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• Au nord
• Expansions

• Effets fondateurs successifs
• Croissance démographique rapide
• Goulots d’étrangement
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Les nouvelles mutations peuvent être délétères

Mutation de novo 

Le coefficient de sélection s = la 
réduction relative de la valeur sélective 

d’un génotype par rapport au génotype le 
plus avantageux.
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Pourquoi y-a-t-il potentiellement accumulation de 
nombreuses mutations délétères? 

Ohta., 1992; Lanfear et al., 2014; Robinson et al., 2023
5

Distribution théorique des effets de valeur 
sélective des nouvelles mutations 

Coefficient de sélection
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Plus une mutation est délétère (s élevé), plus 
elle a tendance à être récessive (h faible)

dominant

Allèle 
exprimé A A a

récessif

Pour une nouvelle mutation s = 0.5 et h = 0 :
Valeur sélective Aa = 1-0*0.5 = 1

Di et Lohmueller, 2024
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Un nouveau cadre conceptuel du fardeau génétique

aa
Bb

Pourquoi y-a-t-il potentiellement accumulation de 
nombreuses mutations délétères? 

Bertorelle et al., 2022; Di et Lohmueller, 2024
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Fardeau génétique = Fardeau réalisé + Fardeau masqué  

Fardeau réalisé = l’ensemble des mutations 
délétères qui sont exprimées sous forme 

homozygotes

Fardeau masqué = l’ensemble des mutations 
délétères qui ne sont pas exprimées et qui sont 

cachées sous forme hétérozygote 

bb
dd ee

cc
Dd

Ee
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S’accumule dans les grandes 
populations 
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Ohta, 1992; Charlesworth 2009, Lanfear et al., 2014
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Xue et al, 2015; Willi et al., 2018; Smeds et al., 2023
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Pine processionnary moth (PPM), 

Thaumetopoea pityocampa
(Lepidoptera: Notodontidae) Un défoliateur majeur de 

diverses espèces de Pinus

Les soies des chenilles urticantes 
provoquent irritations et allergies chez 

l’homme et les animaux

Beaucoup de travaux sur la phénologie, 
l’écologie et sa distribution

Un cycle de vie bien connu avec un 
développement larvaire hivernal

Procession

11Kawamoto et al., 1977

Roques et al., 2015 Démolin 1969; Battisti et al., 2005; Robinet et al., 2010; URZF 

Huchon et Démolin, 1970
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Stage de master 2 de Théo Mancuso



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Deux contextes d’intérêt pour tester nos hypothèses

13

Cas d’une expansion
géographique récente

Cas d’une population 
allochronique

2020



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Deux contextes d’intérêt pour tester nos hypothèses

13

Est-ce que l’isolement des populations et 
l’allochronie s’accompagne : 

Est-ce que l’expansion s’accompagne : 

- d’une augmentation de consanguinité ?
- d’une accumulation de mutations délétères ?

- d’une purge des mutations délétères à fort effet ?

Cas d’une expansion
géographique récente

Cas d’une population 
allochronique

2020
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Génomique de la divergence allochronique récente chez la 
processionnaire du pin : causes et conséquences génomiques
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Quelles sont les conséquences 
génomiques de la divergence 
allochronique sur le fardeau 

génétique ?
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u 
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LSP LWP

t1

t2

Quel est le scenario le plus probable 
de divergence allochronique ? 
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L
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+
Des reséquençage WGS 

(Pool-seq et Ind-seq)
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allochronique, 
sympatrique avec LWP
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Arbre de distance basé sur la matrice 
de dXY calculée sur les autosomes 
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Outgroups
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Deux « clusters » génétiques différents 
entre les deux phénologies

Populations portugaises

➔ origine locale sympatrique de LSP étant 
donné sa faible divergence absolue 

➔ Fort isolement reproducteur de LSP qui 
suggère sa forte différentiation

FST LSP vs. LWP = 0.259
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Divergence récente de LSP avec fort goulot 
d’étranglement et faible taux de migration
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Les forts niveaux de consanguinité et faibles 
tailles efficaces dans LSP, LWP et CA reflètent 

une histoire similaire (facteur écologiques 
communs ?)

