Une histoire du vivant

Partie 3







Qu’est ce que c’est ?

Un chromosome
LADN

Un gene

Un allele

Une mutation

Relation entre ces termes ?



Les chromosomes dans la cellule
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L’ADN dans les chromosomes
chromosome

- télomére

\
~cenvomere

®

nucléosomes §
o
‘V' y

o

"(‘ p e
paires de bases histones“i‘?___

~ADN
double brins



Structure de la molécule d’ADN humaine

liaisons entre . , e
deux bases - deux brins enroulés en double hélice

basgs
azotees

- chaque brin est composé d'une succession de

nucléotides : A, T, C, G.

désoxyribose - Les deux brins sont complémentaires : (A d’un brin et en

phosphate .
face de T de l'autre brin et C est en face de G)

- liaisons hydrogenes entre les nucléotides

3,4 nm

complémentaires




Codage de l'information sur la molécule d’ADN

llaisons entre
deux bases

b ases
azotees

ADN = molécule informative, support

de l'information génétique.

désoxyribose
phosphate

Information codée par l'ordre

d’enchainement des nucléotides le long

3,4 nm

de la molécule d’ADN = Séquences de

5! nucléotides



1 chromosome
= 1 molécule

d’ADN

1 gene
1 portion de

chromosome...

La notion de gene

1 gene
1 segment d’ADN...

1 gene
1 sequence de
nucléotides...

...qui détermine un
caractere héréditaire




Une mutation crée une nouvelle version d’un gene
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Les alleles sont les différentes versions d’'un gene




Qu’est ce que c’est ?

Le caryotype






Le caryotype d’une cellule

A - i
Ensemble des chromosomes d’une cellule regroupés par paires et

classés par taille
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Le caryotype humain

Pour chaque paire de chromosomes, I’un vient du pere, I'autre de
la mere
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Le caryotype des cellules reproductrices

Deux caryotypes possibles
pour les spermatozoides
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Les genes sur les paires de
chromosomes



Caryotype, génes et alleles ...

a : Géne qui détermine a
le rhésus du groupe 7 L
sanguin
1 3 4
b : Géne qui, défectueux 2 3
est a I'origine de la 8
mucoviscidose H s. 3 fb B E -‘ 3 c l !
6 7 5 9 10

c : Gene qui détermine le

in ABO
groupe sanguin ‘El f. &} ﬂ ﬂ aa ﬂ i

c : Géne qui détermine le
sexe masculin

Les 2 chromosomes d’'une méme paire portent les mémes genes au
mémes endroits => un individu possede 2 exemplaires de chaque

gene (sf chromosomes sexuels de I’"homme)



Differents alleles d’un méme géne
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Les genes existent sous différentes versions, les alleles

Homozygote Hétérozygote Homozygote Hétérozygote

0

Héterozygote Homozygote




Genes, alleles et caractéres de I'individu...
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Les genes existent sous differentes versions, les alleles
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Qu’est ce que c’est ?

La biodiversité

Quelles sont les échelles de définition de la biodiversité?



Theme 3 : une histoire du vivant

Chapitre 1. La biodiversité et son évolution




Biodiversité = diversité du vivant
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Diversité des especes dans un écosysteme = diversité spécifique
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Diversité des individus au sein d’'une espece = biodiversité intra spécifique




Diversité des individus au sein d’'une espece = biodiversité intra spécifique




La biodiversité : 3 niveaux d’étude

3 individus differents de

la méme espéce
Forét tempéerée
: FapMGn
A Y

Fougére

Lac

Deésert

Forét tropicals

Océan

1 - Biodiversité des
ecosystemes 2 - Biodiversité des espéces = J - Biodiversité intraspécifique

biodiversité spécifique

= génétique




Theme 3 : une histoire du vivant

Chapitre 1. La biodiversité et son évolution

Comment peut- on estimer la biodiversité actuelle ?

Comment limiter I'impact de ’'Homme ?



Theme 3 : une histoire du vivant

Chapitre 1. La biodiversité et son évolution

. Estimer la biodiversite
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La biodiversité actuelle
e )
On estime a environ 30 millions le
nombre d'especes différentes vivant
actuellement a la surface de la
Terre.

Comment peut-on estimer la

biodiversité ?

Nombre d’espéces actuellement
connues sur Terre




Estimer la biodiversité
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Pourquoi ?

biodiversiteé est-elle la
plus importante ?



Estimer la biodiversité

Dans quel zone la
biodiversité est la plus
importante ?

Richesse spécifique =
Nb d’especes #




Estimer la biodiversité

Dans quel zone la
biodiversité est la plus
importante ?

Richesse spécifique =
Nb d’especes #

Abondance = Nb
d’individus par espece




Estimer la biodiversité

Dans quel zone la
biodiversité est la plus
importante ?

Richesse spécifique =
Nb d’especes #

Abondance = Nb
d’individus par espece

Equitabilité = Abondance
bien répartie entre les
especes




Theme 3 : une histoire du vivant

Chapitre 1. La biodiversité et son évolution

l. Estimer la biodiversité

A. Estimer la richesse spécifique d’'un milieu




Estimer la richesse spécifique
par échantillonnage direct



Méthodes non invasives pour estimer la biodiversité

2 D'Entrecasteaux

®
g Petn

Nouvelle-
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Nouvelle-Zélande 4 o 100 km avec appits
—_—

. Plongée (observations visuelles)
o Vidéos avec appats

1S1501 Techniques d’échantillonnage utilisées pour estimer
la biodiversité des requins en Nouvelle-Calédonie. (belin)



Plongées w C plumbeus
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U515 pétection d’espéces de requins selon
les méthodes d’échantillonnage. E: nombre
d’'espéces. n: nombre d’échantillons. (belin)

D‘aprés Boussarie et al, 2018

=> 10 especes de requin



Méthodes non invasives pour quantifier la biodiversité

' EXILTE une méthode d'échantillonnage et d’identification des espéces

A il

¥ Le trajet de la goélette Tara
dans le Pacifique

L'expédition « Tara Océans » (2009-
2012) a eu en partie pour objectif
de caractériser la biodiversité
planctonique.




