

















LA VARIATION DANS LES POPULATIONS NATURELLES











2.1  LA VARIATION





	La diversité des êtres vivants, ou Biodiversité, concerne tous les niveaux d'intégration. La diversité au sein des espèces est appelée variation et celle présente entre les espèces diversité taxonomique. La variation héréditaire intraspécifique est d'importance cruciale pour l'évolution car elle constitue le fond génétique qui peut permettre aux populations l'adaptation aux modifications de l'environnement.





	Le terme variation traduit le fait que tous les individus d'une même espèce ne sont pas semblables entre eux. La variation peut être individuelle ou géographique. Le premier terme, désigne l'existence de différences entre les individus d'une même population. La variation géographique ou variation de groupe concerne les différences entre les populations dans l'aire d'extension de l'espèce. 


	 


	Les ressemblances et les différences entre individus peuvent être sous la dépendance de facteurs génétiques, de facteurs du milieu ou des deux à la fois. Afin de préciser le déterminisme d'un caractère étudié il est nécessaire d'avoir recours à l'expérimentation.


	 


	Les principales techniques sont les croisements et la réponse à la sélection, le travail sur génotypes identiques et les transplantations (repiquages et bouturages), et enfin les élevages contrôlés.








2.2	INTERACTION GENOTYPE-ENVIRONNEMENT, ADAPTATION ET ADAPTABILITE 





	Pour de nombreux caractères le phénotype individuel est la résultante de l'interaction entre le génotype de l'individu et les conditions de milieu dans lequel il se développe. La situation est rendue complexe par le fait que génotype et milieu varient. Pour un génotype donné, le caractère montre généralement une variation graduelle, provoquée par les variations des conditions de milieu, appelée norme de réaction. Cette gradation peut être différente pour chaque génotype. Il en résulte que non seulement un même génotype présente une large gamme de phénotypes mais aussi qu'un même phénotype peut correspondre à plusieurs génotypes. En outre, il faut signaler que les courbes des normes de réaction n'ont pas la même forme pour différents caractères. 





	L'adaptation est toujours le résultat de l'expression d'une combinaison harmonieuse de gènes, fonctionnant entre eux de façon intégrée, et assurant la réalisation d'un phénotype qui prédispose les individus à survivre dans le milieu où ils vont le plus probablement naître. L'équipement génétique reçu par un individu, et la sollicitude des parents qui déposent leurs gamètes ou les oeufs dans un milieu qui ait des chances d'être en rapport avec cet équipement, sont les premiers maillons des conditions de sa survie. En quelque sorte, tout être vivant est génétiquement adapté, ou si l'on veut préadapté, à survivre et à se reproduire dans le milieu où il a des chances de naître.


	Néanmoins, tout milieu est localement hétérogène et fluctuant et des stations favorables à la colonisation par une espèce ne sont pas semblables sur toute son aire d'extension. Corrélativement, les organismes suivent ces variations de milieu par celles de leurs caractères. La variation est dite héréditaire lorsque les différents états du caractère chez les divers individus sont le reflet de différences au niveau de leur constitution génotypique. Autrement dit, l'état des caractères se transmet selon les lois de l'hérédité. Au contraire, lorsqu'un même génotype permet aux organismes une plasticité, on parle d'adaptabilité. En général, elle conduit à une réalisation du phénotype qui est en harmonie avec la diversité du milieu local, si celui-ci est hétérogène, ou va suivre ses variations (voire les précéder quand elles sont en moyenne prévisibles), si le milieu change avec le temps, comme cela se produit dans nos pays tempérés. Dans ce cas, les différences observées entre les individus ne sont pas dues à des différences de leur équipement génétique: la variation est qualifiée de purement environnementale ou non héréditaire et les différents états des caractères ne sont pas héritables en tant que tels. Cette opposition entre la variation héréditaire et la variation non héréditaire est fréquemment désignée dans les pays anglo-saxons par les termes nature et nurture respectivement.


