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Cet article prŽsente une sŽrie de contributions que la science de lÕinformation gŽographique peut apporter
dans le domaine de lÕŽtude des ressources gŽnŽtiques vŽgŽtales et animales dans une perspective de
conservation de la biodiversitŽ. Le principal apport consiste en une mŽthode dÕanalyse spatiale originale,
basŽe sur le concept de co•ncidence spatiale et sur le calcul simultanŽ de nombreuses rŽgressions logistiques
dont le r™le est de dŽtecter des rŽgions du gŽnome soumises ˆ la sŽlection naturelle. Son application permet
dÕidentifier les m•mes rŽgions que celles mises en Žvidence par une approche thŽorique en gŽnomique des
populations et, en outre, dÕidentifier les param•tres environnementaux responsables de la sŽlection, ce qui
Žtait difficilement faisable jusquÕici. Cette recherche ouvre des perspectives dÕapplications pour la science de
lÕinformation gŽographique en Žcologie molŽculaire.

1 Introduction
Les plantes, les animaux et les hommes sont

rŽpartis dans lÕespace gŽographique et interagissent
avec leur environnement. LÕinformation gŽnŽtique
contenue dans ces organismes vivants peut par
consŽquent •tre partiellement dŽcrite par des coor-
donnŽes gŽographiques. Cette mise en relation de
lÕinformation gŽnŽtique avec lÕespace gŽographique
est tr•s bien illustrŽe par un rŽcent projet appelŽ
ÇGenographicÈ et initiŽ de concert par la National
Geographic Society et IBM Corporation, et dont le
but est de collecter et dÕanalyser plus de 100 000
Žchantillons dÕADN humain afin de retracer nos ori-
gines et de cartographier les mouvements des popu-
lations durant les 60 000 derni•res annŽes (Behar et
al. 2007).

Comme cela a ŽtŽ dŽmontrŽ dans de nombreux
cas, lÕisolation gŽographique est ˆ m•me de dŽclen-
cher des processus Žvolutifs divergents, puis la spŽ-
ciation correspondante (de Duve 2005). LÕexemple
fameux des pinsons de Darwin (Darwin 1839) met en
Žvidence le fait que les organismes sont directement

influencŽs par les caractŽristiques de leur environne-
ment, et que les liens genomeÐphenome dans la
nature ne sont pas dus au hasard, mais structurŽs et
corrŽlŽs avec la diversitŽ environnementale (Nevo
2001). Les ressources gŽnŽtiques sont scellŽes
dans un contexte gŽographique dont il faut tenir
compte lorsque lÕon essaie de les comprendre avec
les mŽcanismes qui leur permet dÕŽvoluer.

2 Des mŽthodes inŽdites pour com -
prendre les processus Žvolutifs

La gŽnŽtique est une discipline scientifique dont
lÕon parle beaucoup dans notre sociŽtŽ notamment
en raison des dŽbats grand public ˆ propos des orga -
nismes gŽnŽtiquement modifiŽs ou des thŽrapies
gŽniques. MalgrŽ cela, lÕinformation gŽnŽtique nÕa
ŽtŽ jusquÕici que rarement analysŽe par les gŽo-
graphes ou les chercheurs en science de
lÕinformation gŽographique, alors que les travaux des
gŽnŽticiens des populations et des Žcologistes molŽ-
culaires ont permis de mettre au point des approches
spatiales innovantes. Ce sont principalement les tra-
vaux dÕArthur 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
dŽbut des annŽes 1990, qui montrent sur des cartes
gŽographiques la variation de la frŽquence de g•nes
humains (Cavalli-Sforza et al. 1994), qui ont le plus
largement contribuŽ ˆ lÕŽmergence progressive de la
gŽnŽtique environnementale (Landscape Genetics,
Manel et al. 2003). 