Méthodes non invasives pour estimer la biodiversité

( S=sczo=i=so=




Estimer la richesse spécifique
par échantillonnage indirect



Méthodes indirectes pour estimer la biodiversité
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1571 Techniques d’échantillonnage utilisées pour estimer
la biodiversité des requins en Nouvelle-Calédonie. (belin)



Méthodes non invasives pour quantifier la biodiversité

"""""""""""""""" Prélévement Extraction de 'ADN
ADN extracellulaire d’un échantillon I —
R N du milieu de vie
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‘ Identification ATTAGA . i
) —  des espéces présentes ACCATT y
C. brachyurus Séquencage Amplification

(belin)

Recherche dans des

publiques contenants toutes les
sequences ADN connues Application : voir exercice a la maison



http://incertae-sedis.fr/gl/LF_20_termES_chap1_exoblast.htm

Méthodes non invasives pour quantifier la biodiversité

\

=> 16 especes de requin
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d’especes. n: nombre déchantillons. (belin)



Correction de I’exercice sur ’ADNe



Méthodes non invasives pour quantifier la biodiversité

"""""""""""""""" Prélévement Extraction de 'ADN
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N. acutidens AACAAT H[‘.
CTCCGT g ([
‘ Identification ATTAGA . i
) —  des espéces présentes ACCATT y
C. brachyurus Séquencage Amplification

(belin)

Recherche dans des

publiques contenants toutes les
sequences ADN connues Application : voir exercice a la maison



http://incertae-sedis.fr/gl/LF_20_termES_chap1_exoblast.htm

SEQUENCES A ETUDIER :

