

différentes espèces d'Ectomyelois. En particulier, cet arbre pourrait révéler les relations entre 

les espèces qui ne sont pas évidentes à partir de la morphologie des organismes. 

La construction d’un arbre phylogénétique dérivé de toutes les données nucléiques 

collectées après confirmation sur l'outil d'identification BLAST. 

L'arbre phylogénétique ML et MrBayes a été reconstruit par le site web NGphylogeny 

(Junier et al., 2010 ; Guindon et al., 2010 ; Lemoine et al., 2018 ; Lemoine et al., 2019). 

L’arbre phylogénétique est réalisé avec l’algorithme ML avec le site NGphylogeny (Figure 7) 

on à constater que les clades sont différents à l’arbre phylogénétique est réalisé avec 

l’algorithme MrBayes ( Annexe 5) . 
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Figure 7: Arbre du code-barres COI du genre Ectomyelois selon la méthode du maximum de 

vraisemblanceML .Les nombres sur les branches représent le support  bootstrap. L'arbre est en raciné 

sur M.pectinicornella comme out-groupe . 
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1.2.2. Résultat de la délimitation  

Les résultats attendus pour l'étude de la révision du genre Ectomyelois 

morphologiquement et génétiquement en utilisant les différentes approches bioinformatiques 

(BINs disponibles sur BOLDsystems, mPTP, ASAP, ABGD, bPTP) sont les suivants : 

Les 113 séquences de 4 espèces ciblées dans cette étude et la méthode de délimitation 

des espèces mPTP montrent que l'arbre est divisé en 6 groupes principaux. En revanche, la 

méthode de délimitation des espèces proposée par la base de données BOLD montre une 

division des séquences en 5 groupes (BIN), et la méthode de délimitation des espèces ASAP a 

regroupé les séquences en 10 partitions  selon les scores (Annexe 6), nous avons choisi les 

trois  scores faibles, le première  donne 3 groupes, le deuxième donne 2 groupes et le 

troisième donne 4 groupes. La méthode de délimitation des espèces ABGD a ensuite regroupé 

les séquences en 10 partitions (Annexe 4), on a choisée 2 partitions, la première  collecté les 

séquences en 3 groupes et la deuxième collecté en 4 groupes. 

Par contre, la méthode de délimitation des espèces bPTP montrent que l'arbre est divisé 

les séquences en 5 groupes.  

11.2.2.1. Résultat du la méthode mPTP  

Species 1: 

GMPRD002-16_Ectomyelois_BINs5_Puerto-Rico 

Species 2: 

LNAUU195-15_E_muriscis_BINs4_Dominica 

Species 3: 

ANICR1183-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

ANICR067-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

WALPD156-15_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

Species 4: 

ANICR1182-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

Species 5: 

KMPRA075-18_Phycitinae_BINs2_South-Africa 

DAL280-12_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

LEASV572-19_E_ceratoniae_BINs2_Greece 

PYRCR060-11_Lepidoptera_BINs2_Greece 

GWOTP792-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 
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GWOTP782-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR049-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR047-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP795-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP793-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP785-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP786-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMNF23505-22_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GWOTR051-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP791-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMIN87758-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP794-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR046-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBGL34338-19_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

AFRM161-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

GBGL17214-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

GWOTP790-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

PYRCR305-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

GBMIN87760-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBGL34344-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMIN87755-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMIN87754-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

SMTPP038-15_Phycitinae_BINs2_United-States 

GMESH060-14_Phycitinae_BINs2_Egypt 

GBMNB42539-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMNB42538-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMNB42536-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMNB42537-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMIN87759-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBGL34343-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34342-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

PYRCR437-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

LNAUU175-15_E_ceratoniae_BINs2_United-States 

WALPA563-12_E_ceratoniae_BINs2_Australia 
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PYRCR410-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

GWORB4126-14_E_ceratoniae_BINs2_Italy 

GBGL34351-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34350-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34349-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34347-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

ANICR1181-11_E_ceratoniae_BINs2_Australia 

WALPA1901-12_E_ceratoniae_BINs2_Australia 

PYRCR439-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

PYRCR332-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

PYRCR283-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

PYRCR247-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

LOCBF2110-13_Phycitinae_BINs2_United-States 

LEASW1501-20_E_ceratoniae_BINs2_Greece 

GWOTR050-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR048-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP789-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP788-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP787-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP783-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP781-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWORB4118-14_E_ceratoniae_BINs2_Italy 

GBMNF23504-22_E_ceratoniae_BINs2_Qualifiers 

GBGL34352-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34348-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34345-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34341-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34340-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34337-19_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

GBGL34339-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMIN87756-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMIN87761-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMIN87757-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBGL34346-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 
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MIMAD526-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

PMANL825-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL830-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

AFRM155-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL818-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

AFPHY173-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL824-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

MIMAD588-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

MIMAD584-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

MIMAD583-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

KMPRZ014-19_Pyralidae_BINs2_South-Africa 

GBGL17211-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

PMANL841-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

KMPUC1289-18_Phycitinae_BINs2_South-Africa 

PMANL887-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL883-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL842-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL814-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

GBGL10670-12_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

EPNG3892-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

GBGL17209-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

GBGL17212-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

GBGL17213-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

Species 6: 

IBLPY228-12_Lepidoptera_BINs1_Bolivia 

BLPDK1168-09_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BCISP755-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

BLPDK828-09_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BLPCI238-08_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BCISP1354-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

BCISP1335-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

LNAUU194-15_E_muriscis_BINs1_Costa-Rica 

BLPEE925-12_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BCISP1355-13_E_muriscis_BINs1_Panama 
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BCISP1361-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

11.2.2.2. Résultat du la méthode ASAP  

 

Parmi les dix partitions analysées, nous avons trouvé trois partitions ayant le même 

score (Tableau 3). 

