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Programme prévue



Notions de génétique des populations

e Constitution génétique d'une population
(fréquences génotypiques et alléliques)
* Fréguences génotypiques et alléliques dans des

populations en équilibre (Loi de Hardy-Weinberg)

 Changement des fréqguences genétiques (forces

évolutives)



Génétique quantitative et sélection des
plantes cultivées

Composantes de la variation
Héritabilité des caracteres quantitatifs
Réponse a la sélection

Hétérosis

Sélection par index

Apercue sur les méthodes de sélection végétale



Approches moléculaires appliqués a la génétique
guantitative et a la sélection des plantes

 Marqueurs moléculaires

e Cartographie de QTLs (linkage mapping)
¢ TP

* Association mapping

* Approche du gene candidat

* Analyse d’un article

 Génome wide association mapping

« TP
* Sélection assistée par marqueurs

e Sélection génomique



Chronologie

Samedi: introduction + génétique des populations

Dimanche: Génétique quantitative + systemes de

reproduction + méthodes de sélection

Lundi: Marqueurs moléculaires + linkage mapping
Mardi: TP linkage mapping

Mercredi: Association mapping + Analyse de |'article

Jeudi: TP association mapping
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Introduction

* Génétiqgue quantitative: la branche de la
genetique qui s'intéresse a I’'hérédité des

caracteres quantitatifs

* La génétique mendélienne décrit I'héréditeé

des caracteres qualitatifs

» Caractere quantitatif/qualitatif?



Classification des caracteres

e Caracteres qualitatifs: catégoriques, non quantifiables
* Dichotomiques (binaires): présence/absence, oui/non

* Nominatifs: couleur (jaune, rouge, vert ....), forme (lisse,

rugueuse ...)

* Ordinales: différents niveaux logiguement ordonnés d’un
méme caractere.
— Ex: appréciation du gout d’un fruit (trés bon, bon, moyen,
mauvais), différents niveaux d’attaques d’un parasite.

— Peuvent étre considérés comme caracteres quantitatifs/la nature

intrinseque du caractere.



Classification des caracteres

* Caracteres quantitatifs: quantifiables

e Continus: mesurables (par des instruments).

— Ex: température, poids, distance

— Valeurs = fractions (chiffres aprés la virgule)

* Discontinus (ou discrets): dénombrements, comptages.

— Ex: nombre d’épis/plante, nombre de graines/épi, nombre de

ramifications

— Valeurs = entiers uniquement



Classification des caracteres

e Caracteres qualitatifs

* Monogéniques ou oligogéniques

* Non ou Moins affectés par I'environnement
e Caracteres quantitatifs

* Polygéniques

* Sensibles aux effets de I’environnement

Souvent mais pas nécessairement!!!



Génétique mendélienne

Héredité monogénique: les caracteres étudiés par Mendel

sont des caracteres qualitatifs controlés par un seul gene
Dominance/récessivité

Premier lois de Mendel: Disjonction des alleles durant la

formation des gametes

Deuxieme de lois de Mendel: ségrégation indépendante

des caracteres héréditaires

Les fréquences géniques et génotypiques peuvent étres
facilement calculées lorsque le génotype est détectable a

travers le phénotype



Génétique mendélienne I > Génétique Quantitative

* Les caracteres quantitatifs sont souvent des caracteres
polygéniques
* Plusieurs genes a effet mineur

* Influencés par I'environnement

 Conséquences:
* Les fréquences génétiques ne peuvent pas étre calculés
* Les genes individuels ne peuvent pas étre identifiés par leur
segrégation
* L'hérédité des caracteres quantitatifs ne peut pas étre étudiée en

utilisant la génétique mendélienne



Génétique mendélienne ) Génétique Quantitative

* Mais, Les genes individuels qui controlent les
caracteres quantitatifs sont soumis aux mémes

lois d’héredité que les genes étudiés par Mendel

* Conclusion: La génétique quantitative est une
extension de la génétique mendélienne (reposent

sur les mémes principes)



Génétique mendélienne ) Génétique Quantitative

* Différence: Les fréquences génétiques ne sont

pas observables donc les individus ne sont pas

informative

e L'alternative: 'unité d’étude est la « population »

au lieu de « l'individu »

 D'ou « la génétique des populations »



