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1. Evolution des traits

1.1. Evolution expérimentale

1.1.1. Origine et présentation

Une manicre d’¢étudier les processus d’évolution est de placer experimentalement une population
dans une situation différente de son milieu de vie (situation controlee et répliquee) et de mesurer
au sein de cette population les changements d’un certain nombre de traits phénotypiques apres
plusieurs genérations (Kawecki et al.,, 2012). Cette approche est communément appelee
« evolution expérimentale ». Il semblerait qu’elle fut mise en ceuvre la premiere fois en 1878 par
Dallinger. Celui-ci cherchait a confirmer la the¢orie darwinienne de I’¢évolution (Haas, 2000) en
faisant evoluer une population de micro-organismes unicellulaires soumise a une augmentation de
température (Dallinger, 1878). Aujourd’hui, I’ ¢volution expérimentale qualifie toute experience
rcalisce en laboratoire ou en milieu naturel, sur plusicurs générations, et qui permet de
comprendre les processus de selection et leurs conséquences sur le devenir des populations (Fuller
et al., 2005 ; Kawecki et al., 2012). Ce qui exclut de fait les expériences de s¢lection artificielle
ou les individus reproducteurs sont selectionnés sur un trait phenotypique precis (ou méme des
marqueurs specifiques de locus) forgant une relation entre le trait (ou génotype) et sa valeur
selective. A I'inverse, dans les expériences de selection naturelle en laboratoire, la sélection peut
agir sur une combinaison de genes et de traits permettant d’avoir la meilleure valeur selective
possible dans le nouvel environnement.

L’évolution expérimentale s’intéresse a des phénomenes microévolutifs et non
macroevolutifs, pour des raisons de temps. En effet, la microévolution concerne des changements
genetiques au sein d’une population et observes sur une échelle de temps relativement courte
(c'est-a-dire d’une dizaine a plusieurs centaines de génerations). En revanche, la macro¢volution
concerne des changements au-dessus du niveau de I'espece et porte principalement sur les
phénomenes de spéciation et d'evolution des groupes d'especes sur une échelle de temps
gcologique. La distinction repose donc essentiellement sur une difference d'¢chelle de temps mais
les deux phénomenes sont relies au méme processus d'¢volution (Hendry & Kinnison, 1999,
2001). Contrairement aux phénomenes macroévolutifs qui nécessitent genéralement
I’approvisionnement régulier de nouvelles mutations, les phénomenes microévolutifs ne peuvent
se faire que par la selection sur la variation genétique déja présente dans la population (= standing

genetic variation en anglais), c’est-a-dire la présence de plus d’un allele a un locus dans la
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population (Barrett & Schluter, 2008). L’adaptation est plus rapide lorsqu’elle est due a une
selection sur la variation genctique préexistante plutét que par l'acquisition de nouvelles
mutations benéfiques. Nous definissons par adaptation, une differenciation génctique et
phénotypique d’une population au cours du temps, face a de nouvelles conditions
environnementales, pour amc¢liorer la valeur selective des individus qui constituent cette
population (le terme adaptation doit étre compris dans ce sens tout long de ce manuscrit). La
mutation benefique ne survient que chez un individu et doit encore se repandre dans la population
durant de nombreuses génerations avant de transformer génetiquement la population (West-
Eberhard, 2003). Les alleles benéfiques, eux, sont non seulement déja présents dans la population
mais leur frequence est plus forte (Innan & Kim, 2004). De plus, ces alleles bénefiques deja
préesents ont éte testes dans des environnements passes par les populations ancestrales (Rieseberg
et al., 2003). Ainsi, la variation génetique a subi un filtre selectif ce qui accroit les chances de la
population de posseder des allcles avantageux a large effet (Liti et al., 2006 ; McGregor et al.,
2007) et la probabilite d’evolution en parallele et repétee d’écotypes (Schluter, 2000 ; Schluter
et al., 2004). Cette evolution se fait par I’entree repéetée d’individus ancestraux dans de nouveaux
environnements mais ou les pressions de selection sont les mémes. Les écotypes sont des
populations genetiquement adaptées a des conditions environnementales specifiques, donc des

L4 ) \
sous-unites d une espece.

1.1.2. Facteurs indispensables

Kawecki et al. (2012) ont répertori¢ les facteurs primordiaux a considérer pour entreprendre une
¢tude de biologie évolutive experimentale. Dans le cadre de ce travail, voici ceux que nous avons
plus particulicrement retenus :

(i) Le modele biologique utilise doit avoir un cycle de vie court et doit étre facilement
manipulable en laboratoire. Cependant, a I’issu de I’experience, les reponses obtenues ne doivent
pas étre specifiques d’une espece ou d’une population de laboratoire, déja adaptées aux conditions
particulieres de laboratoire.

(ii) Le taux de mutation n’¢étant pas suffisant pour étre une force évolutive dominante lors
d’¢tudes sur quelques dizaines de générations (Mackay et al., 1994 ; Denver et al., 2009), la
diversité génetique de la population d’origine est extrémement importante. En revanche, les

¢tudes ol les mutations bénefiques sont la cause premiere des changements génetiques peuvent
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¢tre réalisees avec des populations composees d’une simple souche (Barrett & Schluter, 2008 ;
Bell & Gonzalez, 2009), c’est-a-dire ou les individus ont le méme bagage génctique. Les
changements evolutifs par s¢lection naturelle sont subordonnés a la variation génetique initiale.
Le nombre d’individus utilises, provenant de la population naturelle de depart, doit donc étre
suffisant. Les populations naturelles abriteront probablement plus de polymorphismes, y compris
des alleles rares, que les souches de laboratoire cultivees pendant plusieurs genérations dans les
mémes conditions. Il est aussi possible de croiser des individus issus de différentes populations
naturelles ou de lignées de laboratoire pour accroitre la variabilite genetique. Toutefois, cela peut
engendrer des désequilibres de liaison qui peuvent alors rendre complexe I'interprétation des
resultats en fonction de la problématique abordee (Teotonio et al., 2012). Une derniere possibilite
est de travailler avec plusieurs populations séparées. Dans ce cas, la puissance statistique des
resultats sera reduite car les populations répondront differemment (bagage genétique different)
mais cela ajoute a la généralisation des conclusions.

(iii) La taille de la population doit étre suffisante pour laisser le temps a la s¢lection d’agir.
Alors que les expériences sur des populations de micro-organismes permettent de travailler avec
des tailles de populations depassant le million, les tailles de populations expérimentales chez les
meétazoaires sont limitées a des milliers, centaines, voir moins d’individus. Or, la taille de la
population de depart peut avoir des répercussions par 'action de la dérive génetique (Willi &
Hoffmann, 2009).

(iv) En revanche, le nombre de générations requises peut étre tres faible. Des etudes ont
montre que les divergences dans les valeurs moyennes de traits, lorsque des populations sont
soumises a des pressions de sclection fortes, peuvent survenir en quelques generations. Certaines
¢tudes presentent des reponses significatives en trois a six genérations seulement (par exemple :
Xie & Klerks, 2003 ; Salice et al., 2010). Toutefois les expeériences visant a détecter les
changements de variance (Lenski ez al., 1991) ou pour observer le taux de mutation (Sniegowski
et al., 1997) necessitent généeralement des centaines de générations.

(v) En plus des environnements de sélection, il est nécessaire de mettre en place des
environnements controles (c'est-a-dire sans s¢lection), afin de pouvoir realiser des comparaisons.
Toutefois, puisque ces conditions expérimentales ne sont jamais identiques aux conditions
environnementales naturelles, il est important de réaliser des comparaisons avec la population

ancestrale, ou a minima avec la population au deébut de I’experience.
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(vi) Le nombre de répliquats, dont 'unité de base est la population ici, doit étre suffisant.
En effet, en dehors de leur interét évident pour analyser au mieux statistiquement les données,
les repliquats permettent de verifier qu’il n’y a pas de divergence dans les populations répliquees

due a des effets de dérive génétique.

1.1.3. Contraintes et limites

Dans le cadre d’une ¢tude d’évolution expérimentale, generalement, les individus sont places
dans des conditions defavorables ou tres differentes des conditions dans lesquelles ils vivent
habituellement. Ainsi, ce sont les pressions de selections directionnelles, induites par ces
conditions défavorables, qui constituent la force évolutive majeure etudice (Kawecki et al., 2012).
I faut cependant souligner que dans d’autres recherches I’accent a ¢te mis sur les autres forces
¢volutives que sont les mutations (Cooper & Lenski, 2000), la déerive genétique (Rundle, 2003)
et le flux de genes (Kawecki & Ebert, 2004). Dans I’ environnement, ces forces vont généralement
agir sur les populations naturelles, en plus de la selection naturelle. Il est toutefois possible de les
controler en laboratoire, ce que nous avons entrepris dans nos experiences.

Quand on ¢tudie une population a reproduction sexuée, il est important de s’assurer que
la dépression de consanguinité ne joue pas un role primordial dans les changements génétiques au
cours du temps. Cette depression risquant d’étre plus importante dans I’environnent controle ou
dans des regimes de sclection faible. Les populations dans les regimes de s¢lection a plus fortes
pressions de selection auront une taille effective de population plus petite, conduisant a un plus
grand degre de consanguinite (Santiago & Caballero, 1998).

Il est indispensable de conserver des environnements dans des conditions standardisées et
d’éviter au maximum l'introduction de contamination bactérienne par exemple, ce qui est plus
delicat a atteindre lors d’etudes sur des interactions hotes-parasites (Ebert & Mangin, 1997) ou
dans toutes ¢tudes ou la sterilisation du milieu s’avere difficile. Il est ¢galement nécessaire de
s’assurer que les resultats obtenus ne sont pas simplement dus aux conditions de laboratoire
particulieres. Nous pouvons citer la selection pour la résistance au manque de nourriture chez la
drosophile qui conduit a une activite locomotrice réduite. Ce comportement est adaptatif en
laboratoire car les individus qui résistent le mieux finissent toujours par recevoir de la nourriture.
Or, une activite locomotrice reduite, permet aux drosophiles de résister plus longtemps au

manque de nourriture a travers une ¢conomie de leur dépense énergetique. Cependant, un
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manque de nourriture dans la nature va souvent favoriser une augmentation de la mobilite pour
trouver de nouvelles ressources. En effet, de manicre plastique, les individus sauvages deviennent
tres actifs quand ils sont prives de nourriture (Williams ez al., 2004).