Tableau 3 : Les différents résultats d’une méthode de délimitation ASAP 

Partition ASAP 1 Partition ASAP 2 Partition ASAP 3 

Groupe [ 1 ] n: 100 

ANICR1182-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

ANICR067-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

ANICR1183-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

WALPD156-

15_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

KMPRA075-

18_Phycitinae_BINs2_South Africa  

AFRM161-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

DAL280-12_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL818-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

EPNG3892-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL10670-

12_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

PMANL814-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL842-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL883-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL887-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

KMPUC1289-

18_Phycitinae_BINs2_South Africa  

PMANL830-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

 PMANL841-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17212-

Groupe [ 1 ] n: 100 

ANICR1182-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

ANICR067-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

ANICR1183-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

WALPD156-

15_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

KMPRA075-

18_Phycitinae_BINs2_South Africa  

AFRM161-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

DAL280-12_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL818-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

EPNG3892-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL10670-

12_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

PMANL814-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL842-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL883-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL887-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

KMPUC1289-

18_Phycitinae_BINs2_South Africa  

PMANL830-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

 PMANL841-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17212-

Groupe [ 1 ] n: 4  

ANICR1182-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

ANICR067-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

ANICR1183-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

WALPD156-

15_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

Groupe [ 2 ] n: 11  

IBLPY228-

12_Lepidoptera_BINs1_Bolivia  

BCISP755-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPDK828-09_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

BLPDK1168-09_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

BCISP1335-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BCISP1354-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPCI238-08_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

LNAUU194-

15_E_muriscis_BINs1_Costa Rica  

BCISP1355-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPEE925-12_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

BCISP1361-

13_E_muriscis_BINs1_Panama 

Groupe [ 3 ] n: 96  

KMPRA075-

18_Phycitinae_BINs2_South Africa  
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15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBGL17213-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

AFRM155-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

MIMAD526-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

PMANL825-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17211-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

KMPRZ014-19_Pyralidae_BINs2_South 

Africa  

MIMAD583-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

MIMAD584-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

MIMAD588-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

PMANL824-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

AFPHY173-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17209-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GWOTP790-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

PYRCR060-

11_Lepidoptera_BINs2_Greece  

LEASV572-

19_E_ceratoniae_BINs2_Greece  

GBGL17214-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBMIN87760-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

PYRCR305-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

GBGL34344-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34346-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMIN87761-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87756-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBGL17213-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

AFRM155-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

MIMAD526-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

PMANL825-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17211-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

KMPRZ014-19_Pyralidae_BINs2_South 

Africa  

MIMAD583-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

MIMAD584-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

MIMAD588-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

PMANL824-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

AFPHY173-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17209-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GWOTP790-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

PYRCR060-

11_Lepidoptera_BINs2_Greece  

LEASV572-

19_E_ceratoniae_BINs2_Greece  

GBGL17214-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBMIN87760-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

PYRCR305-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

GBGL34344-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34346-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMIN87761-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87756-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

AFRM161-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

DAL280-12_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL818-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

EPNG3892-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL10670-

12_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

PMANL814-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL842-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL883-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL887-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

KMPUC1289-

18_Phycitinae_BINs2_South Africa  

PMANL830-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

 PMANL841-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17212-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBGL17213-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

AFRM155-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

MIMAD526-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

PMANL825-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17211-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

KMPRZ014-19_Pyralidae_BINs2_South 

Africa  

MIMAD583-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

MIMAD584-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

MIMAD588-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

PMANL824-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  
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GBGL34339-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34337-

19_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBGL34340-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34341-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34345-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34348-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34352-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNF23504-

22_E_ceratoniae_BINs2_Qualifiers  

GWORB4118-

14_E_ceratoniae_BINs2_Italy  

GWOTP781-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP783-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP787-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP788-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP789-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR048-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR050-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

LEASW1501-

20_E_ceratoniae_BINs2_Greece  

LOCBF2110-

13_Phycitinae_BINs2_United States  

PYRCR247-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR283-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR332-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR439-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

WALPA1901-

GBGL34339-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34337-

19_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBGL34340-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34341-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34345-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34348-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34352-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNF23504-

22_E_ceratoniae_BINs2_Qualifiers  

GWORB4118-

14_E_ceratoniae_BINs2_Italy  

GWOTP781-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP783-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP787-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP788-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP789-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR048-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR050-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

LEASW1501-

20_E_ceratoniae_BINs2_Greece  

LOCBF2110-

13_Phycitinae_BINs2_United States  

PYRCR247-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR283-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR332-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR439-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

WALPA1901-

AFPHY173-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17209-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GWOTP790-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

PYRCR060-

11_Lepidoptera_BINs2_Greece  

LEASV572-

19_E_ceratoniae_BINs2_Greece  

GBGL17214-

15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBMIN87760-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

PYRCR305-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

GBGL34344-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34346-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMIN87761-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87756-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBGL34339-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34337-

19_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBGL34340-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34341-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34345-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34348-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34352-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNF23504-

22_E_ceratoniae_BINs2_Qualifiers  

GWORB4118-

14_E_ceratoniae_BINs2_Italy  

GWOTP781-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP783-
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12_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

ANICR1181-

11_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

GBGL34347-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34349-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34350-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34351-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GWORB4126-

14_E_ceratoniae_BINs2_Italy  

PYRCR410-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

WALPA563-

12_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

LNAUU175-

15_E_ceratoniae_BINs2_United States  

PYRCR437-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

GBGL34342-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34343-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMIN87759-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMNB42537-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42536-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42538-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42539-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GMESH060-

14_Phycitinae_BINs2_Egypt  

SMTPP038-

15_Phycitinae_BINs2_United States  

GBMIN87754-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87755-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87757-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

12_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

ANICR1181-

11_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

GBGL34347-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34349-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34350-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34351-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GWORB4126-

14_E_ceratoniae_BINs2_Italy  

PYRCR410-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

WALPA563-

12_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

LNAUU175-

15_E_ceratoniae_BINs2_United States  

PYRCR437-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

GBGL34342-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34343-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMIN87759-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMNB42537-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42536-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42538-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42539-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GMESH060-

14_Phycitinae_BINs2_Egypt  

SMTPP038-

15_Phycitinae_BINs2_United States  

GBMIN87754-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87755-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87757-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP787-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP788-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP789-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR048-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR050-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

LEASW1501-

20_E_ceratoniae_BINs2_Greece  

LOCBF2110-

13_Phycitinae_BINs2_United States  

PYRCR247-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR283-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR332-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR439-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

WALPA1901-

12_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

ANICR1181-

11_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

GBGL34347-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34349-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34350-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34351-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GWORB4126-

14_E_ceratoniae_BINs2_Italy  

PYRCR410-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

WALPA563-

12_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

LNAUU175-

15_E_ceratoniae_BINs2_United States  

PYRCR437-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece  
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GBMNF23505-

