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Bienvenue dans la session Hydre aux geénes !




Contexte et modele



Reproduction sexuée :
e Quelle est la quantité de génome transmise par un ancétre ?

e Comment la sélection, la migration, la structure démographique influencent cette
quantité ?

Modeéle :

Modele de Moran biparental



Objectifs a long terme et données génétiques

Objectifs a long terme
e Estimation de parameétres

e Choix de modeéle

Données génétiques

e Peinture chromosomique

Proportion de génome issue d'un groupe d'ancétres

Distance génétique entre individus

Spectres de fréquences alléliques



Bibliographie : Génétique des populations biparentales
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Pina, Schertzer (2018), Pfaffelhuber, Wakolbinger (2023)

Quantité de génome transmis : Derrida, Manrubia, Zanette (2000), Barton,
Etheridge (2011)

Impact du pédigré sur la transmission génétique : Newman, Wakeley, Fan (2025a,
2025b)



Modéle de Moran biparental

Biparental Moran model (N=10 individuals, 10 steps)
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Figure 2: Réalisation pour N=10.



Adaptations possibles

Sélection

Structure spatiale

Distinction males/femelles

Possibilité d’auto-fécondation



Structure spatiale 3

Figure 4: Coloriage chromosomique

Figure 3: Population hybride Pt Gerace € e

échantillonné

3Dousson Lys, Coron, Mary-Huard, Verdu (2026)



Sélection sur la mort

Positions
1 2 3

0 L
e N individus, deux types :
e A chaque étape, choix indépendants de : :
e 2 parents choisis uniformément ,
e 1 mort : poids 1 pour chaque individu Temps
avantagé, poids 1 + s pour chaque individu )
désavantagé s
e Le nouveau-né hérite de I'avantage d'un de ses 6
parents ,

Figure 5: Réalisation pour N=b.



Force de la sélection

e s =0: Cas neutre 4

e s = +00 : seulement les désavantagés meurent °

e s =1 : un désavantagé donné a deux fois plus de chances de mourir a chaque pas
de temps qu’un avantagé °

4Coron & Le Jan (2022), ®Coron & Le Jan (2023), Coron & Hénard (2026), ®Coron & Le Jan (2025)



Généalogie d’'un gene

Positions
2 3 4 5

f !

Time

Figure 6: Généalogie

On échantillonne un gene au temps n :

e Généalogie : marche aléatoire sur le pédigrée,
(Xk7 k S n)
e Quelle est la probabilité qu'elle finisse dans chaque

ancétre ?

= Contribution génétique de chaque ancétre



Poids d’un ancétre

Ancestors welghts at flnal tlme

° Quantités
1
s A,,(i,j) = IP’(Xn :J"XO =i, Gn)
N
: Ma(j) = An(i.J)
. i=1
Time ., z S o
s = Quantité de génome qui vient de j
6
7 Questions
8 e Quelle est la contribution asymptotique des
. ancétres initialement avantagés 7

. U . e Comment s influence cette loi ?
Figure 7: Généalogie et poids 1
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Résultats




Dynamique des contributions génétiques

anches 3 = romiqe:
. . e s «—>
e Ap =matrice identité
L AnJrl(Ia :) = An(l’ :) Sii 7é Kn ”’m" T AL )l
. An ny- +An, Thn,: au bomfs < pe———
i An+1(/€n7') = folt )2 (o] “\ >
Corollaire

Pour tout j € 1, il existe une variable aléatoire W (j) telle que

An(i,j) —— W(j) presque siirement.
n—o0

En particulier, M,(j) — Moo (j) = NW(j) presque siirement.
n o
Le poids d’un ancétre est donc asymptotiquement le méme dans tous les individus.
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Cas neutre (s=0)

Théoreme (Coron & Le Jan (2022))

, =0 avec probab. 1/2
Posons s = 0. Alors Ms(j) =— M
e ~ Exp(1/2)  avec probab. 1/2

et les poids asymptotiques des ancétres sont indépendants.
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lllustration numérique

175
109 Ascending ancestors weights 1 —— Ascending ancestors weights
Ascending ancestors weights Fl(x) |
—— Ascending ancestors weights 15.0 |
81 cm Flw
12.5 i
5 ° J g 100 |
< = ]
=} =) |
2 2 15
‘ /
5.0 /
2 S
25 /
0 0.0 —
0.0 0.2 0.4 0.6 0.8 1.0 0.0 02 0.4 0.6 0.8 10

Figure 8: Pour une seule simulation du modéle de Moran biparental, pour N = 100 (gauche)
ou N = 10000 (droite): poids des ancétres triés par ordre croissant, aprés 200000 pas de
temps. En rouge : x — —1,51/5 x 2In(2(1 — x)).
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Comparison avec Derrida, Manrubia, Zanette (2000)

Asymptotic ancestors weights (N=10000)

—— Wright-Fisher

Moran
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Figure 9: Modele de Wright-Fisher (en blue) Vs modeéle de Moran (en orange) 16



Impact de I'auto-fécondation’
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Figure 10: Impact de 'auto-fécondation sur le poids des ancétres

7Stage de Luce Breuil
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Impact de la sélection

Théoreme (Coron & Le Jan (2025))
Soit a € (0,1). Si Yo = |aN| alors

1+s

M 5 l1-x)[1 1 1
Yy 3¢ 1/ ( 1532 {—F }dx.
N Noco (]_ _ a)g B X 25 2 251 —x

en probabilité.

: M
Sis=o00,0na 3 — 2y/a—a.
N—oo

Travail en cours pour comparer la sélection sur la mort et sur la reproduction”’.

7Abu Awad, Coron, Mardomingo Sanz, Tran Thanh (2026)
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Simulations numériques
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Et en partant d’un seul avantagé

Théoreme (Coron & Hénard (2026))

Supposons que s = oo et Yy = 1. Il existe une variable aléatoire positive W telle que :
M+, 4

—> R

VN N—=oo /T

et W est I'unique solution telle que E(W) =1 de I'équation de point fixe:

w en probabilité,

wEVow + %\/1 —uw’,

ou U est uniforme sur [0,1], W' a méme loi que W, et U, W, W’ sont independantes.

20



: Loi de W

e Simulated fixed point solution
wem Simulated genetic weights

21



Perspectives

Cas s < oo et Yy quelconque

Cas sélection faible

Inclure de la recombinaison

Inclure de la démographie + interaction avec la sélection

Estimation de parameétres et confrontation a des données

HH
H

Genetic contribution at final time

22
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