





LA SELECTION : Modèles de base





7.1  LA SELECTION NATURELLE



	Parmi les forces susceptibles de modifier la constitution génétique des populations, figure la sélection. Darwin a fait de la sélection naturelle le moteur de l'évolution ; une partie de l'amélioration agronomique repose sur la sélection et le rôle de celle-ci a été formalisé dès les premiers modèles de la génétique des populations.



	Il y a sélection si les différents génotypes ne participent pas de façon égale à la constitution génotypique de la génération suivante. Ainsi, un génotype donné à un avantage sélectif sur un autre lorsque les individus de ce génotype laissent un plus grand nombre de descendants fertiles à la génération suivante. La valeur sélective d'un génotype est définie par le nombre moyen de descendants fertiles laissés à la génération suivante par les individus porteurs de ce génotype. C'est donc le nombre de gamètes utiles qu'il produit. 



	La valeur sélective d'un génotype dépend de nombreuses composantes biologiques dont : 1) l'aptitude du zygote à atteindre l'âge de la reproduction c'est-à-dire la viabilité, 2) la durée de la période reproductive, 3) l'aptitude aux croisements (sélection sexuelle), 4) la quantité de gamètes produits pendant la période reproductive. Ces performances dépendent du génotype de l'individu en interaction avec des facteurs du milieu comme la quantité de nourriture disponible, la température et l'espace ; elles sont aussi influencées par la présence d' autres individus (de la même espèce ou d'une autre espèce) avec lesquels il entre en compétition pour survivre et se reproduire.



      	En fonction du cycle biologique de l'espèce, la sélection peut s'exercer soit sur la phase haploïde (ou haplophase) soit sur la phase diploïde (ou diplophase) des organismes ou successivement sur les deux. La sélection sur l'haplophase est particulièrement importante chez les organismes dont la plus grande partie du cycle correspond à un état haploïde comme les Champignons. La survie de la forme haploïde d'un organisme ou son aptitude à fusionner avec une autre cellule pour donner une cellule diploïde peut être fortement influencée par son génotype. Ainsi, chez les Végétaux, les gamétophytes sont souvent soumis à une sélection provenant d'une incompatibilité allélique entre les cellules qui fusionnent pour redonner la phase diploïde.



	La sélection sur la diplophase peut être étudiée à deux niveaux : la période pré-reproductive (essentiellement survie) et la période reproductive (essentiellement fécondité). Notons toutefois que la sélection agissant sur la période post-reproductive peut également, dans certaines conditions, avoir une incidence sur la structure génétique d'une population. La survie ou l'efficacité de certains reproducteurs peuvent en effet, être influencées par la composition génotypique des individus plus âgés (influence de la densité des individus par exemple).

	Si la viabilité des individus n'est déterminée que par leur génotype, indépendamment de la composition génotypique de la population, la sélection est dite non-compétitive et les valeurs sélectives sont considérées comme constantes. La mortalité des différents génotypes résulte de leur aptitude plus ou moins grande à résister aux facteurs du milieu, et elle est propre à chacun d'eux : tel génotype résiste mieux à des températures ou une hygrométrie extrême, à une nourriture insuffisante ou de mauvaise qualité, aux parasites ou prédateurs. Sous ce modèle, la sélection n'est pas dûe à la compétition entre individus car, même si une compétition sévit entre eux pour l'accès à la nourriture par exemple, leur succès dans cette compétition n'est pas déterminé par leur génotype.

	Bien que l'effectif d'une population soit directement affecté par l'élimination des génotypes soumis à l'action de la sélection naturelle, c'est généralement la quantité de ressources disponibles (nourriture et espace) qui régule le plus puissamment la taille des populations. La sélection naturelle agit donc principalement au travers de la compétition pour des ressources limitées. Il en résulte que sous les modèles de sélection compétitive, la valeur sélective d'un génotype n'est pas constante puisqu'elle dépend de la composition génotypique de la population. Les valeurs sélectives sont donc variables en fonction des fréquences génotypiques.



7.2  LE MODELE DE BASE DE LA SELECTION



	Nous allons considérer une population panmictique, d'effectif suffisamment grand pour que les fréquences alléliques ne soient pas affectées par d'autres facteurs que la sélection. On suppose également que l'action des facteurs sélectifs reste la même au cours des générations et que celles-ci ne se chevauchent pas. Dans cette population, soit un gène A existant sous 2 formes alléliques A1 et A2 dont les fréquences respectives à la génération n sont x1 et x2.



	Dans le cas d'une sélection portant uniquement sur la phase haploïde, on démontre que l'allèle qui confère le plus grand avantage aux gamètes qui le porte s'installera dans la population. Dans ce cas simple la sélection sur la phase haploïde ne permet pas le maintien d'un polymorphisme génétique. Nous allons voir que la situation est différente dans le cas où la sélection se produit au cours de la phase diploïde.





7.2.1 Sélection sur la phase diploïde



	Dans ce modèle, les individus diploïdes qui sont soumis à l'action de la sélection et les différents génotypes ont une capacité d'adaptation différente. Nous raisonnerons toujours sur le couple d'allèles (A1 : x1 ; A2 : x2). Nous avons donc trois génotypes possibles auxquels nous affecterons respectivement les valeurs sélectives suivantes :

	A1A1 : w1           A1A2 : w2	   A2A2 : w3



	Dans le modèle le plus simple que nous allons examiner, ces valeurs représentent l'ensemble des composantes de la valeur sélective de chaque génotype pour la période pré-reproductrice (survie embryonnaire, survie larvaire, ou juvénile ...). Elles correspondent au nombre moyen de descendants laissés à la génération suivante par chacun des génotypes. Seule la situation dans laquelle la sélection opère entre la fécondation et l'âge de la reproduction est envisagée ici ; cette composante de la sélection est la viabilité (v). Sous ce modèle, tous les individus matures ont la même aptitude à la reproduction et laissent en moyenne le même nombre de descendants (f) à la génération suivante. Un individu ayant une probabilité de survie vi laisse donc vi.f descendants à la génération suivante.



	Considérons un locus autosomal diallélique A1 et A2, et notons v11 v12 et v22 la probabilité de survie (la viabilité) des individus de génotype A1A1, A1A2 et A2A2 respectivement. Les produits vij.f définissent donc les valeurs sélectives des génotypes puisque dans ce modèle la viabilité est la seule composante de la sélection :

	A1A1 : w11= v11.f         A1A2 : w12= v12.f 	A2A2 : w22= v22.f



	Sous l'action de la sélection les fréquences génotypiques changeront puisqu'il y aura une augmentation de la fréquence des génotypes ayant la meilleur survie, et donc (sauf à l'équilibre éventuel) un changement des fréquences alléliques. La variation des fréquences alléliques dépend des valeurs relatives des probabilités de survie, c'est pourquoi il est commode de transformer les probabilités de survie en proportions relatives. Par exemple, si les probabilités de survie des génotypes A1A1, A1A2 et A2A2 sont respectivement 0,4, 0,6 et 0,8, les valeurs sélectives relatives peuvent être rapportées à l'un quelconque des génotypes (on choisit généralement celui qui à la survie la plus grande), soit ici : 0,4/0,8, 0,6/0,8 et 0,8/0,8 donc respectivement 0,5,  0,75 et 1. Les valeurs sélectives absolues sont proportionnelles à ces nombres puisque sous ce modèle tous les individus qui atteignent l'âge de la reproduction laissent en moyenne le même nombre de descendants.