22_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GWOTP786-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBGL34338-

19_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP791-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87758-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP794-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR046-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP785-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP793-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP795-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR047-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR049-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP782-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP792-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR051-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

Groupe [ 2 ] n: 11  

IBLPY228-

12_Lepidoptera_BINs1_Bolivia  

BCISP755-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPDK828-09_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

BLPDK1168-09_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

BCISP1335-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BCISP1354-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPCI238-08_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

GBMNF23505-

22_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GWOTP786-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBGL34338-

19_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP791-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87758-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP794-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR046-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP785-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP793-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP795-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR047-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR049-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP782-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP792-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR051-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

Groupe [ 2 ] n: 11  

IBLPY228-

12_Lepidoptera_BINs1_Bolivia  

BCISP755-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPDK828-09_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

BLPDK1168-09_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

BCISP1335-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BCISP1354-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPCI238-08_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

GBGL34342-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34343-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMIN87759-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMNB42537-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42536-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42538-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42539-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GMESH060-

14_Phycitinae_BINs2_Egypt  

SMTPP038-

15_Phycitinae_BINs2_United States  

GBMIN87754-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87755-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87757-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMNF23505-

22_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GWOTP786-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBGL34338-

19_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP791-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87758-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP794-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR046-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP785-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP793-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP795-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR047-
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LNAUU194-

15_E_muriscis_BINs1_Costa Rica  

BCISP1355-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPEE925-12_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

BCISP1361-

13_E_muriscis_BINs1_Panama 

Groupe [ 3 ] n: 2  

LNAUU195-

15_E_muriscis_BINs4_Dominica  

GMPRD002-

16_Ectomyelois_BINs5_Puerto Rico 

LNAUU194-

15_E_muriscis_BINs1_Costa Rica  

BCISP1355-

13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPEE925-12_phyBioLep01 

BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

BCISP1361-

13_E_muriscis_BINs1_Panama 

LNAUU195-

15_E_muriscis_BINs4_Dominica  

GMPRD002-

16_Ectomyelois_BINs5_Puerto Rico 

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR049-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP782-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP792-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR051-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

Groupe [ 4 ] n: 2  

LNAUU195-

15_E_muriscis_BINs4_Dominica  

GMPRD002-

16_Ectomyelois_BINs5_Puerto Rico 

 

11.2.2.3  Résultat de la méthode ABGD 

Parmi les dix partitions analysées, nous avons trouvé deux partitions ayant le même 

score (Tableau 4). 

Tableau 4 : Les différents résultats d’une méthode de délimitation ABGD 

Partition ABGD 1 Partition ABGD 2 

Groupe [ 1 ] n: 4  

ANICR1182-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

ANICR067-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

ANICR1183-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

WALPD156-15_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

Groupe [ 2 ] n: 11  

IBLPY228-12_Lepidoptera_BINs1_Bolivia  

BCISP755-13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPDK828-09_phyBioLep01 BioLep1616_BINs1_Costa 

Rica  

BLPDK1168-09_phyBioLep01 BioLep1616_BINs1_Costa 

Rica  

BCISP1335-13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BCISP1354-13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPCI238-08_phyBioLep01 BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

LNAUU194-15_E_muriscis_BINs1_Costa Rica  

BCISP1355-13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPEE925-12_phyBioLep01 BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

BCISP1361-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

Groupe [ 3 ] n: 96  

Groupe [ 1 ] n: 11  

IBLPY228-12_Lepidoptera_BINs1_Bolivia  

BCISP755-13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPDK828-09_phyBioLep01 BioLep1616_BINs1_Costa 

Rica  

BLPDK1168-09_phyBioLep01 BioLep1616_BINs1_Costa 

Rica  

BCISP1335-13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BCISP1354-13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPCI238-08_phyBioLep01 BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

LNAUU194-15_E_muriscis_BINs1_Costa Rica  

BCISP1355-13_E_muriscis_BINs1_Panama  

BLPEE925-12_phyBioLep01 BioLep1616_BINs1_Costa Rica  

BCISP1361-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

Groupe [ 2 ] n: 100 

ANICR1182-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

ANICR067-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

ANICR1183-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia  

WALPD156-15_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

KMPRA075-18_Phycitinae_BINs2_South Africa  
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KMPRA075-18_Phycitinae_BINs2_South Africa  

AFRM161-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

DAL280-12_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL818-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

EPNG3892-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL10670-12_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

PMANL814-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL842-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL883-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL887-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

KMPUC1289-18_Phycitinae_BINs2_South Africa  

PMANL830-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

 PMANL841-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17212-15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBGL17213-15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

AFRM155-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

MIMAD526-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

PMANL825-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17211-15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

KMPRZ014-19_Pyralidae_BINs2_South Africa  

MIMAD583-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

MIMAD584-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

MIMAD588-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

PMANL824-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

AFPHY173-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17209-15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GWOTP790-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

PYRCR060-11_Lepidoptera_BINs2_Greece  

LEASV572-19_E_ceratoniae_BINs2_Greece  

GBGL17214-15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBMIN87760-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

PYRCR305-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

GBGL34344-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34346-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMIN87761-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87756-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBGL34339-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34337-19_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBGL34340-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34341-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34345-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34348-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34352-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNF23504-22_E_ceratoniae_BINs2_Qualifiers  

GWORB4118-14_E_ceratoniae_BINs2_Italy  

AFRM161-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

DAL280-12_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL818-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

EPNG3892-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL10670-12_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

PMANL814-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL842-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL883-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

PMANL887-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

KMPUC1289-18_Phycitinae_BINs2_South Africa  

PMANL830-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

 PMANL841-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17212-15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBGL17213-15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

AFRM155-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

MIMAD526-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

PMANL825-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17211-15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

KMPRZ014-19_Pyralidae_BINs2_South Africa  

MIMAD583-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

MIMAD584-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

MIMAD588-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar  

PMANL824-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

AFPHY173-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya  

GBGL17209-15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GWOTP790-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

PYRCR060-11_Lepidoptera_BINs2_Greece  

LEASV572-19_E_ceratoniae_BINs2_Greece  

GBGL17214-15_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBMIN87760-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

PYRCR305-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

GBGL34344-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34346-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMIN87761-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87756-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBGL34339-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34337-19_E_ceratoniae_BINs2_South Africa  

