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Relative redondance du code génétique + sélection constante :
une nouvelle mutation est soit silencieuse
soit non-synonyme et a alors une probabilité beaucoup plus
elevee de diminuer la valeur selective que de l'augmenter



Mutations deéeléteres

Mutations silencieuses

I
i
7‘.:- .'I
o

/ K )
&
(=
o
ot
e =
W.os\
SUUOION | |
F She ne
{”"’o 9
'0/9,0
o
>
¢

. U Théorie quasi
Mutations déléteres

neutre de
de fort effet I’évolution
\ Otha
—
0

Fitness

Taux de mutation chez
les diploides : ~ 108

. . une nouvelle mutation est soit silencieuse
-> apparition de mutations

déléteres en quantité significative soit non-synonyme et a alors une probabilité beaucoup plus

élevée de diminuer la valeur selective que de I'augmenter
-> 1 a 3 nouvelles mutations déléteres

par génome et génération chez 'lhumain

Relative redondance du code génétique + sélection constante :
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Lanfear, Kokko & Eyre-Walker, 2014
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éliminées S
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Le devenir des mutations déléteres codominantes

Lanfear, Kokko & Eyre-Walker, 2014

s <<-1/N s =—1/N 5= 5= 1/N s>>1/N
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déléteres
efficacement
éliminées

Petite population

-> des mutations non-synonymes d’effets faibles
ou modéreés s'accumulent de facon inversement
proportionnelle a Ne.S, composant ainsi une
partie du fardeau génétique

1 |+ Augmentation de min/Tts
TIN/TTs
0
Petite Tls Grande

population Ne population

-> diversité relative des mutations
non-synonymes plus élevée pour
des valeurs de Ne et it plus faibles

Lors d’'une réduction de Ne
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Le devenir des mutations déléteres codominantes

Lanfear, Kokko & Eyre-Walker, 2014
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-> des mutations non-synonymes d’effets faibles
ou modéreés s'accumulent de facon inversement
proportionnelle a Ne.S, composant ainsi une
partie du fardeau génétique
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- Les mutations tres déléteres sont souvent récessives
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Le devenir des mutations déléteres récessives

- Les mutations tres déléteres sont souvent récessives
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- La sélection est peu efficace sur les nouvelles
mutations déléteres récessives

WAA =1
WAa =1-hs=1 ->Cachée
Waa =1-s -> Exprimée
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Le devenir des mutations déléteres récessives

T
- Les mutations tres déléteres sont souvent récessives R

Lors d’'une réduction de Ne
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- Accumulation d’un fardeau masqué composé de
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AA Aa AA AA AA AA AA AA
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- Plus Ne est élevé, plus ce fardeau masqué est éleve...
(Kyriazis, Wayne, Lohmueller, 2021)
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(Dussex et al 2023)
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Le devenir des mutations déléteres récessives

- Les mutations tres déléteres sont souvent récessives
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Le devenir des mutations déléteres récessives

- Les mutations tres déléteres sont souvent récessives
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- Plus Ne est élevé, plus ce fardeau masqué est éleve... Consanguinité

Kyriazis, Wayne, Lohmueller, 2021 : :
(Kyriazis, Wayne, Lohmueller ) (S. Peischl, L. Excoffier 2015)

(Dussex et al 2023)
(Agrawal & Chasnov 2001)
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Résumé des prédictions théoriques a étudier
empiriquement au cours des invasions et expansions

¥
Reldche de la sélection TN
Augmentation du iy,
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Dépression de consanguinité Fardeau -~
Augmentation du fardeau réalisé realise

v
purge ||
Augmentation du fardeau réalisé plus faible qu’attendue ~ fealise | .~ ,
..récessifs uniguement i

Consanguinité
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- Gestion des expansions d’especes d’intérét
...qui doivent purger le fardeau d’expansion
pour conserver une valeur sélective et

démographie correcte
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Le fardeau de mutations déléteres :
un enjeu de gestion des populations
dans le cadre des expansions et invasions

- Gestion des expansions d’especes d’intérét o

..qui doivent purger le fardeau d’expansion - Sauvetage genetique?

pour conserver une valeur sélective et - Attention au fardeau caché?
démographie correcte

Comment  Publishec: 04 May 2020

Mutation load is the spectre of species conservation
Cock van Oasterhout £

Nature Ecology & Evolution 4, 1004=1008 (2020) | Cite this article
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Le fardeau de mutations déléteres :
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dans le cadre des expansions et invasions
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..qui doivent purger le fardeau d’expansion - Sauvetage genetique?
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- Gestion des expansions & invasions d’especes nuisibles
...dont la valeur selective peut étre transitoirement
réduite par une accumulation de fardeau, mais
pourrait ensuite augmenter via des flux géniques (p.ex.
introductions multiples)
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Le fardeau de mutations déléteres :
un enjeu de gestion des populations
dans le cadre des expansions et invasions

- Gestion des expansions d’especes d’intérét o
..qui doivent purger le fardeau d’expansion - Sauvetage genetique?
pour conserver une valeur sélective et - Attention au fardeau caché?
démographie correcte

Comment  Publishec: 04 May 2020

Mutation load is the spectre of species conservation
Cack van Dastarhoyt £

Natwe Ecology & Evalution 4, 1004=1006 (2020) | Cite this article

- Gestion des expansions & invasions d’especes nuisibles  _ syrtout pas de sauvetage génétique
...dont la valeur selective peut étre transitoirement non-intentionnel ?
réduite par une accumulation de fardeau, mais
pourrait ensuite augmenter via des flux géniques (p.ex.
introductions multiples)
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Relativement peu d’exemples empiriques de fardeau
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Relativement peu d’exemples empiriques de fardeau
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@Q Fardeau d’expansion de la processionnaire du pin

Thaumetopoea pityocampa

W 19791980

B 2005-2008
| 2010-2011
20152016 8
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*ﬁﬁ Fardeau d’expansion de la processionnaire du pin

Thaumetopoea pityocampa

Pl
'ﬁ*ﬂv"‘
-

W 1979-1980 ~

W 2005-2008
| 2010-2011
20152016

+

Questions Distribution en expansion Diversité génétique neutre

Durant I'expansion,
Diminution Tt & Ne ?

