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Chapitre10 : Deuxieme conséquence de la méiosa récombinaison inter -
chromosomique .

Comme nous venons de le voir, lorsque deux indsvidtésentent une différence phénotypique, I'étee
produits de la méiose permet de sawbiune seule différence génétique est alors en cuse se passe-t-il
lorsqu’ on étudie les descendants méiotiques de diedividus se distinguant paplusieurs différences
phénotypiques? Nous allons I étudier tout d ‘abord dans le sasple de deux différences phénotypiques
correspondant a deux genes différents. Bien entemudis garderons a | ‘esprit, que la relationesptrénotypes et
génotypes peut étre plus complexe.

1. Analyse directe chez la levure.

1.1. Mise en évidence de la recombinaison des carac  téres.

On étudie une souche de levure haploide teaplee pour ['histidine [his-] et une soucheleleure haploide
auxotrophe pour le tryptophane [try-]. Une soucim@oilde est constituée a partir des deux souchpkoius
parentales (appelées souvent plus simplement «tsase). Les spores obtenues aprés la méiose dbdee
colonies qui sont répliquées sur différents milieexqui permet de déterminer leur phénotype. Orrebgjuatre

types de colonies.

Certaines présentent I'ensemble des caractérgsdisparent P1 soit du parent P2 : elles sonis-tiy+] ou
[his+try-]. Ces combinaisons de caractéres smrentales

D * autres colonies présentent des combinaisonselles des caractéres [ his+try+ ] et [ his-try@n parle alors
de combinaisons non - parentales ( ou recombinées ).

Leur présence indique que les caractéres peutrent'ébjet de réassociations, a la suite de dégose.
1.2. Interprétation génétique dans le cas de genes  situés sur des chromosomes différents.
Les analyses génétiques doivent étre faites sapesser , en ne négligeant aucune étapeetdeer classique
consiste a étudier globalement et sans précautimmsemble des caractéres. En réalité, on doit dolabord
examiner si chacune des différences phénotypicstesa n ‘est pas ) sous un contrdle génétiquelsintEn un

mot, on doit faire ici pouchaque caractérece que nous avons fait dans le chapitre précédent.

1.2.1. Analyse caractére par caractere.

1.2.1.1. Analyse en spores.

On étudie 1000 spores du croisement précédentdleries qui en découlent sont répliquées sur dimglieux.
On constate qu ‘ily a 241 [ his-try+], 252i§+Htry- ], 258 [ his-try- ], et 249 [ his+try+ ].

Considérons tout d ‘abord le caractere [his-]gttHj : les [ his-] sont au nombre de 499 ( 241+ P5@s [ his+] au
nombre de 501 ( 252+249 ). Dans le chapitre prétédeus avons vu que | ‘on attend des proportds§0%
[his-] et 50% [his+] dans | ‘hypothése d ‘une sediféérence génétique entre les deux souches, gnia®ncerne



le caractére étudié. C ‘est manifestement le ¢gs Nous conserverons donc | ‘hypothese et noterows a et a+
les deux alléles du gene en cause (encart 24 ).

Considérons maintenant le caractere [ try- ]yt 1r: les [ try- ] sont au nombre de 510 (252 8R5les [ try+] au
nombre de 490 (241+249).Ces deux nombres peuvenastimilés aux nombres théoriques( 500/500)Ndys

ferons donc | ‘hypothése d ‘une seule différenéeégique entre [try-] et [try+] et nous noteronstlb+ les deux
alleles du géne en cause (encart 24).

Encart 29: Dans d ‘autres cas, | ‘hypothése monogéniguersgetéepour I' un ou | ‘autre des caractéres , v
pour les deux , que ce soit par | ‘analyse deadés ou des spores en vrac. A | ‘inverse on peutér des cas d
plusieurs différences phénotypiques correspondeah aléterminisme monogénique (revoir les exempk

Dire
u
s d

maladies humaines a symptémes multiples (chapjtre 5

(1) : Voir note 2 du chapitre précédent. On reqaara que ces calculs doivent étre faits suf les
nombreset jamais sur lespourcentage®u lesfréquencesLe nombre de degrés de liberté egt le
nombre de variables diminué des contraintes elé®:@par exemple quand il y a deux catégorigs, si
le nombre de 'une est déterminé, le nombre datréaest évidemment fixé dés que | ‘on conndit le
total des deux catégories. De méme, lorsque |¢misideére ici 4 catégories, le nombre de degrégs de
liberté est de trois.

nombre dgids de liberté 1 2 T

X 2 limite, a 5% 38 68 7,8t

Comme il vaut mieux dire les choses importantesiglus fois , rappelons qu ‘un test statistique
permet deeonservemne hypothése , jamais devixifier.
1.2.1.2. Analyse en tétrades.

