tess3r : un package R pour 'estimation de la structure génétique des populations spatialisées
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Une étape importante lors de 1’étude de données de grande dimension est la recherche d’une
structure de faible dimension mettant en évidence les principales caractéristiques des données.
Cette étape est tres importante en génétique des populations. En particulier elle est utile
pour détecter les signatures laissées par 1'histoire démographique de la population étudiée. De
nombreuses méthodes ont été développées pour estimer la structure génétique des populations
dans des échantillons ou les individus sont issus du métissage de plusieurs sous-populations [2].
La plupart des jeux de données issus d’especes naturelles présentent une forte autocorrélation
spatiale. Quand elle est disponible il est donc intéressant d’utiliser I'information spatiale pour
estimer la structure de population. Cela permet de représenter la répartition spatiale des sous-
populations de maniere continue. De plus, on sait que I’adaptation des individus a leur milieu
induit des différences de fréquence allélique entre les différentes sous-populations. Il est possible
d’utiliser 'estimation de la structure de population pour détecter des genes potentiellement
sous sélection environnementale. Enfin il est important de noter que la taille des jeux données
récoltés par les généticiens des populations a largement explosée ces dernieres années. Il est
donc nécessaire que les outils d’analyse s’adaptent a cette tendance.

Le package tess3r permet d’estimer les coefficients de métissage individuels et les fréquences
alléliques de chaque sous-population a partir de la matrice de génotype et des coordonnées spa-
tiales des individus. La méthode repose sur un probleme de factorisation de matrice régularisé
par un graphe afin de garantir la continuité spatiale de I'estimation des coefficients de métis-
sage individuels [1]. Cette méthode permet d’avoir un temps de calcul de 'ordre de 'heure sur
des matrices allant jusqu’a 10® individus et 10° génes. Le package propose des fonctions pour
projeter sur une carte les coefficients de métissage ainsi calculés. A partir de I’estimation des
fréquences alléliques de chaque sous-population et des coefficients de métissage individuels, le
package tess3r calcule une statistique de test de type Fgt pour chaque gene. Cette statistique
peut étre utilisée pour effectuer un balayage pangénomique dans le but de détecter des genes
potentiellement responsables d’une adaptation a I’environnement. En résumé, I'intéréet du pack-



age tess3r est de permettre une estimation efficace de la structure des populations spatialisées
et d'une statistique Fgr en s’intégrant dans ’environnement de travail R. L’utilisateur peut
alors profiter des autres packages de R pour la visualisation des résultats ou encore la gestion
des formats de données.
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