>ADNe-1

GGAACTTTAT
GCAGCCTGGGE
TAGTTATACC
CGTATGAATA
AGGAACTGGA
CATTGCATTT
ATAGTCATGG
AGCAGGGGCT
TTCTTTATCA

ATTTAATAGC
AGTTTAATTG
TATTTTAATT
ATATAAGATT
TGAACGGTTT
AGCAGGGGETA
ATCARATACC
ATTACGATAC
ACATCTATTT

GGGEGGCTTGA
GGGATGETCA
GGCGGGTTTG
TTGATTTTTA
ATCCTCCATT
AGATCTATTT
ATTGTTTGCC
TETTAACGGA
TGATTTT

GCGGETTTAG
AATTTATAAT
GAAATTGGECT
CTTCCTSCTT
ATCTGGARAT
TAGGEGECAGT
TGAGCAGTAT
TCGARATTTA

TTGGAACTGG
GTAGTCGTAA
CGTACCCTTA
TAATTATACT
TCAGCTCATG
AAATTTTATT
TAATTACTGC
AATTCCTGETT

GTTAAGAATA
CAGCACATGC
ATATTAGGAG
AATTATTAGT
GGGGTAGGTC
TCAACTTTAG
CGTTTTACTT
TCTATGATAC

ATTATTCGTG
TTTTATCATG
CAGCCGATAT
TCTATAGTAG
AGTAGATTTT
GTRAACCTGCG
CTTCTTTCTT
TGCTGGEAGET

TTGAATTAGG
ATTTTTTTCA
AGCTTTTCCT
AGAGAGGGGEC
GCAATTTTCT
AGTTTTTGGG
TACCTGTATT
GGAGACCCGA

>ADNe-2

ATGTAGCAGA
GTGCGCTCGC
AGATGACGAT

>ADNe-3

TACGGCTGCG
TTGTGTAGCT
GGGCCAGGCA
TGCTCTTCAT
GGCTGTTGGT
CGTCCCCTTG

CAGATATGAT
GACAGCTCGA
GCAGATGACA

AGTGGACAAR
GCAGAGGGEGGE
AACTGACTGG
CAGAATARTA
GGGCTCGTGT
AATGCATGCG

>ADNe-4-plastique

CGAGTCTTGC
CTTTTTGCTC
CCGCATAGTT
TTCGTATTTT
GGTTGGCTAG
ATTAGTCTTG
AGCAGATTTT
GTTCCTTATG
CCGTATGGCT
GCTTGGAGGT

TAAGCACCAT
TTCTTCATCT
CATCAATTGA
TTGTACGATG
CCTTTCTTTT
ARAGTGCGCA
CACTCTTGAC
CTTCATTCCG
CGCACCCCTG
GTTTTGCCTT

ACAGATAGAC
CGCTCGACGC
GTGAGACAGA

TGGECTGGTGC
AAGAGGCTAT
GAGATTGCAG
ATCCTTTATG
TCGGGTAGAG
CTCACCATCG

GATTTAAGAT
AACTGTTGGA
GATCTCCAGA
TTAGACTAAT
ATCTTCATARA
TTGGTTGCTG
GAATTACAAC
TCACGCGCAT
AGCARRLADGA
CATGTTCTTG

ACAGACAGAT
TCGATCGATC
TGACGATGAG

CTACAGGAGT
CATTTCTGAC
GGCTGATCTG
TAGACCCACT
AATACCTGCA
CAGGGECTGECC

GCTCTTGGTA
TTTTTTTTAA
GCATCTGCGA
TCCAATTTCA
CAATCCCCTT
TATTTTAGCT
TCGATACAAR
AAGTCCGATT
GAAGTTAATC
GTCTTCGTAT

AGACAGATAG
GATATTTCGA
AGTAGCAGAT

GCTCTGACTC
ATAGAATTTG
GGCCTCTTCC
CCACTGTCGG
TTGACAAAGT
ATTCATATC

GAATGTCTTA
CCTGAGCATA
TCTTCACAAG
TCAGCCATTT
TAGCTTGATT
CTAARGGTTA
CGCTTCTCCG
TGTCCTCGCT
GAGCTTTATA
GTCGCCTTGG

ACAACAGTCG
TGCGATGACA
AGCGATGAGC

AAGAGCTATC
CAGAATCTGC
TTGGACTGTG
TAATGGGEGGE
TAGTGAGETC

TCAGCATACT
AGCTCTTGAT
GTTTTCCATT
GTGCCTGAGT
TATTTCTATT
TCTTGACAGG
TTTGTTTTTG
TATCTGGGCG
AGCAGRAAGTG
CGCGATAAGG

CTCAGTCAGT
GATGACAGAT
GATGGGTAGA

AATGTAGCTG
CACTGTACCA
CTGGGGCAAC
CTCCGGCATG
CCGAGGGATC

TTCTAAAACC
TTTCATCTGT
GTAGGCAAAC
CTTATTAATT
GTAAGGCTGT
TTTTTGAAGG
TCGATTATCT
CCTCTTCCTA
GAACGTTGCC

ACGCATTACC
GACAGTAGAC
CGATGACCAC

TCATAGGCAC
GTAALGGGARA
CGTGTCAGGC
GTGCTGGCTG
ACGAAGCTTC

ATGCTTATTG
GGCCCATCTT
CTTCCCCAGA
GCCTTTCTTT
TTTTTTSTAC
CTAATGAAAR
TGCTTGSTCG
AGCCCGATTA
ATGATGGAAC




Standard Nucleotide BLAST

___bl.ash . blastp blastx thlastn thlaste |

BLASTH programs search nucleotide databases using a nucleotide query. more...

Enter Query Sequence

Enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s)

)
B

Query subrange &

L —

Or, upload file
Job Title

Parcourir._. | Aucun fichier sélectionné. &

Enter a descriptive title for your BLAST search &

Dnlign two or more sequences o

Choose Search Set

Database @Standard databases (nretc.): OrRNAﬂTS databases OGenomic +transcript databases OEletacorona\rirus
|Nuc|eotide collection (nr/nt) ~ | o

Organism

Opticnal |Ent5r organism name or id—completions will be su _| D exclude
Enter organism commeon name, binomial, or tax id. Only 20 top taxa will be shown &

g’;::'l::? D Models ()(MD(F']D Unculturedfenvironmental sample sequences

Limit to }

Optional D Sequences from type material

Ent.rez Query | |‘|‘uum|'ﬂ Create custom database

I Enter an Entrez quesy to limit search &

Program Selection
Optimize for

@ Highly similar sequences (megablast)
O More dissimilar sequences (discontiguous megablast)

O Somewhat similar sequences (blastn)
Choose a BLAST algorithm &0

I:Reget page) [Bookmark)

BLAST has New Default

Parameters and Search Limits. ,=M
Click here for more info. H

Search database Nucleotide collection (nrint) using Megablast (Optimize for highly similar sequences)