Puisque dans la nature, les populations subissent de nombreuses contraintes
simultanement, la s¢lection peut agir sur de tres nombreux traits phénotypiques a la fois. Ainsi
’adaptation dans la nature est plus susceptible d’impliquer des alleles qui montrent peu d’effets
pleiotropiques (un locus affectant au moins deux traits phenotypiques) néefastes. A 'inverse, en
laboratoire il n’y aura qu’une seule contrainte forte. Par consequent, les effets pleiotropiques qui
seraient deléteres dans la nature peuvent étre neutres ou presque, en laboratoire. C’est le cas, par
exemple pour une population de levures qui ne subit pas de conséquence évidente lors de la
suppression complete de la plupart de ses genes (~ 80%) dans les conditions optimales de
laboratoire (Hillenmeyer ez al., 2008).

Depuis moins de 10 ans, nous savons maintenant que certaines informations sont
considerees quasi-hereditaires car elles correspondent a des modifications du patron d'expression
des genes sans modification de la sequence nucleotidique, telle que la methylation de ’ADN. Ce
sont les phénomenes epigenctiques. La persistance intergencrationnelle d’effets epigenetiques
apres une modification environnementale lors de la premiere genération a ete plusieurs fois
demontree chez des plantes ainsi que chez le rat (Anway et al., 2005 ; Molinier et al., 2006). Ces
phénomenes commencent a étre intégres dans le cadre de la theéorie évolutive, notamment a
travers I’évolution experimentale (Day & Bonduriansky, 2011), puisqu’ils peuvent biaiser

Iinterpretation des résultats sur I’adaptation des populations.

1.1.4. Evolution en condition de stress
Un stress environnemental est une pression (ou une contrainte) naturelle ou bien induite par une
activit¢ anthropique sur les organismes. Certaines especes montrent une grande capacite
d'adaptation. Alors elles survivent et se reproduisent méme dans des environnements tres
stressants. Ces adaptations peuvent se traduire par une resistance accrue (Tableau 1).

Lorsqu’un ¢lément chimique est présent dans un écosysteme, les effets sur la population
vont dependre de sa concentration (Figure 1). Dans le cas d’un ¢lement essentiel a la vie des étres
vivants, si sa concentration est insuffisante, les individus subiront une carence. En revanche, si cet

¢lement est a une concentration au-dela de ce qui est nécessaire a I’organisme ou si cet ¢lement
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est non essentiel a la vie — mais a tres faible concentration —, alors I’organisme peut y repondre
sans subir d’effet negatif. Ce dernier peut alors se maintenir grace a son homeostasie, c'est-a-dire
. 4 \ 4 B . . A . . 4 .
sa capacit¢ a conserver un equilibre dans ses activites biologiques malgre les contraintes
extéerieures. La resistance acquise est donc une augmentation du seuil ot la concentration de
I’¢lement devient toxique. Toutefois, si la concentration est trop importante, elle peut devenir
toxique pour I’organisme. Il faut noter qu’il existe aussi des molecules sans seuil de dose (par
exemple les perturbateurs endocriniens), c'est-a-dire qu’elles agissent quelle que soit leur

concentration, méme infime (AFSSET, 2010).

Tableau 1. Présentation des deux mécanismes (acclimatation et adaptation) par lesquels les organismes font face a
la présence d’un polluant dans leur environnement.

Description de ces mécanismes et implications pour les populations ; d’aprés McGrath (2001) et Morgan et al.
(2007).

Acclimation Adaptation

® Tolérance' ® Résistance'

® La réponse au stress survient pendant la vie de I'individu ® La réponse au stress ¢volue au cours des générations d'exposition

® Les réponses sont induites ® Les réponses sont constitutives

® Plasticité phénotypique ® Les adaptations sont héritables, résultant de la sélection directionnelle
® La plasticite phénotypique est génétiquement déterminée ® Les populations différenci¢es génétiquement sont des écotypes

® La descendance ¢levé dans I'environment contréle peut s'acclimater si ® Les organismes adaptés peuvent avoir une valeur sélective plus faible
le stress est transféré de la mere a l'embryon que ceux non adaptés dans un nouvel environnement : cott adaptatif

® La valeur de trait est perdu si le stress est retiré ® Le retrait du stress entraine un retour vers un état non adapté (si

l'adaptation a un cotit sur la valeur sélective) sur de nombreuses

i .
generatlons

'Puisque les définitions des termes résistance et tolérance sont souvent mal déterminées et qu’elles se chevauchent

partiellement, nous décidons d’utiliser la définition présentée par Morgan et al. (2007). La tolérance implique la

mise en place de certains mécanismes pour faire face a un stress, avec une tendance a revenir vers la normalité en
b ) . \ / Ji R . . . I .

Pabsence du stress. La résistance renvoie a une réponse genétique directionnelle. Les organismes résistants sont

géncetiquement différencies des individus de la méme espece qui ne subissent pas le stress.

La selection engendrée par des contraintes, tels que des polluants, est genéralement
directionnelle (Morgan et al., 2007 ; Coutellec & Barata, 2011). Souvent la sélection
directionnelle se produit lors d’un changement d’environnement (migration de la population ou
changement brusque des conditions environnementales) ou les pressions de sclection sont
differentes. C’est un mode de sclection naturelle dans lequel un seul phénotype est favorise, ce
qui est provoque par un déplacement des frequences alleliques dans une direction (c'est-a-dire une
augmentation ou une réduction). L’augmentation de la fréequence des alleles avantageux est

indépendante de leur niveau de dominance par rapport aux autres. Cela signifie que méme un
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allele recessif avantageux finira par étre fixe. Les pressions de s¢lection peuvent étre de différentes
natures, comme par exemple : le niveau de nutrition (Kolss et al., 2009), la temperature (Van
Doorslaer ez al., 2009), les parasites (Schulte et al., 2010), une pollution par un métal lourd (Xie
& Klerks, 2003) ou un pesticide (Lopes et al., 2008). Toutefois, il ne faut pas oublier qu’il existe
dans la nature d’autres types de selection tres repandus, comme la sélection disruptive, stabilisante

ou ¢quilibree (Kingsolver ez al., 2001).

Carence Homéostasie Toxicité

Activité biologique
de l’orgamsme

Concentration de 1’élément

Figure 1. Réponse d’un organisme en fonction de la concentration d’un ¢lément essentiel a sa vie dans son
environnement.

Aucune gamme de carence n’existe pour un ¢lément non essentiel, voir méme aucune gamme de maintien par
homeéostasie pour des molécules sans effet de dose ; d’apres McGrath (2001).

Posthuma & Van Straalen (1993) ont réalisé une revue concernant les travaux mettant en
¢vidence des adaptations aux milieux terrestres pollues, chez plusieurs invertebres. Des pressions
de sé¢lection directionnelle causées par la présence de stress dans I'environnement conduisent tres
souvent a I’accroissement de la resistance des populations. La rapidité de l'acquisition de cette
resistance revele egalement la force des pressions induites. Par exemple, lors d'une expérience de
selection naturelle en laboratoire, des populations de Drosophila melanogaster Meigen ont éte
maintenues dans un milieu pollu¢ en cadmium (Cd) ou non (Shirley & Sibly, 1999). Apres
seulement 20 génerations, les individus issus des milieux pollués avaient une meilleure valeur
selective en presence de ce polluant que les individus issus du milieu témoin. La base génetique
de cette résistance serait due, d’apres les analyses de croisements entre les lignées, a une
augmentation de la synthese de métallothioneines des populations exposées au Cd. De méme,
Ward & Robinson (2005) ont exposé a du Cd des populations de Daphnia magna Straus. Une

augmentation de la résistance a aussi ¢té mise en évidence, notamment a travers ’augmentation
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de la CLs, (c'est-a-dire la concentration létale pour 50 % des individus) a 48h, au fil des
generations.

Les pesticides, particulicrement utilisés dans le domaine de I’agriculture, sont une
preoccupation écologique majeure car ils affectent le maintien de la biodiversite (Vitousek et al.,
1997 ; Palumbi, 2001). Ayant ¢te specifiquement congus pour nuire a des populations d’especes
nuisibles, cela fait des pesticides des agents selectifs majeurs dans I’environnement. L’adaptation
genetique peut donc survenir tres rapidement chez les populations naturelles (Carricre et al.,
1994 ; Coustau et al., 2000 ; ffrench-Constant, 2007). L’acquisition d’une resistance aux
pesticides chez les especes cibles est un theme de recherche important en biologie évolutive
appliquée. En effet, le risque de perdre des moyens de lutte contre les especes nuisibles est loin
d’étre negligeable (Raymond ez al., 2001). Ainsi, les exemples sont nombreux pour montrer que
I’adaptation a la pollution est possible, mais comme nous allons le voir maintenant, elle n’est pas

Sans conséquence .