Le méme croisement peut étre étudié en tétramiesonstate qu ‘il en existe trois types (et smelet trois, méme
si | ‘on en étudie le nombre important de 25@&l&gt les 1000 spores étudiées en vrac (1).

I. 2 spores [his+try-] ; 2 spores [his-try+]5
Il 2 spores [hist+try+] ; 2 spores [his- try-}B1
Il 1 spore [his+try-] ; 1 spore [his-try+] ;spore [his+try+] ; 1 spore [his-try-] : 164

si | ‘on examine le caractére [his- /his+] on catstque les 250 tétrades comportent 2 spores [ bts2 spores
[his+] : cela confirme | * hypothése qu’ un seulipte d ‘alléles notés a / a+ est en cause .

si | ‘on examine le caractére [try- / try+] on ctate que les 250 tétrades comportent 2 spore$ §r2 spores
[try+] : cela confirme | * hypothése qu’ un seulupde d ‘alléles notés b / b+ est en cause .

1.2.2. Analyse simultanée de deux caracteres, chétamt a déterminisme monogénique.

1.2.2.1. Les tétrades ditypes peuvent étre obtgraresiigration aléatoire des centromeres.

Les génotypes des deux souches utilisées sontetaab+, combinaisons génétiques que nous qualiede
parentales, comme nous | ‘avions fait pour les phdoes. Il est probable que les deux genes codsdes
trouvent sur des chromosomes différents (2).



Les tétrades dg/pe | ne comportent que deux types de spores ident@liese ou | ‘autre desombinaisons
parentales

Les tétrades dipe Il ne comportent également que deux types de spoegte:fois il s ‘agit deombinaisons
non parentalesou recombinées.

Tétrades | et Il sont appeléditypes, car elles ne comportent que deux types de splogesétrades de type | sont
desditypes parentales tandis que les tétrades de type Il sontdigpes recombinées

Elles peuvent étre obtenues trés simplement bta théiose (figure 73) grace a la migration degroenéres des
deux couples d ‘ homologues : le fait que I'on ebtie autant ( aux réserves statistiques habituetfes) de
ditypes parentales que de ditypes recombinéestadjge lesentroméres migrent indifferemmenta | ‘unou

| ‘autre des péles.

Autrement dit,lorsqu’ un croisement met en jeu deux couples d liéles situés sur des chromosomes
différents, les tétradesditypes parentales (TDP) et les_tétradeslitypes recombinées (TDR) sont en
proportions égales , 50% des unes 50% des autreg.(1

(1) : on remarquera qu ‘il n ‘existe pas de tétradmntenant 3 ou 1 recombinés : une bréve réflexomompagnée de quelques notes syr un
papier doit montrer au lecteur que | ‘existenceteltes tétrades n ‘est pas compatible avec legggggions 2 / 2. Par exemple | ‘existenge d
‘ une tétrade a trois recombinés telle que a-&-b-, a+ b+, a- b+, poserait bien des problémemterprétation.

(2): lorsqu’ on considérdeux génes pris au hasayd y a de fortes chances qu’ite soient pasur le méme chromosome , pour une rajson
trés simple. Par exemple, la levure a un génoiheéal6 chromosomes. En admettant que tous cemolsomes portent le méme nombrg de
génes , si un gene est sur le chromosome Il ,alune chance sur 16 pour qu’ un deuxiéme gén&apgue soit également sur fce

chromosome.( En réalité ¢ ‘est un peu plus comptexe il y a des grands et des petits chromosonmais | ‘approximation faite resje
correcte).

(3) : au fait, n'oubliez pas qu ‘un trait symbolisee double hélice et que la réplication est semniservative.




Figure 73: obtention de tétrades ditypes : cas de deux génsitués sur
deux chromosomes différent$3).

figure73

1.2.2.2. Dénombrement des produits de la méiose.

Les 1000 spores étudiées en vrac se partagentdre gatégories,

deux parentales : 241 [ his-try+ ] ,25Bi§+try-] ,

deux recombinées : 258 [his-try- ] , 249 [Hiig+ ] .

Ces résultats sont cohérents avec ce que | ‘orafodes tétrades. En effet, , on obtient autaspdees [his-try+]
gue de spores [ his+try-] a partir des TDP etratute spores [his-try- ] et [his+try+ | & partirsdg&trades TDR.
Comme d'autre part les TDP et les TDR sont egueéices théoriques égales , les quatre catégaeies d
combinaisons génétiques sont équiprobables ( abth= a+b+ =ab).