|:| Show results in a new window




Séquence 1

Graphic Summary Alignments Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download Manage Columns *~  Show e
select all 100 sequences selected GenBank Graphics Distance tree of results
o oty B L P s
Temora styliferallsolate H04 TstCOI*42 04 R cytochrome ¢ oxidase subunit 1 (COI} gene. partial cds: mitochondrial 1232 1232 100% 0.0 § 100.00%f MH159162 1
Temora styliferafisolate G04 TstCOIF42 03 R cytochrome ¢ oxidase subunit 1 (COl) gene. partial cds: mitochondrial 1232 1232 100% 0.0 § 100.00%fQ MH159161.1
Temora styliferaflsolate E04 TstCOI*42 01 R cytochrome ¢ oxidase subunit 1 (COI) gene, partial cds: mitochondrial 1232 1232 100% 0.0 § 100.00%f MH159159 1
Temora styliferafjsolate F04 TstCOI*42 02 R cytochrome ¢ oxidase subunit 1 (COI) gene. partial cds: mitochondrial 1221 1221 100% 0.0 § 99.70% § MH155160.1
Temora styliferafpoucher BIOUG=CAN=MxTem002 cytochrome oxidase subunit 1 (COl) gene. partial cds: mitochondrial 164 1164 B5% 0.0 § 99.69% J DQBEI132 1
Temora styliferafeytochrome oxidase subunit | {(COl) gene. partial cds: mitochondrial 36 136 98% 0.0 § 97.73% § MFE0IE548 1
Temora stfliferalmucher P0016 cytochrome oxidase subunit | (COl) gene. partial cds: mitochondrial 1134 1134 98% 0.0 § 97.72% § KP361423.1
Parvocalanus crassirostris isolate ICAR-CMFRI_Pe1 cytochrome ¢ oxidase subunit | (COI) gene. partial cds: mitochondrial 556 556  100% 4de-154 81.82% § MK387708 1
Paracalanus parvus voucher Co251 5.3 cytochrome c oxidase subunit | (COl) gene. partial cds: mitochondrial 563 553 93% 6e-153 82.78% Q KC2877791
Paracalanus indicus voucher V341 PI2a cytochrome oxidase subunit | gene, partial cds: mitochondrial 847 BAT  97% 3e-159 82.06% § KE715901.1
Calocalanus minutus voucher V0009.2 cytochrome oxidase subunit | {CQOl) gene. partial cds: mitochondrial 497 4897 92% 3e-13f 81.33% §JQ911971.1
Gaetanus brevispinus mitochondrial COl gene for cytochrome oxidase subunit |. partial cds. woucher DNA: jim1150 494 484 97% 4de-139 80.52% § AB380007 1
Paracalanus parvus voucher Co251 5 1 cytochrome oxidase subunit | (COl) gene. partial cds: mitochondrial 492 492 81% e-134 83.15% HQ150069.1
Parvocalanus crassirostris cytochrome oxidase subunit | (COl) gene. partial cds: mitochondrial 488 488 B5% 2e-133 82.23% J KI119520.1
Paracalanus aculeatus cytochrome oxidase subunit | (COI) gene, partial cds: mitochondrial 473 473 91%  5e-129 80.90% j§ Kx090445 1
Paracalanus guasimodo isolate GR1_8 cytochrome oxidase subunit | (COl) gene. partial cds: mitochondrial 470 470  96% 6Ge-124 79.97% § MHS18734 1
Eodiaptomus japonicus mitochondrial COIl gene for cytochrome ¢ oxidase subunit |, partial cds, isolate: Ejap_01 466 466  98% Be-127 79.51% QLC215453.1
Eodiaptomus japonicus mitochondrial COX1 gene for cytochrome oxidase subunit |, partial cds, isolate: E16 464 464  93% 3Je-12g 80.16% § AB330551.1
Tortanus insularis voucher TolndS62.5 cytochrome ¢ oxidase subunit | (COl) gene. partial cds: mitochondrial 464 464 97% 3e-12q) 79.54% Q KC287906.1
Ctenocalanus vanus voucher Co007.2.2 cytochrome oxidase subunit | (COl) gene. partial cds: mitochondrial 464 464 94% 3e-12q) V9.97% § GU1712891
Leucophenga sp. 1 HWC-2015 voucher DIP125758 cytochrome oxidase subunit 1 (EOI) gene. partial cds: mitochondrial 462 462 100% 1e-129 79.32% § KPG697090.1
Fadiantomus iannnicus mitnchondrial COX1 aene for evtochromea oxidase subunit | nartial cds isnlate F26 459 459 93% 19—121 80.00% g AB330560.1




Séquence 1

Temora stylifera

Crustacé, copépode




SEQUENCES A ETUDIER :