GBGL34340-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34341-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34345-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34348-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34352-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNF23504-22_E_ceratoniae_BINs2_Qualifiers  

GWORB4118-14_E_ceratoniae_BINs2_Italy  

GWOTP781-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  
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GWOTP781-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP783-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP787-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP788-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP789-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR048-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR050-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

LEASW1501-20_E_ceratoniae_BINs2_Greece  

LOCBF2110-13_Phycitinae_BINs2_United States  

PYRCR247-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR283-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR332-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR439-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

WALPA1901-12_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

ANICR1181-11_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

GBGL34347-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34349-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34350-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34351-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GWORB4126-14_E_ceratoniae_BINs2_Italy  

PYRCR410-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

WALPA563-12_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

LNAUU175-15_E_ceratoniae_BINs2_United States  

PYRCR437-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

GBGL34342-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34343-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMIN87759-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMNB42537-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42536-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42538-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42539-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GMESH060-14_Phycitinae_BINs2_Egypt  

SMTPP038-15_Phycitinae_BINs2_United States  

GBMIN87754-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87755-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87757-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMNF23505-22_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GWOTP786-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBGL34338-19_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP791-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87758-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP794-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR046-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP785-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP793-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP783-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP787-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP788-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP789-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR048-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR050-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

LEASW1501-20_E_ceratoniae_BINs2_Greece  

LOCBF2110-13_Phycitinae_BINs2_United States  

PYRCR247-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR283-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR332-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

PYRCR439-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

WALPA1901-12_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

ANICR1181-11_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

GBGL34347-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34349-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34350-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34351-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GWORB4126-14_E_ceratoniae_BINs2_Italy  

PYRCR410-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

WALPA563-12_E_ceratoniae_BINs2_Australia  

LNAUU175-15_E_ceratoniae_BINs2_United States  

PYRCR437-12_Lepidoptera_BINs2_Greece  

GBGL34342-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBGL34343-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMIN87759-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMNB42537-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42536-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42538-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GBMNB42539-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GMESH060-14_Phycitinae_BINs2_Egypt  

SMTPP038-15_Phycitinae_BINs2_United States  

GBMIN87754-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87755-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87757-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMNF23505-22_E_ceratoniae_BINs2_Iran  

GWOTP786-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBGL34338-19_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP791-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GBMIN87758-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP794-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR046-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP785-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP793-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP795-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  
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GWOTP795-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR047-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR049-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP782-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP792-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR051-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

Groupe [ 4 ] n: 2  

LNAUU195-15_E_muriscis_BINs4_Dominica  

GMPRD002-16_Ectomyelois_BI 

Ns5_Puerto Rico 

GWOTR047-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR049-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP782-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTP792-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia  

GWOTR051-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

Groupe [ 3 ] n: 2  

LNAUU195-15_E_muriscis_BINs4_Dominica  

GMPRD002-16_Ectomyelois_BINs5_Puerto Rico 

 

 

11.2.2.4. Résultat du la méthode bPTP  

Species 1 : 

IBLPY228-12_Lepidoptera_BINs1_Bolivia 

BLPDK1168-09_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BLPDK828-09_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BCISP755-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

BLPEE925-12_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BCISP1361-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

BCISP1355-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

BLPCI238-08_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BCISP1354-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

LNAUU194-15_E_muriscis_BINs1_Costa-Rica 

BCISP1335-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

Species 2:  

GMPRD002-16_Ectomyelois_BINs5_Puerto-Rico 

Species 3:  

LNAUU195-15_E_muriscis_BINs4_Dominica 

Species 4:  

ANICR1182-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

Species 5:  

KMPRA075-18_Phycitinae_BINs2_South-Africa 

MIMAD526-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

PMANL825-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

AFRM155-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL830-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 
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PMANL818-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

GBGL17213-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

GBGL17212-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

AFPHY173-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL824-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

MIMAD588-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

MIMAD584-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

MIMAD583-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

KMPRZ014-19_Pyralidae_BINs2_South-Africa 

GBGL17211-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

PMANL841-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

KMPUC1289-18_Phycitinae_BINs2_South-Africa 

PMANL887-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL883-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL842-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL814-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

GBGL10670-12_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

GBGL17209-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

EPNG3892-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

DAL280-12_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

LEASV572-19_E_ceratoniae_BINs2_Greece 

GBGL17214-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

AFRM161-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PYRCR060-11_Lepidoptera_BINs2_Greece 

GBMIN87758-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP791-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBGL34338-19_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR046-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP794-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP792-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP782-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR049-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR047-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP795-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 
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GWOTP793-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP785-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP786-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR051-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMNF23505-22_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GWOTP790-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

PYRCR305-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

GBGL34344-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMIN87760-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBGL34346-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMIN87755-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMIN87754-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

SMTPP038-15_Phycitinae_BINs2_United-States 

GMESH060-14_Phycitinae_BINs2_Egypt 

GBMNB42539-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMNB42538-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMNB42536-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMNB42537-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMIN87759-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBGL34343-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34342-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

PYRCR437-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

LNAUU175-15_E_ceratoniae_BINs2_United-States 

WALPA563-12_E_ceratoniae_BINs2_Australia 

PYRCR410-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

GWORB4126-14_E_ceratoniae_BINs2_Italy 

GBGL34351-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34350-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34349-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34347-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

ANICR1181-11_E_ceratoniae_BINs2_Australia 

WALPA1901-12_E_ceratoniae_BINs2_Australia 

PYRCR439-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

PYRCR332-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 



Chapitre 02: Résultats et Discussion 

39 

 

PYRCR283-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

PYRCR247-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

LOCBF2110-13_Phycitinae_BINs2_United-States 

LEASW1501-20_E_ceratoniae_BINs2_Greece 

GWOTR050-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR048-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP789-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP788-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP787-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP783-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP781-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWORB4118-14_E_ceratoniae_BINs2_Italy 

GBMNF23504-22_E_ceratoniae_BINs2_Qualifiers 

GBGL34352-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34348-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34345-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34341-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34340-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34337-19_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

GBGL34339-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMIN87756-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMIN87757-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMIN87761-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

Species 6: 

ANICR1183-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

WALPD156-15_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

ANICR067-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

11.2.2.5. Résultat de la méthode BINs (Résultats modifiables pour la poursuite des études 

scientifiques  ( :  

Species 1: 