La dŽmarche appliquŽe dans le cadre de cette
recherche met clairement lÕaccent sur lÕinformation
gŽographique et montre comment la science de
lÕinformation gŽographique peut fournir aux sciences
de la vie des moyens alternatifs pour exploiter les
donnŽes produites par les biotechnologies.
Beaucoup de projets de recherche, que ce soit sur le
sŽquen•age du gŽnome (humain, du poulet, etc.), en
gŽnŽtique des populations ou en biologie de la
conservation, participent ˆ la collecte de grandes
quantitŽs dÕŽchantillons biologiques, dont une part
croissante est gŽographiquement rŽfŽrencŽe. Les
techniques avancŽes en biologie molŽculaire ren-
dent possible lÕanalyse et la mesure efficace de ces
quantitŽs toujours croissantes de donnŽes gŽnŽ-
tiques. Dans ce contexte, il est souhaitable que diffŽ-
rents types dÕapproches interdisciplinaires soient
exploitŽs de mani•re ˆ aborder cette information si
complexe sous diffŽrents angles, de mani•re ˆ pro -
curer des moyens complŽmentaires pour la com-
prendre (Woese 2004). La science de lÕinformation
gŽographique est justement une approche qui abor-
de lÕinformation gŽnŽtique dÕun point de vue original,
susceptible de fournir des mŽthodes inŽdites dans le
but dÕaborder quelques-uns des dŽfis liŽs ˆ la com-
prŽhension des processus Žvolutifs.

Cette perspective est dŽveloppŽe pour Žvaluer les
contributions potentielles que la science de
lÕinformation gŽographique peut apporter ˆ la biologie
de la conservation en particulier. Le projet de
recherche europŽen ECONOGENE (http://www.-
econogene.eu) consacrŽ ˆ la conservation durable
des ressources gŽnŽtiques des ch•vres et des mou-
tons a fourni la plus grande partie des donnŽes. Des
cas dÕŽtude complŽmentaires sur la  plante brassica-
cŽe (Biscutella laevigata), sur la grenouille rousse,
lÕours brun de Scandinavie ou le grand charan•on du
pin ont pu montrer comment la dimension spatiale de
lÕinformation gŽnŽtique pouvait •tre utilisŽe pour Žva-
luer des mesures de conservation concernant des
esp•ces sauvages menacŽes.

3 DiffŽrents apports de la science
de lÕinformation gŽographique

Dans ce travail, trois aspects distincts relatifs au

traitement de lÕinformation gŽnŽtique ont ŽtŽ traitŽs
gr‰ce ˆ diffŽrents outils dŽveloppŽs en science de
lÕinformation gŽographique. Premi•rement, lÕapplica-
tion de lÕanalyse exploratoire de donnŽes spatiales
(ESDA) permet de traiter de grandes quantitŽs
dÕinformations afin dÕen rŽvŽler les structures spatiales
sous-jacentes (MacEachren 1994). Cette approche
rend possible lÕintŽgration de nombreux param•tres,
permet de distinguer des pistes nouvelles pour la 
comprŽhension des phŽnom•nes de dispersion des
ressources gŽnŽtiques, et dÕen extraire des lignes
directrices en vue de recherches plus approfondies.

DÕautre part, le recours ˆ la cartographie thŽma-
tique et aux r•gles de la sŽmiologie graphique a re ndu
possible la production de cartes efficaces pour reprŽ-
senter clairement la distribution gŽographique de la
diversitŽ gŽnŽtique des races ŽtudiŽes (voir fig. 1,2 et
3). La carte thŽmatique est un outil important afin de
rendre compte de lÕŽtat de la biodiversitŽ. Elle joue
Žgalement un r™le dans le cadre des mesures de sur-
veillance des ressources gŽnŽtiques des animaux
dÕŽlevage, mises en Ïuvre par la FAO (via la conven-
tion sur la biodiversitŽ) afin de juguler le phŽnom•ne
de disparition progressive de races, voire dÕesp•ces
enti•res.

Finalement, une mŽthode dÕanalyse spatiale (Sam)
originale basŽe sur le concept de co•ncidence spatia-
le et sur le calcul simultanŽ de nombreuses 
rŽgressions logistiques a ŽtŽ dŽveloppŽe afin de
dŽtecter des signatures de sŽlection naturelle au sein
du gŽnome (Joost et al. 2007 ; Joost et al. 2008a ;
Joost et al. 2008b). Des localisations prŽcises sur des
chromosomes choisis peuvent •tre mises en Žvidence
gr‰ce ̂  leur niveau dÕassociation avec des param•tres
environnementaux (variables climatiques ou pŽdolo-
giques, altitude, etc.), qui caractŽrisent les zones dans
lesquelles les races ŽtudiŽes sont ŽlevŽes. Les deux
premi•res contributions ont une portŽe relativement
modeste : elles facilitent lÕexploration des donnŽes
gŽnŽtiques et proposent des r•gles afin de les 
reprŽsenter de mani•re optimale respectivement. Par
contre, la troisi•me est majeure et fournit un outi l qui
permet ˆ la gŽnŽtique des populations de progresser,
de faire des dŽcouvertes. Au-delˆ de lÕidentification de
rŽgions gŽnomiques potentiellement soumises ˆ la
sŽlection, la mŽthode proposŽe permet dÕidentifier les
facteurs environnementaux qui exercent la pression
de sŽlection.