7.2.1.1 Relation entre 2 générations successives

	

	 L'évolution de la population, étudiée par la variation des fréquences génotypiques, dépend donc des rapports existant entre les valeurs sélectives. Rappelons que celles-ci sont supposé constantes, quelles que soient les conditions de milieu et les fréquences relatives des génotypes dans la population. On suppose également qu'elles sont identiques dans les deux sexes. Sous ces hypothèses recherchons les variations des fréquences alléliques dues à la sélection au cours du passage d'une génération à la suivante. Soit x1 et x2 les fréquences des allèles A1 et A2 parmi les zygotes de la génération t immédiatement après l'union au hasard des ovules et des spermatozoïdes produits par les adultes reproducteurs de la génération t-1. Les fréquences génotypiques de cette génération t avant et après l'action de la sélection sont données dans le tableau suivant.

	Expression générale de l'évolution des fréquences alléliques dans cette population :



 Génotypes à la génération n	A1A1	A1A2	A2A2



 Fréq. alléliques à la génération n	A1 = x1	A2 = x2



 Puisqu'il y a panmixie, les fréq. parmi

 les zygotes formés sont :	x12	2 x1x2	x22



 Valeurs sélectives :	w1	w2	w3



 Après action de la sélection

 cette composition est modifiée :	w1x12	2w2x1x2	w3x22



	Soit : w1 x12 + 2w2x1x2 + w3x22 =   �



	Cette somme n'est plus égale à 1, la fréquence des trois génotypes après la sélection est donc :



 Fréq. des génotypes à la

 génération n + 1 : 	�	�	�



La fréquence de l'allèle A1 est devenue : 

x1'	=	� + �    �  

	=  ��      



� représente la valeur sélective moyenne de la population. Elle est la moyenne pondérée des valeurs sélectives des différents génotypes et correspond au nombre moyen des descendants par individu de la nème génération.

On calcule alors l'accroissement (x1 :



	(x1  =  x1' - x1  =  � - x1

Après réduction au même dénominateur et mise en facteur nous obtenons :

(x1 =    �   

or,  1 - x1 = x2

et   1 - 2 x1 = x2 - x1

d'où l'on déduit : 



	(x1 =   � 

 

x1 étant la fréquence de l'allèle A1 à la nème génération.

Cette formule classique se condense en une expression plus généralisable. On remarque que la dérivée de W par rapport à x1 s'écrit : 



	�	=  �



			=   2 w1 x1 + 2 w2 (1 - 2x1) - 2 w3 (1-x1)



		=   2 [(w1 - w2) x1 + (w2 - w3) x2 ]



c'est-à-dire le double du numérateur du (x1 trouvé précédemment. Le (x1 peut alors s'écrire :

 

 (x1 =��     �

�                (��

	





7.2.1.2  Généralisation de la formule



	L'expression ( se généralise dans le cas d'individus polyploïdes ou pour des gènes liés au sexe. Wright (1945) démontre que lorsque les valeurs sélectives sont peu différentes la formule est :

	(x1 = � 	 

Avec k = 1 chez les haploïdes ; k = 2 chez les diploïdes et k = 4 chez les autotétraploïdes (luzerne par exemple).

Pour les gènes liés au sexe, la formule fournit une bonne approximation de la valeur du (x1 en prenant k = 2/3 et � =  ( (�f  �m) où �f et �m sont respectivement les valeurs sélectives moyennes des génotypes femelle et mâle.

Cette expression du (x1, qui est exacte dans le cas de sélection sur les haploïdes et diploïdes, quelles que soient les valeurs de wi , présente un autre avantage qui est de réaliser un lien entre les formules des littératures anglo-saxonne et française. En effet, les auteurs anglo-saxons utilisent plus fréquemment les valeurs suivantes : 

		w1 = 1

		w2 = 1 - s1

		w3 = 1 - s2

s1 et s2 étant évidemment positifs, négatifs ou nuls.

d'où  1 - s1  =  �   ;  1 - s2 = �  



Avec ces notations, on vérifiera que :

	� = 1 - 2 s1 x1 x2 - s2 x2 2



	(x1 = x1 x2  �  	 



Notons que dans la littérature anglo-saxonne, les auteurs utilisent également la fréquence (_ pour leurs calculs. On vérifiera à titre d'exemple que :

	�2 [ - s1 + (2 s1 - s2) x2 ]



	  	    

	(x2    =   �  		 	= -(x1 ce qui était attendu.

		          





7.2.1.3  Utilisation des formules



a) Etude du (x1 



	Pour analyser l'évolution de populations soumises à une sélection agissant sur la phase diploïde, on étudiera la variation de (x1. On examine ainsi les variations de fréquences de l'allèle A1 au cours des générations.



Avec�(x1 = ������x1, x2 et � sont toujours positifs. Le signe de (x1 ne dépend donc que du signe de la dérivée �' = d�/dx1. Puisque � est une fonction du second degré, sa dérivée est simplement une fonction du 1er degré en x1 de type ax1 + b. Nous avons donc :



� =�� [ (w1 - w2) x1 + (w2 - w3) x2 ] ��

	Pour l'étude du signe de � , seule l'étude de la fonction entre crochets est nécessaire. Elle s'écrit : 

y =  �/2 = (w1 - 2 w2 + w3) x1 + w2 - w3  





Analyse de y en fonction des wi



Le domaine de définition de y est [ - ( , + ( ], mais seul nous intéresse l'intervalle [ 0 ; 1 ]. Le graphe de cette fonction est une droite de pente (w1 - 2 w2 + w3) et d'ordonnée à l'origine (w2 - w3). Quatre cas sont à examiner selon que y est toujours de même signe entre 0 et 1, ou qu'il change de signe entre ces deux valeurs. L'étude de ces différents cas est simple, le graphe étant une droite, il suffit de choisir 2 points particuliers. Nous prendrons les points d'abscisse 0 et 1, les valeurs correspondantes de y sont :

	x1 = 0      y = w2 - w3

	x1 = 1      y = w1 - w2









Cas n° 1 (voir figure).

	w2 - w3 > 0   donc  w2 > w3

			w1 > w2 > w3

	w1 - w2 > 0   donc w1 > w2

Dans ce cas pour x1 ( [ 0 ; 1 ], y est toujours positif (toutes les valeurs de y entre x1 = 0 et x2 = 1 seront au-dessus de l'axe des abscisses) ce qui signifie que (x1 sera toujours positif.



	Comme (x1 = x1' - x1 , 

pour (x1 > 0, cela entraîne x1' > x1. La fréquence de l'allèle A1 augmente donc d'une génération à la suivante et x1 tends vers 1. Dans ces conditions, l'allèle A1 s'installe dans la population, l'allèle A2 étant éliminé.



