
HAL Id: hal-02787572
https://hal.inrae.fr/hal-02787572v1

Submitted on 5 Jun 2020

HAL is a multi-disciplinary open access archive
for the deposit and dissemination of scientific re-
search documents, whether they are published or not.
The documentsmay come from teaching and research
institutions in France or abroad, or from public or pri-
vate research centers.

L’archive ouverte pluridisciplinaireHAL, est des-
tinée au dépôt et à la diffusion de documents scien-
tifiques de niveau recherche, publiés ou non, émanant
des établissements d’enseignement et de recherche
français ou étrangers, des laboratoires publics ou
privés.

HAL Authorization

Genome scans (TD)
Véronique Jorge

To cite this version:
Véronique Jorge. Genome scans (TD). Master. Agrosciences, Environnement, Territoires, Paysage, Forêt -
Parcours Biologie Intégrative et Changement Globaux (BICG) (UE Génomique des populations), 2018. ⟨hal-
02787572⟩

https://hal.inrae.fr/hal-02787572v1
https://about.hal.science/hal-authorisation-v1/
https://about.hal.science/hal-authorisation-v1/
https://hal.archives-ouvertes.fr


TD GENOME SCANS Véronique Jorge

UE génomique des populations
31/07/2019 GENOME SCANS 1



SOMMAIRE

1. Rappels de génétique des populations : statistiques de diversité 
appliquées aux séquences

2. Rappels effets de la sélection

3. Rappel outils / méthodes de détection de sélection

4. Formats des données

5. Logiciels

31/07/2019 GENOME SCANS 2



31/07/2019 GENOME SCANS 3

RAPPELS DE GÉNÉTIQUE DES POPULATIONS

LES STATISTIQUES QUI MESURENT LE POLYMORPHISME NUCLÉOTIDIQUE
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Dénominateur : nb total de paires de 

sequences

N: taille de l’échantillon
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RAPPELS DE GÉNÉTIQUE DES POPULATIONS

LES STATISTIQUES QUI MESURENT LE POLYMORPHISME NUCLÉOTIDIQUE
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RAPPELS DE GÉNÉTIQUE DES POPULATIONS

(D’après G. McVean 2001)

Mutations synonymes & non synonymes

Arg Gln Val

AGA CAA GTA

CAG CGA GTA

Arg Arg Val

Arg Gln Val

AGA CAA GTA

AGA CAG GTA

Arg Gln Val

D. simulans π total = 0.010 per site

π silent = 0.038

π noncoding = 0.023

LES STATISTIQUES QUI MESURENT LE POLYMORPHISME NUCLÉOTIDIQUE

Dégénérescence du code génétique
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Orang-Outan A  T  C  A  G  T

Homme A  T G A  G  T

A A C  A  G  T

C T  C  A  G  T

A  T  G A  G  T

A  T  C  A  G  T

A  T  C  A  G  G

A  T  C  C T T

A  T  G A  T T

A  T  C  C G  T

1  1   3  2   2   1dérivés

Chimpanzé A  T  C  A  G  T

# copies d’allèles dérivés

# sites

1        2        3        4

1

2

3

LE SPECTRE DE FRÉQUENCES ALLÉLIQUES 

(SITE FREQUENCY SPECTRUM – SFS)

RAPPELS DE GÉNÉTIQUE DES POPULATIONS



31/07/2019 GENOME SCANS 7

RAPPELS DE GÉNÉTIQUE DES POPULATIONS

Slide by 

Excoffier

STRUCTURE DES POPULATIONS

Les population naturelles sont subdivisées à cause de :

• Habitats discontinus

- Montagnes, lacs, océans

- Ressources

- Système hôte parasites

- Saisonnalité

• Comportement

Le patron de migration et la date de séparation a un effet fort sur 

le niveau de structuration des populations.

Les subdivisions peuvent être hiérarchisées.

Excoffier et al. Heredity (2009) 103, 285–298
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RAPPELS DE GÉNÉTIQUE DES POPULATIONS

MESURER LA DIFFERENTIATION GÉNÉTIQUE

Le FST de Wright : Part de la diversité expliquée par la 
subdivision en population.  