Génétiqgue mendélienne L) Génétique Quantitative

* La transition se fait en deux étapes:

1. Introduire les concepts de la génétique des populations
e Constitution génétigue d'une population (population
mendélienne, fréquences génotypiques et géniques)

* Fréguences génotypiques et géniques dans des populations en

équilibre (Loi de Hardy-Weinberg)

e Facteurs de variation des populations (mutation, sélection,

migration, fixation, consanguinité)



Génétique mendélienne ——) Génétique Quantitative

* La transition se fait en deux étapes:

2. Les concepts de I’hérédité des caracteres
quantitatives: Génétique quantitative
 Composantes de la variation
* Héritabilité des caracteres quantitatifs

* Réponse a la sélection



Pourquoi la génétique quantitative?

* Comprendre le déterminisme génétique et

I"hérédité des caracteres d’intérét

e Définir les méthodes d’amélioration de ces

caracteres



Pourquoi la génétique quantitative?

* La majorité des caracteres a intérét économique/agronomique sont des caractéres

guantitatifs

Le rendement en graines

La biomasse végétative (cultures maraichéres et fourrageres)

Le calibre des fruits ou autres organes comestibles (tubercules, bulbes, racines)
La teneur en huile pour les oléagineux (soja, tournesol, colza, olives...)

La hauteur de la plante

Le taux de sucres dans les fruits

Teneur en protéines

Les caracteres phénologiques (débourrement, floraison, maturité)

Résistance aux stress biotiques et abiotiques



Pourquoi la génétique quantitative?

Ces caracteres sont, souvent, difficilement

manipulables par le génie génétique

Sont souvent des caracteres polygéniques

(déterminisme complexe)

Le génie génétique permet de manipuler les caracteres
monogéniques(transfert d’'un seul gene): résistance a

un insecte, virus, herbicide...

Les méthodes conventionnelles sont indispensables



|. Génétique des populations



Introduction

* La génétique des populations a pour objectifs:
* Etude de la fréquence des génes (différentes formes) et des
génotypes
* Etude des facteurs susceptibles de modifier ces fréquences au
cours des générations successives [pressions évolutives:
consanguinité, dérive genétique, sélection, mutations,
migration]
* Elle est basée sur la génétique classique et la génétique

moléculaire

* |mportante pour I'amélioration des plantes parce que la

sélection se fait sur des populations de plantes



Introduction

Quelques définitions:

e @Gene: Unité d'hérédité controlant la manifestation et |Ia

transmission d’un caractere héréditaire.

* Alléles : Différentes formes que peut prendre un méme gene. lls occupent

la méme position (locus) sur les chromosomes homologues.

* Locus: Emplacement précis et invariant d'un geéne sur un

chromosome. Pluriel: «Loci».

« Génome : Ensemble du matériel génétique d'un individu ou d'une espéce

(séquences codantes et non-codantes).



Introduction

Quelques définitions:

Génotype: la composition allélique de tous les genes d'un individu.

Phénotype : Ensemble des caracteres observables chez un
individu, résultant de l'interaction entre son génotype et les effets

de son environnement.

Homozygote : Individu qui porte en double exemplaire la méme

forme allélique d’un gene.

Hétérozygote : Individu qui porte deux formes alléliques différentes

d’un gene



Introduction

* Quelques définitions:

* Population: Groupe
d’individus d’'une méme

espece, ayants la possibilité de

s’intercroiser, et coexistants

Les individus d'une méme espece

ensemble dans le temps et
n'ont pas tous la possibilité de

dans I'espace se rencontrer et de s’intercroiser



Constitution génétique d’une population

* Fréequences génotypiques et alléliques

* Loi de HARDY-WEINBERG

* Test de Conformité a I'équilibre de HARDY-
WEINBERG



Fréquences genotypiques et alléliques

* Considérant un seul gene d’'un organisme
diploide
* Avec deux alleles: A, et A2

* Donc trois génotypes sont possibles: A1A1,

Al1A2, A2A2



Fréquences génotypiques et alléliques

Fréquences génotypiques

Génotypes EmlR e Fréquences génotypiques
yp plantes q g ypiq

AA, 60 0.3
AA, 120 0.6
AA, 20 0.1

Total 200 1



Fréquences génotypiques et alléliques

Fréquences alléliques

; Nombre de Nombre Fréquences
Genotypes s o
plantes d’alleles alléliques
AA 60 A, 240 0.6