Cas n° 2 (voir figure).

	w2 - w3 < 0   donc  w3 > w2

			w3 > w2 > w1

	w1 - w2 < 0   donc w2 > w1



	Ce cas est symétrique du précédent ; y sera toujours négatif pour x1 ( [ 0 ; 1 ],    (x1 sera donc toujours négatif dans ce même intervalle. Nous aurons donc :

	(x1 = x1' - x1 < 0 soit x1'  < x1 



La fréquence de l'allèle A1 diminue dans la population au cours des générations et tend vers zéro. L'allèle A1 est éliminé de la population et remplacé par l'allèle A2.



Cas n° 3 (voir figure)

	w2 - w3 < 0  donc  w2 < w3

	w2 < (w1 ; w3)

	w1 - w2 > 0  donc  w2 < w1 



	La valeur sélective de l'hétérozygote est ici inférieure à chacune des valeurs sélectives des homozygotes. L'étude de y nous montre que le (x1 change de signe dans l'intervalle x1 [0 , 1 ]. Il existe alors un point particulier d'abscisse x1 = x1  tel que y = 0, ce qui annule le (x1. Pour (x1 = 0, on a évidemment x1' = x1 , il s'agit donc d'un point d'équilibre. Examinons les variations de (x1 de part et d'autre de la valeur x1

pour x1 < x1 :   

y < 0 , d'où  �  < 0 , d'où  x1' < x1, donc x1 diminue et tend vers 0.

pour x1 > x1 : 

y > 0, d'où � > 0, d'où x� > x1, donc x1 augmente et tend vers 1.

x1 est un point d'équilibre instable. Soit une population placée dans de telles conditions et telle que la fréquence de A1 soit justement x1. Elle restera théoriquement en équilibre, mais si pour une raison fortuite la fréquence allélique varie, la situation évoluera alors vers l'élimination de l'un des deux allèles.



Cas n° 4 (voir figure)

	w2 - w3 > 0  donc  w2 > w3

	w2 > (w1 ; w3)	

	w1 - w2 < 0  donc  w2 > w1



Il y a ici supériorité sélective de l'hétérozygote. Nous avons un changement de signe du (x1 entre x1 ( [0 ; 1]. Il existe aussi une fréquence x1 qui est une fréquence d'équilibre définie par (x1 = 0.

Etudions la variation de (x1 de part et d'autre de x1 :   

si x1 < x1 : 

y > 0, d'où  �  > 0, d'où  x1' > x1, donc x1 augmente.

si x1 > x1 :

y < 0,  d'où �  < 0, d'où  x1' < x1, donc x1 diminue.



De part et d'autre de x1, on voit donc que les pressions sélectives ramènent les fréquences alléliques vers la valeur x1. Nous nous trouvons en présence d'un point d'équilibre stable. 

	Dans tous les cas, nous voyons qu'à une génération donnée, une population peut être caractérisée par différents paramètres, x1, (x1, �. Ce dernier varie aussi lors de l'évolution de la population et l'étude que nous venons de faire nous permet d'examiner sa variation.

� est toujours positif. 



Lorsque � > 0, x1 augmente, � varie dans le même sens que x1, il croît avec lui. Mais si � < 0, x1 diminue, � varie en sens inverse de x1, il croît lorsque x1 décroît et inversement. Dans le cas d'une sélection à valeurs sélectives constantes la valeur sélective moyenne de la population tend toujours à augmenter, ce qui traduit simplement le fait que la population tend vers la meilleure position adaptative possible. La population tend à prendre la structure génotypique la mieux adaptée à son environnement ce qui correspond ici à un maximum de descendants produits. (voir figure). Cette propriété correspond à ce que l'on appelle parfois le théorème fondamental de la sélection naturelle (Fisher).



b) Calcul des fréquences à l'équilibre 



	Ces fréquences se déduisent simplement des données précédentes. L'équilibre, nous l'avons vu, correspond à (x1 = 0, c'est-à-dire à une valeur minimale ou maximale de la valeur sélective moyenne de la population (�). L'équation représentative de � étant une parabole, il suffit de chercher la valeur de x1 qui annule sa dérivée � pour obtenir la fréquence d'équilibre. C'est évidemment le point (x1 ; y = 0) des courbes précédentes.

 	y  = (w1- 2 w2 + w3) x1 + w2 - w3 = 0



d'où�  x1 = �� (��

x2 = 1 - x1 = ����Ces valeurs ont une signification du point de vue biologique si x1 ( [0 ; 1], c'est-à-dire :

		w2 > (w1 et w3)

		w2 < (w1 et w3).

Avec les notations anglo-saxonnes, on vérifiera que l'on a bien : 

	(x1 = � [ s1 x1 + (s2 - s1) x2 ] 

	x1 =   �

	x2 =  � 





c) Etude du nombre de générations 



	Il est commode de connaître la loi de récurrence liant les fréquences de la génération n à la génération initiale. Malheureusement, l'intégration de la formule générale n'est réalisable que pour les coefficients sélectifs petits et en identifiant alors le (x1 à �. Le plus aisé est actuellement de réaliser un calcul d'itération sur machine en obtenant ainsi les valeurs des fréquences par récurrences successives. Un cas particulier aisément analysable est celui d'un gène létal récessif, sans avantage ni désavantage de l'hétérozygote ; dans ces conditions, les valeurs sélectives des génotypes sont les suivantes : 





 Génotypes à la génération n	A1A1	A1A2	A2A2



 Fréq. alléliques à la 		A1 = x1	A2 = x2

 génération t



 Puisqu'il y a Panmixie, les

 fréq. parmi les zygotes 

 formés sont :	x12	2 x1x2	x22		



 Coefficients sélectifs	w1 = 1	w2 = 1	w3 = 0



 Après action de la sélection,

 les fréquences génotypes sont :	�	�	0



La fréquence de l'allèle A2 à la t+1ème génération est donc :

	x2 (t+1) =   �   = �



soit 	x2 (t+1) =   �



	x2 (t+2) =   ��                    



et on en déduit la loi de récurrence

	x2 (t) =   �    d'où t =    �                 

Dans ce cas l'allèle A2 sera évidemment éliminé de la population, mais la convergence vers x1 = 1 sera très lente, la sélection s'exerçant ici uniquement sur les homozygotes A2A2 et ceux-ci devenant de plus en plus rares dans la population.

Cette convergence sera plus rapide si w2 < w1, la sélection pouvant s'exercer également sur les formes hétérozygotes A1A2. Cependant, si w2 > w1, l'allèle A2 restera dans la population bien que le génotype A2A2 soit létal, et on aura l'équilibre :



	x2 =  �

On retrouve ici un cas particulier de l'avantage des formes hétérozygotes, qui permet le maintien d'allèles désavantageux à l'état homozygote. Ce mécanisme concourt au maintien du fardeau génétique.