Augmentation F, m,/ms, fardeau réalisé ?
Purge des variants tres déléteres ?

Collaboration
CBGP : C Kerdelhue, M Gautier, L Sauné, T Muller Financements
ISA : E Lombaert
URZF : M Laparie, J Rousselet INRAE ECODIV
Et davantage de collégues... ANR LOADEXP
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*ﬁ Fardeau d’expansion de la processionnaire du pin

Echantillons et séquencage

Core populations
Western expansion
Eastern expansion

Admixture zone
Distribution range in 1970's

Distribution range in 2021

4500 m
L 0m

—»» Expansion road

4 IndSeq par site, 39 sites  + outgroups
Merci Laure Sauné

8 to 15M SNPs

Génome de ref (M Gautier)

Annotation (P Nouhaud)
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-&Q Fardeau d’expansion de la processionnaire du pin

Analyse fardeau de mutations

SNP calling : 15M
filtrage
Tanquy polarisation
v prédiction d’effet : Synonymes 150,000 SNPs —— SYN
Non-syn effet faible 50,000 SNPs —— TOL
Non-syn effet modéré 50,000 SNPs —— DEL

Non-syn effet fort 1,250 SNPs —— LOF



Fardeau d’expansion de la processionnaire du pin

Analyse fardeau de mutations

Spectre de fréquences alléliques

Tanguy

Proportion

A
Variants déléteres plus rares

La selection maintient les mutations
déléteres a (plus) faible fréquence

Synonymes

Non-syn effet faible
Non-syn effet modéré
Non-syn effet fort

llllllllllllllllll

¢ ¢ ¢ ¢ ¢ ¢ ¢ ¢ ¢ & ¢
Frequency of derived allele

...rassure sur la prédiction d’effet
et I'identification de l'allele dérivé



-&Q Fardeau d’expansion de la processionnaire du pin

Analyse fardeau de mutations

Tanguy
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/T augmente avec I'expansion :
Efficacité de la sélection diminue?
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@Q Fardeau d’expansion de la processionnaire du pin

Analyse fardeau de mutations

%de genotypes homozygotes dérivés (aa)
/T :
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/T augmente avec I'expansion :

Efficacité de la sélection diminue? Augmentation de, |<?\ proportion de génoty.pes
homozygotes dériveés le long de I'expansion,

gue ce soit pour des variants synonymes,
non-synonymes ou stop
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4‘-@ Fardeau d’expansion de la processionnaire du pin

Analyse fardeau de mutations

%de genotypes homozygotes dérivés (aa)
/T :
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/T augmente avec I'expansion :

Efficacité de la sélection diminue? Augmentation de, |<?\ proportion de génoty.pes
homozygotes dériveés le long de I'expansion,

gue ce soit pour des variants synonymes,
non-synonymes ou stop

...Mais, pente plus faible pour les mutations recessives de fortement délétere
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*'-@ Fardeau d’expansion de la processionnaire du pin

Analyse de purge des mutations déléteres

...mesure d’exces ou déficit des alleles dérivés déléteres, dans les nouvelles populations,
en normalisant par les variations observées aux SNPs synonymes
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*ﬁﬁ Fardeau d’expansion de la processionnaire du pin

Analyse de purge des mutations déléteres

...mesure d’exces ou déficit des alleles dérivés déléteres, dans les nouvelles populations,
en normalisant par les variations observées aux SNPs synonymes
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Analyse de purge des mutations déléteres

...mesure d’exces ou déficit des alleles dérivés déléteres, dans les nouvelles populations,
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- Rxy inférieur a 1 : purge ?
- Diminution du Rxy le long de I'expansion : purge croissante avec consanguinité croissante ?

-> mutations de fort effet sont recessives?
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Fardeau d’invasion de la gambusie

Résultats : fardeau génétique
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Fardeau d’invasion de la gambusie

Résultats : fardeau génétique .
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Iors de I’invasion? Genomic inbreeding coefficient

- Augmentation de la proportion de génotypes
homozygotes dérivés avec la consanguinité, que
ce soit pour des variants synonymes de fort effet

...Mais, pente plus faible pour les mutations de fort effet
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Résultats : fardeau génétique
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Interactions du fardeau avec :

Fraimout A, Muller T, Lombaert E,
Reisser C, Loiseau A, Garcia Marin JL,
Farcy E, Estoup A, Perrier C.

In prep.

Genomics of adaptation and purge-
accumulation of the mutation load
during the invasion of the Eastern
Mosquitofish in Europe.
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Especes avec différents niveaux de diversités

Intensité de purge ~ étendue de I'augmentation de consanguinité
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Approches comparatives

Espéces avec différents niveaux de diversités

Intensité de purge ~ étendue de I'augmentation de consanguinité

Invasions-expansions

Invasions sources uniques vs multiples
VS
Expansions poussées vs tirées
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Perspectives

Comment intégrer ces mesures de fardeau génétique...
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Comment intégrer ces mesures de fardeau génétique...

Dans la gestion des populations?

Dans le genomic offset?
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Incorporating genetic load contributes to predicting
Arabidopsis thaliana’s response to climate change
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Merci pour votre attention
Gracias por su atencion

Thank you for your attention
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