Significativité testée par permutation

Les statistiques F sont hiérarchisée (indices de fixation)

T

ST

H

HH 


Hétérosigotie moyenne à 

l’intérieur des populations
Heterozygotie entre

toutes les populations

TotalRegionPopulationionSubpopulatIndividual HHHHH 

(Nei’s Gst)

Nst for a fragment/gene : Nst= t –s / s , 
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RAPPELS DE GÉNÉTIQUE DES POPULATIONS

DÉSÉQUILIBRE GAMÉTIQUE OU DE LIAISON
Définition : association préférentielle entre allèles à 2 locus

Equilibre : fAB = fA.fB

Déséquilibre : DAB = fAB-fA.fB

= fAB.fab-faB.fAb

= Dab= -DAb= -DaB

Déséquilibre maximal

Dmax= min(fA.fb ; fB.fa)

(si fA>faet fB>fb)

Déséquilibre normalisé

D’ = D/Dmax
Lewontin, 1964

Corrélation entre sites 

r² = D² / (fA.fa.fB.fb) = ρ²
Hill et Robertson, 1968

AB aB

Ab ab

AB
Ab

aB
ab

fA fa

fb

fB

fA fa

fb

fB

Equilibre Déséquilbre

DAB
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LA SÉLECTION

LES DIFFÉRENTS TYPES DE SÉLECTION
Définition générale

Propagation différentielle non aléatoire d’un allèle.

Nielsen 2005 Annu Rev. Genet. 39:197-218

Vitti et al 2013 Annu. Rev. Genet. 47:97-120 

Type de 

sélection
Directionnelle

Positive

négative

Balancée

Diversifiante

ou disruptive

Organismes diploïdes

Stabilisante

variation
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LA SÉLECTION

EFFET DE LA SÉLECTION SUR LES PARAMÈTRES DE DIVERSITÉ 

Nielsen Annu. Rev. Genet.

2005. 39:197–218Selective sweep / balayage sélectif
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OUTILS POUR LA DÉTECTION DE TRACES DE SÉLECTION

TESTS BASÉS SUR LA MICROÉVOLUTION

Vitti et al 2013 Annu. Rev. Genet. 47:97-120 
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OUTILS POUR LA DÉTECTION DE TRACES DE SÉLECTION

TESTS BASÉS SUR LA MICROÉVOLUTION

Test du D de Tajima (1989)

Basé sur la comparaison de 2 estimateurs θ= 4Neµ :

θs, basé sur le nb de sites polymorphes S

θπ, basé sur le nb moyen de différences entre paires d’haplotypes (séquences) 
 hétérozygotie au niveau nucléotidique.

D Standardisé  / 

déviations standard de 

la différence

 Comme S est plus sensible que π aux allèles rares, s’il y a un excès de 

mutations rares  D < 0 => sélection directionnelle ou expansion

 Réciproquement, π est affecté par allèles à fréquence intermédiaire.  si 

D> 0  excès d’allèle à freq. Intermédiaire => sélection balancée ou 

bottleneck.

 Des simulations démographiques peuvent résoudre le problème.
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OUTILS POUR LA DÉTECTION DE TRACES DE SÉLECTION

Storz. 2005 Molecular

Ecology 14 , 671–688
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OUTILS POUR LA DÉTECTION DE TRACES DE SÉLECTION

TESTS BASÉS SUR LA MICROÉVOLUTION
Tests basés sur la différenciation entre populations :

Faux positifs, effets de la démographie, de la migration, de la mutation …

 Vitalis, Dawson et Boursot (2001)  logiciel Detsel

 Beaumont and Balding (2004)  Extension Bayésienne 

de la méthode de Beaumont et Nichols mais + de flexibilité 

pour le modèle et les tx de migration entre populations et 

possibilité de distinguer effets locus et populations dans un 

patron atypique

 Méthodes basées sur un modèle : Beaumont and Nichols (1996)  program Fdist2:

  la distribution des FST est representée comme une fonction de l’hétérozygotie

 modèle en nombre infini de dèmes (iles)

 À partir d’un Fst moyen, simulations de l’enveloppe neutre et détection d’ « outliers »

 Robustesse de la méthode affectée par tx de mutation , taille échantillon, Non-équilibre, 

certains modèles démographiques (Stepping-Stone sauf si pop. trop proches,…)
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FORMATS

LE FORMAT FASTA

Signe supérieur 

Nom de la séquence incluant le nom de l’individu

Séquence de l’individu

Code IUPAC

Séquençage SANGER



31/07/2019 GENOME SCANS 24

FORMATS

LE FORMAT VCF Le séquençage nouvelle génération (NGS ) génère un 

tel volume de données que les formats classiques ne 

sont plus adaptés 

+ exemple VCF avec info de SNP (un peu différent)
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FORMATS

AUTRES FORMATS

Beaucoup d’autres formats …

Genepop

Plink

Staden

….

 Recodage des allèles

 Matrice de codage 

 Individus x marqueurs (le 

plus souvent)

 Option : Info populations

Marqueurs

in
d

iv
id

u
s
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LOGICIELS

SNIPLAY

Plateforme intégrant une suite de logiciels pour les analyses de diversité basées 

sur les SNP

Dédié aux plantes

« Pipelines » 

= enchaînement de 

différents 

programmes / logiciels

http://sniplay.southgreen.fr/cgi-bin/home.cgi
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LOGICIELS

SNIPLAY V2

Schéma général du pipeline 

(étapes abordées lors du TD)

Séquences Fasta

Détection SNP

SNP info Annotation LD Diversity Tree

Selection tests
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LOGICIELS

SNIPLAY V2
Données

D’après https://archeorient.hypotheses.org/7096

77 accessions :

- 29 Vitis vinifera domestiquées

- 29 V. sylvestris

- 16 Vitis spp.

