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Cet article prZsente une sZrie de contributions que la science de IQinformation gZographique peut apporter
dans le domaine de 10Ztude des ressources gZnZtiques vZgZtales et animales dans une perspective de
conservation de la biodiversitZ. Le principal apport consiste en une mZthode dOanalyse spatiale originale,
basZe sur le concept de cosncidence spatiale et sur le calcul simultanZ de nombreuses rZgressions logistiques
dont le r'™le est de dZtecter des rZgions du gZnome soumises " la sZlection naturelle. Son application permet
dOidentifier les memes rZgions que celles mises en Zvidence par une approche thZorique en gZnomique des
populations et, en outre, dDidentifier les paramstres environnementaux responsables de la sZlection, ce qui
Ztait difficilement faisable jusquQici. Cette recherche ouvre des perspectives dOapplications pour la science de
I@information gZographique en Zcologie molZculaire.

1 Introduction influencZs par les caractZristiques de leur environne-

ment, et que les liens genomebphenome dans la
nature ne sont pas dus au hasard, mais structurZs et

corrZlZs avec la diversitZ environnementale (Nevo
2001). Les ressources gZnZtiques sont scellZes
dans un contexte gZographique dont il faut tenir

compte lorsque 1Oon essaie de les comprendre avec
les mZcanismes qui leur permet dOZvoluer.

Les plantes, les animaux et les hommes sont
rZpartis dans IOespace gZographique et interagissent
avec leur environnement. LOinformation gZnZtique
contenue dans ces organismes vivants peut par
consZquent stre partiellement dZcrite par des coor-
donnZes gZographiques. Cette mise en relation de
IQinformation gZnZtique avec IQespace gZographique

est tres bien illustrZe par un rZcent projet appelZ > T )
CGenographicE et initiZ de concert par la National 2 Des mZthodes inZdites pour com

Geographic Society et IBM Corporation, et dont le prendre les processus Zvolutifs

but est de collecter et dOanalyser plus de 100 000 La gZnZtique est une discipline scientifique dont
Zchantillons dOADN humain afin de retracer nos ofi  |®on parle beaucoup dans notre sociZtZ notamment
gines et de cartographier les mouvements des popu-  en raison des dZbats grand public ~ propos des orga -
lations durant les 60 000 dernisres annZes (Behar et nismes gZnZtiquement modifiZs ou des thZrapies
al. 2007). gZniques. MalgrZ cela, IQinformation gZnZtique nOa
o § ZtZ jusquOici que rarement analysZe par les gZo
Comme cela a ZtZ dZmontrZ dans de nombreux graphes ou les chercheurs en science de
cas, IOisolation gZographique est ~ meme de dZclen  |®information gZographique, alors que les travaux des
cher des processus Zvolutifs divergents, puis la spZ-  gZnZticiens des populations et des Zcologistes molZ
ciation correspondante (de Duve 2005). LOexemple culaires ont permis de mettre au point des approches
fameux des pinsons de Darwin (Darwin 1839) meten  spatiales innovantes. Ce sont principalement les tra-
Zvidence le fait que les organismes sont directement  vaux dOArthur Mourant sur la distribution spatiale des
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groupes sanguins en 1954, ou les recherches de Luigi

Cavalli-Sforza, Paolo Menozzi et Alberto Piazza, au

dZbut des annZes 1990, qui montrent sur des cartes

gZographiques la variation de la frZquence de genes

humains (Cavalli-Sforza et al. 1994), qui ont le plus

largement contribuZ ~ I0Zmergence progressive de la
gZnZtique environnementale (Landscape Genetics,

Manel et al. 2003).

La dZmarche appliquZe dans le cadre de cette
recherche met clairement 1Oaccent sur IQinformation
gZographique et montre comment la science de
IOinformation gZographique peut fournir aux sciences
de la vie des moyens alternatifs pour exploiter les
donnZes produites par les biotechnologies.
Beaucoup de projets de recherche, que ce soit sur le
sZqueneage du gZnome (humain, du poulet, etc.), en
gZnZtique des populations ou en biologie de la
conservation, participent ~ la collecte de grandes
quantitZs dOZchantillons biologiques, dont une part
croissante est gZographiquement rZfZrencZe. Les
techniques avancZes en biologie molZculaire ren-
dent possible IOanalyse et la mesure efficace de ces
quantitZs toujours croissantes de donnZes gZnZ
tiques. Dans ce contexte, il est souhaitable que diffZ-
rents types dOapproches interdisciplinaires soient
exploitZs de manisre ~ aborder cette information si
complexe sous diffZrents angles, de manisre ~ pro -
curer des moyens complZmentaires pour la com-
prendre (Woese 2004). La science de IQinformation
gZographique est justement une approche qui abor-

de I0information gZnZtique dOun point de vue original,

susceptible de fournir des mZthodes inZdites dans le
but dOaborder quelques-uns des dZfis liZs ~ la com
prZhension des processus Zvolutifs.