7.3  Etude  de  quelques  exemples 



7.3.1  LE POLYCHROMATISME CHEZ LA PHALENE DU BOULEAU



	La Phalène du Bouleau (Biston betularia) est un papillon que l'on trouve en Europe occidentale. Il se pose fréquemment sur les troncs de bouleau en déployant ses ailes. Il présente deux morphes de couleur différente, l'une claire et parcheminée (forme typical) et l'autre sombre (forme carbonaria). Le déterminisme actuel de cette coloration est monogénique et autosomique. L'allèle D est dominant et code pour les formes mélaniques (D/D et D/d), l'allèle d récessif confère à l'homozygote d/d sa couleur claire.



	Au Royaume Uni les populations de ce papillon ont été très étudiées depuis la fin du XIXème siècle car la forme claire, qui était alors la plus fréquente, a été dans certaines régions supplantée par la forme sombre. L'étude évolutive de ce phénomène est abordée au chapitre 8. Il est cependant logique de penser que la plus grande fréquence des formes sombres est due à une sélection différentielle, et Ketelwell a ainsi entrepris d'estimer les taux de survie des différents morphes par la méthode de "capture-marquage et recapture". Les résultats d'une telle expérience, menée dans la région de Birmingham, sont reportés dans le tableau ci-après.

	

	Phénotype

		

	[Carbonaria]	[Typical]	[Total]

	

Nombre d'individus capturés	154	64	218

Nombre d'individus recapturés	82	16	98

	



	Un test d'homogénéité, par le criterium c_ de Pearson, amène à rejeter l'hypothèse nulle d'une même distribution de fréquences des individus après recapture. On peut alors estimer un "taux global de survie" (sans pour l'instant en préciser la cause) en établissant les rapports suivants :

	Taux de survie [sombre] : 82/154 = 0,53

	Taux de survie [ clair ]   :  16/64  = 0,25.

	Cette meilleure survie des formes sombres peut être exprimée de manière relative, et en supposant que les génotypes D/D et D/d ont les mêmes valeurs sélectives on obtient :

	w1 = w2 = 0,53/0,53 = 1

	w3 = 0,25/0,53 = 0,47.



	En moyenne les individus D/D et D/d laisseront deux fois plus de survivants que les d/d. Dans ce cas, w1 = w2 > w3, on a un désavantage des formes claires qui permet d'interpréter leur relative disparition dans les populations de Birmingham.



7.3.2  DESAVANTAGE DES HETEROZYGOTES



	On n'a pas décrit de cas de désavantage des hétérozygotes dans lequel les valeurs sélectives soient constantes. Cependant, chez l'homme, le phénomène d'incompatibilité foeto-maternelle, observé par exemple dans le système du groupe sanguin Rhésus, montre qu'un désavantage des hétérozygotes peut exister in natura. L'analyse mathématique précisera qu'il s'agit d'un cas de sélection à valeur sélective variable (cf. 7.4), mais l'étude biologique suffit pour saisir la nature de ce désavantage.



	Le système du groupe sanguin Rhésus est sous le contrôle d'un complexe de trois locus très proches C, D, et E. L'incompatibilité foeto-maternelle est essentiellement liée au locus D. Les individus D/D et D/d possèdent sur leur hématies (et les autres cellules) l'antigène Rhésus, ils sont dits Rhésus positif (Rh+). Les individus d/d ne possèdent pas cet antigène, ils sont Rhésus négatif (Rh-). Ils ne synthétisent pas de manière native d'anticorps anti-Rh+ mais peuvent le faire si l'antigène Rh+ est introduit dans leur organisme.



	Une telle introduction d'antigène Rh+ peut se produire dans un cas bien particulier : chez une mère d/d, à la naissance d'un enfant [D]. Il convient de rappeler qu'il n'y a pas d'échange de sang entre la mère et le foetus durant la grossesse, les circulations sanguines étant indépendantes. Cependant, suite à de petites lésions de la matrice interne lors de l'accouchement, des hématies Rh+ de l'enfant peuvent être introduites dans le sang de la mère et déclancher une réaction immunitaire conduisant à la synthèse d'anti Rh+ chez la mère.



	Au cours d'une grossesse ultérieure ces anticorps pourront passer de la mère à l'enfant. La barrière placentaire est en effet perméable à certaines molécules comme les anticorps (mais aussi l'alcool et la nicotine !). Si le foetus est de génotype D/d, il formera des hématies de types Rh+ qui seront reconnues et agglutinées par les anticorps anti Rh+ de la mère, d'où le phénomène d'incompatibilité foeto-maternelle. Selon la quantité d'anticorps disponible cette attaque sera plus ou moins importante, mais peut conduire à un tel trouble du métabolisme que l'enfant peut en mourir quelque temps après la naissance. Compte tenu du déterminisme génétique et du système immunitaire, ce phénomène implique obligatoirement une mère d/d et un enfant D/d ; il y a bien ici désavantage de l'hétérozygote.





7.3.3  AVANTAGE DE L'HETEROZYGOTE



	Un cas très connu d'avantage de l'hétérozygote est celui rencontré dans certaines maladies liées à la synthèse d'hémoglobines anormales (hémoglobinopathie ou thalassémie). Chez l'homme adulte la principale forme normale est l'hémoglobine A (HbA), un tetramère (2a, 2() formé de l'association de deux chaines polypeptidiques ( et de deux chaines (. Chaque type de chaine est formé par des gènes appartenant à des locus différents (locus ( et locus () et portés par des chromosomes différents.



	L'allèle récessif (S provoque chez les porteurs homozygotes (S/(S, une anémie caractérisée par la formation d'hémoglobine anormale (HBS). L'hémoglobine HbS "cristalise" à faible pression d'oxygène et peut provoquer des tromboses par agglutination d'hématies dans les capillaires fins. Les individus (S/(S mourant en général avant l'adolescence, le génotype peut donc être considéré comme létal. Les hétérozygotes (A/(S jouissent d'une santé pratiquement normale (on peut les reconnaître par une analyse de leur sang qui révèle la présence d'hématies en forme de faucilles, d'où le nom de la maladie : l'anémie falciforme). Cependant, dans les régions où le paludisme sévit, ces hétérozygotes présentent une meilleure résistance que les homozygotes (A/(A à l'agent infectieux Plasmodium falciparum. 

	Ce phénomène est particulièrement important dans les populations d'Afrique centrale. Ainsi, au Nigeria, on a observé une fréquence de l'allèle (S atteignant 0,12. Sur un échantillon de 12387 adultes, 9365 étaient [HbA], 2993 [HbA/HbS] et 29 [HbS]. On peut estimer les valeurs sélectives de chaque génotype en comparant les fréquences observées à celles attendues sous le modèle de Hardy-Weinberg. Le tableau ci-après résume les calculs :  

	

		Génotypes

		

	   (A/(A	   (A/(S	   (S/(S

	

	Nombre observé	9365	2993	29

	Fréquence observée	0,7560	0,2416	0,0023

	Fréquence allélique		bA = 0,8768	bS = 0,1232

	Fréquence attendue sans sélection	0,7688	0,2160	0,0152

	Survie différentielle	0,98	1,12	0,15

	Valeur sélective relative	0,88	<	1	>	0,13

	



	Sous le modèle de sélection à coefficient constant et en utilisant ces estimations des valeurs sélectives, on peut calculer :

	x2 = � = 0,121

	valeur statistiquement non différente de la valeur observée.