1.1.5. Importance du régime de sélection sur le cout de I'adaptation

Dans des conditions defavorables, certains phénomenes tels que I'augmentation des taux de
mutation et de recombinaison peuvent accroitre la variabilite génetique. A I'inverse, la s¢lection
reduit la variabilite genetique en supprimant les alleles conférant une valeur selective reduite
(Hoffmann & Merila, 1999), c’est-a-dire 1’¢limination des individus sensibles au stress. Par
ailleurs, il peut aussi y avoir une s¢lection de genotypes produisant des strategies cotteuses. Par
exemple, une sélection peut se faire sur I’augmentation de l'allocation énergetique vers des
meécanismes de detoxification, utile dans un environnement pollue. Cependant cette allocation
peut étre maintenue méme lorsque le polluant n’est plus present dans I’environnement
(Kraaijeveld & Godfrey, 1997 ; Burdon & Thrall, 2003). L’acquisition de la résistance a un stress
va donc generalement s’accompagner d’un colt dont la nature est genetique (voir I'introduction
de article IV pour plus de details).

Que ce soit des individus de populations de D. melanogaster, D. magna ou C. elegans, apres
I’adaptation a la pollution et lorsque les individus sont replacés dans un milieu non contamine, ils
ont une valeur s¢lective plus faible que les individus controéles (Shirley & Sibly, 1999 ; Ward &
Robinson, 2005 ; Schulte et al., 2010). C’est une conséquence qui peut directement étre relice a

la diminution de la diversite genetique des populations (Reed & Frankham, 2003). Les populations
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adaptées a un environnement contraignant peuvent aussi subir des effets negatifs plus forts que des
populations non adaptees, face a de nouvelles contraintes comme une ¢lévation de la temperature
(Xie & Klerks, 2003 ; Salice ez al., 2010), la présence de parasites (Jansen et al., 2011b) ou d'autres
polluants (Ward & Robinson, 2005). Toutefois si le nouveau stress fait intervenir les mémes
mecanismes de defense, il est possible que la population adaptée reagisse mieux a la nouvelle
contrainte (Xie & Klerks, 2003 ; Ward & Robinson, 2005). Il existe aussi des etudes ou aucun
cout adaptatif n’a pu étre mis en eévidence. Coustau et al. (2000) ont preésenté une revue sur ce
phénomene, notamment avec des xénobiotiques. La presence de cotts adaptatifs n’est donc pas
systematique, et en particulier lorsque les populations sont replac¢es dans un environnement
favorable apres ’adaptation au stress (Reznick er al., 2000 ; Lopes et al., 2008). Cet aspect sera
presenté plus en detail dans I’article IV de ce manuscrit.

Dans les populations sauvages, I'héritabilite augmente dans les conditions les plus
favorables et pour les traits morphometriques, et diminue pour les traits d’histoire de vie
(Charmantier & Garant, 2005). Dans des conditions environnementales stables, favorables ou
non, la sélection tend a reduire la variation des traits quantitatifs, jusqu’a ce que I’environnement
change et altere le paysage adaptatif. Les consequences sur la population vont étre dépendantes de
la strategie evolutive vers laquelle les genotypes tendent en fonction du régime de selection
(Thomas et al., 2010) : (i) la spécialisation (production d’un phénotype unique et adapte a une
condition) lorsque les pressions de sclection sont constantes ; (i) la généralisation (production
d’un phénotype unique, intermédiaire, moderé et adapté a diverses conditions) lorsque les
pressions de sélection sont peu variables ; (iii) la plasticite phénotypique adaptative (production
de plusieurs phenotypes, alternatifs selon les conditions) lorsque les pressions de selection sont
variables, mais predictibles ; (iv) la repartition des risques (production aleatoire de plusieurs
phenotypes ; bet-hedging en anglais) lorsque les pressions de sclection sont variables et
impredictibles.

Bien qu’elle permette la production de phénotypes micux adaptés a differentes conditions,
la stratégie plastique n’est pas toujours la stratégie qui est favorisce. La plasticité phenotypique
permet aux individus de mieux faire face aux différents environnements, mais seulement si trois
conditions sont réunies. D’abord, le phénotype produit doit étre dépendant d’informations
environnementales fiables. Par exemple, la phenologie des arbres est déterminante pour la

coloration des chenilles chez le lepidoptere Nemoria arizonaria, (Greene, 1989). Les chenilles se
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nourrissent preférentiellement de fleurs, une ressource eéphémere, mais aussi de feuilles. La
coloration des chenilles, leur servant de camouflage, est dépendante de leur ressource nutritive
qui contient une concentration faible (fleurs) ou forte (feuilles) en tanins. Bien que la température
et la photoperiode soient de bons signaux pour connaitre la phénologie de I'arbre, ils ne
declenchent pas de réponse plastique. Ensuite, I’expression d’un phénotype particulier a un
environnement doit améliorer la valeur selective des individus. La derniere condition et la plus
importante, est ’absence de contraintes. Par exemple, la pléiotropie peut empécher la production
d’un phénotype optimal. En effet, le trait d’interét peut étre pris dans un compromis evolutif (=
trade-off en anglais) avec un autre trait. Or, la selection s’exerce aussi sur le trait corréele. Un
changement phénotypique du trait d’interét est donc possible mais exige un changement
phenotypique de Iautre trait. La plasticite du trait d’intérét est d’autant plus restreinte que le
second trait est ¢troitement relié a la valeur sélective des individus (Thomas et al., 2010). S’ajoute
a ces trois conditions le fait que la plasticite phénotypique est tres cotteuse (colts de maintenance,
de production, d’acquisition de I'information, etc.) et que d’autres contraintes (par exemple
fonctionnelles ou physiologiques) limitent son avantage et donc sa selection (Via & Lande, 1985 ;
DeWitt et al., 1998).

Du fait de I’hetérogencite environnementale, les populations sont beaucoup plus
susceptibles de subir I'effet de plusieurs pressions de sclection agissant dans des directions
opposees (Levins, 1968 ; Hedrick, 1974, 1976, 1986). Ceci entraine des effets specifiques sur la
variabilite genetique des populations avec notamment une reduction de leur spécialisation aux
conditions environnementales (voir I'article III pour plus de détails). Par exemple, un habitat
pollu¢ de maniere héterogene, avec des zones de contaminations faibles et fortes, peut favoriser
la selection de génotypes plastiques plutot que specialisés a la resistance a cette pollution (Morgan
et al., 2007). Ainsi, par rapport a un environnement constant, les cotits d’adaptation a un
environnement fluctuant peuvent étre tres differents. Reed et al. (2003) ont ¢tudie chez une
population de D. melanogaster I’effet de I’environnement ou la population s’est adaptee sur la
réponse évolutive et la valeur s¢lective des individus dans un nouvel environnement stressant. Les
resultats montrent qu’une population adaptée prealablement a un environnement stressant et
fluctuant a une meilleure valeur sélective dans un nouvel environnement stressant, qu’une

population adaptée a un seul stress. Nous voulions tenter d’aller plus loin sur les consequences
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des adaptations aux régimes fluctuants, ¢’est pourquoi nous avons ¢galement ¢tudie la mise en
place de cotits adaptatifs lors d’une évolution dans un environnement fluctuant.

Nous pouvons voir a travers ces différents exemples, qu’il est devenu indispensable de
considerer les effets evolutifs des polluants presents dans 1’environnement pour une meilleur

¢valuation des risques ¢cologiques (Coutellec & Barata, 2011).

1.2. Identifier les mécanismes évolutifs

1.2.1. Différencier les sources de variabilité

La valeur de variation la plus facilement mesurable est la variation phénotypique d’un trait dans
une population. Pour obtenir une estimation de cette variation, il suffit de mesurer un trait sur
plusieurs individus de la population et d’en calculer la variance. Méme si la s¢lection se fait
principalement sur cette variation phénotypique (Houle, 1992), la nature de cette variation affecte
la réponse evolutive de la population pour ce trait. C’est pourquoi il est indispensable de
comprendre les sources de variation phénotypique avant d’expliquer comment elles pourront étre
quantifices.

La variabilite phénotypique exprimee d’un trait se decompose principalement en quatre
effets : (i) genetiques ; (ii) environnementaux ; (iii) maternels ; et (iv) bruits developpementaux
(Lynch & Walsh, 1998). La part des effets génetiques additifs de la variance phénotypique d’un
trait represente son heritabilite, I’autre part regroupe les effets environnementaux imputables aux
variations des conditions du milieu de chaque individu (une partie de la variation phénotypique
peut aussi étre causee par des effets de dominance génetique). La plasticite phenotypique fait a la
fois partie de la variabilite génctique et de la variabilite environnementale (voir les details ci-
dessous). Un effet maternel correspond a I'influence des facteurs environnementaux de la mere
(qualite des soins maternels, carence alimentaire de la mere, polluant ingéré par la mere et
transmis au jeune, etc.) sur le phenotype de ses descendants. Ces effets sont aussi consideres
comme de la plasticite phénotypique intergenerationnelle (Mousseau & Fox, 1998). La stabilite
du développement correspond aux effets de mécanismes adaptatifs correcteurs qui permettent a
un organisme de se developper de maniere relativement stable en dépit des effets perturbateurs
des bruits developpementaux (Waddington, 1957 ; Hoffmann & Woods, 2001). Les bruits
developpementaux se révelent par exemple par des différences phénotypiques entre deux clones

provenant de la méme ponte et vivant dans un environnement commun.
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La plasticite phenotypique est la capacité d’un genotype a s’engager dans des trajectoires
de développement différentes en fonction des conditions environnementales. Elle permet la
production d’un ensemble de phénotypes a partir d’un seul génotype (Scheiner, 1993 ; Pigliucci,
2005). Cette plasticite associe une variance des traits a la variance environnementale. La notion
de norme de reéaction a éte introduite apres une ¢tude morphologique chez des daphnies sous
differents regimes de nutrition (Woltereck, 1909). Une norme de réaction est la réponse
systematique de I’expression d’un trait phénotypique a une modification systematique d’une
variable environnementale (de Jong, 1990). Cette notion permet, entre autres, la mise en

¢vidence de plasticite du phénotype et d’interactions génotype-environnement (G x E ; Figure 2).
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Figure 2. Sensibilit¢ environnementale du phénotype.