Cette perspective est dZveloppZe pour Zvaluer les
contributions potentielles que la science de
IOinformation gZographique peut apporter ~ la biolgie
de la conservation en particulier. Le projet de
recherche europZen ECONOGENE (http://www.-
econogene.eu) consacrZ " la conservation durable
des ressources gZnZtiques des chevres et des mou-
tons a fourni la plus grande partie des donnZes. Des
cas dOZtude complZmentaires sur la plante brassica
cZe (Biscutella laevigata), sur la grenouille rousse,
IGours brun de Scandinavie ou le grand charaneon du
pin ont pu montrer comment la dimension spatiale de
IGinformation gZnZtique pouvait etre utilisZe pouZva-
luer des mesures de conservation concernant des
especes sauvages menacZes.

3 DiffZrents apports de la science
de IQinformation gZographique

Dans ce travail, trois aspects distincts relatifs au
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traitement de IQinformation gZnZtique ont ZtZ trads

gr¥ece " diffZrents outils dZveloppZs en science de
IQinformation gZographique. Premisrement, |Qapplica
tion de IOanalyse exploratoire de donnZes spatiales
(ESDA) permet de traiter de grandes quantitZs

dOinformations afin dOen rZvZler les structures siies

sous-jacentes (MacEachren 1994). Cette approche

rend possible 1QintZgration de nombreux parametres,
permet de distinguer des pistes nouvelles pour la

comprZhension des phZnomenes de dispersion des

ressources gZnZtiques, et dOen extraire des lignes
directrices en vue de recherches plus approfondies.

DOautre part, le recours " la cartographie thZma
tique et aux regles de la sZmiologie graphique a re ndu
possible la production de cartes efficaces pour reprZ-
senter clairement la distribution gZographique de la
diversitZ gZnZtique des races ZtudiZes (voir fig. 12 et
3). La carte thZmatique est un outil important afin de
rendre compte de 10Ztat de la biodiversitZ. Elle joe
Zgalement un r™le dans le cadre des mesures de sur
veillance des ressources gZnZtiques des animaux
dOZlevage, mises en luvre par la FAO (via la conven-
tion sur la biodiversitZ) afin de juguler le phZnomene
de disparition progressive de races, voire dOespece
entisres.

Finalement, une mZthode dOanalyse spatiale (Sam)
originale basZe sur le concept de coencidence spatia-
le et sur le calcul simultanZ de nombreuses
rZgressions logistiques a ZtZ dZveloppZe afin de
dZtecter des signatures de sZlection naturelle au sein
du gZnome (Joost et al. 2007 ; Joost et al. 2008a ;
Joost et al. 2008b). Des localisations prZcises sur des
chromosomes choisis peuvent stre mises en Zvidence
gr¥oce " leur niveau dOassociation avec des paramstrs
environnementaux (variables climatiques ou pZdolo-
giques, altitude, etc.), qui caractZrisent les zones dans
lesquelles les races ZtudiZes sont ZlevZes. Les dew
premieres contributions ont une portZe relativement
modeste : elles facilitent IOexploration des donnZe
gZnZtiques et proposent des regles afin de les
reprZsenter de maniere optimale respectivement. Par
contre, la troisisme est majeure et fournit un outil qui
permet " la gZnZtique des populations de progresser,
de faire des dZcouvertes. Au-del” de IQidentificatn de
rZgions gZnomiques potentiellement soumises " la
sZlection, la mZthode proposZe permet dOidentifieles
facteurs environnementaux qui exercent la pression
de sZlection.

4 Aborder la sZlection du point de
vue gZo-environnemental

La combinaison de I0analyse spatiale et de la bio
logie molZculaire permet dOZtudier les bases gZnZ
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tiques de IOadaptation ~ diffZrents environnements
(Zcologie molZculaire). La comprZhension de ce pro-
cessus est au centre des prZoccupations des cher-
cheurs en biologie de IOZvolution (Storz 2005). La
mise en Zvidence de traces de sZlection naturelle au
sein du gZnome est fondamentale dans la mesure oe
elle peut permettre de comprendre quels sont les
genes qui sont fixZs par la sZlection naturelle. La
dZcouverte de telles signatures gZnomiques est sus-
ceptible de favoriser le dZveloppement dOapplications
dans des domaines aussi variZs que la mZdecine,
I&Zlevage des animaux domestiques (sZlection natu
relle et artificielle), ou la conservation dOespsces en
voie de disparition.