	Ces appellations sont un peu trompeuses : en effet, on ne doit pas oublier que c'est le génome de l'espèce qui permet d'ajuster la morphologie ou la physiologie au milieu ou d'en suivre les fluctuations. On ne saurait donc trop insister sur le fait que les variations non héréditaires ne sont en fait que les différents types de réponse d'un génotype aux différentes conditions de milieu. Aussi doit-on considérer un génotype capable de répondre à de telles fluctuations comme un produit sophistiqué de l'évolution, résultant de l'action prolongée de la sélection sur la structure génétique de l'espèce. Rappelons pour terminer que la plupart des variations quantitatives procèdent des deux sources, génétique et environnementale.





	Dans les milieux stables, les adaptations génétiques sont plus intéressantes puisqu'elles sont héréditaires et que les individus reçoivent les gènes de leurs ancêtres qui ont été longuement sélectionnés dans un milieu donné; ils sont donc génétiquement adaptés en venant au monde. Dans un milieu qui se modifie lentement, la constitution génétique des populations est susceptible de se modifier avec lui. Dans les milieux instables, les accommodats phénotypiques sont évidemment favorisés. Les organismes les plus sophistiqués sont capables de maintenir leurs constantes physiologiques dans une large gamme de conditions de milieu. Dans un nombre de cas restreint, les individus ou les sociétés peuvent façonner leur milieu de vie de telle manière qu'il se rapproche davantage de leurs besoins : grâce au comportement, le milieu devient maintenant adapté à l'espèce ou à la population. Que l'on pense aux barrages de Castors, aux ruches d'Abeilles ou aux nids d'Oiseaux ou à tous les artéfacts créés par l'espèce humaine.


	 





2.3  LES VARIATIONS NON HEREDITAIRES





	Les variations non héréditaires sont évolutivement importantes pour la survie des individus et la pérennité des populations, même si elles ne sont pas les premières manifestations de changements évolutifs. Pour survivre longtemps, les populations doivent survivre sans interruption: l'adaptabilité les y aide beaucoup.


	Lorsque la variation n'est pas héréditaire, on considère que les différences entre individus sont le résultat de réponses différentes d'un même génotype à des conditions différentes. Bien que l'essentiel de l'analyse de tels systèmes reste à faire, il y a tout lieu de penser que le problème se ramène à celui de la régulation de l'expression génique. On dispose aujourd'hui de multiples exemples montrant que la régulation du fonctionnement des gènes est évidemment de première importance dans des processus biologiques fondamentaux, comme le développement ou la différenciation tissulaire, mais c'est un cas d'adaptation au milieu (l'adaptation enzymatique), celui permettant à Escherichia coli d'utiliser le lactose, qui a été le premier exemple dont Jacob et Monod ont démonté le mode de fonctionnement.


	Même les milieux les plus stables montrent des fluctuations au cours du temps et tout individu, dont le génotype est fixé pour la vie, doit faire face à des situations différentes ayant des degrés variés de prévisibilité. L'expression phénotypique d'un génotype donné peut montrer des variations au cours de la vie de l'individu ou bien il peut montrer au cours du développement une souplesse qui lui permettra un ajustement aux circonstances ou encore l'autorise à des modifications au cours des saisons. Bien que la signification de certains de ces changements soit énigmatique, le plus souvent, ils sont de toute évidence adaptatifs. 


	Ce caractère est très répandu chez tous les êtres vivants, mais très inégalement. Les Bactéries ajustent leur production enzymatique aux substrats énergétiques présents dans le milieu. La morphologie végétale, surtout celle des Plantes herbacées, est assez plastique. Les Vertébrés homéothermes en revanche le sont comparativement peu. Dans ce cas, le développement est qualifié de canalisé, c'est-à-dire qu'un phénotype donné est réalisé dans une large gamme de conditions de milieu. Quelques exemples vont permettre de voir les modalités que peut prendre une variabilité purement phénotypique.  








 2.3.1	Variations des individus avec l'âge, les saisons ou le cycle des générations





	Dans les cas les plus extrêmes, les stades larvaires et adultes sont extrêmement différents.  C'est ainsi que méduses et polypes chez les Cnidaires, formes juvéniles et sexuées chez les Annélides, larves et imagos chez les Diptères ont pu être nommés et classés comme des espèces différentes par les premiers observateurs.


