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ACGGATTACGCCGAAGAGCTC
ACGGATTACGCCGAAGAGCTIC
ACGGATTACGCCGAAGAGCTC
ACGGATTACGECCGAAGAGCTC
ACGGATTACGCCGAAGAGCTIC
ACGGATTACGCCGAAGAGLETC
ACGGATTACGCCGAAGAGCTC

LE GENE QUI VOULAIT
PEUPLER LE QUEBEC

UAPPORT DES CRANDS REGISTRES DE POPULATIONS
QUEBECOQIS A 'ETUDE DE L'EVOLUTION BIOLOGIQUE

Une conférence dEmmanuel Milot, professeur, Département de chimie, biochimie et physique,
Université du Quebec a Trois-Rivieres

Les génes que nous portons contribuent a3 modeler nos caracteres (morphologie, physiologie, etc.), notre adaptation a l'environnement
et notre santé. Mais qu'est-ce qui explique que certaines variantes génétiques soient plus fréquentes que d'autres dans la population
d'aujourd’'hui? Pour aborder cette question avec le recul historique qui s'impose, les grands registres, comme le Registre de population
du Québec ancien, le fichier BALSAC et, prochainement, UInfrastructure intégrée des microdonnées historiques de la population québé-
coise, constituent des outils incontournables En utilisant des exemples puisés dans nos recherches, je montrerai comment le jumelage
de ces données généalogiques avec l'information génétique, mesurée sur des individus vivant aujourd’'hui, permet d'étudier l'évolution
biologique «en temps réel», de comprendre le réle de la génétique dans la démographie, et de mesurer a grande échelle la fréquence
de mutations impliquées dans les maladies génétiques. La connaissance fournie par ce mariage entre généalogie et génétique permet

aussi des incursions dans le domaine de la criminalistique, entre autres pour déterminer (a rareté de profils d’ADN retrouvés sur des

scenes de crime, en soutien aux enquétes.
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