>ADNe-1

GGAACTTTAT
GCAGCCTGGG
TAGTTATACC
CGTATGAATA
AGGRACTGGA
CATTGCATTT
ATAGTCATGG
AGCAGGGGCT
TTCTTTATCA

ATTTAATAGC
AGTTTAATTG
TATTTTAATT
ATATAAGATT
TGAACGGTTT
AGCAGGGGTA
ATCAAATACC
ATTACGATAC
ACATCTATTT

GGGGGCTTGA
GGGATGGTCA
GGCGGGTTITG
TTGATTTTTA
ATCCTCCATT
AGATCTATTT
ATTGTTTGCC
TGTTAACGGA
TGATTTT

GCGGGTTTAG
AATTTATAAT
GAAATTGGCT
CTTCCTGCTT
ATCTGGARAT
TAGGGGCAGT
TGAGCAGTAT
TCGAAATTTA

TTGGRACTGG
GTAGTCGTAA
CGTACCCTTA
TAATTATACT
TCAGCTCATG
AAATTTTATT
TAATTACTGC
AATTCCTGTT

GTTAAGAATA
CAGCACATGC
ATATTAGGAG
AATTATTAGT
GGGGTAGGTC
TCAACTTTAG
CGTTTTACTT
TCTATGATAC

ATTATTCGTG
TTTTATCATG
CAGCCGATAT
TCTATAGTAG
AGTAGATTTT
GTAACCTGCG
CTTCTTTCTT
TGCTGGAGGT

TTGAATTAGG
ATTTTTTTCA
AGCTTTTCCT
AGAGRGGGGCT
GCAATTTTCT
AGTTTTTGGG
TACCTGTATT
GGAGACCCGA

PADNe-2

LTGTAGCAGA
FTGCGCTCGC
MGATGACGAT

CAGATATGAT

ACAGATAGAC

ACAGACAGAT

AGACAGATAGC

ACAACAGTCG

GACAGCTCGA
GCAGATGACA

CGCTCGACGC
GTGAGACAGA

TCGATCGATC
TGACGATGAG

GATATTTCGA
AGTAGCAGAT

TGCGATGACA
AGCGATGAGC

CTCAGTCAGT
GATGACAGAT
GATGGGTAGA

ACGCATTACC
GACAGTAGAC
CGATGACCAC

>ADNe-3

TACGGCTGCG
TTGTGTAGCT
GGGCCAGGCA
TGCTCTTCAT
GGCTGTTGGT
CGTCCCCTTG

AGTGGACARAA
GCAGAGGGGG
AACTGACTGG
CAGAATARTA
GGGCTCGTGT
AATGCATGCG

>ADNe-4-plastique

CGAGTCTTGC
CTTTTTGCTC
CCGCATAGTT
TTCGTATTTT
GGTTGGCTAG
ATTAGTCTTG
AGCAGATTITT
GTTCCTTATG
CCGTATGGCT
GCTTGGAGGT

TAAGCACCAT
TTCTTCATCT
CATCAATTGA
TTGTACGATG
CCTTTCTTTT
AAAGTGCGCA
CACTCTTGAC
CTTCATTCCG
CGCACCCCTG
GTTTTGCCTT

TGGCTGGTGC
AAGAGGCTAT
GAGATTGCAG
ATCCTTTATG
TCGGGTAGAG
CTCACCATCG

GATTTAAGAT
AACTGTTGGA
GATCTCCAGA
TTAGACTAAT
ATCTTCATAA
TTGGTTGCTG
GAATTACARAC
TCACGCGCAT
AGCAARRARGA
CATGTTCTTG

CTACAGGAGT
CATTTCTGAC
GGCTGATCTG
TAGACCCACT
AATACCTGCA
CAGGGCTGCC

GCTCTTGGTA
TTTTTTTTAA
GCATCTGCGA
TCCAATTTCA
CAATCCCCTT
TATTTTAGCT
TCGATACARA
AAGTCCGATT
GAAGTTAATC
GTCTTCGTAT

GCTCTGACTC
ATAGAATTTG
GGCCTCTTCC
CCACTGTCGG
TTGACAAAGT
ATTCATATC

GAATGTCTTA
CCTGAGCATA
TCTTCACAAG
TCAGCCATTT
TAGCTTGATT
CTAAAGGTTA
CGCTTCTCCG
TGTCCTCGCT
GAGCTTTATA
GTCGCCTTGG

AAGAGCTATC
CAGAATCTGC
TTGGACTGTG
TAATGGGGGGE
TAGTGAGGTC

TCAGCATACT
AGCTCTTGAT
GTTTTCCATT
GTGCCTGAGT
TATTTCTATT
TCTTGACAGG
TTTGTTTTIG
TATCTGGGCG
AGCAGRAGTG
CGCGATARAGG

AATGTAGCTG
CACTGTACCA
CTGGGGCAAC
CTCCGGCATG
CCGAGGGATC

TTCTARRACC
TTTCATCTGT
GTAGGCARAAC
CTTATTAATT
GTAAGGCTGT
TTTTTGAAGG
TCGATTATICT
CCTCTTCCTA
GAACGTTGCC

TCATAGGCAC
GTAAAGGGAA
CGTGTCAGGC
GIGCTGGCTG
ACGARGCTTC

ATGCTTATTG
GGCCCATCTT
CTTCCCCAGA
GCCTTTCTTT
TTTTTTGTAC
CTAATGAARA
TGCTTGGTCG
AGCCCGATTA
ATGATGGRAC

Séquence 2

BLAST ° » blastn suite » results for RID-NPDNZONX014

< Edit Search Save Search Search Summary v
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RID
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Database
Query ID
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Molecule type
Query Length
Other reports
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© citation v
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Filter Results
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Séguence trop courte ?
Trop fréquente donc non significative?



Graphic Summary Alignments Taxonomy

Sequences producing significant alignments
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GenBank Graphics Distance tree of results
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Posidonia oceanica mitogen-activated protein kinase kinase kinase gene, partial cds
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Séquence 3

posidonia

Plante a fleur sous marine
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Séquence 4
Description

Vibrio cholerae C6706 chromosome 1. complete seguence

Vibrio cholerae ©1 biovar El Tor strain €6709 chromosome 1. complete seguence

Vibrio cholerae ©O1 biovar El Tor strain P27459 chromosome 1. complete sequence

Vibrio cholerae ©O1 biovar El Tor strain DRC-193A chromosome 1. complete seguence

Vibrio cholerae ©O1 biovar El Tor strain EV946 chromosome 1. complete seguence

Vibrio cholerae ©O1 strain AAS9] chromosome 1. complete seguence

Vibrio cholerae isolate CTIWMA_ 1441 chromosome 1. complete sequence

Vibrio cholerae strain F9993 chromosome 1, complete sequence

Vibrio cholerae C6706 chromosome 1. complete seguence

Vibrio cholerae strain 2010EL-1786 chromosome 1

Vibrio cholerae ©1 biovar El Tor str. N16961 genome assembly. chromosome: 1

Vibrio cholerae strain E4 chromosome 1. complete seguence

Vibrio cholerae strain C1 CTX phage region genomic seguence

Vibrio cholerae strain Mo341 chromosome 1 phage sequence

Vibrio cholerae strain J6 chromosome 1 phage seguence

Vibrio cholerae strain C2 chromosome 1 phage seguence

Vibrio cholerae strain P2 chromosome 1 phage seguence

Vibrio cholerae strain P16 chromosome 1 phage seguence

Vibrio cholerae strain M25 chromosome 1 phage seguence

Vibrio cholerae strain C7 chromosome 1 phage seguence

Vibrio cholerae strain A1552 chromosome 1. complete seguence

Vibrio cholerae strain N16961 chromosome 1. complete sequence

Vibro choleras ctramm A295STOIY RS IA?4P nennme accambly chromoenme-

Score
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441
1441

Total
Score

2883
2883
4324
2883
7194
4318
2883
5766
2883
2883
2883
4324
7207
2883
4324
4324
2883
2883
4324
5749
2883
4324
3085