 


	Les organismes qui vivent plusieurs années peuvent changer leur aspect et leur physiologie au retour des saisons. Les paysages d'hiver des pays tempérés sont radicalement différents en raison des modifications de la plupart des espèces de la couverture végétale. Beaucoup d'animaux changent aussi en hiver : les Ours et les Marmottes entrent en hibernation, les Cervidés perdent leurs bois, d'autres prennent un pelage d'hiver plus épais ou de couleur blanche dans les régions enneigées.


 


	Araschnia levana, Lépidoptère connu sous le nom de Carte de géographie, présente deux générations par an : celle d'avril-mai est faite de papillons fauves (forme levana), celle de juillet-août de Papillons noirs (prorsa). Linné faisait deux espèces de ces deux formes morphologiques très différentes. Il s'agit en fait d'une seule et même espèce dont les générations successives sont différentes, et reviennent chaque année, une forme naissant de l'autre en alternance. C'est surtout l'action de la photopériode sur la chenille (et de la température sur la chrysalide) qui détermine ces deux types de colorations. D'autres espèces de Lépidoptères sont affectées par les facteurs externes, mais en général à un moindre degré.


	 





2.3.2  Polymorphisme social 





	La plupart des Insectes sociaux (Fourmis et Abeilles parmi les Hyménoptères; Termites parmi les Isoptères) présentent des castes d'individus très différents bien que de même sexe. Chez les Hyménoptères sociaux, il existe le plus souvent deux castes au moins dans le sexe femelle, mais les mâles ne sont pas différenciés en castes. Chez les Termites, il existe des castes dans les deux sexes, les mâles pouvant devenir, comme les femelles, des adultes stériles et aptères. 


	Chez l'Abeille, le mécanisme est simple : les jeunes larves reçoivent toutes dans leurs premiers jours (2,5 à 3 jours) une sécrétion des glandes salivaires des ouvrières appelée gelée royale. Si cette alimentation persiste pendant toute la vie larvaire (5 jours), elles donneront des reines. Cette nourriture est administrée à des larves qui logent dans des cellules de reine, plus grandes que les autres. Si la gelée manque précocement, les larves donnent des ouvrières. Le comportement de la reine est essentiellement reproducteur, celui des ouvrières est varié (chambrière, nourrice, constructrice, magasinière, ménagère, gardienne puis pourvoyeuse).








2.3.3	Variations en fonction de l'habitat, du comportement, du parasitisme





	Les divers états modelés par les conditions écologiques sur des organismes plastiques et adaptables sont appelés écophénotypes.


	A l'état adulte, la Mante religieuse, Mantis religiosa, peut être verte, beige ou brune. Le pigment brun est un pigment tétrapyrrolique dérivant du pigment vert (une biliverdine) par oxydation, elle-même provoquée par l'irradiation lumineuse. Le déterminisme de la couleur est donc écologique : la Mante est verte lorsqu'elle a subi une lumière relativement faible pendant son développement larvaire, brune si elle a reçu beaucoup de lumière (soit en intensité, soit en durée). La coloration du substrat n'est pas directement responsable de la coloration, mais il existe indirectement une homochromie des Mantes puisque les terrains secs à végétation desséchée sont plus ensoleillés, le sol est brunâtre et l’on y trouve davantage de Mantes brunes (Passama-Vuillaum, 1967, Bull. Biol 102: 147).


	La Sagittaire, Sagittaria sagittifolia se développe dans l'eau ou à proximité de l'eau. Elle peut produire toute une gamme de feuilles dont l'aspect et la structure sont très différents. C'est l'immersion des bourgeons, leur émersion, ou l'alternance des deux qui détermine la structure foliaire. De nombreux facteurs (eau, température, lumière, gravité) influencent la morphogenèse des organes végétaux.





	Des changements de coloration peuvent se produire chez certaines espèces par actions hormonales sur les chromatophores dont les pigments s'étalent ou se concentrent, ou bien par migration des cellules. Ces changements de coloration sont plus ou moins rapides et sont réversibles. Ils peuvent être en relation avec la reproduction, le camouflage, la psychologie. Des exemples bien connus existent chez la Seiche, le Turbot ou le Caméléon.





