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Hérédité et variation

1735 Systématique,L INNÉ, SystemaNaturae

1801 Le Transformisme,LAMARCK, Philosophiezoologique

1859 La SélectionNaturelle,DARWIN, L’origine desespèces

1865 Lois del’héritabilité descaractères,MENDEL

1869 Découvertedel’« acidenucléique», M IESCHER

1900 Leslois deMendel,DE VRIES, CORRENS, TCHERMAK

1944 ADN = supportdel’hérédité,AVERY, MACLEOD, MCCARTY

1953 La « doublehélice» del’ADN, WATSON ET CRICK

1961 Le codegénétique,NIRENBERG ET MATTHAEI

1970 Séquençagedel’ADN

1980 PCR
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MCMC et Génétique des populations

� Modèles: depuisp.ex. FISHER, 1930; WRIGHT, 1931;

K INGMAN, 1980� Données: accessiblesdepuis1980,produitesen quantitédepuis� 1990(séquençagedel’ADN parPCR)� Nouveauxtypesdedonnées(SNPs,Génomes)� grandvolumes� PuissancedecalculpourMCMC, espacedisque,RAM� ÉvaluationdesméthodesMCMC
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MCMC Literature in Genetics
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Évaluation des méthodes MCMC

Les modèlesen génétiquedespopulationsreposentsur certaines

hypothèses, qui nesontpresquejamais réalisées, parexemple:

– pasdemutation

– marqueursneutres(pasdesélection)et indépendants

– population(s)fermée(s)

La questionest: dansquellesconditionssont-ilsutilisables?

– queltypedemarqueurs(données)génétiques?

– quelletaille d’échantillon?

– influencedel’histoire despopulations?
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Un estimateur classique de Ne, Ne ���
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Usage des MCMC en génétique des pops

1. Taille efficace(
� �

)

2. Consanguinité

3. Relationsdeparenté

4. Phasehaplotypique

5. Proportionsd’admixturede

deuxpopulations

6. Structurationde la variance

génétique

7. Locussoussélection

8. Cartographiedesgènes

9. Âge d’unemutation

10. Testsd’assignation

11. Détectiondeshybrides

12. ParamètresdeMigration

13. Démographiepassée

14. Désequilibredeliaison

15. Phylogenies

16. Horlogemoléculaire(data-

tion danslesphylogenies)



Applications

1. Médecine

2. Médecinelégale(forensics)

3. Biologiedela conservation

4. Gestiondestocks(agriculture,élevage,populationsnaturelles)

5. Systématique

6. Histoiredespopulations