IBLPY228-12_Lepidoptera_BINs1_Bolivia 

BLPDK1168-09_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BLPDK828-09_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BCISP755-13_E_muriscis_BINs1_Panama 
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BLPEE925-12_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BCISP1361-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

BCISP1355-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

BLPCI238-08_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica 

BCISP1354-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

LNAUU194-15_E_muriscis_BINs1_Costa-Rica 

BCISP1335-13_E_muriscis_BINs1_Panama 

Species 2:  

GMPRD002-16_Ectomyelois_BINs5_Puerto-Rico 

Species 3:  

LNAUU195-15_E_muriscis_BINs4_Dominica 

Species 4:  

KMPRA075-18_Phycitinae_BINs2_South-Africa 

MIMAD526-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

PMANL825-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

AFRM155-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL830-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL818-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

GBGL17213-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

GBGL17212-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

AFPHY173-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL824-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

MIMAD588-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

MIMAD584-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

MIMAD583-15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar 

KMPRZ014-19_Pyralidae_BINs2_South-Africa 

GBGL17211-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

PMANL841-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

KMPUC1289-18_Phycitinae_BINs2_South-Africa 

PMANL887-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL883-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL842-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PMANL814-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

GBGL10670-12_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 
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GBGL17209-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

EPNG3892-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

DAL280-12_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

LEASV572-19_E_ceratoniae_BINs2_Greece 

GBGL17214-15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

AFRM161-14_Lepidoptera_BINs2_Kenya 

PYRCR060-11_Lepidoptera_BINs2_Greece 

GBMIN87758-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP791-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBGL34338-19_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR046-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP794-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP792-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP782-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR049-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR047-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP795-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP793-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP785-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP786-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR051-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMNF23505-22_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GWOTP790-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

PYRCR305-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

GBGL34344-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMIN87760-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBGL34346-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMIN87755-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMIN87754-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

SMTPP038-15_Phycitinae_BINs2_United-States 

GMESH060-14_Phycitinae_BINs2_Egypt 

GBMNB42539-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMNB42538-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMNB42536-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 
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GBMNB42537-20_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMIN87759-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBGL34343-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34342-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

PYRCR437-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

LNAUU175-15_E_ceratoniae_BINs2_United-States 

WALPA563-12_E_ceratoniae_BINs2_Australia 

PYRCR410-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

GWORB4126-14_E_ceratoniae_BINs2_Italy 

GBGL34351-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34350-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34349-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34347-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

ANICR1181-11_E_ceratoniae_BINs2_Australia 

WALPA1901-12_E_ceratoniae_BINs2_Australia 

PYRCR439-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

PYRCR332-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

PYRCR283-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

PYRCR247-12_Lepidoptera_BINs2_Greece 

LOCBF2110-13_Phycitinae_BINs2_United-States 

LEASW1501-20_E_ceratoniae_BINs2_Greece 

GWOTR050-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTR048-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP789-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP788-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP787-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP783-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWOTP781-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GWORB4118-14_E_ceratoniae_BINs2_Italy 

GBMNF23504-22_E_ceratoniae_BINs2_Qualifiers 

GBGL34352-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34348-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34345-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34341-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 
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GBGL34340-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBGL34337-19_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa 

GBGL34339-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran 

GBMIN87756-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMIN87757-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

GBMIN87761-17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia 

Species 5: 

ANICR1182-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

ANICR1183-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

WALPD156-15_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

ANICR067-11_E_ceratoniae_BINs3_Australia 

11.2.3. Comparaison entre les méthodes des délimitations et BINs 

Cette étude permettra d'identifier et de délimiter précisément les espèces d'Ectomyelois. 

Les résultats obtenus pourraient aider à clarifier les limites entre les différentes espèces et à 

corriger les confusions taxonomiques existantes. Après avoir obtenu les résultats, nous les 

avons comparés les uns aux autres (Figure 8) :  
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Figure 8 : Analyse comparative de la délimitation des quatre espèces d'Ectomyelois à l'aide 

de quatre méthodes différentes et comparaison avec les BINs. L'arbre construit par maximum 

de vraisemblance (ML) sur le serveur web NGphylogeny (Junier et al., 2010 ; Guindon et al., 

2010 ; Lemoine et al., 2018 ; Lemoine et al., 2019). 
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12. Discussion 

Les analyses bioinformatiques réalisées ont permis d'examiner la richesse spécifique du 

genre Ectomyelois à partir des séquences téléchargées. Les résultats de ces analyses sont 

discutés ci-dessous. 

Cette étude a révélé un nombre important d'espèces putatives non identifiées ayant une 

importance moléculaire au sein du genre Ectomyelois, qui sont positionnées sous différents 

noms d'ordre ou de famille. 

L'apparition de l'espèce M. pectinicornella, qui appartient au genre Mussidia dans un 

clade distinct dans toutes les méthodes de délimitation des espèces utilisées (ABGD, mPTP, 

BINs, bPTP et ASAP), confirme le choix approprié de cette espèce en tant qu'out-group pour 

l'enracinement des arbres phylogénétiques. 

En ce qui concerne les quatre espèces analysées, la délimitation moléculaire a permis de 

estimer, d'identifier et de délimiter précisément les séquences d'Ectomyelois, corrigeant ainsi 

l'analyse morphologique précédente. 

Concernant mPTP, tout comme dans l'analyse phylogénétique, le premier clade (Groupe 

1) est regroupé en un petit groupe de deux séquences représentant une série de deux espèces, 

E.muriscis et une autre inconnue, largement distribuées à Porto Rico et en Dominique. Il est 

donc possible que ces deux séquences représentent la même espèce en raison de la proximité 

géographique entre les deux pays. ASAP et ABGD regroupent les séquences de la même 

manière, tandis que BINs et bPTP divisent le clade en deux groupes distincts. 

En ce qui concerne le deuxième clade (Groupe 2), qui comprend 11 séquences 

représentant une série d'espèces E.muriscis et cinq séquences inconnues, largement 

distribuées au Costa Rica, au Panama et en Bolivie, les mêmes résultats ont été obtenus dans 

les cinq méthodes de délimitation (mPTP, bPTP, ABGD, ASAP) et les BINs. Il est donc 

possible que l'espèce inconnue soit également E.muriscis. 