	L'apparence d'un Végétal ou d'un Animal peut être considérablement modifiée par l'action d'agents chimiques ou physiques (mécaniques, thermiques), ainsi que par des agents biologiques, notamment des parasites. Ces variations ont le plus souvent un caractère accidentel.


	Chez les Etoiles de mer les facultés d'autotomie et de régénération donnent de curieuses anomalies, parfois rencontrées dans la nature, comme des bras courts, bifurqués, ou repliés. Chez certaines espèces, l'autotomie est si fréquente que les exemplaires complets sont rares. Les bras isolés cicatrisent mais généralement meurent après épuisement des réserves. Chez Linckia, un bras isolé peut régénérer un disque complet.


	La Sacculine (Crustacé Rhizocéphale) est un parasite du Crabe enragé. Lorsqu'elle parasite un Crabe mâle, elle détermine un changement morphologique important puisque l'abdomen de celui-ci est féminisé.





	Les exemples précédents concernent les variations purement phénotypiques qui peuvent entraîner l'existence de différences entre les individus d'une même population. Ces variations sont parfois si importantes qu'elles ont pu occasionnellement poser des problèmes de systématique. Elles témoignent en tous cas des facultés d'adaptabilité importantes dans un grand nombre d'espèces.








2.4  LES VARIATIONS HEREDITAIRES





2.4.1  LA MUTATION





	La variabilité génétique des populations naturelles est due à l'existence d'états alléliques différents en de nombreux locus, à la multiplication de ces états par mutation ou recombinaison intragénique et au réassortiment de la variabilité qui existe pour chaque locus individuel par le brassage intrachromosomique et interchromosomique. La source primaire de la variabilité est évidemment la mutation. Un certain nombre de mutations ne disparaissent pas très rapidement : elles persistent dans les populations, de génération en génération, pendant des temps plus ou moins longs. De ce fait, la majeure partie de la variabilité génétique provient de celle qui existait déjà à la génération précédente, la part imputable à des mutations nouvelles étant infime. Cette dernière compense généralement la partie de variabilité qui se perd et un tel équilibre perdure dans les populations, son niveau étant essentiellement modulé par les fluctuations d'effectifs (voir chapitre 9). Selon le point d'impact et le niveau d'observation, la séquence d'un gène, d'un système de régulation, la structure ou la régulation de la synthèse d'un produit polypeptidique, la viabilité, la fécondité ou l'apparence d'un individu. Les effets sur le phénotype vont de négligeables à dramatiques et le sort de l'allèle muté dans la population, l'espèce, la lignée évolutive, va dépendre des forces évolutives qui vont s'exercer sur lui.





	Suivant le niveau auquel ces changements surviennent, on distingue les mutations géniques, chromosomiques et génomiques. Le terme mutation ponctuelle a eu tellement de sens différents (substitution d'un nucléotide par un autre dans une séquence; mutation non visible au microscope sur des chromosomes polytènes; mutation susceptible de recombiner avec d'autres mutations survenues sur le même gène) que nous l'éviterons.


	A l'origine, le terme mutation désignait tout autre chose puisque Waagen l'avait appliqué, au siècle dernier, aux changements brusques survenus dans des séries temporelles d'Ammonites. De Vries en 1901 l'a utilisé pour la première fois en Génétique à propos d'observations de variations héréditaires discontinues majeures chez les OEnothères (ces variations brusques correspondaient en fait essentiellement à des cas de trisomie). La mutation est difficile à définir avec précision; nous désignerons ainsi, à la suite de Dobzhansky, un changement du matériel héréditaire qui n'est pas dû à la ségrégation ou à la recombinaison. Cette dernière est prise ici dans le sens de la recombinaison "normale" et inclut la recombinaison intragénomique entre allèles différents. Cette altération du matériel héréditaire n'était donc pas présente chez les parents ni en l'état, ni en puissance par réassortiment. Ce changement est transmis aux cellules filles et peut être transmis à la descendance quand il survient dans la lignée germinale. Les mutations somatiques qui sont à l'origine de clones cellulaires dans un organisme s'éteignent avec l'individu chez lequel elles sont survenues. Il est d'usage de considérer un crossing over inégal comme une mutation, bien qu'entrant dans le cadre d'une recombinaison. Il est le plus souvent bien difficile d'affirmer qu'un nouvel allèle n'est pas apparu par recombinaison intragénomique entre deux allèles déjà existants. Il en va de même pour la variation génétique imputable à l'insertion de séquences mobiles d'ADN.