4 Aborder la sŽlection du point de
vue gŽo-environnemental

La combinaison de lÕanalyse spatiale et de la bio-
logie molŽculaire permet dÕŽtudier les bases gŽnŽ-
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tiques de lÕadaptation ˆ diffŽrents environnements
(Žcologie molŽculaire). La comprŽhension de ce pro-
cessus est au centre des prŽoccupations des cher-
cheurs en biologie de lÕŽvolution (Storz 2005). La
mise en Žvidence de traces de sŽlection naturelle au
sein du gŽnome est fondamentale dans la mesure o•
elle peut permettre de comprendre quels sont les
g•nes qui sont fixŽs par la sŽlection naturelle. La
dŽcouverte de telles signatures gŽnomiques est sus-
ceptible de favoriser le dŽveloppement dÕapplications
dans des domaines aussi variŽs que la mŽdecine,
lÕŽlevage des animaux domestiques (sŽlection natu-
relle et artificielle), ou la conservation dÕesp•ces en
voie de disparition.

4.1 Mod•les dÕassociation
La mŽthode mise au point tire profit de la rŽcente

Žvolution dÕun pan de la gŽnŽtique vers la gŽno-
mique. Gr‰ce aux progr•s des biotechnologies, il est
dŽsormais possible de sŽquencer des zones qui cou-
vrent de tr•s grandes parties du gŽnome. Alors quÕil
y a quelques temps on devait se satisfaire de
conna”tre la localisation de quelques marqueurs
molŽculaires  sur un chromosome, ce sont mainte-
nant des milliers de marqueurs qui peuvent •tre
dŽtectŽs en une seule opŽration. Ces marqueurs
sont des points de rep•re fixes dont on va mesurer la
frŽquence en fonction de la variation de variables
environnementales choisies.

Le principe de lÕapproche est basŽ sur lÕun des six
concepts dÕanalyse spatiale distinguŽs par Michael
Goodchild (1996), la co•ncidence spatiale. Celle-ci
permet de mettre en relation les caractŽristiques
gŽnŽtiques des organismes ŽtudiŽs avec des valeurs
de param•tres environnementaux gr‰ce ˆ des 
coordonnŽes gŽographiques communes. Par consŽ-
quent, pour fonctionner la SAM utilise deux jeux de
donnŽes gŽorŽfŽrencŽs : lÕun qui contient le gŽnoty-
pe  des organismes ŽtudiŽs, et lÕautre avec les
valeurs dÕune ou de plusieurs variables environne-
mentales. La rŽgression logistique (Hosmer and
Lemeshow 2000) fournit la mesure du niveau
dÕassociation entre la frŽquence des marqueurs
molŽculaires et les valeurs des param•tres environ -
nementaux. On calcule la significativitŽ des mod•les
constituŽs par toutes les paires possibles [marqueur
/ param•tre environnemental] afin dÕidentifier les
marqueurs impliquŽs dans les mod•les les plus
significatifs : ces marqueurs jouent probablement un
r™le dans les processus dÕadaptation. Le nombre de
mod•les calculŽs simultanŽment peut •tre tr•s
important et cÕest justement un point fort de la 
mŽthode. Par exemple, dans le cas du mouton avec
des marqueurs de type microsatellites, cÕest le
niveau dÕassociation de plus de 110 param•tres 

environnementaux avec environ 750 marqueurs, soit
plus de 80 000 mod•les, qui a ŽtŽ calculŽ en bloc. Le
processus de calcul a ŽtŽ automatisŽ dans un logiciel
basŽ sur Matlab¨ et en particulier la fonction GLMfit
- Generalized Linear Model Fitting (MacCullagh and
Nelder 1989). Le programme Sam rŽsout les Žqua-
tions de vraisemblance afin dÕestimer les 
param•tres, calcule les p valeurs associŽes aux
tests statistiques (Wald et G), gŽn•re les graphes
des courbes de probabilitŽ, et exporte les rŽsultats.
Des macros Excel complŽmentaires ont ŽtŽ dŽvelop-
pŽes afin de traiter les matrices de rŽsultats dans des
tables dynamiques qui permettent dÕajuster le niveau
de significativitŽ et de sŽlectionner les marqueurs
intŽressants (Joost et al. 2008a).

