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Identification de marqueurs ayant des rbles particuliers dans I'adaptation

Quelles variables environnementales jouent un réle dans I'adaptation locale ?
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Genomic Offset = mesure du degré de maladaptation
Temporel (conditions climatique futures) ou spatial (conditions dans d'autres zones géographiques)
— Intéressant dans le cas des especes invasives

Mais pas aussi simple que ca !
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Deux objectifs :

® Quelles variables sont le plus liées a I'invasion ?

® Dans quelle mesure le genomic offset est-il un bon indicateur du potentiel invasif ?

— Genomic Offset de populations natives pour un environnement différent de celui de leur
lieu d’origine

— Le Genomic Offset est-il lié a ce que I'on connait de I'invasion de D. suzukii ?
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Reséquencage individuels et groupés : 43 populations (Données publiques?)

Latitude

-100

Q 100 200
Lengitude

— |dentification de 3 117 246 Single Nucleotide Polymorphism (SNPs)

lLewald et al. (2021) , Olazcuaga et al. (2020)
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19 variables bioclimatiques (WorldClim) pour I'année 2012

Génome Environnement

Fréquences
alléliques de
3117 246 SNPs

19 variables

environnementales

Machine Learning :

Gradient Forest!

1Ellis et al. (2012)
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500 arbres
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du changement des

__fréquences alleliques

(=turnover) pour
chaque variable

Prise en compte des corrélations entre variables
Modélisation pour chaque SNP (tri des SNPs non informatifs)

Relation non linéaire

0.000 0.001 0.002 0.003 0.004 0.005 0.006

|

o -

T T T T
200 400 600 800

Precipitations du trimestre le plus chaud (mm)




Introduction Méthodes

Prédiction :
'
Turnover : .
: Distance pour I'importance
cumulatif _
L de toutes les variables, entre les
des SNPs :
_ deux environnements

importance compares

cumulee ! Pondération des variables !

Variable X —

Genomic Offset spatial, entre la zone “source” de Drosophila suzukii, et les zones envahies
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® Quelles variables sont le plus liées a lI'invasion ?

Indice de contraste (C2) :

SNP1 SNP2
& &
@
e © e ®
Fréquences
alléliques
0q0 o%e

— —

Natives Invasives Natives Invasives

américaine européennes
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® Quelles variables sont le plus liées a I'invasion, chez les populations invasives européennes ?

R? weighted importance for 84134 SNPs (R? >0)

biol3 | | « Précipitations du mois le plus humide
biol6 | |« Précipitations du trimestre le plus humide
biod | |« Saisonnalité des températures
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® Quelles variables sont le plus liées a I'invasion, chez les populations invasives américaines ?

R? weighted importance for 70955 SNPs (R? >0)

bio3
bio4
bioll
bio9
bio6
biol9
biol3
biol
bio7

| | «Isothermalité
|
|
|
|
|
|
|
|
biol8 | |
|
|
|
|
|
|
|
|
|

Variables liées
| a la température

biol5
biol6
bio2
biol4
biol7
biol2
bio8
bio5
biol0
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Genomic Offset de populations natives pour un environnement différent de celui de leur
lieu d’origine

Genomic Offset (modele “européen”)
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Genomic Offset de populations natives pour un environnement différent de celui de leur
lieu d’origine

Genomic Offset (modele “américain”)
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Genomic Offset de populations natives pour un environnement différent de celui de leur

lieu d’origine

Méthodes

Résultats

Genomic Offset (modele “américain”)
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Température en Amérique
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— Différentes en fonction du continent envahi : Précipitations et saisonnalité en Europe

Température en Amérique
— Cohérent?
— Probablement différentes bases d’adaptation au cours de I'invasion : intérét de la

génomique

10rsted (2019) , Wiman et al. (2015), Tochen et al. (2015) 17
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— En Amérique : Nord des Etats-Unis + Sud de I’Amérique = zones tres favorables
Equateur = zone tres défavorable
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® Quelle variables sont le plus liées a I'invasion ?
® Dans quelle mesure le Genomic Offset est-il un bon indicateur du potentiel invasif ?

Genomic Offset de populations natives pour un environnement différent de celui de leur
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Le Genomic Offset est-il lié a ce que I’on connait de I'invasion de D. suzukii ?
Le Genomic Offset est cohérent :

— Aucune zone avec un Genomic Offset élevé ne fait partie des premieres zones
envahies.

— Les zones avec des Genomic Offset élevés font parties des zones envahies
tardivement

— Mais les zones avec les Genomic Offset les plus faibles ne sont pas toujours les

premieres envahies : combinaisons de facteurs nécessaires.
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Méthodes

Résultats

Conclusion

® Le Genomic Offset est-il lié a ce que I'on connait de I'invasion de D. suzukii ?

Genomic Offset (modele “européen”) entre I'Espagne (Barcelone) et I’Afrique
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Le Genomic Offset est-il lié a ce que I’on connait de I'invasion de D. suzukii ?
Le Genomic Offset est cohérent :
— Aucune zone avec un Genomic Offset élevé ne fait partie des premieres zones

envahies.
— Les zones avec des Genomic Offset élevés font parties des zones envahies

tardivement
— Mais les zones avec les Genomic Offset les plus faibles ne sont pas toujours les

premieres envahies : combinaisons de facteurs nécessaires.

— Zones a risque !
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Merci de votre attention !



Avec le méme nombre de SNPs sélectionnés au hasard

R? weighted importance for 47633 SNPs (R? >0)
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Genomic offset (modele “américain”)
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