Dans ces conditions à l'équilibre, les proportions des 3 génotypes dans les zygotes seront :

	(A/(A = 0,882  = 0,774

	(A/(S = 2 x 0,88 x 0,12 = 0,212

	(S/(S  = 0,122 = 0,014



A chaque génération, 1 à 2 enfants sur cent périront donc avant d'atteindre la puberté. Néanmoins, cette perte (fardeau génétique) est compensée par "l'aptitude" plus élevée des hétérozygotes en présence de paludisme. Nous avons ici un exemple de polymorphisme génétique balancé. 



	On remarquera enfin que ce phénomène est limité aux zones où sévit le paludisme. Aux Etats-Unis où l'allèle (S a été "importé" au cours des siècles précédents, sa fréquence est plus faible dans les populations noires américaines que dans les populations africaines de même origine. L'absence de paludisme aux Etats-Unis est interprétée comme la cause de la perte de l'avantage des hétérozygotes et donc de la baisse de fréquence de l'allèle (S.





7.4  EXTENSION DU MODELE



7.4.1  CAS DE GENES LIES AU SEXE (OU SYSTEME HAPLO-DIPLOIDE)



	Lorsque la sélection concerne des gènes portés par un hétérosome, ou ceux d'un système haplo-diploïde, le modèle de base doit être modifié puisque, même s'il y a panmixie, les proportions de la loi de Hardy-Weinberg ne sont plus respectées. Ce type de sélection peut être formellement assimilé à l'action d'une sélection gamétique chez les mâles (dans les types XY ou XO) et d'une sélection zygotique chez les femelles (type XX) ou vice versa pour les types WW et WZ. Il en résulte que, pour une même intensité de sélection, l'action de ce facteur sera plus forte pour un allèle récessif lié au sexe que pour un allèle récessif autosomique.

	Examinons le cas d'un allèle récessif, létal à l'état homozygote, et hémizygote. Chez l'embryon, parmi les gamètes du sexe homogamétique, soit les paramètres :

	Génotypes	A1A1	A1A2	A2A2	

	Valeurs sélectives	w1	w2	w3 = 0	

	fréquence de A1 = x1

	fréquence de A2 = x2



	A chaque génération, seuls les gamètes issus du sexe homogamétique pourront être porteurs de A2. On n'obtiendra donc que 2 génotypes : A1A1, que l'on rencontrera avec une fréquence x1, et A2A1 avec une fréquence x2.



D'où, à la génération suivante : 

		x'2 =  �



(2w1x1 + 2w2x2) représente le nombre total de locus pouvant être occupés par les allèles A1 et A2. On remarque que la valeur de x'2 est, au coefficient près, identique à celle obtenue dans le cas des létaux autosomiques (voir page VII-11, en replaçant 1, 1 et 0 par w1a, w2a avec toujours w3a = 0).



Soit :  x'2   =   �               



avec w1a = w1  et  w2a = 1/2 w2.



	L'évolution de la population est la même, mais sa vitesse sera différente car la valeur sélective de l'hétérozygote est deux fois plus faible. Ainsi pour w2 < w1, l'élimination d'un létal lié au sexe sera plus rapide que s'il était situé sur un autosome.



	Pour w2 = w1  on a :

		  x2' = �.



La fréquence est donc diminuée de 1/2 à chaque génération chez le sexe homogamétique. Dans le cas d'un létal autosomique, cette fréquence est divisée par (1 + x2) à chaque génération et diminue ainsi bien plus lentement lorsque x2 tend vers zéro.



	Pour w2 > w1 cas de l'avantage de l'hétérozygote : 



on obtient encore un état d'équilibre, mais seulement pour w2 > 2 w1, comme le montre la résolution de (x2 = 0. L'avantage de l'hétérozygote doit donc être deux fois plus important pour qu'un état d'équilibre soit possible. La fréquence de l'allèle A2 à l'équilibre est : 

		� =  �



	Nous ne nous sommes intéressés jusqu'ici qu'aux fréquences des allèles dans le sexe homogamétique. D'après ce que nous avons vu dans le chapitre 4, il ressort que la fréquence de A2 pour le sexe hétérogamétique est égale à x2,t-1 (fréquence de cet allèle dans le sexe homogamétique à la génération précédente). Dans le cas d'un allèle létal embryonnaire, ceci n'est exactement vérifié que pour les zygotes. Chez le sexe homogamétique, la fréquence de A2 dans les gamètes formés est x2. Le sexe hétérogamétique ne fournissant que des gamètes A1, et des gamètes porteurs du chromosome "sexuel", les probabilités de formation des zygotes sont : 



��sexe hétérogamétique�� sexe homo-�gamètes�A1�Y�� gamétique�A1 (x1)�A1A1 : x1�A1 Y : x1���A2 (x2)�A1A2 : x2�A2 Y : x2��

Parmi les zygotes de sexe hétérogamétique, la fréquence de l'allèle A2 est x2.



Parmi les zygotes de sexe homogamétique, la fréquence de l'allèle A2 est : 



	�



et ceci reste vrai quelle que soit la génération observée, en cours d'élimination ou à l'état d'équilibre.



	Dans le cas général, où les allèles ne sont pas létaux, on peut écrire les valeurs sélectives des différents génotypes de la manière suivante :



	Sexe homogamétique	Sexe hétérogamétique



	A1A1	A1A2	A2A2	A1	A2

	w1	w2	w3	v1	v2





	Les calculs sont plus complexes, mais on démontre qu'un état d'équilibre stable peut être atteint s'il existe entre les différentes valeurs sélectives les relations :



	w2 (v1 + v2) > 2 v1 w1 ( 2 v2 w3





	Lorsque cet état d'équilibre est atteint la fréquence allélique est égale à :



 	�  =  �



	En conclusion, le maintien d'un polymorphisme génétique pour des gènes liés au sexe nécessitera une valeur sélective des individus de sexe homogamétique plus grande que celle nécessaire pour obtenir cet équilibre dans le cas de gènes autosomiques.





7.4.2  CAS DU MULTIALLELISME



	Comme nous l'avons vu au chapitre 2, l'existence de plusieurs allèles par locus est une situation très générale. Nous envisagerons ici le cas de 3 allèles A1, A2, A3 autosomiques et de fréquences identiques selon les sexes x1, x2, x3. La population étant panmictique on obtient, après fécondation :





   génotype	A1A1	A1A2	A1A3	A2A2	A2A3	A3A3



   fréquence : fi	x�	2x1x2	2x1x3	x�	2x2x3	x�



   valeur sélective : wi	w1 1	w1 2	w1 3	w2 2	w2 3	w3 3





La valeur sélective moyenne de la population (�) se calcule comme précédemment en écrivant : 

	�   =  � fiwi

	=	x1 (x1 w1 1 + x2 w1 2 + x3 w1 3)

		+ x2 (x1 w1 2 + x2 w2 2 + x3 w2 3)

		+ x3 (x1 w1 3 + x2 w2 3 + x3 w3 3)

	=	x1 W1 + x2W2 + x3W3



avec W1 = x1 w1 1 + x2 w1 2 + x3 w1 3, correspondant à la valeur sélective pondérée de l'allèle A1, et de même pour les autres allèles avec W2 et W3.