- 3 accessions => Pépins retrouvés sur 1 site archéo (1-2ème siècle, Romains)

Séquences : 6 fragments de gènes

Fichier supplémentaire

Info_pop_Bacilieri.txt

VSVV007.fas

VSVV010.fas

VV00743A.fas

VV02879A.fas

VV04275A.fas

VVC6002B.fas

Gènes liés à la 

domestication
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LOGICIELS

SNIPLAY V2

Questions 
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LOGICIELS

SNIPLAY V3

Chargement des données à partir de la base de données
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LOGICIELS

SNIPLAY V3

398 accessions de la collection Vassal

(Centre de Ressources Biologiques 

INRA Montpellier)
https://www6.montpellier.inra.fr/vassal
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LOGICIELS

SNIPLAY V3

Regarder tableau plus bas dans la page avant de lancer les autres étapes
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LOGICIELS

SNIPLAY V3

Questions

Que peut-on dire à propos de la distribution des MAF (Minor Allele

Frequency) ?

Et la distribution du % d’hétérozygotie ?

Qu’est-ce une transversion/transition ?

(rq : sliding window)

Pic sur certains chromosomes ?

Interpréter TajimaD ? (attention à la densité de SNP !)

(sNMF) quel est le nombre de population le plus probable ?
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LOGICIELS

DETSEL
Vitalis R, (2014) DetSel: An R-Package to Detect Marker 

Loci Responding to Selection

10.1007/978-1-61779-870-2_16

http://dx.doi.org/10.1007/978-1-61779-870-2_16
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LOGICIELS

DETSEL

Calcul par simulation de la distribution conjointe de F1 et F2

(pour les populations 1 et 2 respectivement) :

Proba d’identité par état 2 SNP identique tirés dans la même pop

Proba d’identité par état 2 SNP tirés dans 2 pop différentes 

(Fst calculable à partir de ces composantes « Fi »)

Fi dépendent du temps écoulé depuis la divergence, 

le temps = paramètre de la simulation :

Vitalis (2014)
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Jeu de données d’entrée : 

55 SNPs issus du séquençage de gènes candidats

(formation du bois et la résistance à la sécheresse)

Génotypés dans 3 populations de Pinus taeda

(33 north-east, 30 central-east, 25 west of Mississippi Valley).

Une partie des données de : González-Martínez, S.C., Ersoz, E., Brown, G.R., Wheeler, N.C., and Neale, D.B. (2006). 

DNA Sequence Variation and Selection of Tag Single-Nucleotide Polymorphisms at Candidate Genes for Drought-Stress Response in 

Pinus taeda L. Genetics 172, 1915–1926.

Format : GenePop (Raymond and Rousset 1995) => in-taeda_55SNPs.txt

Title Description of the data

m1 Locus names

m2

…

POP   

IND1 , 0101 0202 0201 … Multilocus genotype individual1, pop1

IND2 , 0102 0101 0201 …   Multilocus genotype individual2, pop1

…

POP   

IND1 , 0101 0202 0201 … Multilocus genotype individual1, pop2

IND2 , 0102 0101 0201 …   Multilocus genotype individual2, pop2

LOGICIELS

DETSEL

TD d’après S. Gonzalez-Martinez

Voir structure dans les suppl. data
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LOGICIELS

DETSEL detsel.exe
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Paramètres suggérés (pour commencer):

LOGICIELS

DETSEL

Paramètre Valeur Commentaire

Nb de simulations 10000 Valeur / défault, mais temps de calcul disponible faible en

TD !

m 0.00000

1

Taux de mutation *

Ne 1500 Taille efficace de la population (peut-être x 2 pour le pin 

taeda)

T0 400 Temps (en générations) depuis le dernier goulot 

d’étranglement (10 000 ans et 25 années / générations)

N0 150 Taille de la population au goulot

t 100 Temps de divergence (en générations)

* Calcul rapide, sachant que :

Et les valeurs de théta (θw ou θπ ) données dans Gonzalez-Martinez et al (2006) (TABLE 2)

Calculer le taux de mutation m

  4 Ne m
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LOGICIELS

DETSEL

Questions

- Quels sont les SNP « outliers » ?

- Augmenter le temps de divergence, que se passe-t-il ?

(Comment les flux de gènes peuvent perturber la simulation ?)

- Que se passe-t-il quand on réduit encore le goulot ?
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Pop 1 vs 2 Pop 2 vs 3