Query
Cover

100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
100%
10095

E
value

0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0.0
0n

Per.
ldent

100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100.00%
100 00%

Accession

CPO047295 1
CPO47297 1
CP047299 1
CP047301.1
CP047303.1
CP042293 1
CP047059 1
CP046840 1
CP046844 1
CP0358178.2
LT306614 .1
CP033515.1
KY454839 1
KY474411.1
KY474413.1
KY474414 1
KY474416.1
KY 474417 1
KY474419 .1
KY474410.1
CP025894 1
CP025827 1

1 7992492 1
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Vibrio cholerae

Bacille du choléra = bactérie




Theme 3 : une histoire du vivant

Chapitre 1. La biodiversité et son évolution

l. Estimer la biodiversité

A. Estimer la richesse spécifique d’'un milieu

B. Estimer I'labondance d’'une espece dans un milieu







Population N
que l'on cherche
a estimer

Effectif total inconnu

[bordas]



Milieu

Population N
que l'on cherche
a estimer

1% capture

%
M individus

capturés et marqués

[bordas]



La méthode capture - marquage - recapture : principe

Les différents types de marquage :

amputation
de phalange



La méthode capture - marquage - recapture : principe

Milieu

Population N
que l'on cherche
a estimer

1*¢ capture
x e
o %
*x

M individus
capturés et marqués

& X X 9

xxxxx
Kee . %

% X% o
% %

*® % 9
¥ X

X % % %

les individus marqués
sont relachés

Hypotheses fortes pour faire
I'estimation :

- Les animaux marqués, mobiles,
se répartissent aléatoirement dans
population.

- On considere que la population est fermée (pas

de migration), et d’effectif stable (pas de mort ni
naissance !)

[bordas]



Population N
que l'on cherche
a estimer

1% capture 2° capture

les individus marqués
sont relachés @

M individus
capturés et marqués

[bordas]



La méthode capture - marquage - recapture : principe

% o X X o X K, XX
Milieu xxxxx x xxxx
% % % o'
) 4 Temps ¢ ) 4
X o ——— %® R
# 9 #
¥ X b & ¢
X% %X %x % XN

Population N
que l'on cherche
a estimer

1% capture 2° capture

les individus marqués
sont relachés e

M individus
capturés et marqués

On considere que la proportion d’individus marqueés est la méme dans
I’échantillon de la 2¢™e capture et dans la population compléte N



Cette technique reste une estimation.
Ici, en realité :

Nréel =29 # 25

Population N
que l'on cherche
a estimer



Application de |la méthode



La méthode capture - marquage - recapture : application

1. Utiliser le matériel a disposition (feutre) pour estimer le nombre de
haricots présents dans |I'enveloppe.

Attention : ne pas sortir plus d’une petite poignée de haricots par
prélevement!

2. Lorsque vous avez terminé, allez inscrire vos résultats au tableau.
3. Puis sortir tous les haricots de I'enveloppe et les compter.

4. Utiliser les résultats de 'ensemble de la classe pour conclure quant a la
fiabilité de I'estimation de I'abondance d’'une espece obtenue avec cette

méthode.



= individus marqués = individus = individus marqués Effectif total estimé =
(1%re capture) recapturés parmi les recapturés



= individus marqués = individus = individus marqués Effectif total estimé =
(1%re capture) recapturés parmi les recapturés
10 9 45

1 2

2 7 12 2 42

3 10 15 1 150
4 9 8 1 72

5 5 26 4 33
6 6 7 1 42
7 7 8 1 56
8 5 8 1 40
9 15 7 4 26.25
10 5 6 0 30
11 7 7 1 49
12 6 12 1 72
13 8 6 0 infinie
14 9 17 4 38.25

15 9 12 2 54



Theme 3 : une histoire du vivant

Chapitre 1. La biodiversité et son évolution

l. Estimer la biodiversité

A. Estimer la richesse spécifique d’'un milieu

B. Estimer I'labondance d’'une espece dans un milieu

C. Estimer la fréquence d’un caractere dans une population




- Freguence des males (sex-ratio)
- Frequence d'une maladie infectieuse (FIV du chat)

- Frequence d'une maladie genetique ( Drepanocytose dans les
populations humaines) .....



Estimer la fréquence d’un caractere dans une
population

frequence =

/1\ C’est une valeur comprise entre O et 1 |



Estimer la fréquence d’un caractere dans une population

=0,32

_ Fréquence

de la couleur rouge

2° prelevement de 8 billes

\ 8 billes prélevées
dont 2 billes
o On considere que la fréquence

= du caractére dans la population
est la méme que la fréquence du
caractere dans I’échantillon
prélevé



Estimer la fréequence d’un caractere dans une population

Résultats pour 10 tirages du méme effectif

N
% Joo ‘" On réalise
o © " 10 échantillonnages

0e°° o0 indépendants

)

Il y a une incertitude!

AL
DR




Calcul d’un intervalle de confiance

Pour un niveau de confiance
de 95 %, l'intervalle de
confiance se calcule ainsi :

1 1
i A
Prgviecg)
f étant la frequence du
caractere étudié dans

l'echantillon, et n I'effectif
de cet echantillon.

Intervalle de confiance 4 95%

95 % de chances que cet intervalle
recouvre effectivement la valeur reelle

de N (qui demeure inconnue)

1An = ~  1An



Estimer la fréquence d’un caractere dans une population:
application

1. Appliquer la méthode précédente pour estimer la fréquence de haricots rouges
présents dans l'enveloppe.

Vous ferez 3 fois cette estimation en sortant un échantillon de
- 20 haricots
- 40 haricots
- 60 haricots.