	Le  (x1 s'exprime alors :



	(x1  =  �



	(x2  =  �



Nota : Si on exprime x3 en fonction de x1 et x2, on a x3 = 1 - (x1 + x2). � est alors fonction de x1 et x2, et représente, dans un système de coordonnées à trois dimensions, une surface située au-dessus du plan x1x2  (voir figure).

	Pour le calcul d'un (xi particulier, c'est la dérivée partielle de � par rapport à xi qui interviendra.



	(xi  =  �



Il ne faut pas oublier que les xi sont liés par la relation S xi = 1 ; lors du calcul de cette dérivée partielle, il convient de laisser constantes les fréquences relatives des allèles autres que Ai en les mettant sous la forme xj = fj (1 - xi), (fj représente la fréquence de l'allèle Aj parmi l'ensemble des allèles non Ai), d'où  �  = - fj.

On peut alors calculer les valeurs des dérivées partielles de � par rapport à x1 et x2.



	�	�



	La recherche des points d'équilibre se fait comme précédemment en calculant les racines de (xi = 0, ou ce qui est équivalent � = 0. Ceci revient à rechercher les valeurs de xi telles que W1 = W2 = W3 = � , c'est-à-dire les valeurs correspondant aux maximum (équilibre stable) et aux minimum (équilibre instable) de la surface �. On obtient ainsi les fréquences alléliques à l'équilibre : 



		�	�



avec les déterminants suivants :









   D  =�(w33 - w13) + (w11 - w13),  (w12 - w23) + (w33 - w13)



(w33 - w23) + (w12 - w13),  (w22 - w23) + (w33 - w23)��



       =�w33 - w13, w12 - w23



w33 - w23,  w22 - w23�

+

� w11 - w13, w33 - w13



 w12 - w13, w33 - w23�

+

�w11 - w13, w12 - w23



w12 - w13, w22 - w23��

       =�D1�+�D2�+�D3��

	Les valeurs d'équilibre dépendent, comme dans le cas du diallélisme, des différentes valeurs sélectives. La résolution mathématique du système peut fournir une valeur xi hors de l'intervalle (0,1) ce qui ne correspond pas à une fréquence allélique réelle. Chaque cas reste donc à examiner en fonction des valeurs sélectives particulières des différents génotypes. Nous nous bornerons à l'examen de positions d'équilibre biologique dans quelques cas précis.

	Si tous les hétérozygotes ont la même valeur, soit :

	w12  =  w13  =  w23  = 1,

et si les homozygotes ont une valeur sélective plus faible telle que : wii = 1 - si, on retrouve des conclusions semblables au cas du diallélisme avec un avantage des hétérozygotes. On obtient un point d'équilibre stable correspondant à un maximum de la surface � :





���       s3 , 0               

       s3 , s2             ��

�����  =�________________�=�s2s3�����   s3 + s1

   s3        ; s3 + s2��s1s2 + s1s3 + s2s3������������          1 / s1������        =�_______________________________�������1/s1 + 1/s2 + 1/s3�����



	On cherchera, à titre d'exercice, les valeurs correspondantes x2 et x3. Le cas symétrique est évident, pour un désavantage de tous les hétérozygotes, soit wij = 1 et wii = 1 + si, on obtiendra un point d'équilibre pour les mêmes valeurs xi que ci-dessus, mais dans ces conditions l'équilibre sera instable. On se trouve alors en un minimum de la surface �.



	Les résultats ressemblent donc au cas du diallélisme, mais cependant la supériorité sélective des 3 hétérozygotes n'est plus une condition, ni nécessaire, ni suffisante, pour maintenir un polymorphisme génétique. On démontre en effet que si un hétérozygote particulier a une valeur sélective très supérieure à celles des autres hétérozygotes et des différents homozygotes, on peut obtenir un équilibre pour les deux allèles concernés, l'autre étant éliminé. Un tel cas est illustré dans l'exemple suivant :



	A1A2 	A1A3 	A2A3 	A1A1 	A2A2 	A3A3

	2	10	3	1	1	0



	Les valeurs respectives des Di sont : D1 = 17 , D2 = -53 , D3 = +10. N'étant pas toutes de même signe elles impliquent qu'aucun équilibre stable à 3 allèles n'existe. En fait, la valeur sélective de l'hétérozygote A1A3 est si élevée qu'elle imposera au cours du temps les allèles A1 et A3 au détriment de l'allèle A2.



	A l'inverse, un équilibre stable à trois allèles peut exister même si l'un des trois hétérozygotes n'est pas plus avantagé que les homozygotes. Ce cas peut être illustré par les études sur le polymorphisme du gène b de l'hémoglobine humaine. En plus des allèles bA et bS, décrits dans les populations africaines (§ 7.3.3), existe un allèle bC plus limité géographiquement aux régions de l'Afrique occidentale. Cet allèle participe à la formation d'une hémoglobine anormale (HbC) qui provoque une pathologie semblable à celle de l'anémie falciforme. Au Bénin, les trois allèles sont présents et les estimations des valeurs sélectives des différents génotypes ont pu être établies (Allison, 1956) : 



	bAbS	bAbC	bSbC	bAbA	bSbS	bCbC

	1,138	1,103	0,407	0,976	0,192	0,550



Seuls les 2 hétérozygotes bAbS et bAbC sont supérieurs aux différents homozygotes, mais les calculs montrent qu'avec les valeurs sélectives estimées on s'attend à l'existence d'un polymorphisme stable avec les valeurs d'équilibre suivantes :



	��A = 0,83 ,  �S = 0,07  et  �C = 0,10.



En fait ces valeurs sont très proches de celles observées dans les populations naturelles.





7.5  SELECTION A VALEURS SELECTIVES VARIABLES



	Dans les modèles de sélection présentés précédemment, les valeurs sélectives étaient considérées comme constantes. Cependant, sous certaines conditions écologiques, la valeur sélective d'un génotype peut être influencée par la fréquence de ce génotype, ou par la fréquence des autres génotypes de la population. On parle alors de sélection à coefficients variables en fonction des fréquences génotypiques (Frequency-dependant selection en anglais, d'où parfois la traduction littérale sélection fréquence dependante). On peut distinguer deux catégories de mécanismes biologiques sous-jacents. La première correspond aux situations pour lesquelles la variation des valeurs sélectives est directement associée à la cause de la sélection : sélection compétitive, sélection associée aux allèles d'incompatibilité entre gamétophytes chez certaines espèces végétales, ou encore sélection due aux incompatibilités foeto-maternelles comme celle observée pour le système Rhésus dans l'espèce humaine. Dans la seconde catégorie, les mécanismes sont plus complexes et peuvent résulter d'interactions à différents niveaux. On peut penser aux interactions entre les produits de gènes particuliers et des facteurs du milieu dans une population où les différents génotypes utiliseraient différentiellement ces produits comme ressources alimentaires.