Fort niveau de consanguinité chez la population 
allochronique et les populations de la côte (LSP, 

LWP et CA)

Les populations LSP, LWP et CA présentent des 
faibles tailles efficaces (Ne) contemporaines (40 
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Pas d’accumulation de mutations moyennement 
délétères chez LSP par rapport à LWP et FU et 

accumulation de LOF dans LSP et LWP par rapport 
à FU 
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Conclusions chapitre 1 

Un facteur commun a entrainé l’isolement des 
populations côtières depuis environ 80 générations (Muller 
et al. 2025), ce qui a provoqué : 

- Un fort goulot d’étranglement, une forte consanguinité 
et une réduction de taille efficace 

- Une réduction de l’efficacité de la sélection entrainant 
une accumulation du fardeau réalisé

- Sans qu’il n’y ait apparemment de purge…ce qui 
questionne le maintien de la population allochronique

Scénario hypothétique
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Conclusions chapitre 1 

Un facteur commun a entrainé l’isolement des 
populations côtières depuis environ 80 générations (Muller 
et al. 2025), ce qui a provoqué : 

- Un fort goulot d’étranglement, une forte consanguinité 
et une réduction de taille efficace 

- Une réduction de l’efficacité de la sélection entrainant 
une accumulation du fardeau réalisé

- Sans qu’il n’y ait apparemment de purge…ce qui 
questionne le maintien de la population allochronique

- Non présenté, une analyse du déterminisme 
génomique de l’allochronie

Scénario hypothétique
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Chapitre 2

Génomique de l’expansion de la processionnaire du pin en Europe : 
focus sur les processus d’érosion de la diversité neutre et de purge-

accumulation des mutations délétères 
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Objectifs du chapitre

Le long du gradient d’expansion de la PPM, les goulots 
d’étranglement successifs liés à l’expansion ont-ils:

entraîné une purge des mutations à fort effet délétère ?

1

2

3

4

réduit la diversité nucléotidique et la taille efficace ?

augmenté la consanguinité ?

augmenté le fardeau génétique réalisé ?
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+
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Un échantillonnage conséquent

Génome de référence au niveau 
chromosomique  

Une annotation
+

+
Des données de reséquençage 
individuel à haute profondeur 
de 4 individus par population 

pour 39 populations

La population CTB représente une 
population refuge dans notre étude 

le long de l’expansion

23
Gautier et al., 2025
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Baisse graduelle 
de la diversité nucléotidique 
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Distance aux populations refuges (en km)

Diversité nucléotidique

Taille efficace
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Baisse graduelle 
de la taille efficace 
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graduelle de la 
proportion du 

génome dans des 
HBD le long du 

gradient d’expansion

Distance aux populations refuges (en km)

5%

60%

Consanguinité

C
oe

ffi
ci

en
t d

e 
co

ns
an

gu
in

ité
 g

én
om

iq
ue

  

25



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Baisse du fardeau masqué et augmentation du fardeau réalisé 

27

Pr
op

or
tio

n 
de

 g
én

ot
yp

es
 h

ét
ér

oz
yg

ot
es

Fardeau masqué

Distance aux populations refuges (en km)



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Baisse du fardeau masqué et augmentation du fardeau réalisé 

La proportion d’hétérozygotie diminue avec la sévérité 
des mutations

27

Pr
op

or
tio

n 
de

 g
én

ot
yp

es
 h

ét
ér

oz
yg

ot
es

Fardeau masqué

sévérité

Distance aux populations refuges (en km)



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Baisse du fardeau masqué et augmentation du fardeau réalisé 

La proportion d’hétérozygotie diminue avec la sévérité 
des mutations

Diminution graduelle de la proportion de génotypes 
hétérozygotes pour toute les catégories le long du 

gradient d’expansion

Pr
op

or
tio

n 
de

 g
én

ot
yp

es
 h

ét
ér

oz
yg

ot
es

Fardeau masqué

Distance aux populations refuges (en km)

sévérité

27



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Baisse du fardeau masqué et augmentation du fardeau réalisé 

Pr
op

or
tio

n 
de

 g
én

ot
yp

es
 h

ét
ér

oz
yg

ot
es

Fardeau masqué

Distance aux populations refuges (en km)

La proportion d’hétérozygotie diminue avec la sévérité 
des mutations

Diminution graduelle de la proportion de génotypes 
hétérozygotes pour toute les catégories le long du 

gradient d’expansion

sévérité

27

Fardeau réalisé

Distance aux populations refuges (en km)