	Bien que le terme mutation désigne en principe un processus, son produit (le gène ou le chromosome muté) est aussi appelé mutation: la mutation white ou Bar, une mutation récessive... L'individu qui possède un phénotype dont les caractères sont attribuables à un état muté d'un gène est appelé mutant. En l'occurrence, la référence est le type sauvage : le sort que l'on peut faire à cette notion en Génétique des populations est discuté plus loin. Parmi tous les variants génétiques qui, à un moment donné, sont présents dans une population, beaucoup sont rapidement éliminés, bien peu survivront quelques temps et un seul dans le long terme mais il va alors se diversifier en accumulant des mutations. Une classification des différents types de mutations est présentée ci-après.





2.4.1.1  Les différents types de mutations





Tableau 2.1 Classification générale des mutations 








I. Mutations géniques





	Changement héréditaire survenant dans un seul gène soit par changement de base, soit par insertion ou excision d'une séquence d'ADN mobilisée. Il en résulte un nouvel état allélique. 





II. Mutations chromosomiques





	Changements de structure des chromosomes par gain, perte ou réarrangement de segments chromosomiques : 


- intrachromosomiques (homosomiques), sur un seul bras (paracentrique ou homobrachial) ou sur les deux bras (péricentrique ou hétérobrachial)  


- interchromosomiques (interchanges) entre homologues (allosomiques) ou hétérologues (hétérosomiques).





Le nombre de bras d'un caryotype est appelé Nombre Fondamental (NF)





A. Délétion : perte d'un segment intercalaire. La déficience est la perte d'un segment terminal.





B. Duplication : répétition d'un fragment de chromosome : interchromosomique : le segment dupliqué est répété sur un non homologue ; intrachromosomique : répétition sur un même chromosome non contiguë (même bras ou bras différents) ou contiguë (en tandem). Un bras entier est dupliqué,  reconduit à un isochromosome (pour les chromosomes telocentriques) .





C. Inversion : retournement de 180° d'une portion de chromosome. Inversions simples: paracentriques (un bras) ou péricentriques (deux bras) ou complexes : indépendantes, en tandem (contiguës), incluses ou chevauchantes.





D. Translocation : déplacement de segments chromosomiques, intrachromosomiques ou interchromosomiques. Les translocations mutuelles ou réciproques sont des interchanges. Elles peuvent porter sur des bras entiers.





E. Fusion centrique / dissociation : formation d'un métacentrique à partir de deux acrocentriques non homologues (fusion) ou inversement (dissociation). Fusion en tandem: formation d'un acrocentrique long à partir de deux acrocentriques non homologues.








III. Mutations génomiques





	Changement du nombre de chromosomes sans changement de structure : hétéroploïdie recouvrant aneuploïdie et polyploïdie.





A. Aneuploïdie : changement du nombre de base de chromosomes, portant sur un ou quelques chromosomes entiers, mais non sur l'ensemble du lot haploïde (n).


nullisomie : perte de deux homologues (2n-2)


monosomie : perte d'un chromosome (2n-1)


trisomie : présence de trois homologues (2n+1)


tétrasomie : présence de quatre homologues (2n+2)


Les aneuploïdies peuvent être doubles ou multiples (pseudoaneuploïdies) : double trisomie (2n+1+1).