	

	Un autre exemple concerne les relations proie-prédateur spécifique ou hôte-parasite. Le mécanisme général de ce type de sélection peut être schématisé ainsi. Soit 2 formes M1 et M2 (génétiquement déterminées) de colorations différentes. La forme M1 est capturée par le type N1 de prédateur, la forme M2 par le type N2 ; dans cette population, les valeurs sélectives des différentes formes seront fonction de leur fréquence propre. Si M1 est fréquent à un certain moment de l'année, la forme N1 du prédateur correspondant sera alors favorisée (et ce d'autant plus que N1 sera rare par rapport à N2) et sa fréquence augmentera. Ceci influera en retour sur M1 qui, étant de plus en plus capturé, verra sa fréquence diminuer au profit de M2. Un cycle comparable se produira alors entre M2 et N2. On aboutit donc par ce mécanisme à un maintien du polymorphisme génique et ce dans les deux espèces (proie et prédateur).



7.5.1  SELECTION SUR LA PHASE DIPLOIDE



	Nous examinerons le cas d'une seule espèce dans laquelle les valeurs sélectives des différents génotypes sont fonction de la fréquence de ces mêmes génotypes dans la population.



7.5.1.1  Etude du cas général



	On doit ici revenir sur la notion de valeur sélective moyenne de la population. Nous avons vu que cette valeur tend toujours à augmenter lorsque la sélection est à valeurs sélectives constantes, les états stables de ces populations correspondant aux valeurs maximales de �. Cependant, lorsque les valeurs sélectives sont variables en fonction de leur propre fréquence génotypique, la valeur sélective moyenne de la population � ne tend pas obligatoirement vers un maximum. On peut comme précédemment étudier sa variation en fonction des fréquences alléliques.



	Reprenons la définition de la valeur sélective moyenne � pour un locus occupé par deux allèles A1, A2 de fréquence respective x1 et x2. Les valeurs sélectives des différents génotypes étant comme précédemment w1, w2, w3 et leur fréquence f1, f2, f3,. la valeur sélective moyenne de la population est par définition :



		� fi wi



La dérivée de � s'écrit : 



		�



Dans le cas de la sélection à valeurs sélectives constantes (et sous hypothèse panmictique) on a :



		�  =  w1 x12 + 2w2 x1 x2 + w3 x22.



Par définition, les wi étant constants, le terme � est nul, et l'on retrouve :



		�.



Cependant les wi sont, dans le cas de la sélection à valeurs sélectives variables, eux-mêmes fonction de x1 : wi = f(x1). Le terme �(dwi/dx1) n'est pas nul et représente la valeur moyenne pondérée des dérivées (dwi/dx1) des différentes valeurs sélectives de la population. On peut l'écrire �. Ce terme mesure l'effet de la variation des fréquences alléliques sur les différents coefficients sélectifs.



	Dans le cas d'une sélection à coefficient variable, si l'on suppose en outre que la population est panmictique, on démontre facilement, en suivant le même procédé que pour la sélection à coefficient constant, que le (x1 est ici aussi égal à :



	(x1 = x1 x2  �





en remarquant que :



	�



on peut écrire :



		(x1 =   �



		(x1 =   � .



	A l'équilibre on aura toujours la relation (x1 = 0, mais ici cette valeur n'est plus obtenue pour � = 0, mais pour



	g(x1) =   �  =  �  =  0



	Pour g(x1) = 0, les fréquences alléliques seront telles que leur action sur la valeur sélective moyenne de la population sera exactement contrebalancée par leurs effets sur les valeurs sélectives de chaque génotype particulier. On trouvera dans Wright (1949) une extension de cette formule dans le cas du multiallélisme.



	En prenant les wi constants sur une génération particulière, on peut définir une fonction telle que :



		G(x1)  = ò  g(x1) dx1 + Cste



	Dans le modèle de sélection dépendant de la fréquence, � n'est pas maximum à l'équilibre, mais c'est la fonction G, que l'on peut appeler "fonction d'adaptabilité", qui passe alors par un maximum ou par un minimum pour les valeurs de xi  , selon qu'il s'agit d'un équilibre stable ou instable.













7.5.1.2  Exemples d'application



	Dans les exemples suivants nous étudierons l'évolution de la constitution génotypique d'une population panmictique pour un couple d'allèles A1, A2 de fréquence x1 et x2.  



a) Valeurs sélectives fonctions des fréquences alléliques 



	Examinons un cas simple où la valeur sélective de chaque individu est une fonction de la fréquence des allèles qui composent son génotype.



	A1 A1	A1A2	A2A2



Dans les zygotes	x12	2 x1x2	x22



	w1 = 1 + 2 s x1	w2 = 1 + s x1 + t x2	w3 = 1 + 2 t x2



s  et  t  sont des constantes.



On a alors : 

	�	= (1+2sx1)2x1 + (1+sx1+tx2) (2-4x1) + (1+2tx2) (2x1-2)  

		=  2 [x1(s+t)-t] = g(x1)



La fréquence d'équilibre est définie par g(x1) = 0 : 



	soit ��



Etude de l'état d'équilibre :



	ò g(x1)  =  G(x1)  =  (s+t) x12  -  2 tx1  +  Cste



On remarque que pour �  G(x1) passe par un minimum si (s+t) > 0 (équilibre instable) et G(x1) passe par un maximum si (s+t) < 0 (équilibre stable). Ce dernier cas est réalisé si s et t sont négatifs.



	Comme on le remarque sur la figure, la valeur sélective d'un génotype homozygote augmente lorsque la fréquence de l'allèle correspondant devient rare. Les valeurs sélectives des hétérozygotes sont dans ce modèle, intermédiaires. Nous avons là un nouvel exemple du maintien du polymorphisme balancé sans avantage des hétérozygotes, mais, grâce au jeu des valeurs sélectives variables, par avantage des génotypes rares.



b) Valeurs sélectives fonctions des fréquences génotypiques :



	Soit une population telle que :

	A1 A1	A1A2	A2A2



Dans les zygotes	x12	2 x1x2	x22



	wi :	1/x12	1/(1-x12)x12	1/(1-x12)





On a donc :

		g(x1)  =   �



Le dénominateur étant toujours positif, g(x1) s'annule pour : 



	�� ( 0,62.



�  étant égal à 1 +  �  est toujours positif. Le signe du (x1 est donc du signe de g(x1). On vérifiera que l'équilibre est stable.



	Ainsi le modèle de sélection à valeurs sélectives dépendant des fréquences alléliques peut expliquer le maintien d'un polymorphisme génétique lorsque les génotypes rares sont avantagés. Rappelons cependant que contrairement à la sélection à valeurs sélectives constantes, la valeur sélective moyenne de la population � n'est pas ici obligatoirement maximale lorsque la population est en état d'équilibre stable. On peut même imaginer une situation où la sélection ferait décroître � au cours de l'évolution. L'Héritier (1954) présente ainsi un cas où les individus avantagés lors de la formation des couples ont une faible fécondité. L'allèle sélectionné provoquerait une diminution de l'effectif de la population pouvant, sans autre modification génétique, entraîner son extinction.