Implications de la plasticite au travers des normes de réaction de deux génotypes (G1 et G2) sur un gradient
environnemental. Lorsque la pente est non nulle, la norme de réaction montre de la plasticitée. Ainsi, dans le
graphique en haut a gauche, le génotype G1 est plastique (production de différents phénotypes dans différents
environnements) contrairement au génotype G2 (production du méme phénotype dans différents environnements).
Lorsque les normes de réaction ont des ordonnées a I’origine différentes, il y a présence de variation génétique.
Lorsque les normes de réaction ont des pentes differentes, les génotypes répondent différemment au gradient

environnemental (présence d’interaction G x E) ; d’aprés Thomas et al. (2010).

Lorsque les normes de réaction de plusieurs génotypes sont paralleles, la variance
génetique est independante de I’environnement et la plasticite phénotypique correspond

uniquement a un effet environnemental. Lorsque les normes de réaction ne sont pas paralleles, la
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plasticité phenotypique a une base genetique. Ainsi la plasticité phenotypique peut elle-méme étre
un trait héritable évoluant sous I’action de la selection naturelle. L'expression d'un gene est donc
dependante du milieu dans lequel il s'exprime (Lynch & Walsh, 1998).

Une variabilite genetique est tres souvent associce a la plasticite des traits observes
(Scheiner, 1993 ; Pigliucci, 1996). Ceci peut étre mis en ¢vidence grace a deux types
d’experiences (Figure 3). D’une part, des expériences de jardin commun (= common garden en
anglais) qui sont realisces sur des individus provenant de différentes populations soumises aux
mémes conditions environnementales. Une séparation est alors possible entre la part due a la
differentiation genetique de celle due a la réponse plastique de I’expression phénotypique (Miaud
& Merild, 2001). D’autre part, les expériences de transplantation reciproque, ou les individus
d’une population sont déplaces de leur site d’origine vers le site d’une autre population et
inversement. Cette methode apporte des informations sur I’aspect adaptatif de la plasticite (Hassel

et al., 2005 ; Iraeta et al., 2006).

A - Jardin commun

Environnement 1 Environnement 2

Divergence génétique

Causes environnementales
Environnement

commun

B - Transplantation reciproque
Environnement 1 Environnement 2

O Divergence génétique

Q Causes environnementales

Figure 3. Représentation d’une expérience de « jardin commun » et de transplantation réciproque.

La taille des cercles blancs et noirs représente la moyenne phénotypique des populations vivant respectivement dans
les environnements 1 et 2. A I’extrémité des fleches, la taille des cercles indique la moyenne phénotypique des deux
populations, une fois placées dans un nouvel environnement. Deux résultats possibles sont illustrés, le premier
lorsque la différence initiale entre les populations est déterminée génétiquement, le deuxi¢me lorsque la différence
est uniquement due a I’environnement ; d’apres Miaud & Merild (2001).

L’analyse des différences phénotypiques entre les générations au cours d’une expérience
d’évolution experimentale permet de séparer certains de ces effets. Par exemple, dans une

experience d’evolution expéerimentale, les changements phénotypiques observes entre la
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genération originelle et la premicre generation en contact avec le stress environnemental (en
comparaison avec un controle) revelent des effets de plasticite phénotypique et des effets de
selection intragenérationnelle (Tableau 2). L’¢tude sur plusieurs generations et la realisation
d’expériences de jardin commun ou de transplantation reciproque permettent donc d’isoler les

changements génetiques dus a la s¢lection uniquement, ce que nous avons realise dans notre ctude.

Tableau 2. Mécanismes impliqués dans les différences phénotypiques.
Mécanismes observées entre les groupes (contréles et stressés) au sein de la méme génération, et pour un méme
groupe, a travers les générations ; d’apres Kawecki et al. (2012).

Différences phénotypiques entre Mécanismes impliquées
groupes
Entre controles et stressés a PO - Plasticité phénotypique développementale

- Sélection direct par la mortalité

Entre PO et F1 - Changements génétiques dus a la sélection
- Effets maternels
- Mutations et dérive génétique (ici, considérees negligeables)

- Changements environnementaux incontrélés entre générations (visible chez le groupe

controdle, s'il existe)

Entre F1 et F2 - Changements génétiques dus a la sélection

- Effets grandmaternels (effets maternels différentiels de PO sur F1 affectant les

performances de la mere F1)
- Mutations et dérive génétique (ici, considérees negligeables)

- Changements environnementaux incontrolés entre générations

Entre F2 et générations suivantes - Changements génétiques dus a la sélection
- Mutations et dérive génétique (ici, considérees negligeables)

- Changements environnementaux incontr6lés entre générations

A, = PO¢ - PO; = plasticité + sélection ; A, = Fl¢ - F1; = plasticité + sélection + effets maternels + réponse
évolutive ; A; = F2. - F2; = plasticité + sélection + effets maternels (et grand-maternels) + 2 x réponse évolutive,
ou PO¢, Fl¢, F2¢ correspondent aux mesures faites sur la population contréle a la méme génération que pour les
populations traitées (POy, F1y, F21). On a donc si on considére les effets grand-maternels négligeables : A;— A, =

réponse évolutive ; A,—A = réponse évolutive + effets maternels.
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1.2.2. Action sur les traits d’histoire de vie et les comportements

Parce qu’ils sont facilement mesurables et du fait de leur lien étroit avec la valeur sé¢lective et la
démographie d’une population (Falconer & Mackay, 1996 ; Roff, 2002b), les traits d’histoire de
vie font souvent I’objet d’¢tudes en evolution experimentale. Pour ces raisons, nous avons suivi
plusieurs de ces traits dans nos experiences.

Deux hypotheses sont generalement prises en compte dans toute ¢tude en évolution
contemporaine des traits d’histoire de vie. Premierement, le niveau de variabilite genctique des
traits d’histoire de vie et donc leur héritabilite et leur potentiel evolutif sont supposes étre plus
faibles que ceux des traits moins étroitement li¢s a la valeur sclective (traits morphologiques,
comportementaux ou physiologiques ; Mousseau & Roff, 1987). Il n’existe pas de prediction
simple sur un fort niveau d’heritabilite pour les traits d’histoire de vie car de nombreux patrons
de transmission de ces traits existent, incluant notamment ’interaction G x E (Price & Schluter,
1991). Toutefois, cette faible héritabilite peut étre due a une forte variabilite environnementale
et non pas a une réduction, par rapport aux autres traits, de la variance genétique additive
(Charmantier & Garant, 2005). Deuxiemement, il est supposé que I’évolution des traits d’histoire
de vie dépend étroitement de leur implication dans des compromis evolutifs et genetiques (Roff,
2002b). Nous pouvons notamment citer le colit de maintenance, pour certains traits d’histoire de
vie, d’une forte plasticite phénotypique (DeWitt et al., 1998).

Les stress commencent a perturber les comportements des organismes a des niveaux
inferieurs de ceux des traits d’histoire de vie. Cela peut avoir des répercussions sur la valeur
selective des individus et in fine sur la dynamique de la population (Doving, 1991 ; Scott & Sloman,
2004 ; Faucher et al., 2008). Par exemple, en observant le comportement, il est possible de

detecter des effets a des niveaux plus faibles de pollution qu’avec des observations physiologiques.

1.3. Modéliser I’évolution

Lorsque la biologie évolutive a cherche a integrer la genetique mendélienne, ses concepts ont da
¢tre clarifies grace a des outils mathématiques. La formalisation mathematique de modele simple
est une maniere efficace de communiquer des idées. Il faut cependant souligner que les résultats
dépendent toujours des hypotheses qui sont faites lors de la construction du modele. Selon
Thomas et al. (2010), il existe trois approches principales de mode¢lisation en écologie évolutive :

(i) la genetique des populations, qui ¢tudie la transmission des traits et le lien entre genotype et
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phenotype, en negligeant la demographie des populations ; (ii) la dynamique adaptative, centree
sur le phénotype qui considere les interactions écologiques entre individus haploides, suivant des
modeles demographiques, et met de coté la transmission d’un trait par plusieurs genes ; (iii) la
genetique quantitative, ou I’¢tude de la variabilite genetique, de I’héritabilite et des gradients de
selection est indispensable, car les traits soumis a la s¢lection sont determines par plusieurs genes.

Dans le cadre de ce projet de recherche, nous avons choisi d’appliquer des methodes tirées
de la génétique quantitative. Les ¢quations de base de gencetique quantitative ont ¢té d’un grand
soutien pour tenter d’expliquer ce que nous avons observe dans nos experiences sur les
meécanismes evolutifs. Nous allons maintenant detailler et expliquer pourquoi nous avons retenu

comme approche la génétique quantitative.

1.3.1. Introduction

La génctique quantitative voit le jour avec des biomeétriciens tels que Bateson, Pearson, Galton a
la fin du XIX¢ siecle. Ces scientifiques ont mis I’accent sur le fait que la distribution continue des
traits s’opposait aux theories génetiques de Mendel (Falconer & Mackay, 1996). Ils jugeaient
incompatibles ces modeles avec la variation hereditaire des traits a variation continue et donc, avec
la théorie darwinienne de I’¢évolution graduelle. La grande difficulte de la genetique quantitative
est de modeliser la transmission des traits et d’intégrer une variabilit¢ environnementale et
genetique pour chacun d’eux. En revanche, cette methode a ’avantage de mesurer les grandeurs
macroscopiques, telles que la variance d’un trait, plus facilement que celles microscopiques. Cela
fait de cette discipline un outil de choix lorsque I'on cherche a produire de I’évolution
experimentalement, comme I’adaptation d’une population a un polluant (Coutellec & Barata,
2011 ; Klerks et al., 2011).