Quel que soit le nombre de tétrades tétratypessaisons de leur existence (que nous étudierdrsld chapitre
suivant), leur présence ne change strictement pigisque chacune d ‘entre elles comporte une gf®hacun
des quatre génotypes possibles.

Dans ces conditions, le nombre théorique des ejgatégories de génotypes est égal au quart deckiéf

Dans le cas du croisement que nous étudions, lebnes observés ne sont pas statistiquement diffédences
nombres théoriques (1).

Nous pouvons énoncer une variante de ce que nouas aonclu lors de | ‘étude des tétrades:

Lorsque deux couples d ‘alleles sont situés sur detiromosomes différents, les produits de la méiose
forment quatre catégories génétiques en quantitégéles chacune a 25 %

1.2.2.3. Fréquence de recombinaison inter-chromimgan

Une autre maniére de présenter les résultats tedseiditionner les produits de la méiose qui difiirents des
combinaisons génétiques des parents (ici 258%te% calculer leur fréquence, sur | ‘ensembieiddividus (ici
1000).

On obtient ainsi l&réquence des recombinésci 517/1000 = 0,517 en ce qui concerne les résuttbservés, 0,50
si I'on considére des résultats théoriques, puistfaeune des deux catégories recombinées a aterfréguence
de 0,25.

La aussi on peut énoncer une proposition générale:

Lorsque deux génes sont situés sur deux chromosonukérents, on dit qu ‘ils sont indépendants.
La fréquence des recombinés est alors de 0, &0).



(4) : fréquence de recombinés et fréquence de recbmaison ne sont pas toujours égales.
Nous verrons pourquoi un peu plus loin.

2 Analyse indirecte dans le cas de la drosophile.

Cette fois, les caractéres étudiés sont ceux delteadqui sont diploides. Les produits de la m&isant les
gametes, qui sont les homologues des spores deldlane peuvent pas étre étudiés directemerilisaafont pas
la capacité de se multiplier par mitose, ce quirGagiraient éventuellement observables. De plusjoitnmal

comment on pourrait étudier la couleur de 'oeill@forme des ailes des adultes chez les gametes...

2.1. Mise en évidence de la recombinaison des carac  téres.

La souche de référence de drosophile [ref] a dag youge sombre et des ailes qui dépassent lrai&élu corps.

On étudie deux souches mutantes : le « Panehilx{ P1) qui a les yeux marrons , et le « Pasaiit2 ( P2 ) qui
a les ailes plus courtes que le corps.

Le croisement P1 X ref donne une F1 dont les yeak®uge sombre : le caractére mutant est dorsséc
Le croisement P2 X ref donne une F1 dont les aibes longues : le caractére mutant est donc récessi

Le croisement P1 x P2 donne une F1 dont les caescsdnt ceux de la souche de référence, ce dfifroerles
deux conclusions que nous venons de faire.

Le croisement F1 X F1 donne des individus sembiahBl P1 ou a P2 et des individus qui possedentlesi
caracteres de la souche de référence soit lesadgagtéres mutants : ces deux derniéres catégooiesent que
les caracteres associés dans les souches P1 [ygwmwns) ailes longues] et P2 [yeux rouge sombles aburtes]
peuvent étre recombinés dans certains descendants.

2.2. Analyse génétique de la F1.

2.2.1. Croisement F1 X double mutant.

L ‘expérimentateur dispose d ‘une souche doubleantat(D.M.) qui a des yeux marrons et des ailestes|(5).

On observe 1000 mouches issues du croisement AY XIBs résultats suivants sont obtenus.

[ yeux marrons ailes longues | Raj 253
[ yeux rouge sombre ailes courtes]  (cf P2) 241

[ yeux rouge sombre ailes longues]  (cHel) 249
[ yeux marrons ailes courtes | d.=R2) 257

Soit P1 et P2 les individus semblables a | ‘uredix souches étudiées.
2.2.1.1. Analyse caractére par caractére.

On dénombre 510 mouches [yeux marrons] et 490 nesigleux rouge sombre]. Si cette différence phénigte
est sous le contrdle d ‘un seul couple d ‘alleles,croisements et les divers individus s ‘écrividmia maniéere
suivante (6) :
a a+ a a a
Pl: === P2: ==F1: === F1 X DM: ===X ===

+ 1,

a a d a a

Comme nous | ‘avons vu dans le chapitre précédigntr¢ 70) on s ‘attend a obtenir deux typesndi¥idus en
guantités égales, soit donc , en théorie 500 a geurons et 500 a yeux rouge sombre. Le calcyduontre que
| ‘on peut conserver | ‘hypothése (1): la différende caractére concernant la couleur de I'ceil egs $a



dépendance d ‘un seul couple d ‘alléles.