AA, 120

A, 160 0.4
AA, 20

Total 200 Total 400 1



Fréquences génotypiques et alléliques

Relation entre fréquences génotypiques et fréquences alléliques

Fréquences Fréquences
Génotypes
génotypiques E I IES

P+1/2H

AA;

I

A, Q+1/2H
AZAZ

jo)

Total 1 Total 1



Fréquences génotypiques et alléliques

* Calculer les fréqguences génotypiques et alléliques des
populations 1 et 2

e Qu’est ce que vous remarquez?

Génotypes Population 1 Population 2

AA, 60 100
AA, 120 40
AA, 20 60

Total 200 200



Loi de HARDY-WEINBERG

* Proposée en 1908 indépendamment par le mathématicien

anglais HARDY et le médecin allemand WEINBERG.

* Loi de HARDY-WEINBERG : Dans une population de
dimension infinie, ou les unions se font au hasard
(panmixie), ou il n‘existe ni migration, ni sélection contre
un phénotype particulier, et ou le taux de mutations est
constant, les proportions des différents génotypes restent

constantes d’une génération a l'autre.



Loi de HARDY-WEINBERG

* Conditions de I'équilibre de HARDY-WEINBERG:

* Population taille infinie

* Accouplement aléatoire

Pas de sélection
* Pas de migration

e Pas de mutation



Loi de HARDY-WEINBERG

Combinaison aléatoire des gametes

Gametes males

PA, qaA,
w un

2= A 2 A A AA

,qE) cé, PA P” A1”A, P9 A4,

S & aA, | PaAA, a’AA,
Fréquences Fréquences

génotypiques alléliques

AA, | AA, | AA, A, A,
G, ? ? ? p q
G, p> | 2pq | ¢’ p q
G, p> | 2pq | ¢? p q




Loi de HARDY-WEINBERG

G, G2 G3
p? 200
AA, 60 o N 72
p=0.6 =00 0.6
AA, 120 2Pd ;600 96
q=04 :322338:04
AA, 20 7’ '520 32

total 200 200 200




Loi de HARDY-WEINBERG

L'équilibre de H-D est atteinte apres une génération

d’accouplement aléatoire

Les fréquences alléliques et génotypiques sont

constantes dans une population en équilibre de H-D

Les fréquences génotypiques dans une population en

équilibre de H-D sont:
(p +q)?: p? AiA1 + 2pq AsA; + % AZA;

D’ou vient ¢a?



Loi de HARDY-WEINBERG

AA, G AA, P

N

0.8

0.6 AA,2pq

Genotype frequencies
o
o
|

o
(%)
|

0 T T T T T T T T T 1
p O 01 02 03 04 05 06 07 08 09 1
q 1 09 08 07 06 05 04 03 02 01 O

Allele frequencies

Relation entre fréquences alléliques et fréquences génotypiques en
équilibre de HD



Loi de HARDY-WEINBERG

* Alleles multiples

* Sip, p, pssont les fréqunces alléliques des alleles

A, A, Ajrespectivement

* Les fréquences génotypiques en eéquilibre de H-D

seront:
(P + Py +Ps )2 : p*iz AA, +,022 ALA, + pg AsA,

+2p,p, AA, +2D,05 AA; +2p,p5 ALA,



Test de Conformite a I'équilibre de
HARDY-WEINBERG

Génotvbes Nombre de
P JERIES

AA, 60
AA, 120
A,A, 20
Total 200

Est-ce que cette population est en équilibre de H-D?



Test de Conformite a I'équilibre de
HARDY-WEINBERG

* Deux étapes:

1. Estimez le nombre d’individus de chaque

genotype attendu en équilibre de H-D

2. Comparez entre les nombres observés et les

nombres attendus



Test de Conformite a I'équilibre de
HARDY-WEINBERG

e Est-ce que les nombres observés s’ajustent aux

nombres espéres?

Nombres
. Nombres . .
Génotypes observés espérés
(attendus)

AA, 60 72
AA, 120 96
AA, 20 32

Total 200 200



Test de Conformite a I'équilibre de
HARDY-WEINBERG

_ (0i—Ey)’
* Testde X% X% = Y1 A

v _ (Observé; — Espéré;)?