4.1 Modeles dDassociation

La mZthode mise au point tire profit de la rZcente
Zvolution dOun pan de la gZnZtique vers la gZno
mique. Gr%oce aux progres des biotechnologies, il est
dZsormais possible de sZquencer des zones qui cou-
vrent de tres grandes parties du gZnome. Alors quOil
y a quelques temps on devait se satisfaire de
conna’tre la localisation de quelques marqueurs
molZculaires sur un chromosome, ce sont mainte-
nant des milliers de marqueurs qui peuvent stre
dZtectZs en une seule opZration. Ces marqueurs
sont des points de repere fixes dont on va mesurer la
frZquence en fonction de la variation de variables
environnementales choisies.

Le principe de IOapproche est basZ sur IOun des six
concepts dOanalyse spatiale distinguZs par Michael
Goodchild (1996), la coencidence spatiale. Celle-ci
permet de mettre en relation les caractZristiques
gZnZtiques des organismes ZtudiZs avec des valeurs
de parametres environnementaux gr%.ce "~ des
coordonnZes gZographiques communes. Par consZ-
quent, pour fonctionner la SAM utilise deux jeux de
donnZes gZorZfZrencZs : IOun qui contient le gZnoty
pe des organismes ZtudiZs, et IQautre avec les
valeurs dOune ou de plusieurs variables environne
mentales. La rZgression logistique (Hosmer and
Lemeshow 2000) fournit la mesure du niveau
dOassociation entre la frZquence des marqueurs
molZculaires et les valeurs des paramstres environ -
nementaux. On calcule la significativitZ des modsles
constituZs par toutes les paires possibles [marqueur
/ paramstre environnemental] afin dOidentifier les
marqueurs impliquZs dans les modeles les plus
significatifs : ces marqueurs jouent probablement un
r™le dans les processus dOadaptation. Le nombre de
modeles calculZs simultanZment peut stre tres
important et cOest justement un point fort de la
mZthode. Par exemple, dans le cas du mouton avec
des marqueurs de type microsatellites, cOest le
niveau dOassociation de plus de 110 parametres
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environnementaux avec environ 750 marqueurs, soit
plus de 80 000 modeles, qui a ZtZ calculZ en bloc. Le
processus de calcul a ZtZ automatisZ dans un logiciel
basZ sur Matlab™ et en particulier la fonction GLMfit

- Generalized Linear Model Fitting (MacCullagh and
Nelder 1989). Le programme Sam rZsout les Zqua-
tions de vraisemblance afin dOestimer les
parametres, calcule les p valeurs associZes aux
tests statistiques (Wald et G), gZnere les graphes
des courbes de probabilitZ, et exporte les rZsultats.
Des macros Excel complZmentaires ont ZtZ dZvelop
pZes afin de traiter les matrices de rZsultats dans des
tables dynamiques qui permettent dOajuster le niveau
de significativitZ et de sZlectionner les marqueurs
intZressants (Joost et al. 2008a).

4.2 Validation par la gZnomique des
populations

En gZnomique des populations, des modeles
thZoriques ont ZtZ dZveloppZs afin dQidentifier des
rZgions du gZnome potentiellement sous sZlection.
lls font appel ~ des modsles thZoriques en gZno -
mique des populations, dZveloppZs dss les annZes
1920 dZj" (Nielsen 2005). En tenant compte dOun
taux de mutation donnZ, ils comparent la diversitZ
gZnZtique au sein des populations ZtudiZes avec la
diversitZ entre ces populations. Afin de valider la
mZthode SAM, une approche de ce type dZveloppZe
par Beaumont et Balding (1996), puis amZliorZe par
Beaumont et Nichols (2004), a ZtZ systZmatique-
ment appliquZe sur les memes jeux de donnZes afin
de comparer les rZsultats (logiciels Fdist2 et Dfdist).

5 RZsultats

Les analyses ont ZtZ effectuZes sur une plante
(Biscutella laevigata), sur diffZrentes races de
chevres et de moutons, sur la grenouille rousse et
IOours brun de Scandinavie, avec deux types de
marqueurs gZnZtiques (microsatellites et AFLP). Les
rZsultats obtenus avec les deux mZthodes (analyse
spatiale et gZnomique des populations) sont concor-
dants : les rZgions du gZnome dZtectZes par la
mZthode Sam sont confirmZes par Fdist2 ou Dfdist,
avec en prime |Qidentification de la source potentielle
de pression de sZlection, qui nOest pas identifiZe par
les approches thZoriques en gZnZtique des popula
tions. Les rZsultats les plus intZressants ont ZtZ
obtenus chez le mouton avec les deux types de
marqueurs. En effet, la mZthode Sam a permis dOune
part de rZvZler |Qassociation dOun marqueur de type
microsatellite impliquZ dans un processus de rZsis-
tance ~ un parasite avec des variables liZes °
I@humiditZ (Joost et al. 2007). DOautre part, elle a mis
en Zvidence un marqueur AFLP potentiellement liZ
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au processus de sZcrZtion de cire de laine, associZ
avec de grandes quantitZs de prZcipitations et un fort
taux dOhumiditZ.

