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La structure genetique des populations
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La structure genetique des populations

La structure comme « empreinte » :
* de la géographie, du climat, de I'évolution
* de l'activité humaine
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Comment quantifier la structure ?

Donc le degré de différentiation peut étre quantifie:

... en mettant en relation le niveau de
y variation « génétique » inter-population avec

‘ A le niveau global
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Pourquoi la structure genétique est-elle importante?

C’est un premiére pas essentiel vers:

w5 | P

* la conservation de la Diversité
Génétique (DG)

* la compréhension de la
signification adaptative de la DG

* |a valorisation de la DG




modele d’évolution modele d’optimisation

[Bataillon et al, 1996; Le Corre & Kremer, 2003]
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Structure génetique et echantillonnage
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Les caracteres genetiqguement corrélés
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Les caracteres genetiqguement corréeles
trait X trait Y

locus 1

environmental correlation

locus 2

add-dom

oenetic correlation (linka
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Les caracteres genetiqguement corréeles
trait X trait Y

locus 1

locus 3

genetic correlation (pleiotropy)

locus 2
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Modele génétique et corrélation pléiotropique
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Modele génetique et corrélation LD

. a——_ Allele swap
L a,.

no

evaluate solutfo accepted ?

/ final solution / generate new solution

update current solution

A

no no

change temperature ?

terminate search ?

decrease temperature [« yes




Modele écart environnement

random number

0 .0.53.< ® l. o.
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x =P(Z>a)
a — normal deviate
e=a x(Ve)”

2 genotypic values + e = phenotype

9eme journée "CaSciModOT" JEUDI 11 décembre 2008 - Orléans



Effet de la co-sélection de caracteres corrélés

[Sanchez, Yanchuk & King 2008]
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Grands et petits génes
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Grands et petits genes: effets des genes majeurs
sur la variation génétique des populations
sélectionnées

effect du géné sur le caractére
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gené 1 géné n

Trudy Mackay: « ...variation for quantitative traits is not accounted for by a very

large number of loci with equal and small effects. »
Annu. Rev. Genet., 2001; 35: 303-339



''''
5
.....

CHROMOSOMES

® s
O AT
O 1 / =
2 =3 0 -1
( —o
? 0 B -
S
2 =2 1 0

9eme journée "CaSciModOT" JEUDI 11 décembre 2008 - Orléans



Des genes, des distances et des liaisons

/ crossing-over
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Nla transmission héreéditaire

o ‘ O—o —o o ‘ O réplication de la copie
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.. et les petits genes ont fait en attendant de I'auto-stop avec le grand gene
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Consequences de |'auto-stop de petits genes

réduction de l'intensité de sélection des petits:
[... les “meilleurs” des petits ne sont pas choisis, mais ceux “chanceux” qui
partagent le méme “vehicule avantageux” du grand ]

perte de la diversité génétique et I'augmentation de I'endogamie:

[... dO a partager le méme “véhicule avantageux” du grand pendant tout le
voyage, personne n'entre, personne sort ]

resultat = perte de la réponse sélective a long terme des petits

les petits génes perdent leur avantage sélectif pres du géne grand, et
iIs se comportent en tant que genes neutres soumis a la dérive



Y a t’il des solutions ? ...
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[Sanchez, Santiago & Caballero 2006]
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... et pour les croisements?
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Modéle biologique g founder population

Meiosis-gametogenesis

bedigree analysis (recombination) |

Mating
Diversity analysis Y
(neutral markers) m (Gene frequency)

+t :
(gene action,

M genetic model)
Multi-trait selection (l?'nkag.e. .
strategy disequilibrium)

Genetic evaluation (G & P)
Sib index, BLUP ~ Phenotype



Effet de sélection d'un gene majeur (sans
contraintes) sur le voisinage
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Effet de sélection d'un gene majeur (avec
systeme optimisé) sur le voisinage
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D’autres travailles au sein de notre Unité de
Recherches nécessitant de la simulation (et de
I'expertise extérieur...)

* Gestion optimale de ressources génétiques au sein des populations
Techniques d’optimisation multi contraintes et multi fonctions

* Plasticité phénotypique
Construction de réseau de génes
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