Enfin, le troisième clade, identifié par mPTP, ASAP 3, ABGD 1 et BINs de 

E.ceratoniae (Groupe 3) représente 4 séquences d’une même espèce réparties en Australie, 

Cependant, la méthode de délimitation bPTP divise ce clade en deux groupes distincts, ce qui 

suggère qu'il pourrait y avoir une mutation dans la séquence. 
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Alors que le ASAP (1 et 2) et ABGD 2  ont montré que le 3ème  clade (Groupe 3) 

regroupait 100 séquences d’E.ceratoniae, ainsi que d’autres séquences Ectomyelois sp. 

réparties dans différents payes (Australie, Madagascar, Grèce, Italie, Tunisie, Kenya, Iran, 

Afrique du Sud, Égypte et États-Unis). 

En fin de compte, les cinq méthodes (mPTP, ASAP 3, ABGD 1, BINs et bPTP) ont 

montré que les espèces (E.ceratoniae et d'autres séquences inconnues) sont regroupées dans 

un clade (Groupe 4), représentant une série de 96 séquences sœurs. Ces espèces sont réparties 

dans différentes régions géographiques (Madagascar, Grèce, Italie, Tunisie, Kenya, Iran, 

Afrique du Sud, Égypte et États-Unis). 

Dans l'ensemble des résultats obtenus, les données phylogénétiques et géographiques 

dans les clades ont montré la présence de différentes lignées génétiques dans plusieurs régions 

géographiques 

Les marqueurs mitochondriaux COI sont un outil précieux pour déterminer l'identité, la 

structure des populations et l'évolution des espèces. Ils sont donc est efficace pour 

l’identification moléculaire. Cependant, il est proposé d'utiliser d'autres marqueurs génétiques 

pour améliorer l'efficacité du code-barre moléculaire dans l'identification et résoudre des 

problèmes de classification similaires. 
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Conclusion 

L'objectif de cette étude est la mise en évidence de l’effet de la Barcoding moléculaire 

sur l’amélioration de l’identification moléculaire des espèces et de réviser le genre 

Ectomyelois en utilisant l'approche phylogénétique, la délimitation des espèces et la méthode 

BIN. 

Notre travail a été mené dans le but de construire de l’arbre phylogénétique du genre 

Ectomyelois pour l’identification moléculaire contribuer à la construction d’une base de 

données (code-barres d’ADN) des 4 espèces qui sont : E. ceratoniae ,E. muriscis , E. sp. RD-

2016 et E. zeteki. 

Nous avons fait les inférences phylogénétiques, à partir des séquences collectées à 

BOLDsystems et vérifier et identifier sur BLAST. 

Les séquences génétiques ont été alignées à l'aide du programme Muscle dans le logiciel 

MEGA 11, et nous avons utilisées Gbloks disponible sur site NGphylogeny pour éliminer les 

positions mal alignées et nettoyées les séquences. L’arbre phylogénétique a été reconstruit à 

l'aide de site NGphylogeny, grâce à la méthode du PhylML et MrBayes.  

En effet, bien que les collectes de ce genre fussent réalisées à cinq méthodes de 

délimitations des espèces. Ils été effectués en ligne via mPTP, bPTP, ABGD, ASAP, et la 

méthode de délimitations des espèces BINs proposée par la base de données BOLD, les 

résultats de la délimitation des espèces  ASAP (1/2) et ABGD (1) sont presque identique. Par 

contre les résultats de la délimitation des espèces  BIN, ASAP (3), ABGD (2), mPTP et bPTP 

sont presque identique mais différent à les autres méthodes Cela confirme l’efficacité de ces 

méthodes et que cet arbre est bien correct. 

Le DNA Barcoding permet d’identifie les organismes rapidement qui donner des 

résultats faibles des espèces, son utilisation pour limiter les espaces sont conservation de la 

biodiversité, en écologie et en surveillance des écosystèmes, cela nécessite l’utilisation de 

plusieurs marqueurs moléculaires pour avoir des résultats plus exacts. 

Ainsi, cette étude nous a permis de caractériser la richesse spécifique de genre 

Ectomyelois en montrant notamment des résultats un peu différente entre la taxonomie 

traditionnelle et la taxonomie moléculaire. 
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La pyrale des dattes nuit à la production fruitière et à la valeur économique car elle 

réduit la qualité des fruits, mais malheureusement elle n'est pas traité dans notre pays, bien 

qu'il existe de nombreux types de pyrale des dattes qui existe en Algérie, nous avons 

remarqué l'absence de séquences algériennes dans la plateforme BOLDsystem, ce qui signifie 

qu'aucune étude génétique n'a été menée à ce sujet au niveau de ce genre Ectomyelois. 

Nous considérons les nouvelles données comme une ressource importante pour les  

futures études sur ce genre de Ectomyelois qui causent des dommages économiques et 

alimentaires, cela indiquent  que les travaux similaire sont nécessaire pour aborder pleinement 

la diversité au sein de ce  genre d’espèce. 
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Annexe 1  

Photos d’Ectomyelois de deux espèces différents  

 

Annexe 2 

BINs Espèce Pays Numéro d’accession   

BINs1 Muriscis 

Muriscis 

Muriscis 

Muriscis 

Muriscis 

phyBioLep01 

BioLep1616 

phyBioLep01 

BioLep1616 

phyBioLep01 

BioLep1616 

phyBioLep01 

BioLep1616 

Lepidoptera 

Murisis 

Panama 

 

 

 

 

Inconnu  

 

Inconnu  

 

Inconnu  

 

Inconnu  

 

Inconnu  

Costa Rica 

MK768535 

MK770053 

MK759268 

MK758309 

MK758148 

Inconnu  

 

GU700626 

 

GU700245 

 

Inconnu  

 

Inconnu  

Inconnu  

BINs2 Lepidoptera 

 

Inconnu  

 

Inconnu  

Inconnu  
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Ceratoniae 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

South Africa 

 

 

 

 

 

Tunisia 

 

Iran   

 

 

 

 

 

 

 

KM612270 

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

JF748065 

KP083444 

KP083443 

KP083442 

KP083441 

KP083440 

KU896485 

KU896486 

KX866639 

MG489932 

MG489933 

MG489934 

KF404735 

MG489936 

MG489937 

MG489938 
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Pyralidae 

Phycitinae 

 

 

 

 

 

 

Tunisia 

 

 

 

 

 

 

 

 

Iran 

 

 

 

Inconnu  

 

Italy 

 