Le modele infinitesimal de Fisher (1918) a permis d’¢tablir une cohérence entre la
génctique quantitative et les lois de Mendel. Ce modcle s’applique a la covariance entre les
individus apparentes issus d’une reproduction sexuée ; la ressemblance entre ces individus est la
conséquence du partage d’alleles en commun. Selon ce modele, la variation pour les traits
quantitatifs resulte de I'action combinée d’un grand nombre (infini) de genes a heredite
mendélienne individuelle. Chacun de ces loci a un effet individuel négligeable (Fisher, 1930 ;
Lynch & Walsh, 1998). Ce modele est une bonne base a la comprehension génétique de la

variation quantitative au niveau phénotypique. Il a méme déja pu étre valide grace a un modele de
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genetique quantitative, couple aux analyses microsatellites et base sur des donnees recueillies dans
une petite population naturelle de poisson (Thymallus thymallus, Salmonidae) a travers une echelle
de temps courte (Koskinen et al., 2002). Les auteurs ont déemontre que la selection etait le
mecanisme de diversification dominant pendant les premiers stades de I’évolution des traits
d’histoire de vie de cette espece. Le pouvoir de la selection naturelle fut extréemement important
car les populations originelles etaient composees d’un petit nombre de fondateurs. Ces
populations montrent aussi une petite taille efficace et des empreintes genetiques d’un goulot

d’etranglement, qui sont conditions favorables a I’influence de la dérive genetique.

1.3.2. Décomposer la variation phénotypique
Pour chacun de ses traits, un individu a une valeur phénotypique. Cette valeur doit étre considerée

par rapport a la moyenne des valeurs dans la population ( X ). Sa valeur relative (x;) détermine le
role que peut jouer un individu dans la sélection. L’¢écart a la moyenne est P =X —X. Cet écart

a deux composantes : I'influence relative des genes (G) et de I'environnement (E). Cette
décomposition du phénotype est le principe fondamental de la génetique quantitative. En
’absence de corrélation entre G et E (absence supposée par le modele) on obtient P = G + E. La
variance phéenotypique (V) quant a elle est dependante d’effets génetiques (V5),

environnementaux (V) et de leurs interactions (Voxe) :

Ve =V +Ve +Vg e,

de la méme maniere, la variance genetique peut étre decomposée en trois : la variance additive
(V1) correspondant a la somme des effets moyens des alleles agissant sur le trait observe, la variance
due a la dominance entre les alleles (Vp) et la variance due a I’¢pistasie entre les alleles des

differents loci (V;). Elle se formule ainsi (Falconer & Mackay, 1996 ; Lynch & Walsh, 1998) :

Ve =V, +V, +V,.

Apres la décomposition phénotypique, la seconde équation primordiale en génetique

quantitative (permettant d’obtenir I’héritabilite) est I’équation de I’¢éleveur (= breeder’s equation

en anglais) :
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R=h’S,

ou R est la reponse a la selection et § le differentiel de selection et h? I’héritabilite. Cette equation
est recommandee lors d’experience de sélection artificielle sur un trait ou un ensemble de traits
car § est controlable. Il est d’ailleurs important de noter, que dans le cas ou cette équation fait
intervenir plusieurs traits, il faut alors tenir compte des correlations genctiques entre eux
(Falconer & Mackay, 1996 ; Lynch & Walsh, 1998). Ce que nous avons appliqué dans ce travail
(voir article II),

Une seconde equation peut ¢galement ¢ctre utilisce. C’est 'identite de Robertson-

Price, aussi appelée second théoreme de la sélection naturelle :

Az =0,(z,w),

ou Az est le changement attendu entre les générations pour le phénotype moyen z, w est la valeur
selective relative et ,(w,z) represente la covariance génétique additive entre z et w (Price, 1970).
Morrissey et al. (2010) ont synthetise 'interét des deux eéquations selon les applications. Méme si
R et Az ont un sens commun, il existe une différence majeure entre ces deux équations. L’ équation
de I’¢leveur suggere qu'’il est possible de mesurer la relation entre un trait et sa valeur s¢lective
(selection) et entre un trait et des genes (heritabilite) separement. Cette ¢quation permet donc de
reconstituer la fagcon dont des ensembles finis de traits peuvent eévoluer, mais aussi étre
potentiellement corréles entre eux et faire evoluer la vitesse de variation de la valeur sélective.
L’identite de Robertson-Price, quant a elle, n’a qu'un terme, exigeant ainsi de considérer
conjointement la variation de la valeur sclective et les genes codant pour un trait afin de predire
I’évolution. Or, la comprehension de 'influence d’un trait sur la valeur sélective et la fagon dont
leur évolution affecte le phénotype sont complémentaires (Kruuk et al., 2003). La cause directe
des changements microévolutifs est la relation entre la valeur sélective et les variations génétiques,
indifféremment de la manicre dont cette relation intervient. Toutefois, ceci est problematique,
en particulier, pour I’¢tude des microévolutions dans les populations naturelles. En effet, ces
microévolutions se produisent plus difficilement. Une stase, ou méme des tendances

phenotypiques contraires a I'intuition sont aussi frequentes que des changements compatibles avec
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I’equation de I’¢leveur (Merild et al., 2001 ; Wilson et al., 2007). Cependant les deux methodes
ont des lacunes pour predire I’évolution. En effet, I’hypothese derriere les analyses de selection
concerne le lien entre la valeur sélective et le trait d’intérét (Kruuk et al., 2003). Une variable de
l'environnement, comme la qualite des ressources, peut notamment influer sur la valeur du trait,
mais aussi et independamment, avoir un effet sur la valeur selective. Stinchcombe ez al. (2002)
proposent un exemple hypothétique chez une population de plante. La teneur en azote du sol
determine la concentration en alcaloides defensifs, ainsi que le taux de croissance de la plante,
donc sa valeur selective. Par conséquent, une correlation positive existe entre la concentration en
alcaloides et la valeur s¢lective, bien que ces alcaloides ne conférent aucun avantage selectif. Dans
ce cas, la correlation génererait un gradient de selection positif. Si le trait est heritable, I’existence
d’un potentiel évolutif serait predite alors que les difféerences de valeur sélective ne sont associces
qu’a la composante (variance et covariance) environnementale du trait. Toutefois, I’¢quation de
I’¢leveur a eu plus de succes dans la préediction des changements evolutifs dans les expériences en
laboratoire que sur le terrain. De nombreuses estimations quantitatives de la selection
directionnelle et d'heritabilité ont eté realisees en laboratoire pour des traits ayant une importance
¢cologique (Mousseau & Roff, 1987 ; Kingsolver et al., 2001). En géneral, ces traits sont bien sous
selection directionnelle et la variation de ces traits a une base genetique, en particulier les traits
d’histoire de vie. Nous nous sommes donc limites a I'utilisation de I’équation de I’¢leveur dans
notre étude.

Au sens large, I’heritabilite (H?) est la proportion de V> d’une population qui sera transmise
a la génération suivante. C’est une ¢valuation relative de la variation genétique présente, incluant
des effets de dominance et d'epistasie. Elle mesure les contributions relatives des différences
genctiques et environnementales dans la 7 totale : H? = Vi / V5. Cependant puisque seule la
variance additive permet la réponse a la sclection, au sens strict, I’heritabilite (h?) est une
¢valuation relative de 7, transmissible et accessible a la s¢lection naturelle ou artificielle. On peut

1) 4 . . .
€Crire ainsi :

oVl Va
Ve V,+Vp+V, +V;
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L’héritabilite fluctue donc dans le temps en fonction des changements environnementaux,
de Ieffet de la sélection ou par exemple de la diversite genetique de la population. L’héritabilite
est I'une des proprictés les plus importantes d’un trait quantitatif en génctique quantitative
(Falconer & Mackay, 1996). Elle a ¢té de nombreuses fois estimee par la methode des regressions
parent-enfant (Falconer & Mackay, 1996 ; Lynch & Walsh, 1998). Cependant ce type d’approche
pose plusieurs problemes. Si les mesures sont faites au méme age, le temps correspondant a la
génération séparant parents et enfants peut biaiser les mesures effectuces. De plus, il est difficile
de s’affranchir de I'influence d’effets maternels susceptibles de brouiller la mesure de I’heritabilite
des traits (Lynch & Walsh, 1998). D’autres méthodes sont ainsi preferces comme ’application du
maximum de vraisemblance (Lynch & Walsh, 1998) ou du maximum de vraisemblance
restreint : « le modele animal » (Kruuk, 2004). Ces méthodes permettent de prendre en compte
tous les liens de parente entre individus d’une population et de traiter efficacement la complexite
des donnees recueillies en milieu naturel (Charmantier & Garant, 2005).

Méme si d’autres méthodes existent encore, nous nous focalisons des a present sur la
technique des lignees iso-femelles, pour plusieurs raisons, que nous detaillerons apres avoir donne
un apergu de cette technique. Elle consiste a isoler des femelles dans des repliquats d’¢levage
differents afin d’obtenir des fratries (David et al., 2005). Lorsque ’on utilise la technique des
lignees iso-femelles, il est imperatif d’eviter : (i) l'insemination d’une femelle (ou un
hermaphrodite) par plusieurs males, fréquent chez les drosophiles (comme chez C. elegans) et (ii)
la mesure répetee pour des traits sur des individus de la méme lignée. Ainsi, il s’agit alors de
separer et de croiser une femelle d’une lignée avec un male d’une lignée indéependante pour
generer une nouvelle lignee (David et al., 2005). Elle permet ainsi d’estimer la corrélation
genctique entre des traits dans une population grace a I’observation des valeurs phénotypiques
intra- et interlignees iso-femelles. Il est donc plus simple de quantifier I'interaction G x E, en
particulier chez les populations naturelles (Parsons & Hosgood, 1967). De plus, la technique
donne une bonne approximation de I’héritabilité au sens strict (Hoffmann & Parsons, 1988) et est
regulierement utilisee pour analyser les traits quantitatifs de populations (Hoffmann & Merila,
1999 ; David et al., 2005 ; Fanara et al., 2006). Cette méthode a été retenue dans notre étude
pour toutes ces raisons. Une particularite supplémentaire s’ajoute a cela, grace au systeme de
reproduction de notre organisme modele, C. elegans. En effet, il est possible de creer des lignées,

mais avec des hermaphrodites (voir la partie « 2.2.2 Reproduction »). Ainsi, nous preférons
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desormais utiliser le terme lignée isogenique (méme génotype) dans notre ¢tude plutot que lignee
iso-femelle (voir Iarticle II). Une fois les lignees creces, elles ne necessitent plus de males pour
obtenir les génerations suivantes. Les lignées de C. elegans conserveront donc une heritabilite plus
stable au fil des generations que chez d’autres especes comme D. melanogaster (Hoffmann &
Parsons, 1988). De plus, I'utilisation de methode utilisant les liens de parente, comme le « modele
animal » serait tres difficile a mettre en place pour une espece de petite taille ou la differenciation
entre individus ne peut se faire qu’en les séparant, ce qui est fait dans la méethode des lignees

isogeniques, que nous avons utilisce.