_ Espéré;
l

* Hypothese nulle: s‘ajustent

* Hypothese alternative: ne s’ajustent pas



Test de Conformite a I'équilibre de
HARDY-WEINBERG

e Calculer X?

 Déterminer la valeur critique

de X2 (Tab|e de X2) a =0.05(a = 0.01|a = 0.001
3.84 6.64 10.83
* Déterminer le degré de liberté 5.99 || 9.21 || 13.82

/.82 11.35 16.27
9.49 13.28 18.47

e Choisir un seuil de tolérance

Bl W K e B

e SiX?calc>X?crit == rejeter

I’"hypothese nulle




Test de Conformite a I'équilibre de
HARDY-WEINBERG

e Le test d’équilibre de H-D permet de savoir si

es conditions de H-D sont remplies ou non

* Test négative: un ou plusieurs conditions ne

sont pas remplies

* Mais le test ne peut pas identifier la/les

conditions qui n‘ont pas été remplies



Génétique des populations

Introduction
La constitution génétique d’une population
Changement des fréquences alléliques

Diversité génétique au sein et entre les

populations

Le déséquilibre de liaison (Linkage disequilibrium)



Changement des fréquences alléliques

* Population de taille finie
* Consanguinité

* Migration

* Mutation

e Sélection



1. Populations de taille finie et dérive
genétique
* Dérive génétique: changement aléatoire des

fréequences alléliqgues d’'une génération a la

suivante, due a la taille finie des populations.

* Toutes les populations biologiques sont de taille
finie

* Certaines peuvent étre tellement grande que les

effets due a la dérive génétique sont petits



1. Populations de taille finie et dérive génétique

N e R L 8

1 1 3 0,25

2 4 0 1 9 11 0,45
3 3 1 0,75 10 10 0,5
4 3 1 0,75 12 8 0,6
5 0 4 0 12 8 0,6
6 3 1 0,75 14 6 0,7
7 2 2 0,5 7 13 0,35
8 3 1 0,75 10 10 0,5
9 2 2 0,5 10 10 0,5
10 3 1 0,75 9 11 0,45

Population de base: 100 blaches/100 tachetés

Echantillonage 2019



1. Populations de taille finie et dérive
genétique
* Observations:

* Les fréequences fluctuent autour des fréquences

de la population de base

* Le taux de fluctuation dépend de la taille de la
population:
* 0.35/0.70 dans la population de 20

* 0/1 dans la population de 4 (fixation et perte)



1. Populations de taille finie et dérive

genétique

* Analogie avec les populations biologiques:

Les organismes adultes produisent des gametes
Les gametes se combinent pour former des zygotes
Les zygotes se développent pour former la génération suivante

Loi de H-D: nombre infinie de gametes participent a la formation de la

génération suivante

Population biologique: le Nombre de gametes est finie, plusieurs
évenements d’échantillonnage prennent place durant le cycle de vie
de l'organisme (mortalité, fertilité différente, inégalité des sexes ....
Etc.)



1. Populations de taille finie et dérive
genétique

* Mais, I'exemple des haricots ne montre pas qu’est

Allele frequency (p)

ce qui se passe durant les générations suivantes!
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1. Populations de taille finie et dérive génétique

Allele frequency (p)

Genotype frequency
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1. Populations de taille finie et dérive
genétique
* Dérive génétique: changement aléatoire des
fréequences alléliqgues d’'une génération a la

suivante, due a la taille finie des populations.

* Le taux de |la dérive génétique augmente avec la
diminution de |a taille de la population qui

participe a la formation de la génération suivante.



1. Populations de taille finie et dérive
genétique

* La direction du changement des fréquences
alléliques est aléatoire

e L'équilibre = fixation ou perte. S’il y en a pas
d’autres évenements qui peuvent réintroduire la
variation génétique

* La dérive génétique change les fréquences

alléliques et génotypiques



Changement des fréquences alléliques

e Population de petite taille
* Consanguinité

* Migration

* Mutation

e Sélection



Croisements non aléatoires: la consanguinité

Chez de nombreuses populations biologiques les croisements ne se font

pas au hasard

Les croisements se font entre individus apparentés: la consanguinité

(inbreeding)

Individus apparentés: possedent un ou plusieurs ancétres communs
Le mariage entre cousins est une forme de consanguinité
'autofécondation est la forme la plus extréme de la consanguinité

Un individu issu de l'union de deux individus apparentés est dit

consanguin



Croisements non aléatoires: la consanguinité

* Causes de la consanguinité:
e Le systeme de reproduction: autofécondation

* Choix de conjoints apparentés (Ex: traditions

favorisant les mariages consanguins chez les humains)

* Populations de petite taille: choix limité de conjoints.
La probabilité de s’apparier avec un apparenté est

élevée méme si les unions se réalisent au hasard.