2. Vous calculerez l'intervalle de confiance associé a chaque échantillonnage. Comparer les
3 intervalles obtenus.

3. Justifier I'intérét de travailler avec des échantillons de taille importante, et de toujours
préciser l'intervalle de confiance



Estimer la fréquence d’un caractere dans une population:
application

“““

Fréguence
estimée

Intervallede [0,07;0,52] 1[0,21;0,53] [0,17;0,43]
confiance

Plus n est grand (échantillonnage conséquent), plus I'intervalle de
confiance sera resserré donc plus la valeur obtenue est fiable



Exercices de préparation au devoir



Pour le 20/10 : devoir :
Réviser tout le chapitre et savoir refaire tous les exercices.

Vous devez :

- connaitre les définitions des termes scientifigues du cours (et des rappels) et savoir employer
ces termes a bon escient

- savoir expliquer les différentes notions du cours
- étre capable dexpliguer comment on peut déeterminer la richesse spécifigue d'un mili

- étre capable d'estimer :
- l'effectif d'une population par la méthode CMR

- la fréequence d'un caractere dans une population en précisant |a fiabilité de la valeur
obtenue grace a un intervalle de confiance.

- discuter de l'intérét et des limites des méethodes utilisées.

Penser a la calculatrice !




Estimer I'abondance d’une espece par méthode capture -
marquage - recapture

Une équipe souhaite estimer I'effectif d’une population de lions de mer
Eumetopias jubatus, une espece classée « quasi menacée » par |'organisme
UICN. Pour cela ils ont acces a des données de capture/marquage/recapture
dans une zone nord de I'océan pacifique : 57 individus ont été capturés et
marqués lors d’une premiere étude. Un an plus tard, 48 individus ont été
recapturés, dont 19 marqueés.

A partir de ces données, et apres avoir expliqué le principe de la technique,
estimez la taille de la population étudiée.




Estimer la fréquence d’un caractere dans une population

Exemple:
sur 100 cistudes d’Europe prélevées
sur I'étang de I'Or dans I'Hérault, on
dénombre 27 femelles et 73 males.
Calculer la fréquence de femelles et
associer a cette fréquence un
intervalle de confiance a 95%.

Pour un niveau de confiance
de 95 %, l'intervalle de
confiance se calcule ainsi:

1 1
f — s i+ —
fogtag]
f étant la fréquence du
caractére étudié dans

I'echantillon, et n l'effectif
de cet échantillon.




Exercice 3 : Les résultats d’'un sondage (Belin 2020)

Un sondage d'opinion est en general effectue sur un echantillon de 1000 individus, choisis au hasard.
Un sondage a été effectué a propos d'un reférendum, il indique que 52% des individus seraient en
faveur du oul.

Peut-on certifier que plus de la moitié de la population francaise est en accord avec la
proposition ?

. Rappel : Calcul de Pintervalle
- de confiance a 95 % : :

Avec n = taille de I’échantillon,
et f estimation de la fréquence




- Exercice 8 p 209
ﬂ Recensement d’un élevage de truites

Un pisciculteur souhaite estimer |'effectif de son élevage de truites dans
I'un de ses bassins. |l utilise la technique de capture-marquage-recapture.

L'éleveur capture 70 truites, les marque puis les relache. Quotidienne-
ment, il recapture 30 truites, note le nombre d'individus marqués et les
relache. Ses relevés sont notés dans le tableau ci-dessous.

Jours BEEER 3 ESESE A

&Nombres d'individus marqués = 5 2 2 7 8 4 4

. , ] B Pour marquer les truites, on réalise
1. A partir de ces relevés, estimer par le calcul l'effectif de I'élevage. couramment lablation de la nageoire

2. Proposer un protocole de capture-marquage-recapture qui permettrait  adipeuse (indiquée ici par une fleche).
a l'éleveur d'estimer cet effectif avec une meilleure précision.

L'éleveur dispose d'un autre bassin, dans lequel un comptage exhaustif a
été réalisé : 1 327 individus y ont été recensés. Une partie des truites de
ce bassin souffre d'une maladie parasitaire. L'éleveur souhaite connaitre
le pourcentage d'individus affectés. Pour cela, il réalise un échantillon-
nage dans ce bassin et préleve 125 truites, dont 37 portent le parasite.

3. Estimer le pourcentage de truites affectées par le parasite, en précisant
I'intervalle de confiance pour un niveau de confiance de 95 %.



Estimer I'abondance d’une espece par méthode capture -
marquage - recapture

Une équipe souhaite estimer I'effectif d’une population de lions de mer
Eumetopias jubatus, une espece classée « quasi menacée » par |'organisme
UICN. Pour cela ils ont acces a des données de capture/marquage/recapture
dans une zone nord de I'océan pacifique : 57 individus ont été capturés et
marqués lors d’une premiere étude. Un an plus tard, 48 individus ont été
recapturés, dont 19 marqueés.

A partir de ces données, et apres avoir expliqué le principe de la technique,
estimez la taille de la population étudiée.




Estimer I'abondance d’une espece par méthode capture -
marquage - recapture

D’apreés les données du texte :

- Nombre d’individus marqués = 57
- Nombre d’individus recapturés = 48
- Nombre d’individus marqués parmi les recapturés = 19

Nocime = 57 X 48 /19 = 144




Estimer la fréquence d’un caractere dans une population

Exemple:
sur 100 cistudes d’Europe prélevées
sur I'étang de I'Or dans I'Hérault, on
dénombre 27 femelles et 73 males.
Calculer la fréquence de femelles et
associer a cette fréquence un
intervalle de confiance a 95%.