Tunisia 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

MG489939 

MG489940 

MG489941 

MG489942 

MG489943 

MH460551 

KU896481 

KU896480 

KU896482 

KU896483 

KU896487 

KU896479 

KU896484 

KU896488 

MN900746 

MN900748 

MN900746 

MN900747 

MN900745 

MW305785 

MW305786 

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  



Annexes 

 

 

 

 

 

 

Greece 

 

United States 

Madagascar 

 

 

 

Australia 

 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu 

MH417781 

MH417697 

MH417343 

MH415596 

Inconnu  

Inconnu  

Inconnu 

Inconnu 

Inconnu 

BINs3 Ceratoniae Australia Inconnu  

KF397550 

KF405701 

KF400731 

BINs4 muriscis  Dominica Inconnu  

BINs5 Inconnu  Puerto Rico Inconnu 

Inconnu Ectomyelois Iran  KY315736 

Annexe 3  

Résultat de l’arbre phylogénétique 

(LNAUU195-15_E_muriscis_BINs4_Dominica:0.00000001,GMPRD002-

16_Ectomyelois_BINs5_Puerto-Rico:0.04744541,((IBLPY228-

12_Lepidoptera_BINs1_Bolivia:0.00342735,(BLPDK1168-09_phyBioLep01-

BioLep1616_BINs1_Costa-Rica:0.00000001,((BLPDK828-09_phyBioLep01-

BioLep1616_BINs1_Costa-Rica:0.00000001,BCISP755-

13_E_muriscis_BINs1_Panama:0.00000001):0.00357698,((BLPEE925-12_phyBioLep01-

BioLep1616_BINs1_Costa-Rica:0.00000001,(BCISP1361-

13_E_muriscis_BINs1_Panama:0.00000001,BCISP1355-

13_E_muriscis_BINs1_Panama:0.00000001):0.00000001):0.00356276,(BLPCI238-

08_phyBioLep01-BioLep1616_BINs1_Costa-Rica:0.00000001,(BCISP1354-

13_E_muriscis_BINs1_Panama:0.00000001,(LNAUU194-15_E_muriscis_BINs1_Costa-

Rica:0.00000001,BCISP1335-

13_E_muriscis_BINs1_Panama:0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000
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001):0.00355912):0.01104291):0.02871139,((ANICR1183-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia:0.00000001,(WALPD156-

15_E_ceratoniae_BINs3_Australia:0.00000001,ANICR067-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia:0.00000001):0.00000001):0.00000001,(ANICR1182-

11_E_ceratoniae_BINs3_Australia:0.00000001,(KMPRA075-18_Phycitinae_BINs2_South-

Africa:0.00000001,((MIMAD526-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar:0.00345903,((PMANL825-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00345903,(AFRM155-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00000001,PMANL830-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00000001):0.00345842):0.00000001,(PMANL818-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00341793,((GBGL17213-15_E_ceratoniae_BINs2_South-

Africa:0.00000001,GBGL17212-15_E_ceratoniae_BINs2_South-

Africa:0.00000001):0.00343325,(AFPHY173-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00000001,(PMANL824-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00000001,(MIMAD588-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar:0.00000001,(MIMAD584-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar:0.00000001,(MIMAD583-

15_E_ceratoniae_BINs2_Madagascar:0.00000001,(KMPRZ014-19_Pyralidae_BINs2_South-

Africa:0.00000001,(GBGL17211-15_E_ceratoniae_BINs2_South-

Africa:0.00000001,(PMANL841-11_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00000001,(KMPUC1289-

18_Phycitinae_BINs2_South-Africa:0.00000001,(PMANL887-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00000001,(PMANL883-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00000001,(PMANL842-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00000001,(PMANL814-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00000001,(GBGL10670-12_E_ceratoniae_BINs2_South-

Africa:0.00000001,(GBGL17209-15_E_ceratoniae_BINs2_South-

Africa:0.00000001,EPNG3892-

11_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000

001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000

001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000

001):0.00000001,(DAL280-12_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00000001,(LEASV572-

19_E_ceratoniae_BINs2_Greece:0.00000001,(((GBGL17214-

15_E_ceratoniae_BINs2_South-Africa:0.00000001,AFRM161-

14_Lepidoptera_BINs2_Kenya:0.00346049):0.00346249,(PYRCR060-

11_Lepidoptera_BINs2_Greece:0.00000001,(((GBMIN87758-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,GWOTP791-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001):0.00344384,(GBGL34338-

19_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00345764,(GWOTR046-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,GWOTP794-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001):0.00345764):0.00000001):0.00000001,(GWO

TP792-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTP782-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTR049-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTR047-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTP795-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTP793-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTP785-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTP786-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTR051-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,GBMNF23505-

22_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.000000
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01):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00348137):0.003480

83):0.00000001,(GWOTP790-16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00364055,((PYRCR305-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece:0.00000001,(GBGL34344-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,GBMIN87760-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001):0.00000001):0.00348086,(GBGL34346-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00344277,(GBMIN87755-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GBMIN87754-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(SMTPP038-15_Phycitinae_BINs2_United-

States:0.00000001,(GMESH060-14_Phycitinae_BINs2_Egypt:0.00000001,(GBMNB42539-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBMNB42538-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBMNB42536-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBMNB42537-

20_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBMIN87759-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GBGL34343-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBGL34342-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(PYRCR437-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece:0.00000001,(LNAUU175-15_E_ceratoniae_BINs2_United-

States:0.00000001,(WALPA563-

12_E_ceratoniae_BINs2_Australia:0.00000001,(PYRCR410-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece:0.00000001,(GWORB4126-

14_E_ceratoniae_BINs2_Italy:0.00000001,(GBGL34351-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBGL34350-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBGL34349-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBGL34347-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(ANICR1181-

11_E_ceratoniae_BINs2_Australia:0.00000001,(WALPA1901-

12_E_ceratoniae_BINs2_Australia:0.00000001,(PYRCR439-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece:0.00000001,(PYRCR332-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece:0.00000001,(PYRCR283-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece:0.00000001,(PYRCR247-

12_Lepidoptera_BINs2_Greece:0.00000001,(LOCBF2110-13_Phycitinae_BINs2_United-

States:0.00000001,(LEASW1501-

20_E_ceratoniae_BINs2_Greece:0.00000001,(GWOTR050-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTR048-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTP789-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTP788-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTP787-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTP783-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWOTP781-

