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m Beaucoup de caractéres ont une base génétique.
m Prédire la valeur d'un caractére d’intérét pour un individu a
partir de son génome (élevage / médecine personnalisée).

m L'adaptation d'une population a son environnement a aussi
une base génétique (détection de locus sous sélection).

= Prédire le potentiel adaptatif d'une population dans un
nouvel environement a partir de sa diversité génétique?



Vulnérabilté au changement climatique (Bay et al, 2018)

m Apprentissage: fréquences alléliques pour ~ 100,000 SNPs et
21 populations naturelles évoluant dans conditions climatiques
contrastées, supposées bien adaptées.

m Test: fréquences optimales pour de nouvelles conditions
climatiques issues de projections — Vulnérabilité.
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Cadre statistique

Populations d’apprentissage i = 1...n.

Xi = (Xi1,...,Xip) fréquences alléliques pour p marqueurs.

Estimer X;; = gj(Yi), Vj

n
n

m Y;=(Yi1,...,Yiq) co-variables environnementales.

n

m Prédire Xjy1; = gj(Yi+1) pour un nouvel environnement.



Cadre statistique

m Populations d'apprentissage i =1...n.

m X; = (Xi1,...,Xip) fréquences alléliques pour p marqueurs.
m Y;=(Yi1,...,Yiq) co-variables environnementales.

m Estimer X;; = gj(V7), V)

m Prédire Xjy1; = gj(Yi+1) pour un nouvel environnement.

= Y, climat prédit pour la population /.

n

Vulnérabilité v; = 3 (g;( i) — Xi).



Adaptation de Drosophila suzukii a la plante hote

Espece envahissante originaire d’'Asie causant des dommages
conséquents aux cultures fruitiéres.




Adaptation de Drosophila suzukii a la plante hote

m Généraliste mais capable de s'adapter a un fruit héte
particulier en quelques générations.
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m Prédire la valeur sélective moyenne d'une population sur un
fruit donné a partir de ses fréquences alléliques.



Données disponibles

m 55 populations naturelles issues de 3 fruits (fraise 15, cerise

15, miire 25) et deux zones d'invasion indépendantes (France
et USA) en cours de sequencage.

Sampling fly populations

3 locations for‘
’,

9 locations forﬁ

13 locations for ‘

0 locations for#

m 11 lignées expérimentales maintenues sur 3 fruits (fraise,

cerise, canneberge) et séquencées aux générations 0, 12, 29
(déja fait) et 56 (a venir).



Méthodes envisagées

m Gradient Forest (Bay et al, 2018; Fitzpatrick et Keller,
2015).
m Foréts aléatoires.
m Lien g() non linéaire.
m Aspect multi-marqueur peu exploité.
m BayPass (Gautier, 2015)
m Modele Bayésien hiérarchique (MCMC).
m Détection des locus adaptatifs (modele prédictif a valider).
m Prise en compte de la structure génétique neutre entre
populations.
m Lien g() linéaire.

m Autres méthodes d’Al?



Feuille de route

Comparaison de méthodes sur données simulées.

Evaluation sur les données réelles disponibles (validation
croisée).

Développement de nouvelles méthodes.

Financement de thése disponible pour septembre 2021.