Pr
op

or
tio

n 
de

 g
én

ot
yp

es
 h

om
oz

yg
ot

es
 

dé
riv

és
  



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Baisse du fardeau masqué et augmentation du fardeau réalisé 

La proportion d’homozygotes dérivés diminue avec la 
sévérité des mutations

Pr
op

or
tio

n 
de

 g
én

ot
yp

es
 h

ét
ér

oz
yg

ot
es

Fardeau masqué

Distance aux populations refuges (en km)

La proportion d’hétérozygotie diminue avec la sévérité 
des mutations

Diminution graduelle de la proportion de génotypes 
hétérozygotes pour toute les catégories le long du 

gradient d’expansion

sévérité

27

Fardeau réalisé

Distance aux populations refuges (en km)

Pr
op

or
tio

n 
de

 g
én

ot
yp

es
 h

om
oz

yg
ot

es
 

dé
riv

és
  sévérité



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Baisse du fardeau masqué et augmentation du fardeau réalisé 

La proportion d’homozygotes dérivés diminue avec la 
sévérité des mutations

Augmentation graduelle de la proportion d’homozygotes 
dérivés pour toute les catégories le long du gradient 

d’expansion

Pr
op

or
tio

n 
de

 g
én

ot
yp

es
 h

ét
ér

oz
yg

ot
es

Fardeau masqué

Distance aux populations refuges (en km)

La proportion d’hétérozygotie diminue avec la sévérité 
des mutations

Diminution graduelle de la proportion de génotypes 
hétérozygotes pour toute les catégories le long du 

gradient d’expansion

sévérité

Fardeau réalisé

Distance aux populations refuges (en km)

Pr
op

or
tio

n 
de

 g
én

ot
yp

es
 h

om
oz

yg
ot

es
 

dé
riv

és
  

sévérité

27



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Augmentation du fardeau réalisé lié à la consanguinité 

Coefficient de consanguinité génomique

C
om

pt
e 

de
s 

LO
F 

dé
riv

és
 h

om
oz

yg
ot

es
  

Fardeau réalisé dans les HBD

28



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Augmentation du fardeau réalisé lié à la consanguinité 

Augmentation graduelle du nombre de 
génotypes homozygotes dérivés LOF dans 

les HBD à mesure que la consanguinité 
augmente

Coefficient de consanguinité génomique

C
om

pt
e 

de
s 

LO
F 

dé
riv

és
 h

om
oz

yg
ot

es
  

Fardeau réalisé dans les HBD

28



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Augmentation graduelle du nombre de 
génotypes homozygotes dérivés LOF dans 

les HBD à mesure que la consanguinité 
augmente

Diminution graduelle du nombre de 
génotypes homozygotes dérivés LOF hors 

HBD à mesure que la consanguinité 
augmente

Coefficient de consanguinité génomique

C
om

pt
e 

de
s 

LO
F 

dé
riv

és
 h

om
oz

yg
ot

es
  

Fardeau réalisé dans les HBD

Augmentation du fardeau réalisé lié à la consanguinité 

28



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Purge des mutations très délétères le long de l’expansion

Distance aux populations refuges (en km)

Fardeau total

Pr
op

or
tio

n 
de

s 
al

lè
le

s 
dé

riv
és

29



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Purge des mutations très délétères le long de l’expansion

Distance aux populations refuges (en km)

Fardeau total

Pr
op

or
tio

n 
de

s 
al

lè
le

s 
dé

riv
és

29

La proportion d’allèles dérivés diminue avec la 
sévérité des mutations → sélection purificatrice 



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Purge des mutations très délétères le long de l’expansion

Distance aux populations refuges (en km)

Fardeau total

Pr
op

or
tio

n 
de

s 
al

lè
le

s 
dé

riv
és

29

La proportion d’allèles dérivés diminue avec la 
sévérité des mutations → sélection purificatrice 

Diminution du fardeau total pour les mutations 
fortement délétères le long de l’expansion : Purge ?? 