7.5.2  RESULTATS  EXPERIMENTAUX



	On a pu, sur des populations expérimentales, en laboratoire, montrer l'existence de valeurs sélectives variables en fonction de certains allèles ou de certains génotypes. Une telle situation a été obtenue dans des populations expérimentales de D. melanogaster, pour des gènes ayant des effets phénotypiques importants. Un avantage sexuel des mâles lorsqu'ils sont rares dans la population a ainsi  été mis en évidence pour les gènes white (coloration de l'oeil) (Petit 1954, Bull. Biol. Fr. Belg. 88:435), Curly, gène intervenant dans la détermination de la forme de l'aile (Petit et Nouaud 1984, Heredity 53:269), ou sepia intervenant dans la chaîne de biosynthèse d'un pigment oculaire (Anxolabéhère 1976, Evolution 30:523). Cet avantage des génotypes rares a également été mis en évidence pour des locus enzymatiques comme celui de l'a-Gpdh (Charles-Palabost 1980, Biochem. Genet. 20:461).



	La grande difficulté pour mettre à l'épreuve ce mode de sélection est de déterminer le type de relation entre les valeurs sélectives et la fréquence allélique. Généralement la précision de la mesure expérimentale est faible en raison de la taille trop réduite des échantillons, ce qui ne permet pas de définir d'une façon statistiquement satisfaisante la nature linéaire ou quadratique de la relation entre valeurs sélectives et fréquentes alléliques (Anxolabéhère et Périquet 1981, Genetica 55:3).



	Il existe de nombreuses situations écologiques qui sont a priori favorables au maintien du polymorphisme par l'action d'une sélection fréquence-dépendante : certaines relations hôtes-parasites dans lesquelles un génotype particulier de l'hôte est plus sensible à l'attaque par un génotype particulier du parasite, la prédation pour laquelle l'efficacité du prédateur est fonction du phénotype de la proie la plus fréquente, l'utilisation différentielle des ressources alimentaires disponibles ou encore la variabilité de certains comportements dont le déterminisme est, en partie, génétique.



	Cependant, les preuves expérimentales sont souvent incertaines en raison des biais introduits dans la mesure des valeurs sélectives, ou de ceux consécutifs aux propriétés mathématiques des indices utilisés pour estimer les valeurs sélectives. D'autres recherches sont encore nécessaires pour préciser la généralité de ce type de sélection, tout particulièrement dans les populations naturelles.













7.6  SELECTION  ET  MAINTIEN  DU  POLYMORPHISME  GENETIQUE



	Les modèles simples que nous venons de décrire nous ont permis de mettre en évidence la possibilité de maintenir un polymorphisme génétique stable par avantage des génotypes hétérozygotes ou par avantage des génotypes rares. Il existe cependant d'autres possibilités qui font appel d'une manière générale à la contribution équilibrée de plusieurs facteurs. On a ainsi étudié différents types de modèles que nous listerons simplement ici :



	Sélection différente entre phase haploïde et phase diploïde

	Sélection à valeurs sélectives dépendant du sexe

	Sélection dans un environnement hétérogène (ou sélection multihabitats)

	Sélection variable au cours des générations

	Sélection à plusieurs locus et effet d'autostop génique ou d'epistasie



	Le lecteur intéressé pourra se reporter aux ouvrages classiques de Génétique des Populations et d'Evolution.



�
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Figure 7.1. : Etude de la variation de Dx1 pour la sélection à coefficients constants. Les flèches indiquent le sens de la variation de la fréquence allélique.





Figure 7.2 : Valeur sélective moyenne (Wm). Sous le modèle à coefficients constants, la population tend à prendre la composition génotypique correspondant à la valeur maximum de Wm.





Figure 7.3 : Variation de la fréquence allélique (x1) pour un allèle avantagé manifestant une dominance, ou une semidominance (additivité) ou une récéssivité vis-à-vis de la valeur sélective des génotypes. (Fréquence initiale x1t0 = 0,01 et coefficient de sélection s = 0,01 pour les trois cas).





Figure 7.4 : Evolution d'une population expérimentale avec un allèle letal récessif. La ligne pleine montre les fréquences observées ; la ligne en pointillés donne la courbe prédite par le modèle. (données de B. Wallace, 1963, Amer. Nat. 97:65).





Figure 7-5 : Sélection fréquence-dépendante avec avantage du génotype rare. Relation linéaire entre les Wij et les fréquences alléliques. Dans l'exemple choisi, il n'y a plus de sélection quand la population a atteint l'équilibre polymorphique. W11 = 1 + 2sx1, W12 = 1 + sx1 + tx2, W22 = 1 + 2tx2 , avec s = -0,2 et t = -0,1.





Figure 7-6 :  Sélection fréquence-dépendante. 

�7-6a : Variation de la fonction g(x1) correspondant aux valeurs sélectives 	�w11 = - 2x2 + 2,6x1 + 0,184; w12 = 1 et w22 = 0,936. 	�Deux équilibres stables encadrent un équilibre instable.

�7-6b : Evolutions de la fréquence de l'allèle A1. L'état final  dépend de la fréquence initiale : deux équilibres polymorphiques possibles x1eq-s = 0,1 ou 0,8; équilibre instable x1eq-i = 0,4.





Figure 7-7 :  Sélection fréquence-dépendante.



7-7a : Variation de la fonction g(x1) correspondant aux valeurs sélectives 	�w11 = 2x22 - 2,6x1 + 1,816; w12 = 1; w22 = 1,064. 	�Un équilibre stable encadré de deux équilibres instables.



7-7b : Evolutions de la fréquence de l'allèle A1. L'état final dépend de la fréquence  initiale : fixation de x1 = 0 ou 1, un équilibre stable x1eq = 0,4





Légende Fig 7-8. L'entraînement génique. La sélection qui s'exerce au locus diallélique A1 - A2, provoque aussi la variation de la fréquence allélique au locus neutre diallélique B1-B2 avec lequel il est en déséquilibre gamétique. Plus les locus sont liés, plus l'effet d'entraînement est important. (Fréquences alléliques initiales: allèle A1, 0,1 ; allèle B1  0,5. Déséquilibre gamétique initial, D0 = - 0,05. Intensité de la sélection: viabilité de A1A1, 1 ; de A1A2 , 0,9 ; de A2A2, 0,8. Deux valeurs de liaison: r = 0,1 ou 0,01 centimorgan).





Figure 7-9 : Représentation schématique d'un secteur d'un "paysage adaptatif". Si la population P subit une variation aléatoire des fréquences alléliques ( xi, yi, zi, ...), sa valeur sélective moyenne Wm peut perdre une valeur élevée (sommet A) et prendre une valeur faible ( une vallée), puis remonter  sous l'effet de la sélection naturelle vers un nouveau sommet B.





Figure 7.10 :Estimation des valeurs sélectives à partir des fréquences génotypiques avant (x12, 2x1x2 et x22) et après la sélection (D, H et R). La sélection doit être complète au moment de l'estimation des fréquences génotypiques des adultes reproducteurs.
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