16_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GWORB4118-

14_E_ceratoniae_BINs2_Italy:0.00000001,(GBMNF23504-

22_E_ceratoniae_BINs2_Qualifiers:0.00000001,(GBGL34352-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBGL34348-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBGL34345-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBGL34341-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBGL34340-

19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBGL34337-19_E_ceratoniae_BINs2_South-

Africa:0.00000001,(GBGL34339-19_E_ceratoniae_BINs2_Iran:0.00000001,(GBMIN87756-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,(GBMIN87757-

17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001,GBMIN87761-
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17_E_ceratoniae_BINs2_Tunisia:0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.000

00001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.000

00001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.000

00001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.000

00001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.000

00001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.000

00001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.000

00001):0.00000001):0.00000001):0.00000001):0.0034375):0.003412):0.00341626):0.003416

24):0.03516798):0.0035098):0.27266364):0.06816488); 

Annexe 4 

Les résultats de la méthode de délimitation ABGD 

/* ABGD (Automatic Barcod Gap Discovery) 

/* web version 02/14/23 - 10:18AM 

Fasta Format detected 

Nb seq:113 */ 

Partition 1 : found 34 groups (prior maximal distance P= 0.001000) 

Partition 2 : found 6 groups (prior maximal distance P= 0.001668) 

Partition 3 : found 6 groups (prior maximal distance P= 0.002783) 

Partition 4 : found 4 groups (prior maximal distance P= 0.004642) 

Partition 5 : found 4 groups (prior maximal distance P= 0.007743) 

Partition 6 : found 5 groups (prior maximal distance P= 0.012915) 

Partition 7 : found 5 groups (prior maximal distance P= 0.021544) 

Partition 8 : found 3 groups (prior maximal distance P= 0.035938) 

Partition 9 : found 2 groups (prior maximal distance P= 0.059948) 

Partition 10 : found 2 groups (prior maximal distance P= 0.100000) 

Annexe 5: 

Résultat d’arbre PhylBays  
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Annexe 6:  

Résultat de l’ASAP : 
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Résumé 



 

 

Résumé 

Le genre Ectomyelois, appartenant à la famille des Pyralidae, fait partie des genres 

présentant un danger écologique et économique. La diversité génétique au sein de ce genre est 

très peu connue. Le développement de la systématique moléculaire et l'exploitation des 

données issues de l'ADN et des codes-barres, ainsi que l'amélioration des outils 

bioinformatiques, ont été appliqués pour améliorer la connaissance de la biodiversité de 

différents organismes et préciser le statut taxonomique de diverses espèces. 

Ce projet scientifique vise à tester la faisabilité de l'utilisation d'un code-barres ADN 

basé sur un marqueur mitochondrial COI spécifique pour identifier les espèces du genre 

Ectomyelois. Au total, 116 séquences du gène COI ont été collectées pour 4 espèces du genre 

Ectomyelois identifiées morphologiquement et phylogénétiquement par les chercheuses. Les 

données sont présentées sous la forme d'un arbre phylogénétique qui permet d'étudier 

morphologiquement les espèces en les regroupant en clades. Ce nouvel ensemble de données 

a permis de générer une liste mise à jour des mOTUs (unités taxonomiques opérationnelles 

moléculaires) pour ces séquences. Cette classification a été confirmée par différentes 

méthodes de délimitation des espèces (mPTP, ASAP, ABGD, bPTP et BIN). 

Mot clé : Ectomyelois; Code-barres ADN; COI mitochondrial; Arbre phylogénétique. 

Abstract  

The genus Ectomyelois, belonging to the family Pyralidae, is among the genera that 

pose an ecological and economic threat. The genetic diversity within this genus is poorly 

known. Molecular systematic development and the utilization of DNA and barcode data, 

along with improvements in bioinformatics tools, have been applied to enhance biodiversity 

understanding across various organisms and refine the taxonomic status of different species. 

This scientific project aims to test the feasibility of using a DNA barcode based on a 

specific mitochondrial COI marker to identify species within the genus Ectomyelois. A total 

of 116 COI gene sequences have been collected for four morphologically and 

phylogenetically identified species within the Ectomyelois genus by the researchers. The data 

is presented in the form of a phylogenetic tree, allowing for morphological examination of the 

species by grouping them into clades. This new dataset has generated an updated list of 

molecular operational taxonomic units (mOTUs) for these sequences. This classification has 

been confirmed through various species delimitation methods (mPTP, ASAP, ABGD, bPTP, 

and BIN). 
Key word: Ectomyelois; DNA barcode; mitochondrial COI; phylogenetic tree. 

 ملخص

 تصاديًا. التنوع، هو أحد الأجناس التي تشكل تهديداً بيئياً واقPyralidae ، الذي ينتمي إلى عائلةEctomyelois جنس

وي ض النوالوراثي داخل هذا الجنس غير معروف بشكل جيد. تم تطبيق تطور النظام الجزيئي واستخدام بيانات الحم

تحسين لمختلفة وائنات اجنباً إلى جنب مع تحسين أدوات البيوإنفورماتيكس، لتعزيز فهم التنوع البيولوجي في الكوالباركود، 

 .الوضع التصنيفي للأنواع المختلفة

الميتوكوندريال  COI يهدف هذا المشروع العلمي إلى اختبار إمكانية استخدام باركود حمض الدي إن إي المستند إلى علامة

يد الأنواع ضمن جنسمحددة لتحد  Ectomyelois.  تسلسل لجين 116تم جمع مجموعة من  COI  لأربعة أنواع تم

من قبل الباحثين. تعُرض البيانات على شكل شجرة جينية  Ectomyelois تحديدها مورفولوجياً وفيلوجينياً ضمن جنس

ذه المجموعة الجديدة قائمة محدثة تسمح بفحص المظهر المورفولوجي للأنواع عن طريق تجميعها في فروع. أنشأت ه

لهذه التسلسلات. تم تأكيد هذا التصنيف من خلال طرق مختلفة لتحديد  (mOTUs) لوحدات التصنيف الضريبي الجزيئية

 (BIN و mPTP ،ASAP ،ABGD ،bPTP) الأنواع

اكتوميلوان,  و التطور, شجرة النشوء  1كسيداز الرمز الشريطي للحمض النووي , سيتوكرم اوالكلمات المفتاحية :                             
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