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Purge des mutations très délétères le long de l’expansion

Distance aux populations refuges (en km)

Fardeau total

Pr
op

or
tio

n 
de

s 
al

lè
le

s 
dé

riv
és

RXY par rapport à la population refuges

Accumulation 

Purge 

Distance aux populations refuges (en km)

29

La proportion d’allèles dérivés diminue avec la 
sévérité des mutations → sélection purificatrice 

Diminution du fardeau total pour les mutations 
fortement délétères le long de l’expansion : Purge ?? 

R XY



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Purge des mutations très délétères le long de l’expansion

Distance aux populations refuges (en km)

Fardeau total

Pr
op

or
tio

n 
de

s 
al

lè
le

s 
dé

riv
és

RXY par rapport à la population refuges

Accumulation 

Distance aux populations refuges (en km)

Pas d‘accumulation ni de purge des mutations 
moyennement délétères le long de l’expansion

29

La proportion d’allèles dérivés diminue avec la 
sévérité des mutations → sélection purificatrice 

Diminution du fardeau total pour les mutations 
fortement délétères le long de l’expansion : Purge ?? 

Purge 

R XY



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Purge des mutations très délétères le long de l’expansion

Distance aux populations refuges (en km)

Fardeau total

Pr
op

or
tio

n 
de

s 
al

lè
le

s 
dé

riv
és

RXY par rapport à la population refuges

Accumulation 

Distance aux populations refuges (en km)

Pas d‘accumulation ni de purge des mutations 
moyennement délétères le long de l’expansion

Mais, diminution graduelle du RXY indiquant la 
purge de mutations très délétères 29

Purge 

R XY

La proportion d’allèles dérivés diminue avec la 
sévérité des mutations → sélection purificatrice 

Diminution du fardeau total pour les mutations 
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Conclusions du chapitre 2 
On a le long de l’expansion de la PPM, des goulots 
d’étranglements successifs :

➢ Qui diminuent la diversité génétique et la taille 
efficace des population et qui augmente la 
consanguinité 

➢ Qui diminuent l’efficacité de la sélection, et 
augmentent la conversion du fardeau masqué en 
fardeau réalisé

➢ Qui ont entrainé une purge d’une partie des 
mutations fortement délétères
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Conclusions du chapitre 2 
On a le long de l’expansion de la PPM, des goulots 
d’étranglements successifs :

➢ Qui diminuent la diversité génétique et la taille 
efficace des population et qui augmente la 
consanguinité 

➢ Qui diminuent l’efficacité de la sélection, et 
augmentent la conversion du fardeau masqué en 
fardeau réalisé

➢ Qui ont entrainé une purge d’une partie des 
mutations fortement délétères

➢ 4 individus par population pour estimer le 
fardeau  

30



Chapitre I Chapitre IIIntroduction Conclusion et Perspectives

Conclusion générale
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• Forte consanguinité, perte de diversité, diminution de taille 
efficace

• Fardeau réalisé accru

➢ Comparaison des deux contextes 
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Conclusion générale

31

• Forte consanguinité, perte de diversité, diminution de taille 
efficace

• Accumulation dans le cas de la population allochronique vs purge dans le cas de 
l’expansion

 Liens avec les contextes démographiques différents ?
       Liens avec différences de consanguinité? 
 

➢ Comparaison des deux contextes 

• Fardeau réalisé accru
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➢ Architecture du fardeau : comment aller plus loin?

• Compléter avec poolseq pour travailler sur plus d’allèles ? (Lombaert et al., 2025)  
       Mutations fortement délétères sont rares
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➢ Architecture du fardeau : comment aller plus loin?

• Variants structuraux (Bataillon et al., 2015)

• Mesurer la recombinaison (avec plus d’individus) pour 
investiguer la variation du fardeau génétique le long du génome 
(Leroy et al., 2021; Rougement et al., 2023)

• Compléter avec poolseq pour travailler sur plus d’allèles ? (Lombaert et al., 2025)  
       Mutations fortement délétères sont rares

délétion insertion

CTB

CES

BRE
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Implication pour l’étude des ravageurs 

Expansion de 
la PPM 

+ Consanguinité 

+ Fardeau réalisé 

Valeur sélective 
inférieure mais 
survie très bien  
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Possibilité de migrations longues 
distances à cause des Hommes

- Consanguinité - Fardeau réalisé 

Toujours expansion en cours malgré 
un impact sur la valeur sélective des 

populations aux fronts
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