4.2 Validation par la gŽnomique des
populations

En gŽnomique des populations, des mod•les
thŽoriques ont ŽtŽ dŽveloppŽs afin dÕidentifier des
rŽgions du gŽnome potentiellement sous sŽlection.
Ils font appel ˆ des mod•les thŽoriques en gŽno -
mique des populations, dŽveloppŽs d•s les annŽes
1920 dŽjˆ  (Nielsen 2005). En tenant compte dÕun
taux de mutation donnŽ, ils comparent la diversitŽ
gŽnŽtique au sein des populations ŽtudiŽes avec la
diversitŽ entre ces populations. Afin de valider la
mŽthode SAM, une approche de ce type dŽveloppŽe
par Beaumont et Balding (1996), puis amŽliorŽe par
Beaumont et Nichols (2004), a ŽtŽ systŽmatique-
ment appliquŽe sur les m•mes jeux de donnŽes afin
de comparer les rŽsultats (logiciels Fdist2 et Dfdist).

5 RŽsultats
Les analyses ont ŽtŽ effectuŽes sur une plante

(Biscutella laevigata), sur diffŽrentes races de
ch•vres et de moutons, sur la grenouille rousse et
lÕours brun de Scandinavie, avec deux types de 
marqueurs gŽnŽtiques (microsatellites et AFLP). Les
rŽsultats obtenus avec les deux mŽthodes (analyse
spatiale et gŽnomique des populations) sont concor-
dants : les rŽgions du gŽnome dŽtectŽes par la
mŽthode Sam sont confirmŽes par Fdist2 ou Dfdist,
avec en prime lÕidentification de la source potentielle
de pression de sŽlection, qui nÕest pas identifiŽe par
les approches thŽoriques en gŽnŽtique des popula-
tions. Les rŽsultats les plus intŽressants ont ŽtŽ 
obtenus chez le mouton avec les deux types de 
marqueurs. En effet, la mŽthode Sam a permis dÕune
part de rŽvŽler lÕassociation dÕun marqueur de type
microsatellite impliquŽ dans un processus de rŽsis-
tance ˆ un parasite avec des variables liŽes ˆ
lÕhumiditŽ (Joost et al. 2007). DÕautre part, elle a mis
en Žvidence un marqueur AFLP potentiellement liŽ



54 CFC (N¡198 - DŽcembre 2008)

au processus de sŽcrŽtion de cire de laine, associŽ
avec de grandes quantitŽs de prŽcipitations et un fort
taux dÕhumiditŽ.

Les rŽsultats fournis par la mŽthode Sam ont ŽtŽ
Žgalement exploitŽs de mani•re originale pour un
autre type dÕapplication. En effet, lorsque lÕon Žtablit
des cartes dÕhabitat potentiel pour des esp•ces
vŽgŽtales ou animales, il est nŽcessaire de sŽlec-
tionner un certain nombre de prŽdicteurs pertinents
afin de les inclure dans un mod•le (GLM, GAM,
ENFA, etc., voir Guisan et Zimmermann 2000). Il est
raisonnable de formuler une hypoth•se selon laquel -
le les param•tres environnementaux les plus signifi -
cativement associŽs avec certaines rŽgions du gŽno-
me sont des constituants de lÕhabitat de lÕesp•ce Žtu-
diŽe. La mŽthode Sam permet de sŽlectionner ces
variables environnementales et de les inclure dans
un mod•le capable de produire une carte prŽdictive
qui repose sur la rŽalitŽ de lÕempreinte laissŽe par
lÕenvironnement sur lÕorganisme ŽtudiŽ. Ce raisonne-
ment a ŽtŽ appliquŽ avec succ•s ˆ des populations
dÕours brun en Scandinavie (fig. 4).