Croisements non aléatoires: la consanguinité

* Comment mesurer la consanguinité?

 Coefficient de  consanguinité  (inbreeding

coefficient)

* Coefficient de parenté (coancestry coefficient)



Croisements non aléatoires: la consanguinité

* Parenté et consanguinité

* Deux individus sont apparentés lorsqu’ils ont un

ou plusieurs ancétres communs

* Un individus est consanguin lorsqgu’il est issu d’un

croisement entre deux individus apparentés



Croisements non aléatoires: la consanguinité

* |dentité par état et identité par descendance

e |dentité par état (ldentity By State: IBS): deux alleles sont
identiques par état s’ils se ressemblent. Sur le plan moléculaire

par exemple, la méme séquence d’ADN

e |dentité par descendance (ldentity By Descent: IBD): Deux
alleles sont identiques par descendance s’ils sont des copies

d’un méme allele ancestral.

* Tout les alleles IBD sont IBS, mais le contraire n’est pas vrais



Croisements non aléatoires: la consanguinité

Coefficient de consanguinité (F): la probabilité gu’un
individu possede, a un locus donné, deux alleles identiques

par descendance.
0 < F<1(0: non consanguin, 1: completement consanguin)

Ex: Quelle est la probabilité qu’un individu F, issu d’un
croisement entre deux lignées AA et aa porte deux alleles

identiques par descendance?



Croisements non aléatoires: la consanguinité

* Coefficient de parenté (f): la
probabilité qu’un allele pris au A B C D
hasard a un locus donné chez \ / \ /
un individu soit identique par X_ Y
descendance a un allele pris au | f

-
hasard au méme locus chez un

autre individu. fuy = H(Fac +Fap +Foc +15p) =F;
e F d'un individu = f de ses

parents



Croisements non aléatoires: la consanguinité

* Le coefficient de parenté d’un individu avec

soi-méme

fan= v(1+F,)

Sur plusieurs générations: Fg %(1 + F )



Croisements non aléatoires: la consanguinité

P @A x (aa) inbreeding coefficient
=T 73 2 & ey £
g b S

E, ;542__*53/3,34& NN 50% Aa\ NN\ 25%aa | 0.5

| 1 '2 1\.\ |

‘?" /V/ ‘J" RSS! '\',' -
777777\ R R
F4 0.875
Fe 0.94
F 0.97




Croisements non aléatoires: la consanguinité

Estimation de la consanguinité et de la parenté a partir

R N/
des pédigrées: A
1. Identifier les ancétres communs entre les / \
parents \B C/

2. ldentifier les chaines de parenté reliant les
parents en passants par les ancétres communs “ ‘ ‘

D\X/E

3. Appliguer la formule

F x: coefficient de consanguinité de I'individu X

fpE: coefficient de parenté entre les parents D et E

1 n
Y.: Somme des chaines de parenté reliant les deux parents Fy = fpp = z (E) (1+F)

n : Nombre de génotypes

F: Coefficient de consanguinité de I'ancétre commun. En absence D’ou vient cette formule?

d’information concernant I'ascendance de I'ancétre commun, F =0



Changement des fréquences alléliques

e Population de petite taille
* Consanguinité

* Migration

* Mutation

e Sélection



Migration

C’est le passage d’individus d’une population a une autre
Ex: Transport de graines ou de pollen par le vent, les animaux....
Effets de migration:

* |ntroduction de nouvelles alléles

 Changement des fréquences alléliques

'ampleur des effets dépende de:

» Différence dans les fréquences alléliques entre les populations

* Taux de migration



Migration

La migration continue conduit a l'ajustement des fréquences

alléliques des populations
Modélisation mathématique complexe
Ex: modele de I'ile et le continent

L'ile recoit a chaque génération des migrants du Continent, sans

gu’il y ait des migrants dans le sens opposé.

