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2.1. Intérét de I'étude de la biodiversiteé intraspecifique

Pourquoi se soucier de la biodiversité intraspecifique en biologie de la
conservation?

2 objectifs:

* Conservation de dynamique des populations et fonctions écologiques :

— interrelation entre # populations : métapopulation

— maillage écologique, systemes de corridors

« Conservation de diversité génétique des especes:
— facteur de survie et d’évolution future
— reservoir de genes = amélioration génétique




2.1. Interét de 1'étude de la biodiversite intraspecifique

* Dynamique d'extinction-recolonisation:
— I'élément stable est la métapopulation et non la population

Historical

Fragmentation (homo
sapiens)

ﬂ @ ﬂ ® ﬂ ® Extinction (feu,“.)

Recolonization




2.1. Intérét de I'étude de la biodiversiteé intraspécifique

 Conservation de la diversite génetique des especes:

— Connaitre étendue de biodiversité intraspécifique:
e variation génétique spatiale = marqueurs génétiques
e variation temporelle ou spatio-temporelle =» phylogénies moléc.
» différenciation écologique pour caracteres adaptatifs
=» observations + expériences de transplantation




2.2. Organisation et ¢valuation de la
variabilite¢ genétique intraspecifique

2.2.1. Utilisation de marqueurs génétiques

Marqueur genétique = locus variable dont le génotype
peut etre déduit a partir d'observations phénotypiques et
qui renseigne sur le génotype de I'individu qui le porte

ecxemples: petit pois lisse/ridé (Mendel); couleur des yeux de

drosophile (Morgan); isoenzymes (Lewontin); marqueurs moléculaires
(variants ADN)



2.2.1. Utilisation de marqueurs geénetiques

Exemple: les marqueurs microsatellites

1. Extraction 2. Amplification PCR \3_ Injection
] Moo EODEOED
X Taq polymerase
% \ ;EdNTPs
4. Migration 5. Coloration
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2.2.1. Utilisation de marqueurs geénetiques

Exemple: les marqueurs microsatellites

Paire d’amorces fragments amplifies par PCR

specifiqgues ~__

[ ATATATATATATATATATAT —e—— A
L ———— TATATATATATATATATATA
2 alléles # Motif r@été: (AT)n —
[ ATATATATATATATATATATATAT —e——o /
—mmg— TATATATATATATATATATATATA / -

- locus microsatellite = séquence répétée a motif court (1 a 10 pb)

- polymorphisme de longueur de fragment = variation du nombre de
répetitions du motif

- souvent tres polymorphes (taux de mutation €leve)



2.2.1. Utilisation de marqueurs geénetiques

Exemple: les marqueurs microsatellites

(A) Locus B29
(sm)ABCDEFGHI ] KL6m)MNOPQRS T

248 bp —

230 bp —




2.2.1. Utilisation de marqueurs geénetiques

Exemple: les marqueurs microsatellites sur séquenceur automatique
(plusieurs locus visualisés en méme temps : multiplexage)
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2.2.1. Utilisation de marqueurs geénetiques

Exemple: les marqueurs microsatellites

* donn¢es de génotypage d'un €chantillon d'individus:

locus 1 locus 2 locus 3
—ind. 1: 101/101 124/126 220/238
—ind. 2: 101/103 126/126 238/264

 permet d'estimer la frequence d'individus héterozygotes, la frequence des
alleles =» estimation de la variation génétique (moyenne sur plusieurs locus
marqueurs)
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2.2.1. Utilisation de marqueurs génétiques

2.2.2. Coefficient de consanguinité

=» Mode de reproduction

2.2.3. Diversité génetique intra-population

=>» Effectif présent et historique de la population

2.2.4. Structuration génétique inter-population

=» Flux migratoires entre populations




2.2.2. Coeftficient de consanguinite

« Consanguinite = reproduction entre individus apparentés
genétiquement (>< panmixie)

» Effet de 1a consanguinité: N hétérozygotie (% hétérozygotes) dans la
population (p/r attendu sous panmixie: 2pq)

/ Auto-fécondation et freguences génotypigues \
Genotype AA Aa aa

Fréq. gen. (t)

Autofécondation AA XiAAj/wA/Aa X f&ﬁj X aa

AA 2 Aa
Gréq. gén. (t+1) X+ Yy 2y z+ %y y




2.2.2. Coeftficient de fixation/consanguinité

* Quantifier la consanguinite: mesurer la réduction en hétérozygotie dans
pop. consanguine (H) p/r attendu panmictique (H, = fréq. d'ind. hétérozygotes

selon modele H&W avec méme fréq. alleliques)

» Coefficient de fixation=F,=(H,—H,)/H,=1-(H,/ H,)

 Estimation a partir de données de marqueurs génétiques:
—H, : proportion d'ind. hétérozygotes observée dans 1'échantillon