(5) : cette souche double mutante ( D.M.) a étémit dans le croisement précédent , F1 X F1.

(6) : === symbolise les deux chromosomes homolagResr simplifier on se contentera de ------ laasuite.
Par commodité, afin d ‘alléger, on écrira souvent a+ dans le corps du texte, comme dans letteguécédent.

De la méme maniére, on dénombre 502 mouches dailgses et 508 mouches a ailes courtes. Si céfiéeathce
phénotypique est sous le contréle d ‘un seul codpédieles, on peut écrire les croisements etliesrs individus
de la maniére suivante :
b b+ b b b
P2: - Pl1: --- Fl: -- EF1LXDM -- X ---
b “b B b b

Comme nous | ‘avions vu dans le chapitre précéddigtire 69 ) on s ‘attend a obtenir deux tygéisdividus en
quantités égales, soit donc , en théorie 500 & yeurons et 500 & yeux rouge sombre. Le calculdmohtre que
| ‘on peut conserver | ‘hypothése (1): la différende caractére concernant la longueur des ailesoest la
dépendance d ‘un seul couple d ‘alléles.

Ainsi donc dans le cas qui nous intéresse icievisage que deux couples d ‘alléles correspondent
respectivement aux deux différences phénotypigbesreées.

Redisons, en insistant, qoe n ‘est pas toujours le cagencart 27).
2.2.1.2. Analyse simultanée de deux couples di¢éasllé

Nous pouvons maintenant écrire le génotype cong@stdeux souches et de la F1 , en admettant gudeiex
génes sont situés sur des chromosomes différemtsme cela est le plus probable ( 2).

a b+ oo a b+
P1: - - P2: - ---- F1. - --
a b+ & at+ b

d ‘aprés ce que nous avons vu chez la levure, feses d ‘un tel diploide donnent 4 types de pitsduen
proportions équivalentes,

ab+ =at+b =ab = atb+
La rencontre de ces 4 types de gamétes avec lestgmmb produits par le double mutant donne 4 tyges

diploides, « parentaux » (P1 et P2) ou « recoé®b (R1 et R2) pour lesquels compte tenu dertargmce et de
la récessivité des caracteres, tout se passe camriapport des gamétes a b « ne servait a rien ».

a b+

—————— de phénotype oeil marron, ailes longsiggale un gameéte a b+ (P1).
a b

at b

--- --- de phénotype oeil rouge sombre, ailagres signale un gaméte a+b (P2).
a b



a b
--- --- de phénotype oeil marron, ailes cousigsale un gaméte ab (R1).
a b

at b+
--- --- de phénotype oeil rouge sombre ailegles signale un gamete a+ b+ (R2).
a b

De maniére assez spectaculaire, le dénombretesnindividus F2 permet donc, encoige dcétudier les
proportions des gamétes de la F1 , méme si c éestahiére indirecte.

Les mémes propositions que celles vues chez ladgyeuvent étre énoncédsrsque deux génes sont situés

sur deux chromosomes différentsles 4 catégories parentales et recombinées saniantités égales (1) ce qui
conduit 80% de recombinés.

2.2.2. AnalysedelaF2=F1 XF1

Des individus males et femelles de la méme FEtEnimis en présence. Mille individus de la F2iabtenue sont
étudiés : 4 catégories sont observées .

548 ont des yeux rouge sombre et des ailes longues
186 ont des yeux rouge sombre et des ailes courtes
194 ont des yeux marrons et des ailes longues
72 ont des yeux marrons et des ailes courtes

La répétition a une grande vertu pédagogique..respée :encore une fois, il ne faut pas se précipiter, et est
nécessaire de respecter le protocole exposé plusgfois.

2.2.2.1. Analyse caractére par caractére.

Compte tenu de la récessivité de chacun des cezaatéutants (voir plus haut) et du croisement séalon s
‘attend a obtenir 3/4 d ‘individus a yeux rouge soenet 1/4 d ‘individus a yeux marrons si un senaest en
cause (figure 74) :

Ici, on recense 734 mouches a yeux sombres (B8+€t 266 mouches a yeux marrons (194 + 72jnpnes
observés qui ne sont pas significativement difféyesdres nombres théoriques attendus ( 750 et 250.) (
L'hypothése d ‘une seule différence génétique peut étre conservée.

