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Dynamique adaptative

Est-ce que le mutant peut envahir?
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Dynamique adaptative

Est-ce que le mutant peut envahir?
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Dynamique adaptative

Est-ce que le mutant peut envahir?

Bo  n_ P

o+a,+y _5+a+y

OUlsi: R =

| ’évolution maximise R

L’évolution maximise R, = RS,



Dynamique adaptative

Ce qu’on peut predire:

- La stratégie évolutivement stable du parasite.
- L'effet, a long terme, d’'une modification de I'environnement.

Ce qu’on ne peut pas preédire:

- La vitesse d’évolution du parasite.
- L'effet, a court terme, d'une modification de I'environnement.



Epidémiologie évolutive
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Epidémiologie évolutive
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans le temps

Epidémiologie:

Evolution:
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans I'espace

Epidémiologie
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans I'espace
Débarre et al 2009
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans I'espace
Débarre et al 2009
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans I'espace
Débarre et al 2009
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans I'espace
Débarre et al 2009
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans I'espace
Débarre et al 2009
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans I'espace

Débarre et al 2009
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans I'espace

Débarre et al 2009
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans I'espace

Débarre et al 2009
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans I'espace

Débarre et al 2009
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Epidémiologie évolutive

Environnement variable dans I'espace

Débarre et al 2009
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Epidémiologie évolutive
Environnement variable dans I'espace
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Epidémiologie évolutive
Environnement variable dans I'espace
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Epidémiologie évolutive
Environnement variable dans I'espace
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Epidémiologie évolutive

1. Evolution de populations polymorphes

2. Pas d’hypothese d’équilibre endémique (R, pas toujours

maximisé)

3. Permet de suivre la dynamique epidémiologique
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Bacteriophage A

Life cycle
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Bacteriophage A

Life cycle
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Evolutionary Epidemiology of A

Theory
Epidemiology: .
S=rS1—-(S+L)/K)—abSV —mS
L=pL(1—=(S+L)/K)+abop.VS — (a. + m)L
V=ab(l—-¢,)VSB+a.BL—mV —a(S+ L)V
Evolution:

genome integration

virulence
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gene flow
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gene flow
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failed genome integration ( virulence )




Theory

Experiment
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Evolutionary Epidemiology of A

Berngruber et al. 2013, PLoS Pathogens

3 predictions:

- selection on virulence varies with time

- the lower the initial dose, the higher the selection for virulence
- virulence is always higher in the free virus compartment
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Theory

Experiment

Spatial structure

Epidemiology: slower epidemics

Evolution: selection for lower transmission/virulence

A few experimental tests
Only with horizontally transmitted pathogens
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Theory

Experiment

Spatial structure
Epidemiology

Berngruber et al. 2015, PLoS Pathogens
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Theory

Experiment
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Spatial structure

Evolution
Berngruber et al. 2015, PLoS Pathogens
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Frequency of
virulent mutant
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Theory

Experiment
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Spatial structure

Transient evolution

Griette et al., 2015

Neutral evolution Virulence evolution
Virulence of mutant Virulence of mutant
= >>

Virulence of WT Virulence of WT
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Epidemiology:
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Epidemiology:
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Superinfection: o

EVOIUthn Recombination:r

—{ —
alA b /B

Four genotypes (parasites strains):

ab

Ab
aB
AB

Resistance affects recovery y or transmission f



Evolution:

Dynamics of allele frequencies:
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Evolution:

Dynamics of allele frequencies:

__\pI -, XS 5JTIT)+ Ei +TL(TS+GT/2)(B(pi_piT)+pi(ﬂi_ﬁ))

direct selection indirect selection
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gene flow

Dynamics of linkage disequilibrium:

D' = P Pag — Pab Pas



Evolution:

Dynamics of allele frequencies:
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Conclusions



Conclusions

Pathogen virulence evolve fast during epidemics

Evolutionary epidemiology theory can « predict »:

... for bacteriophage A

What about other pathogens? Inférence!
What about the effects of stochasticity?