Pour un niveau de confiance
de 95 %, l'intervalle de
confiance se calcule ainsi:

1 1
f — s i+ —
fogtag]
f étant la fréquence du
caractére étudié dans

I'echantillon, et n l'effectif
de cet échantillon.




Estimer la fréquence d’un caractere dans une population

Exemple: , e
_ Frequence de femelles dans |'étang:
sur 100 cistudes d’Europe f= 27/100=0.27=27%

prélevées sur I'étang de

’'Or dans I’Hérault, on Intervalle de confiance

dénombre 27 femelles et Borne inférieure = f — 1/An
73 males. = 0.27 - 171100
Calculer la fréquence de =017
femelles, associée a un Borne supérieure = f + 1n
intervalle de confiance a - g-g; +1~100
95%, dans cette |
population. Il'y a 95% de chances que le pourcentage

de femelles dans I'étang soit compris entre
17 et 37%.



Exercice 3 : Les résultats d’'un sondage (Belin 2020)

Un sondage d'opinion est en general effectue sur un echantillon de 1000 individus, choisis au hasard.
Un sondage a été effectué a propos d'un reférendum, il indique que 52% des individus seraient en
faveur du oul.

Peut-on certifier que plus de la moitié de la population francaise est en accord avec la
proposition ?

. Rappel : Calcul de Pintervalle
- de confiance a 95 % : :

Avec n = taille de I’échantillon,
et f estimation de la fréquence




Correction de l'exercice
1. Argument 1. Calcul de l'intervalle de confiance avec un niveau de confiance a 95 %

T T
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b done g alffomer g0

Om ae feut

2. Argument 2. Un intervalle de confiance a 95% signifie que la fréquence réelle a 95 % de chance de se trouver dans cet
intervalle. Il y a donc toujours 5% de chance gu’elle ne s’y trouve pas donc méme si l'intervalle de confiance se situait au-dela
de 0,5, on ne pourrait pas prévoir que le oui va passer de facon certaine.



- Exercice 8 p 209
ﬂ Recensement d’un élevage de truites

Un pisciculteur souhaite estimer |'effectif de son élevage de truites dans
I'un de ses bassins. |l utilise la technique de capture-marquage-recapture.

L'éleveur capture 70 truites, les marque puis les relache. Quotidienne-
ment, il recapture 30 truites, note le nombre d'individus marqués et les
relache. Ses relevés sont notés dans le tableau ci-dessous.

Jours BEEER 3 ESESE A

&Nombres d'individus marqués = 5 2 2 7 8 4 4

. , ] B Pour marquer les truites, on réalise
1. A partir de ces relevés, estimer par le calcul l'effectif de I'élevage. couramment lablation de la nageoire

2. Proposer un protocole de capture-marquage-recapture qui permettrait  adipeuse (indiquée ici par une fleche).
a l'éleveur d'estimer cet effectif avec une meilleure précision.

L'éleveur dispose d'un autre bassin, dans lequel un comptage exhaustif a
été réalisé : 1 327 individus y ont été recensés. Une partie des truites de
ce bassin souffre d'une maladie parasitaire. L'éleveur souhaite connaitre
le pourcentage d'individus affectés. Pour cela, il réalise un échantillon-
nage dans ce bassin et préleve 125 truites, dont 37 portent le parasite.

3. Estimer le pourcentage de truites affectées par le parasite, en précisant
I'intervalle de confiance pour un niveau de confiance de 95 %.



Correction de 'exercice

n Recensement d'un élevage de truites . .
L'intervalle de confiance correspondant a notre

estimation (n = 125) est donc :
[0,296 - 0,089 ; 0,296 + 0,089]
=4,57 (0,207 ; 0,385]

1. On commence par calculer le nombre moyen
d'individus marqués et recapturés par jour.

- 5+2+2+7+8+4+4)

7

Puis on applique la formule donnée dans le [20,7 % ; 38,5 %]
« Coup de pouce »: Avec un niveau de confiance de 95 %, on peut

m, 30 estimer |le pourcentage des truites du bassin por-
N=nx m 70 457 460 teuses du parasite comme @nt compris entre
On peut estimer a 460 le nombre de truites dans 20,7 % et 38,5 %. |
le bassin.
2. Pour améliorer la précision de lestimation,
I'éleveur peut augmenter |a taille de son échantil- Autre possibilité pour la question 1 : (cette méthode est plus
lon afin de diminuer la fluctuation déchantillon- correcte scientifiquement)
nage. Concretement, il peut par exemple prélever
S50 truites quotidiennement au lieu de 30, Q1 : Le pisciculteur a utilisé la technique de capture-marquage-recapture. La fréquence des individus
3. Sur léchantillon de 125 truites, 37 sont marqués dans lors de la recapture est la méme que celle dans la population totale.
parasitées. Pour le jour 1 on a donc : Nombre total = (70 x 30)/5 = 420 (voir cours)
La fréquence de ce caractére au sein de notre On peut faire le méme calcul pour chaque jour.
: : y . 37 : Jours 1 2 3 4 5 6 7
echantillon est egale a :f: E = 0,296 (soit 29,6 %). Individus marqués lors de la recapture 5 2 2 7 8 4 4
Lintervalle de confiance, pour un niveau de Taillé estimée de la population 420 | 1050 | 1050 | 300 | 262,5 | 525 | 525

confiance de 959%, peut étre etabli ainsi:

[f—% f+ ;] (n étant l'effectif de lI'echantillon).
n vn