6 Conclusion et perspectives
La mŽthode proposŽe est parfaitement adaptŽe

pour pleinement exploiter les donnŽes produites en
gŽnomique des populations et disponibles pour
beaucoup dÕesp•ces (Luikart et al. 2003). La mise en
relation des donnŽes environnementales avec des
donnŽes gŽnŽtiques issues de larges balayages du
gŽnome permet de complŽter les apports de la gŽnŽ-
tique environnementale (Manel et al. 2003). Elle met
ˆ disposition de la gŽnomique fonctionnelle un outil
capable de fournir des points de dŽpart pour le repŽ-
rage des g•nes et la comprŽhension de leur(s) fonc -
tion(s). Elle fournit Žgalement des pistes de
recherche gr‰ce ˆ lÕidentification de la source de
pression environnementale. Gr‰ce aux progr•s des
biotechnologies, aux amŽliorations constantes des
Žquipements informatiques, et surtout au renforce-
ment des efforts en vue dÕune recherche interdiscipli-
naire (Morange 2005), la gŽnomique environnemen-
tale va certainement faire progresser les connais-
sances que nous avons des mŽcanismes gŽnŽtiques
de lÕŽvolution.
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figure 1 : Analyse en composantes principales sur les distances gŽnŽtiques (distance de Reynolds calculŽe ˆ lÕaide de
marqueurs microsatellites) entre des individus constituant diffŽrentes races de moutons, ŽtudiŽes dans le cadre du pro-
jet de recherche europŽen ECONOGENE sur la conservation des ressources gŽnŽtiques des ch•vres et des moutons en
Europe. La valeur interpolŽe est le score factoriel de chaque race sur la deuxi•me composante qui reprŽsente 6.2% de
la variance totale.  Cette composante a ŽtŽ choisie dans la mesure o• elle montre un gradient qui sÕŽtend du sud-est vers
le nord-ouest, et qui semble corroborer une hypoth•se concernant un grand mouvement de migration des agriculteurs-
Žleveurs du NŽolithique depuis les rŽgions du Croissant Fertile vers lÕEurope occidentale. Les races proches gŽographi-
quement sont Žgalement proches sur le plan gŽnŽtique : il existe une relation entre distance gŽographique et distance
gŽnŽtique. La carte montre Žgalement une diffŽrence nette entre la race German Grey Heath (GGH, #15) et les autres
races situŽes ˆ proximitŽ. Cette race allemande a conservŽ beaucoup dÕauthenticitŽ : les tentatives de croisement avec
dÕautres races ont toujours ŽchouŽ dans le passŽ en raison des conditions environnementales sŽv•res de la Lande au
nord de lÕAllemagne, et des grandes capacitŽs dÕadaptation requises pour survivre. 
Il faut prŽciser que lÕinterpolation nÕa pas ŽtŽ effectuŽe dans le but de prŽdire des valeurs, mais dans celui de mettre en
Žvidence la structure spatiale de lÕinformation.]

figure 2 : Cette carte montre une mesure de consanguinitŽ (FIS) dans les races de ch•vres ŽtudiŽes dans le cadre du
projet ECONOGENE. Un indice FIS positif met en Žvidence la consanguinitŽ (peu de diversitŽ gŽnŽtique). Seules les
races Pinzgauer et Hungarian Native ont un indice FIS nŽgatif, signe de diversitŽ gŽnŽtique. LÕŽquilibre dans les races de
ch•vres en Suisse est bien mis en Žvidence, ce qui est probablement la consŽquence dÕun petit marchŽ dynamique qui
favorise les Žchanges entre Žleveurs.]
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figure 4 : Carte dÕhabitat potentiel pour lÕours brun de Scandinavie calculŽ avec lÕaide dÕun mod•le linŽaire gŽnŽralisŽ
(GLM) sur la base de 4 variables environnementales significatives identifiŽes par la mŽthode Sam. Les points rouges indi-
quent les lieux o• les 728 ours ont ŽtŽ ŽchantillonnŽs. Les isolignes noires indiquent les classes de probabilitŽ de prŽ-
sence.]

figure 3 : Dans ce cas, un indice de probabilitŽ de durabilitŽ de lÕactivitŽ des fermes est superposŽ ˆ une variable de diver-
sitŽ gŽnŽtique interpolŽe en une grille continue. La carte met principalement en Žvidence les consŽquences possibles de
lÕŽpidŽmie de fi•vre aphteuse qui a touchŽ les moutons en Grande-Bretagne en 2001 : la probabilitŽ pour que les 
Žleveurs de moutons y poursuivent leur activitŽ est basse, ˆ de rares exceptions pr•s.
Il faut prŽciser que lÕinterpolation nÕa pas ŽtŽ effectuŽe dans le but de prŽdire des valeurs, mais dans celui de mettre en
Žvidence la structure spatiale de lÕinformation.]