Apres un certain nombre de génération, la composition génétique

de I'ile devient identique a celle du continent.



Changement des fréquences alléliques

e Population de petite taille
* Consanguinité

* Migration

* Mutation

e Sélection



Mutations

* Les mutations sont l'unique facteur qui crée
de la variation génétique
* L'effet des mutations differe selon le type:

e Récurrentes

e Non récurrentes



Mutations

 Mutations Non récurrentes

* Rares et uniques

e 'évenement de mutation génere un seul allele dans |la

population

* Tres peu de chance de survie sauf s’il procure un

avantage sélectif

* La majorité disparaissent



Mutations

Mutations récurrentes

Un gene se mute de la méme facon d’'une maniere répétée
Le taux de mutation = fréquence des mutations

Les taux de mutation dans la nature sont de l'ordre de
1073210710

La fréquence de |'allele mutant est relativement élevée

dans la population (par rapport aux non récurrentes)

Cause le changement des fréquences alléliques



Mutations

Un gene a 2 alleles: A et B avec des fréquences p et q respectivement

u

A B

vV

Dans la nature, la mutation directe est généralement accompagné d’une mutation

réverse pour produire un nouvel état d’équilibre
Le changement des fréquences entre les deux états d’équilibre Ap

Ap=gainenA—-perteenA=vqg-up

A I'équilibre Ap = 0 => la nouvelle fréquence de A sera p'= ﬁ

p dépend uniquement des taux de mutation, elle est indépendante des

fréquences initiales

Siu=10">etv =107, 3 I'équilibre p= 0.1 et q=0.9



Changement des fréquences alléliques

e Population de petite taille
* Consanguinité

* Migration

* Mutation

e Sélection



Sélection

La sélection naturelle est le principal agent causal de
I"évolution
Sélection naturelle = facteurs de milieu + génotype des

individus

Les individus different dans la viabilité et |a fertilité en

fonction des facteurs de leur milieu de vie

Donc: contribuent différent nombres de descendants a

la génération suivante



Sélection

Chaque génotype est affecté d’un valeur sélective

(fitness)

Si la valeur sélective est associé a la présence/absence

d’un allele particulier

=> La sélection naturelle opere sur cet allele et change

les fréquences génétiques

Le mieux adapté est celui qui laisse plus de

descendants



Sélection

* La valeur sélective d’'un individu est
décomposée en deux:

* Viabilité: la probabilité de survivre jusqu’a
I'age reproducteur

* Fertilité: Le nombre moyen de descendants

par survivant



Sélection

La valeur sélective et le coefficient de sélection

, N initial . reaz N2 moyen de \,/alel." Coefficient de
Geénotypes | ,,. . . Viabilité sélective T
d’individus descendant . sélection (s)
relative (w)
AA 100 80 5 0,8x5=4 4/4 =1 1-1=0
Aa 100 70 4 0,7x4=28 28/4=0,7 1-0,7=0,3
aa 100 40 3 04x3=12 1,2/4=03 1-0,3=0,7

e Lavaleur sélective relative: taux de prolifération d’'un génotype par rapport au
génotype le plus prolifique dans la population.

» Degré d’avantage ou force de sélection pour le génotype.

* Le coefficient de sélection: diminution de la valeur sélective para rapport a

I'optimum « 1 »,

 Degré de désavantage ou force de sélection contre le génotype



Sélection

Changement des fréquences génétiques d’'une population soumise a la sélection

Fréq
génotypiques

Valeurs

sélectives

AA p2 W, W, X p?
Aa 2pq w, W, X 2pq

aa g2 W, W X g2

m Fréq agellques Fréq alléliques G,
0

wyp® + w,pq

A
P wip? + w,2pq + wiq?

wsq® + w,pq
wip? + w,2pq + wiq?




Sélection

Ex: sélection contre un allele récessif

Fréq
génotypiques

Valeurs
sélectives

aa g 1-s (1-s)q?
| Alleles | Fréqalléliques G, | Fréq alléliques G,
2
A D p™t+pq
1—sq?
1—-9s)q°+
5 : (1-5)q" + pg

1 —sq?