Le méme type d ‘analyse montre qu ‘il existe Ta@uches a ailes longues (548 +194) et 258 moukladss
courtes (186+72) : on peut donc conserver | ‘hypsehd’'un seul couple d ‘alléles responsable delxidme
différence phénotypique étudiée ici. Nous le nonamsib / b+.

2.2.2.2. Analyse simultanée des deux couples élésl

Deux génes au moins sont en cause puisque | tuvdrdes individus recombinés, différents deslses
parentales.

Cette hypothése nécessaire, qui est égalemergantffici, permet d ‘écrire le génotype des deux souchds k&t
F1

a b+ at+b at+b at+b atb
P1 - P2 - F1 -—--F1 XF1 - X --—--
ab+ at+b ab+ ab+ at+b

Dans | * hypothése de genes situés sur des chranessdifférents, 4¢atégoriesde gamétes sont produits par les
individus F1, avec des fréquences égales (figuye 75



Il'y a 16 possibilités de rencontre des gameéteslguinent 9 types différents de génotypes, carioegaencontres
de gameétes donnent le méme génotype diploide €figéyy:

Compte tenu de la récessivité des deux caractarmis étudiés ici , les phénotypes différents aamtombre de
quatre . Les 4 génotypes du groupe | donnent les yige sombre et les ailes longues ; les 2 g@estgiu groupe
Il donnent les yeux marrons et les ailes longues ;2 génotypes du groupe Il donnent les yeugesisombre et
les ailes courtes ; le génotype du groupe IV ddesgeux marrons et les ailes courtes (7).

Dans | ‘hypothése de génes situés sur des chronessalifférents, les quatre catégories de gametes son
équiprobables. Les 16 possibilités de rencontregdawtes le sont également.

Dans ce cas (figure 77) on s'attend donc a obs&hl€éréme de mouches/aux rouges sombres et ailes longues
( 1000X 9/16 = 562,5) 3/16 eme de mouches a yeuroms et a ailes longues ( 1000 X 3/16= 187,5) &hé de
mouches a yeux rouge sombre et ailes courtes (1871316 eme de mouches a yeux marrons et acileses
(1000 X 1/16= 62,5).

La comparaison de ces nombres théoriques (5685,51 187,5 ; 62,5) et des nombres observés (ctspment

548 ; 186 ; 194 ; 72) montre que | ‘hypothese quasravons faite peut étre conservée (1) : riesi nppose a ce
que les deux génes ( A avec ses alléles a et aaveB ses alleles b et b+ ) soient situés sur dlesmsomes
différents.

Figure 74: exemple d ‘analyse d ‘un croisement F1 X F1.
Une différence de caractere, une seule différegoétigue.

a a+ a a a
P1: - P2 : --F1 : -- F2 - X -
a a+ a+ at+ at
rencontre gameétes F1
des gameétes
50% a 50%a+
gamétes 50%a  diploides a/a diploides a/a+

F1 50a+ diploides a/a+ diploidesa+/a+



Figure 75:
analyse d ‘une F2

gamées de le
F1
F1
XF1
parentaux
recombinés
cas de deux

différences génétiques

25% ab+ 25% a+k
25% ab 25 % a+b+

gametes

parentaux
de

la

recombinés
F1

13

10

14

Figure 76: génotypes des diploides F2 = F1 X F1

1 ala b+ / b+ 5 alatb/b+ 9 ala b/th+ 13 al/at b+/b+

2 ala+t b/ b+ 10 alat b/H 14 at+/at+ b/DbH
3 at/a+ b/b+ b/b 11 ala b/b b /b+
4 alat b+ / b+ 12 alat b/h+ 16 a+/a+ b+/b+




Figure 77: si 2 différences phénotypiques récessives sodties a 2 différences
génotypiques
une F2 = F1 X F1 produit des diploides degénotypes et de 4 phénotypes différents .

2=5=12=15: a/a+ b/b+ 1 a/a b+/b+

4=13: a/a+ b+/b+ groupe | 3=9 a/a b/b+ groupe I
8=14: at/a+ b/b+

16: at/a+ b+/b+

6 a+/a+ b/b groupe Il 11 ala b/b  groupe IV
7=10 a/a+ b/b

(7) : 16 possibilités de rencontre de gamétesgrdtypes obtenus et les 4 phénotypes qui en déuodians le
cas étudié ici.On pourra méditer encore une fois sur le fait qu fhénotype peut correspondre a bien| des
génotypes.