1.3.3. Etudier les sources de la différentiation entre populations
Les expériences de type jardin commun ou de transplantation reciproque permettent de vérifier
si la differentiation entre deux populations est d’ordre genétique ou environnementale (Lynch &

Walsh, 1998). 1l est alors possible d’introduire un autre parametre, le gradient de selection () :

R:x—AS=VAﬂ.

P

L’extension de cette équation a plusieurs traits (multivari¢e) doit tenir compte de la

covariance genétique (Cov) entre ces traits (ici, X et Y).

Ry =Va(X)B(X) +Cov(X,Y)B(Y),

plus généralement R =G/ ou R est le vecteur d’évolution, f le vecteur gradient de sélection et G
la matrice de variance-covariance génetique (Figure 4 ; Lande, 1979 ; Lande & Arnold, 1983). La
matrice de variance-covariance geénctique (ou matrice G) est une matrice caracterisant les
associations lincaires (covariances génétiques) entre les difféerents traits d’une population dues a
des effets génetiques communs. Il est a noter que I'héritabilité n’est qu’une pondération de la
variance additive genétique par la variation phénotypique, de méme qu’une correlation génétique
(r¢) entre deux traits correspond a la covariance génetique entre ces traits ponderée par la variance

génétique additive de chaque trait :
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Cov(X,Y) = fs/ ;A(X)VA(Y) )

la matrice G est donc en quelque sorte une representation d’une matrice des heritabilites et des

corrélations génétiques entre les traits.

Caractére Y

B

v

Caractére X

Figure 4. Représentation graphique de la matrice de variance-covariance (G) entre deux traits (X et Y).
La matrice est influencée par le vecteur évolution (R) et le vecteur gradient de selection (f).

Un exemple de modele d’évolution formalisé en génetique quantitative est le « runaway »
de Fisher (1930). Ce modele traite de I’evolution d’un trait qui n’est pas directement li¢ a la
valeur sélective et bas¢ sur un mecanisme d’emballement par rétroaction positive. En effet, c’est
une s¢lection sexuelle par une coévolution entre un ornement chez le male (caractere sexuel
secondaire) et la preférence de la femelle pour cet ornement. Lande (1981) a clarifie, grace a un

modele continu, le mécanisme de Fisher de spéciation rapide par la sélection sexuelle :

AT :G(ﬂ(T)J
AP B(P)

o AT et AP sont les changements respectifs de la moyenne du trait chez le male et de la
préférence chez la femelle ; G est la matrice de variance-covariance génétique de T et P 5 B(T) et
B(P) sont les gradients de selection de T et P. La correlation est géneree par la s¢lection dans ce
systeme. En effet, s’il existe de la variation de préférence entre femelles pour le trait dans la
population et que ce trait est sous selection, la population tend vers une correlation de ces deux
traits.

La deémarche typique d’un modele de genctique quantitative consiste donc a exprimer

simplement les gradients de selection, puis ¢ventuellement supposer la matrice G constante, et
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enfin a annuler le gradient de selection pour trouver, s’il y en a, des equilibres. Cependant, dans
la nature, la matrice G n’est pas une constante puisqu’elle résulte d’un processus de mutation, de
selection, de derive genetique et de recombinaison. Son degré de variation dans la nature,
concernant les macroevolutions, reste d’ailleurs largement inconnu (Steppan et al., 2002).
Neéanmoins, la matrice G est utile pour predire les changements évolutifs plus facilement
atteignables (Roff, 2000 ; Charmantier et al., 2008). Elle devie la reponse a la s¢lection vers ces
combinaisons de valeurs de traits qui ont plus de variations génetiques. Par consequent, elle
ralentit ou accelere la vitesse a laquelle un nouvel etat peut étre atteint pour certains traits, en
comparaison d’une situation ou ces traits seraient indépendants (Steppan ez al., 2002). Ainsi, une
estimation de la matrice G est nécessaire a I’estimation du potentiel évolutif d’une population
(Cheverud, 1984 ; Roff, 2002b).

Il faut donc savoir, et nous donnerons plus de détails dans les articles 2 et 3, que si cette
matrice change en fonction des conditions environnementales et au cours du temps, la réponse
evolutive des traits n’est plus predictible par I’équation multivarice de I'¢leveur. Or, il a d¢ja ete
demontre que cette matrice n’ctait pas obligatoirement stable a travers le temps (Figure 5;
Steppan et al., 2002 ; McGuigan, 2006 ; Doroszuk et al., 2008), méme sur quelques dizaines de
generations  (Sgro & Blows, 2004). De plus, les changements dans les conditions
environnementales peuvent affecter la variance genétique additive et environnementale des traits
(Hoffmann & Merild, 1999 ; Charmantier & Garant, 2005) ainsi que leur covariance (Sgro &
Hoffmann, 2004).

Aiinsi, grace a nos experiences lices au concept de genetique quantitative nous avons eu la
possibilite de verifier si le développement dans un milieu pollu¢ entraine un changement brusque
dans la structure genetique des traits d’histoire de vie de C. elegans. De plus nous avons examine
si la matrice de variance covariance phénotypique (matrice P) pouvait nous permettre d’identifier

des changements de la matrice G (article III).
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Trait 2

Trait 1

Figure 5. Matrice G entre deux traits.
Les numéros correspondent a des périodes successives (1, 2 et 3) au cours desquelles la matrice G change de
structure, a cause d’un changement d’environnement au début de la période 1.

2. Matériel

2.1. Stress environnementaux d’intéréts

De manicre synthétique, un polluant est un altéragene biologique, physique ou chimique, qui
engendre des effets negatifs sur tout ou une partie d'un écosysteme. Ainsi, alors que le
contaminant se definit comme toute substance decelée dans un lieu ou il ne se trouve pas
normalement, le polluant quant a lui, est un contaminant ayant un effet sur l'ecosysteme. Nous
presentons ci-dessous les polluants que nous avons retenus dans le cadre de ce travail mais nous
donnons plus de details sur les effets specifiques de I'uranium et du sel sur C. elegans dans les

chapitres qui suivent (c'est-a-dire les articles).

2.1.1. Uranium

L’uranium (U) est un meétal lourd naturel radioactif, omniprésent dans I’environnement.
L’uranium naturel est extrait sous forme de minerai compose a 99,275% de Iisotope 238, a
0,719% de I’isotope 235 et a 0,0057% de I'isotope 234 (Colle et al., 2001). Henri Becquerel
decouvre en 1896 que des sels d’uranium sont capables de noircir les plaques photographiques
grace a I’émission de rayonnements (Genet, 1995). Cette decouverte marque le debut de
I’histoire de ’utilisation de la radioactivité. Apres la découverte de sa fission, I'uranium est tres
vite devenu un ¢lément important pour Iactivite humaine. Il est d’abord utilis¢ dans la fabrication
de bombes nucléaires comme celle d’Hiroshima, puis dans la production d’énergie ¢lectrique. En

2009, 28% de la production d'energie primaire en Europe était d'origine nucleaire et avec 78%
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de sa production d’¢lectricite, la France en a fait sa source majeure de production d’énergie
¢lectrique (Bosch ez al., 2009).

Certaines activites anthropiques (essais militaires, rejets accidentels, fonctionnement
normal des installations nucleaires, etc.) sont responsables de I’augmentation de la concentration
en uranium dans certains eécosystemes aquatiques et terrestres (Hart et al., 1986 ; Lozano et al.,
2000 ; UNSCEAR, 2000 ; Lottermoser et al., 2005 ; Jurgens et al., 2010 ; Uralbekov et al., 2011).
Les organismes infeodés a ces ecosystemes peuvent subir les effets toxiques de I'uranium (Colle
et al., 2001). Cependant, les donné¢es sont peu nombreuses, en particulier pour les organismes
des ecosystemes terrestres. Il existe quelques resultats concernant des invertebres du sol, tels que
des arthropodes et des ann¢lides (Sheppard et al., 2005). En tant que métal lourd, ce polluant
presente une forte toxicite chimique pour les organismes (Miller et al., 2002 ; Mathews et al.,
2009). On considere en revanche que sa radiotoxicite externe est beaucoup moins importante, a
cause de sa faible activité (activité spécifique de 2,53 10* Bq.g"' U) et sa faible pénétration des
particules o dont I'uranium est majoritairement compose (Thomas & Liber, 2001 ; Kuhne et al.,

2002).

