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Consanguinité et dépression de consanguinité

La consanguinité est le résultat de reproduction
entre apparente.

Augmentation de ’'homozygotie du génome
La dépression de consanguinite est la baisse de

fitness dus a la consanguinité
Homozygotie des alléles déléteres récessifs
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‘ Dépression de consanguinité, la béte noire
de la conservation
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Plan de ’exposé

 Utilisation des marqueurs genetiques pour mesurer le
fardeau de consanguinité dans des croisements consanguins

« Consanguinité et déepression de consanguinite dans les
populations de petites tailles
- dans quelle conditions generent-elles des
corrélations héetérozygotie-fitness
- comment inférer le fardeau de consanguinité

* Diversité genétique et traits de vie



Cartographie des déléteres

Autofécondation: X

Attendu sans délétere 1:2:1

Avec délétere(s) récessifs:
Déficit en homozygotes

Avec recombinaison:
Déficit d’autant moins AT TA AT TB B
grand que le géne de
fitness est éloigné sur le
chromosome




Cartographie des déléteres

Deux
A<+ +B CT 1D “— hétérozygotes de
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Estimation du fardeau génétique

 La fraction, F, du génome marquée par un
locus neutre dans un croisement frere-sceur
est :

1-e%"  Y:nombre de crossing-over (=1-2.5)

F = Ny 2n : nombre de chromosomes (=20)

Huitre plate
* Chaque locus marque 2 - 4% du génome

« Nombre de déléteres dans un génome : 10 - 20

 Effet sur la survie: >20a50 %

Bierne et al. 1998



Estimation du fardeau génétique
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Cartographie des déléteres (VQTL)
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Corrélation Hétérozygotie - Fitness

Définition de I'hétérozygotie individuelle multilocus : HML

Typage a n locus. 0 x hétérozygote HML=0
Un individu peut étre: 1 x hétérozygote ——— HML=1
2 x heterozygote ——— HML=2

n x hétérozygote — + HML=n

Croissance




Corrélation Hétérozygotie - Fitness
une vieille histoire

fitness heterozygosity
A A
. - T T
| B | | N Exen e 0 D DAY mae | P ,_r I l I I [ ' 7_ I
r 08F =
5 100 = .
o | = p Lo ® S ot s J
(B o Z l 83 < I et
© o0 & b 40 S 06 = 3 s
> 5 E -
s o s} o os- %X; ]
o oab e o
z
o HELMETTA & o3 / -
=083 8 .l _ s |
1 < sof & ' e
PG Y T T e o o B A R T A T 6 s 6 iz 14 16 18 20
o ¢+ 2 3 4 5 SHELL LENGTH (mm)
No of nhatersaygous keci/figh _
heterozygosity fitness

Ledig et al. 1983 Danzman et al. 1988 Koehn & Gaffney 1984




Corrélation Hétérozygotie - Fitness

le virage génomique
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fithess

Corrélation Hétérozygotie - Fitness

fitness

Inbreeding
’ depression

inbreeding f homozygosity

... a quel point ’'homozygotie reflete la consanguinite ?...

gue pouvons nous apprendre des corréelations
hétérozygotie-fitness?



‘ Corrélation Hétérozygotie - Fitness

Homozygotie des

locus fonctionnels N\ %,
) SN /)9/)
Do, > 3
%, ~
e %,
Corrélation %, VA
d’hétérozygotie: ‘9/70@
Consanguinite e '
J Déséquilibre Fitness

\ d‘identité (g2)

Homozygotie
des marqueurs

n(W,h) =r(W.,f) r(fh)

HFC Fardeau g2



‘ Les années noires des HFCs

Understanding the relationship between the
inbreeding coefficient and multilocus heterozygosity:
theoretical expectations and empirical data
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Meta-analyse des HFCs - 2003, n = 225

Effet moyen de r(MLH, w): r=~0.08

Variance expliquée: 0.64%
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Meta-analyse des HFCs - 2009, n = 628

Effet moyen de r(MLH, w): r=~0.05

Variance expliquée: 0.25%
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= souvent, les mesures moléculaires sont faiblement corrélées
avec la consanguinite

= Présenté comme un "nouveau résultat" mais la théorie des
année 60 le prédisait déja

r(H,f) observed vs r(H,f) expected
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frequency

Déséquilibre d’identité (g2)
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‘ Exemple: les crevettes tahitiennes

Penaeus stylirostris
Population naturelle du Mexique.

12 10
générations R génératiogs
N ~ 100 N ~ 20

AF=0.5% AF=2.5%

f~0.27

N : Nombre de géniteurs utilisés a chaque génération.
AF : Incrément de consanguinité par génération.
f . Coefficient de consanguinité moyen du stock.

Bierne et al. 2000



Bottleneck et consanguinité

Population infinie panmictique
| Bottleneck
genération k N=4
0
1

f=025 f=0 f=05 f=0.75




HFC aprés un bottelneck démographique
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= HFC d'autant plus forte que la variance de f est forte, effet du systéme
de reproduction

= La liaison physique n’est pas nécessaire, mais augmente l'effet. La
liaison physique augmente la variance de f (composante intra-pedigree).



Analyse des donnees
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Analyse des données

Décomposition des corrélations a I'aide du g2 et de H :
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Estimation du fardeau de consanguinité
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Pas d’effet de I'aire de repartition

latitude
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Pas de différences entre habitats

continentaux et marins

continental

marin



Pas d’effet du statut de conservation
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Les traits d’histoire de vie expliquent tres bien la diversité

génétigue des especes animales
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Relation entre diversité génétique et investissement parental
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Conclusions

- Pour étudier la déepression de consanguinité rien ne vaut
I'étude de croisements

- HFC = V(f) + dépression de consanguinité

- HFCs souvent faible ou absente parce que V(f) souvent
faible ou tres faible

- Calculer g2 trés informatif, renseigne sur V(f) dans les
populations naturelles

-  HFC permet d'estimer le fardeau de consanguinité sans
croisements, si celui-ci s’exprime dans la population

- La diversité génétique (moléculaire) n’est pas forcement
un tres bon indice de I'etat de santé de la population



Qui protéger ?

Hippocampus guttulatus Ostrea edulis
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BERN CONVENTION du Nord-Est et ses ressources




Remerciements

Patrice Marta Florentine Nicolas
David Szulkin Riquet Galtier