—H, : =2 pgavec p et g =2 fréquences alléliques estimées dans I'échantillon



2.2.2. Coefficient de fixation/consanguinité

Le coefficient de fixation renseigne sur les écarts a la
panmixie: Fi,g=1-(H,/ H,)

¢ F,=0 = panmixie

. F>02 H<H,
— autofécondation stricte: F,¢— 1 (Ho, =2 Ho, )

— croisements exclusifs entre freres et soeurs: Fg— 1
(Ho,= "2 Ho,_,+ % Ho,_,)

— "systeme mixte de reproduction" = F; — s/(2-5)

avec S = taux d’autofécondation



2.2.2. Coefficient de fixation/consanguinité

Evolution du F ¢ en fonction du regime de reproduction:

Autofécondation stricte = autogamie

0.8- Croisements "freres/sceurs”
Régime mixte: S =0.75
0.6-
N
LL
0.41 Régime mixte: s = 0.50
0.2 Régime mixte: S = 0.25

0
Jo 2 4 6 8 10 12 14 16 18 20
panmixie initiale Geénérations



2.2.2. Coefficient de fixation/consanguinite

Le coefficient de fixation renseigne sur les écarts a la
panmixie: Fig=1-(H,/ H,)

¢ F,= 0= panmixie
Fis> 0= H< H,
— autofécondation stricte: F¢— 1 (Ho, =2 Ho, )

— croisements entre freres et soeurs: Fg— 1
(Ho,='2Ho_,+ % Ho,,)

— "systéme mixte de reproduction" = F,i — S/(2-S)

avec S = taux d’autofécondation

Marqueurs = F = inférence sur mode de reproduction



2.2.3. Diversite génétique intra-population :
diversite génétique H,

 Diversiteé genétigue = H_ = hétérozygotie (proportion
d’hetérozygotes) attendue selon les hypotheses du modele de Hardy-

Weinberg: He = 2pq = 1 Z .2

e Valeur Iimitée entre O et 1



2.2.3. Diversite genétique intra-population: relation
entre diversite et taille de la population
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2.2.3. Diversite genetique intra-population:

relation entre diversite et taille de la population

* Revue de la littérature sur 48
especes vegetales: coefficient de "
corrélation moyen entre N et H, est 0.8 -
de 0.4 (hautement significatif) '
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Genetic diversity

2.2.3. Diversite genétique intra-population: effet de
modifications historiques de la taille des populations
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» effet de fondation:

colonisation d’un nouveau site par
un petit nombre de fondateurs

* bottleneck (goulot
d’¢tranglement): réduction

Accessions

Time

drastique de la taille de la
population lors d’une ou plusieurs
saisons

Marqueurs =» H_ = taille
actuelle ou historique des pop.
=» choix des populations
a conserver

O Population bhottleneck (d’aprés Schoen

+ Founding event

& Brown, 1995)




2.2.3. Diversité génetique intra-population:locus
1soenzymatiques chez les vegetaux (Hamrick & Godt, 1989)

Catégorie N A H, Gsr
Systeme de reproduction
Autogame 113 1.31 0.07 0.51
Mixte-zoogamie 64 1.43 0.09 0.22
Mixte-anémogamie 9 1.99 0.20 0.10
Allogame-zoogamie 164 1.54 0.12 0.20
Allogame-anémogamie 102 1.80 0.15 0.10
Distribution géographique
Endémique 81 1.39 0.06 0.25
Restreinte 101 1.45 0.11 0.24
Régionale 180 1.55 0.12 0.22
Cosmopolite 85 1.72 0.16 0.21

A =nombre moyen d'alleles par locus marqueur



2.2.4. Structuration génetique inter-population

- Differenciation inter- population (D<r)= diversité entre populations
en exces de diversité intra-population (Hg = moy. H,)

* Dgr=Hp-Hg
* Ggr = Dy / Hp = proportion diversité génét. inter-population ~ (Fgp)
« Ggr € équilibre dérive génétique <> migration

Marqueurs = G =@ estimation des flux migratoires



2.2.4. Structuration génetique inter-population

Ggr = Dgr/ Hry
1) GST << 0.5 (HS >> DST)

2) Gg1> 0.5 (Hg < Dg7)

¢chantillonner dans plusieurs populatior S



2.2.4. Structuration génétique inter-population :
locus 1soenzymatiques chez les vegétaux (Hamrick & Godt, 1989)

Catégorie N A H, Gsr
Systeme de reproduction
Autogame 113 1.31 0.07 0.51
Mixte-zoogamie 64 1.43 0.09 0.22
Mixte-anémogamie 9 1.99 0.20 0.10
Allogame-zoogamie 164 1.54 0.12 0.20
Allogame-anémogamie 102 1.80 0.15 0.10
Distribution géographique
Endémique 81 1.39 0.06 0.25
Restreinte 101 1.45 0.11 0.24
Régionale 180 1.55 0.12 0.22
Cosmopolite 85 1.72 0.16 0.21




