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Résumé : Le chromosome est modélisé par un segment [0, T ]. Chaque locus correspond
à une position t ∈ [0, T ]. Nous construisons une statistique de test en tout point (s, t) ∈
[0, T ]2 pour tester la significativité de l’interaction entre les deux loci sur un caractère.
Nous étudions la loi de cette statistique de test sur [0, T ]2. Nous proposons alors des
méthodes pour la détection et la localisation de loci et d’interactions entre loci ayant un
effet significatif sur un caractère.

Abstract : A chromosome is represented by a segment [0, T ]. Each locus is represented
by a position t ∈ [0, T ]. We give a test statistics at each point (s, t) ∈ [0, T ]2 to test
the significance of the interaction between the two loci s and t on a trait. We give the
asymptotic distribution of this test statistics on [0, T ]2. Then we propose methods to
detect loci and interactions between loci whose effect is significant.

Mots-clés : Détection de QTL, Interactions, Processus et champs gaussiens, Modèles de
mélange.

Keywords : QTL detection, Interactions, Gaussian processes and fields, Mixture models.

1 Introduction et modélisation

On s’intéresse au problème de la détection et de la localisation de zones du génome (en-
semble des chromosomes) ayant un effet sur un caractère quantitatif. Ces zones sont ap-
pelées QTL (Quantitative Trait Loci). Chaque chromosome est représenté par un segment
[0, T ]. On teste la présence d’un QTL en chaque point t ∈ [0, T ]. Notons Yi la valeur du
caractère quantitatif mesuré sur l’individu i, i varie de 1 jusqu’à n. Supposons qu’il existe
m QTL positionnés en t⋆

1
, · · · t⋆m agissant de manière additive sur le caractère. Notons

q1, · · · , qm les effets de ces QTL sur le caractère. Notons Xi(t) le génotype de l’individu i

au point t. Dans le cas particulier des populations que nous étudions, la variable aléatoire
Xi(t) est à valeurs dans {−1, 1}. La loi du processus Xi est obtenue à partir du modèle
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de Haldane (1919) (voir Rabier et al., 2009). Nous pouvons alors poser le modèle suivant
sur le caractère :

Yi = µ +
m∑

j=1

Xi(t
⋆
j)qj + ǫi (1)

ǫi est une erreur de mesure supposée gaussienne de moyenne nulle et de variance σ2, µ

est un paramètre inconnu. Lorsque nous rajoutons les possibles interactions entre QTL,
le modèle devient :

Yi = µ +
m∑

j=1

Xi(t
⋆
j)qj +

m∑

j=1

∑

k>j

Xi(t
⋆
j)Xi(t

⋆
k)γjk + ǫi (2)

Cette modélisation du processus Xi réalisée dans le cadre d’une analyse de liaison peut être
étendue à une analyse par déséquilibre de liaison en utilisant par exemple la modélisation
proposée par Scheet et Stephens (2006) puis Servin et Stephens (2007).

2 Résultats

Dans le cadre du modèle (1) une statistique de test Sn(t) peut être construite en tout
point t ∈ [0, T ] pour tester la significativité de l’effet QTL au point t. Nous avons montré
que Sn est asymptotiquement un processus gaussien de fonction de covariance connue et
dont la fonction moyenne dépend des effets QTL.
Dans le cadre du modèle (2) une statistique de test Sn(s, t) peut être construite en tout
point (s, t) ∈ [0, T ]2 pour tester la significativité de l’interaction entre les loci s et t. Nous
donnons la loi asymptotique du champ aléatoire Sn.
Nous montrons que le problème de l’estimation des interactions et des effets QTL signi-
ficatifs se ramène au problème de l’estimation des zéros dans la moyenne d’un vecteur
gaussien dont la matrice de variance est connue. Nous utilisons alors des techniques pro-
posées dans la Littérature pour résoudre un tel problème (Huet, 2006 ; Gendre, 2009).
Nos résultats sont validés sur des simulations.
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Thèse de l’Université de Nice Sophia Antipolis - UFR Sciences.
[2] Haldane J.B.S. (1919), The combination of linkage values and the calculation of dis-
tance between the loci of linked factors Journal of genetics 8, 299-309.
[2] Huet S. (2006), Model Selection for estimating the non zero components of a Gaussian
vector ESAIM : P&S, 10, 164–183.
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