Les rZsultats fournis par la mZthode Sam ont ZtZ
Zgalement exploitZs de maniere originale pour un
autre type dOapplication. En effet, lorsque IOon Ztablit
des cartes dOhabitat potentiel pour des especes
vZgZtales ou animales, il est nZcessaire de sZlec
tionner un certain nombre de prZdicteurs pertinents
afin de les inclure dans un modele (GLM, GAM,
ENFA, etc., voir Guisan et Zimmermann 2000). Il est
raisonnable de formuler une hypothese selon laquel -
le les parametres environnementaux les plus signifi -
cativement associZs avec certaines rZgions du gZno-
me sont des constituants de IOhabitat de I0espece Ztu
diZe. La mZthode Sam permet de sZlectionner ces
variables environnementales et de les inclure dans
un modsle capable de produire une carte prZdictive
qui repose sur la rZalitZ de IOempreinte laissZe par
IGenvironnement sur IQorganisme ZtudiZ. Ce raisonne
ment a ZtZ appliquZ avec succes " des populations
dOours brun en Scandinavie (fig. 4).
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figure 1 : Analyse en composantes principales sur les distances gZnZtiques (distance de Reynolds calculZe ~ 10aide de
marqueurs microsatellites) entre des individus constituant diffZrentes races de moutons, ZtudiZes dans le cadre du pro-
jet de recherche europZen ECONOGENE sur la conservation des ressources gZnZtiques des chevres et des moutons en
Europe. La valeur interpolZe est le score factoriel de chaque race sur la deuxisme composante qui reprZsente 6.2% de
la variance totale. Cette composante a ZtZ choisie dans la mesure oe elle montre un gradient qui sOZtend du sud-est vers
le nord-ouest, et qui semble corroborer une hypothese concernant un grand mouvement de migration des agriculteurs-
Zleveurs du NZolithique depuis les rZgions du Croissant Fertile vers IOEurope occidentale. Les races proches gZographi-
guement sont Zgalement proches sur le plan gZnZtique : il existe une relation entre distance gZographique et distance
gZnZtique. La carte montre Zgalement une diffZrence nette entre la race German Grey Heath (GGH, #15) et les autres
races situZes ~ proximitZ. Cette race allemande a conservZ beaucoup dOauthenticitZ : les tentatives de croisement avec
dOautres races ont toujours ZchouZ dans le passZ en raison des conditions environnementales sZveres de la Lande au
nord de IOAllemagne, et des grandes capacitZs dOageation requises pour  survivre.

Il faut prZciser que |Ointerpolation nOa pas ZtZ effectuZe dans le but de prZdire des valeurs, mais dans celui de mettre en
Zvidence la structure spatiale de IQinformation.]

0

figure 2 : Cette carte montre une mesure de consanguinitZ (FIS) dans les races de chevres ZtudiZes dans le cadre du
projet ECONOGENE. Un indice FIS positif met en Zvidence la consanguinitZ (peu de diversitZ gZnZtique). Seules les
races Pinzgauer et Hungarian Native ont un indice FIS nZgatif, signe de diversitZ gZnZtique. LOZquilibre dans les races de
chevres en Suisse est bien mis en Zvidence, ce qui est probablement la consZquence dOun petit marchZ dynamique qui
favorise les Zchanges entre Zleveurs.]
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figure 3 : Dans ce cas, un indice de probabilitZ de durabilitZ de I0activitZ des fermes est superposZ " une variable de diver
sitZ gZnZtique interpolZe en une grille continue. La carte met principalement en Zvidence les consZquences possibles de
IO6ZpidZmie de fievre aphteuse qui a touchZ les moutons en Grande-Bretagne en 2001 : la probabilitZ pour que les
Zleveurs de moutons y poursuivent leur activitZ est basse, ~ de rares exceptions pres.

Il faut prZciser que IQinterpolation nOa pas ZtZ effectuZe dans le but de prZdire des valeurs, mais dans celui de mettre en
Zvidence la structure spatiale de IQinformation.]

figure 4 : Carte dOhabitat potentiel pour IOours brun de Scandinavie calculZ avec |0Oaide dOun modele linZaire gZnZralisZ
(GLM) sur la base de 4 variables environnementales significatives identifiZes par la mZthode Sam. Les points rouges ind
quent les lieux oe les 728 ours ont ZtZ ZchantillonnZs. Les isolignes noires indiquent les classes de probabilitZ de prZ-
sence.]
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