2.1.2. Sel
Le stress salin que nous avons ¢tudie a travers I'utilisation de forte concentration en chlorure de
sodium (NaCl) est I'un des minéraux les plus abondants dans I’environnement, notamment dans
les oceans. 1l est en outre compose d’¢lements indispensable a la vie, contrairement a I’uranium.
Plusieurs activités humaines entrainent cependant une augmentation des concentrations
en NaCl dans certains ¢cosystemes terrestres et aquatiques. En effet, un certain nombre
d’ecosystemes voient leur quantite d’eau diminuer entrainant I’augmentation de leurs
concentrations en sels a cause de I’augmentation des températures moyennes (Tabeaud & Simon,
1996). De plus, dans certaines régions du monde, lorsque les conditions climatiques affectent le
trafic routier, les routes verglacces et enneigées sont salees avec principalement du NaCl
(Charbonneau, 2006). Ce sel peut se retrouver dans les ¢cosystemes aquatiques — de surface ou
souterrains — ce qui peut alors affecter les organismes qui y vivent (Denoél et al., 2010). Enfin,
Iirrigation intensive de certaines terres cultivées est aussi une cause importante de I’augmentation

en sel dans I’environnement et en particulier dans des sols (Rengasamy, 2006 ; Verwey &
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Vermeulen, 2011). La pollution au sel requiert donc d’étre tres serieusement étudice dans les

années a venir.

2.1.3. Augmentation de la température

Méme si ce n’est pas une pollution, nous voulions ¢galement introduire le stress lie a
I’augmentation de la température, en tant que nouvelle contrainte pour estimer les colts
adaptatifs (article IV). Nous avons choisi ce stress environnemental car il est li¢ au réchauffement
climatique global de la plancte. D’apres le Groupe d'Experts Intergouvernemental sur 1'Evolution
du Climat (GIEC ou IPCC en anglais), la température a la surface de la Terre a augmente en
moyenne d’1°C depuis un si¢cle. Mais ce réchauffement s’est fortement accéléré au cours des
cinquante dernieres années (IPCC, 2007). En 2007, onze des douze dernicres annces figuraient
au palmares des douze annees les plus chaudes depuis 1850. C’est pourquoi on s’attend a de graves
consequences sur les ecosystemes. D’ailleurs, nous pouvons citer certains phénomenes
meteorologiques extrémes qui vont s’aggraver, tels que les canicules ou les sécheresses. Or nous
savons aujourd’hui que si la température augmente de plus de 2.5°C, une extinction 20 a 30%
des especes animales et vegetales est possible. C’est donc un risque pour toutes les populations

naturelles.

2.2. Modele biologique

2.2.1. Ecologie

C. elegans fait partic du regne des Métazoaires, de I’embranchement des Nematodes (Classe :
Secernentea, Ordre : Rhabditida, Famille : Rhabditidae). C. elegans a ¢té decouvert pour la
premicre fois dans des echantillons d’humus provenant d’Algerie (Maupas, 1900). Il est possible
de retrouver des populations de C. elegans sur la quasi-totalite de notre plancte en : Afrique,
Amerique du Nord, Europe, Asie, Australie et aussi bien dans des zones froides (Québec,
Canada), tres chaudes et seches (Californie, Etats-Unis) ou isolees (Hawaii, Madere). Cet
organisme bacteriophage non-parasitaire, vit librement dans les sols mais peut aussi former une
association phorétique avec certains arthropodes isopodes ou diplopodes (mille-pattes) et des
mollusques gasteropodes (escargots, limaces) (Barriere & Felix, 2005b ; Kiontke & Sudhaus,
2006). Lors de la decouverte de ces populations naturelles, les individus étaient généralement au

stade de resistance : dauer (Barriere & Felix, 2005a). Ce stade particulier sera explique ci-apres.
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En revanche, une tres grande partie des populations associces a de la matiere vegetale en
décomposition (fruit, compost) ne sont pas au stade dauer (Barriere & Felix, 2005b ; Hodgkin &

Partridge, 2008).

2.2.2. Reproduction

Son systeme de reproduction est ’androdioecie, c'est-a-dire que les individus sont soit des
hermaphrodites XX, soit des males XO. La presence de males est facultative dans une population
car les hermaphrodites peuvent se reproduire par autofécondation. De plus, la fécondation croisee
n’est possible qu’entre un hermaphrodite et un male. Un hermaphrodite pond au maximum 300
embryons. Ce nombre est limité par la quantit¢ de sperme produit avant les ovocytes. En
revanche, cette limitation affecte plutét la production d’ovocytes en cas de restriction calorique,
la taille de ponte est alors plus petite (Goranson et al., 2005). Les tailles de ponte sont bien plus
¢levees en préesence de males : deux a quatre fois plus d’embryons dans la population (LaMunyon
& Ward, 1995 ; 1998). La présence de males depend du taux de production spontance par non-
disjonction du chromosome X a la meiose et de leur efficacite a feconder les hermaphrodites
(Barriere & Felix, 2005b). Au laboratoire la non-disjonction spontané¢e du chromosome X se
produit a un faible taux (1 %o) mais peut varier lors d’altérations des conditions
environnementales comme 1’augmentation de la tempeérature (Nigon & Dougherty, 1949). Il est
possible de distinguer morphologiquement les males (Figure 6A) et les hermaphrodites (Figure
6B). En effet, les males possedent un appareil copulateur a I’extrémite arriere (Sulston er al.,

1980).
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Figure 6. Photographie d’un méle (A) et d’un hermaphrodite (B) chez C. elegans
Modifice d’apres le site Wormatlas : http://www.wormatlas.org/male/introduction/Introframeset.html.

2.2.3. Forme de résistance
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Lorsque les conditions de vie sont trop séveres, par exemple une temperature trop elevee
(~27°C) ou un manque de nourriture, le stade larvaire dauer est induit. Il existe aussi une
phéromone permettant le passage vers cette forme de resistance, lorsque la densité dépendance
est trop importante. En effet, la phéromone est alors en quantite suffisante pour induire ce
changement dans le cycle de vie. De plus, si elle est couplée a une température stressante,
I'induction en dauer sera renforcée (Golden & Riddle, 1984). Cette larve est capable de vivre six
mois et peut migrer sur de plus longues distances qu’un adulte hermaphrodite. Les larves ont la
possibilite de passer par ce stade apres le stade L1 en passant d’abord au stade L2d (pre-dauer). Ils
reprennent ensuite leur cycle de vie a partir du stade larvaire L4 (Figure 7), lorsque les conditions

du milieu sont plus favorables (Cassada & Russell, 1975 ; Ailion & Thomas, 2000).

Adulte

l Développement

embryonnaire (14 h)
\ y

Larve L4 A s
~10h
o / Larve L1
A (~12h)
P S
Larve dauer / Larve L2d
(~6 mois) (~13h)
/\_/-ﬁ\‘_/
Larve L2
(~7h)

Larve L3
(~8h) \/
Figure 7. Cycle de vie de C. elegans a 20°C.
La durée de chacun des stades (la fertilisation correspond au temps t = O min) est indiquée entre parentheses ;

modifiée d’apres le site WormAtlas : http:// www.wormatlas.org/ hermaphrodite/
introduction/Introframeset.html.

2.2.4. Un animal modéle de laboratoire

A 20°C, la température de référence (Byerly et al., 1976), la taille adulte de C. elegans est d’1,1
mm, sa longéviteé est d’environ 21 jours, sa fécondité (lors d’une autofécondation exclusive) est
de 180 a 300 embryons par individu et son cycle de vie est de trois jours (Figure 7). De ce fait, ce

modele animal, nous offre dans le domaine de la biologie évolutive experimentale la possibilite de
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travailler sur un grand nombre d’individus et de génerations (Braendle et al., 2008), sous une
loupe binoculaire (Figure 8).

Les connaissances acquises sur C. elegans depuis des décennies (Nigon & Dougherty, 1949 ;
Brenner, 1974) allant de sa physiologie (organisme ecutelique de 959 cellules chez
I’hermaphrodite), a son génome totalement sequence (100 millions de paires de bases sur ces six
chromosomes) en font un organisme de reféerence pour mener des expériences a differentes

echelles, du moleculaire a la réponse phénotypique (Felix, 1997 ; Araiz et al., 2008).

\
b -\

Figure 8. Observation de C. elegans sous une loupe binoculaire équipée d’un appareil photographique.
Les individus se déplacent sur leur milieu de culture et se nourrissent de bactéries E. coli ; © J-M Bonzom/IRSN.

2.2.5. La souche N2

La souche de reference en laboratoire, de type sauvage (N2), fut isolée de I’humus utilise pour
une culture de champignon au Royaume-Uni (Staniland, 1957). Elle est la plus communement
utilisée en ecotoxicologie (Dhawan et al., 2000 ; Anderson et al., 2001 ; Guo et al., 2009) et est
recemment devenu une reférence en biologie eévolutive (Braendle et al., 2008 ; Morran et al.,
2009). Pour ces raisons, nous nous sommes focalises d’abord sur cette souche pour realiser nos
premiceres experiences (article I). Toutefois, la souche N2 a une diversité genctique extrémement
faible du fait de sa culture en laboratoire depuis plus de 50 ans et n’est pas adaptee dans le cadre
de nos experiences. Henrique Teotonio, chercheur a I'Institut Gulbenkian de Sciences (Portugal)
a construit une population a partir de croisements par paire de 16 isolats sauvages (probablement
13 haplotypes d’apres Teotonio). Cette population possede une grande diversité genétique grace

a une dynamique de population caractérisee par un taux constant de 50 % de féecondation croisce.
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Elle se trouve dans des conditions de laboratoire bien definies depuis 140 générations. A partir la
generation 0, I'équilibre recombinaison-selection a éte realise sans perte significative de la
diversite génetique. De plus, malgré la recombinaison des souches, la structure de désequilibre
de liaison suit ce qui est connu de C. elegans a I'¢tat sauvage (Kawecki ez al., 2012 ; Teotonio et al.,
2012). Henrique Teotonio nous a gracieusement fournie cette population afin de realiser nos
experiences (article II a IV). Dans I'annexe A, nous préesentons la comparaison des effets de

I'uranium sur la population N2 et celle de Teotonio.

2.3. Conditions de culture

2.3.1. Milieu de vie

Plusieurs milieux de vie peuvent étre utilises afin de réaliser des mesures phénotypiques chez
C. elegans. Nous aurions pu utiliser une méthode de culture assez courante en ecotoxicologie, qui
consiste a des tests de toxicite en milieu aqueux, dans des microplaques. Dans ce cas, beaucoup
plus d’organismes peuvent étre testés pour une plus large gamme de concentrations (Williams &
Dusenbery, 1990 ; Dhawan et al., 1999). Néanmoins, certains criteres d’effets, tels que le succes
reproducteur et certains comportements sont tres difficilement observables en milieu liquide. Or
il n’est pas recommandé¢ d’introduire un changement de milieu (liquide vers solide) dans des
experiences. Cela risque en effet d’apporter un stress supplémentaires pour les individus. Il est
aussi possible de travailler avec des échantillons de sol, naturel ou artificiel (Freeman et al., 1999 ;
ASTM, 2002). Cela permet de travailler avec un milieu de vie plus proche des conditions
naturelles mais les observations sous une loupe binoculaire sont moins ais¢es qu’avec un milieu
agar (translucide). Nous avons donc choisi d’utiliser un milieu gelose d’¢levage, sur boite de Petri,
le Nematode Growth Medium (NGM ; Brenner, 1974) mais modifi¢ (voir les raisons dans ’article
I). L’¢levage de C. elegans ainsi que les experiences peuvent se faire sur des boites de Petri et dans
des plaques de culture cellulaire (par exemple plaque 12 puits) contenant le NGM (Figure 9;
Stiernagle, 2006). Les valeurs des traits d’histoire de vie sont ainsi aiscment observables, ce qui
nous importe le plus. Lorsque I’on décide de transférer des individus d’une boite de Petri a une
autre, il suffit d’attraper les individus avec un fil de platine, monté sur une pipette Pasteur, qu’il

faut prealablement chauffer pour éviter toute contamination notamment bacterienne (Figure 10).
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Figure 9. Preparation du milieu de culture (NGM) contaminé avec de 'uranium.
Préparation dans des boites de Petri de 9 cm de diametre et des plaques 12 puits ; © J-M Bonzom/IRSN.

2.3.2. Nourriture

Apres le sechage du NGM, les boites de Petri ont ¢te ensemencees avec des bactéries Escherichia
coli Escherich de la variete OP50. Cette souche est auxotrophe a I'uracile ce qui limite sa
croissance sur le NGM et donc facilite les observations (Brenner, 1974). La culture bactérienne
est realisée durant 24h en milieu standard : le bouillon lysogene (= Lysogeny Broth en anglais,
LB), dans un incubateur a 37°C et sur une table d’agitation (120 rpm). Ainsi nous pouvons
considerer la population a son seuil maximal (Sutphin & Kaeberlein, 2009). Il est cependant
possible de re-concentrer les bactéries dans un volume plus faible a travers une étape de
centrifugation. L’ensemencement des boites de Petri contenant le NGM peut alors étre pratique.
Les bactéries ont ¢te ensuite tuces grace a I’émission d’UV. Le but etait d’eviter au maximum
qu’il y ait des différences, en termes de quantité de nourriture, entre les milieux contaminés et
les milieux controles. En effet, on ne peut pas exclure un effet negatif du polluant sur la croissance
bactérienne. De plus, en tuant les bactéries E. coli, on évite la mort prématuree des individus ages
(dont la vitesse de digestion est plus lente) a cause de la proliferation de bactéries dans leur tube
digestif (Garigan et al., 2002). Il faut aussi noter que le NGM est compos¢ de cholesterol car
C. elegans ne synthetise pas cette molecule indispensable a son developpement. Ce qui signifie que
dans la nature, C. elegans doit c¢galement consommer des ecucaryotes ou des moisissures
unicellulaires, possedant du cholestérol contrairement aux bacteéries (Kessin et al., 1996). Pour
plus de deétail, le lecteur se référera aux sections « Material and methods » des chapitres suivants

(c'est-a-dire les articles).
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Figure 10. Transfert d’un individu d’un puits a un autre (plaque 12 puits)
Transfert réalisé grice a un fil de platine monté sur une pipette Pasteur et préalablement chauffe ; © J-M
Bonzom/IRSN.

2.4. Analyses statistiques

Tout d’abord, nous dirons quelques mots sur les modecles lincaires géneralises mixtes
(= generalised linear mixed model en anglais, GLMM), puisque nous les avons largement utilises
tout au long de ce travail. Nous avons ¢galement choisi d’utiliser ces modeles dans un cadre
statistique bayesien et non frequentiste. Comme linférence frequentiste est plus
traditionnellement utilisée en biologie, nous préesenterons ci-dessous I'inférence bayesienne et

Iintérét qu’elle avait pour nos ¢tudes, sans toutefois entrer dans les détails mathematiques.

2.4.1. Modéle mixte

Un modele mixte est avant tout une extension d’un modéle linéaire. Un modéle liné¢aire est une
hypothese statistique ot I’on cherche a exprimer lin¢airement une ou plusieurs variables réponses
(modeles uni- ou multivaries) en fonction d'une ou plusieurs variables explicatives. Un modele
lincaire gencralise permet en plus de creer des modeles pour une variable réponse dont la
distribution des erreurs n’est pas gaussienne, mais une distribution de Poisson ou binaire par
exemple (Pinheiro & Bates, 2000).

Les modeles mixtes permettent de modéliser la moyenne et la variance d’une variable
reponse en fonction d’effets fixes et aleatoires. Souvent, la distinction entre fixe et aléatoire est
donnée par des exemples : la population, Iindividu, le flacon ou la boite de Petri sont aleatoires,
mais le sexe, le traitement et I'age sont fixes. Cependant, cela ne confere aucune comprehension
de ce que signifie de traiter un effet comme ¢tant fixe ou aléatoire. Lorsque nous traitons un effet
fixe, nous considerons que la seule information relative a sa valeur provient des donnees associces

a ce niveau particulier. Les effets fixes sont donc censes étre mesurés sans erreur et leurs valeurs
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sont les mémes d’une ¢tude a l'autre. Ce sont les effets etudies dans les modeles linéaires simples.
Si nous traitons un effet aleatoire, nous utilisons ¢galement cette information, mais elle est
ponderée car d'autres données nous renseignent sur les valeurs probables que les effets pourraient
prendre. Ainsi, les valeurs sont considerées comme provenant d'un eéchantillon aleatoire issu d'une
population plus large des valeurs que pourrait avoir cette variable. Ceci permet de generaliser les

resultats obtenus a I'ensemble des valeurs possibles de cette variable dans la population (Pinheiro

& Bates, 2000).

2.4.2. Inférence bayésienne
L’inference fréquentiste et bayesienne sont deux methodes qui donnent des résultats valables et
correspondent a de la modelisation stochastique. Leur différence porte essentiellement sur les a
priori permettant de poser les modeles. L’inférence bayesienne est une methode utilisant les regles
de Bayes pour réviser I’estimation de la probabilite d’une hypothese lorsque de nouvelles
informations sont acquises (Bayes, 1763). L’inférence fréquentiste tire des conclusions a partir
d’échantillons  statistiques. Depuis le XVII®™ siecle, les deux écoles s'affrontent. La vision
fréquentiste s'est imposée avec le développement des statistiques, a la fin du XIX*™ siecle.
Toutefois, I’essor de I'informatique a permis un grand developpement de I’approche bayésienne.

Lecoutre (2005) explique de maniere détaillée la différence entre ces deux approches et
notamment, la différence entre un intervalle de confiance et de crédibilité. L’intervalle de
confiance obtenu par ’inference frequentiste correspond aux bornes pour I’échantillon observé.
Les bornes pour un parametre donne sont donc des grandeurs aleatoires qui varient en fonction
de I’¢chantillon. A I'inverse, dans I’inférence bayésienne, on cherche explicitement la probabilite
des valeurs possibles du parametre. A partir d’un ¢tat de connaissance initial formalise par une
distribution a priori et des données, nous obtenons une distribution a posteriori qui exprime
directement D'incertitude sur le parametre, en fonction de I’¢chantillon observe. Ainsi, la
distribution a posteriori combine I'information initiale et celle des donnees. On obtient alors un
intervalle de credibilitée (nomme ainsi pour le distinguer de I'intervalle de confiance).

Nous avons choisi d’utiliser une méthode bayesienne a partir de Darticle II,
essentiellement pour deux raisons. Tout d’abord, les estimations des distributions a posteriori pour
les parametres (par exemple les variances) nous permettent de faire des calculs d’autres

parametres (par exemple les heritabilites) pour toute la distribution (Figure 11). Ce ne sont donc



Etat des connaissances 41

pas des estimations ponctuelles, comme celles obtenues par I'inférence frequentiste. Ensuite, dans
le cadre de I'utilisation de GLMM par inférence frequentiste, I'utilisation du maximum de
vraisemblance restreint (= restricted maximum likelihood en anglais, REML) est limite avec des
modeles utilisant des distributions qui ne sont pas gaussiennes (McCulloch & Searle, 2001). En
revanche, les methodes de Monte Carlo par chaine de Markov Monte (= Markov chain Monte
Carlo en anglais, MCMC) utilis¢ par les modeles bayesiens sont plus robustes pour les GLMM
(Browne & Draper, 2006). Toutefois la méthode MCMC peut étre beaucoup plus lente (le temps
d’analyse augmente). De plus, les modeles bayesiens sont plus techniques a utiliser, notamment
pour la spécification de la distribution a priori (= prior), qui n’existe pas pour les méthodes REML.

Une attention particulicre doit donc étre donnée a cette specification.
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Figure 11. Reésultats d’un modele bayésien.

(A) Tracé de la partie postéricure échantillonnée dans un modele bayésien, a considérer comme une serie
chronologique de 1 200 000 itérations pour I’estimation du parametre. (B) Estimation de la densite a posteriori d’un
parametre apres 1 200 000 itérations.