B. Euploïdie : Présence du lot haploïde complet à un ou plusieurs exemplaires. Le lot haploïde est appelé le nombre de base (x).


monoploïdie : un seul lot haploïde (remplace ce terme lorsque cette garniture caractérise une phase cycle biologique qui n'est pas normalement haploïde).


diploïdie : deux lots haploïdes


tri-, tétra-, penta-, hexaploïdie : présence de 3, 4, 5 ou 6 lots haploïdes. Les périssoploïdes sont de rang impair, les artioploïdes de rang pair.


autopolyploïdes : répétition du même lot haploïde


allopolyploïdes : présence pour un degré de ploïdie supérieur à 2, de lots haploïdes d'origines différentes. Un amphidiploïde est un allotétraploïde.


allopolyploïdes segmentaires : allopolyploïdes pour lesquels existe une homologie partielle des lots haploïdes


autoallopolyploïdie : combinaison de l'auto- et de l'allopolyploïdie


amphiploïde : catégorie hétérogène regroupant les allopolyploïdes segmentaires, les allopolyploïdes, les autoallopolyploïdes et les aneuploïdes résultant de l'addition ou de la substitution d'un chromosome étranger. 





C. Chromosomes surnuméraires ou chromosomes B ou chromosomes accessoires ou extrachromosomes : chromosomes supplémentaires facultatifs, non homologues d'un élément de la garniture chromosomique normale.














2.4.1.2  Taux de mutation





	Le taux de mutation est défini par la probabilité d'apparition d'un type donné de mutation par unité de temps. L'unité de temps peut être définie en génération de cellules, de division cellulaire (cycle de réplication), ou d'organisme. Dans la pratique ce paramètre est difficile à estimer.


	Compte tenu de la difficulté à mesurer précisément le nombre de divisions cellulaires d'un organisme complexe, les taux disponibles concernent essentiellement les virus, les Bactéries et les cultures de cellules. Chez le Bactériophage T2, les taux de mutations sont de l'ordre de 10-8 à 10-9 par gène et par cycle de réplication d'ADN. Chez Escherichia coli, le taux de mutation est en moyenne de 10-7 par gène et par génération cellulaire pour le gène lac. Des taux de mutation, exprimés par génération d'organisme, ont aussi été établis chez quelques matériels biologiques, bien connus au point de vue génétique, comme le Maïs, la Drosophile ou la Souris (tableau 2.1).


	Au niveau moléculaire, les taux ont été déterminés sur le système lactose de E. coli. Le taux de mutation est, sur les 80 sites nucléotidiques étudiés, en moyenne de 10-9 par site par cycle de réplication mais, suivant les sites, il peut être 25 fois plus élevé ou 25 fois moins élevé. D'autres systèmes ont fourni des valeurs qui s'étendent de 10-7 à 10-10 par nucléotide par cycle cellulaire.





	Pour les populations naturelles, les estimations sont nécessairement indirectes. Elles se fondent sur l'existence d'un équilibre entre les forces qui produisent la variabilité génétique et celles qui l'effacent. On suppose que la population est d'effectif constant, ne reçoit pas de migrants et qu'elle est à l'équilibre génétique pour des marqueurs neutres. On peut alors estimer que la décroissance de variabilité imputable à la seule dérive (qui ne dépend que de l'effectif de la population) est compensée par le taux de mutation. Il existe diverses formules pour effectuer ces calculs qui donnent une moyenne de taux de mutation de 7 à 9 x 10-6/ locus/ génération.


	Parallèlement à l'exploitation du polymorphisme biochimique ou moléculaire au sein des espèces, existe une autre méthode indirecte permettant d'estimer les taux d'évolution : elle consiste à déterminer le taux maximum de substitution dans l'évolution à long terme. Ce taux maximum est atteint pour les sites "neutres" (on parle aussi du taux non entravé par la sélection) et il est égal au taux de mutution (voir chapitres 9 et 15). Pour les pseudogènes de Mammifères, ce taux s'élève à 4,5 x 10-9/site nucléotidique/an (Li et al 1981 Nature 292: 237), et à 1,5 x 10-8 pour la troisième base des codons chez la Drosophile (Sharp et Li 1989 J Mol Evol 28: 398).





	Divers agents sont susceptibles d'augmenter les taux spontanés de mutation : radiations ionisantes (rayons X et gamma) et non ionisantes (rayonnement ultra violet), divers agents chimiques mutagènes. L'utilité de ces systèmes est évidente pour le généticien, pour qui les mutations spontanées sont toujours trop rares. L'effet de ces agents physiques ou chimiques dans la nature est très difficile à chiffrer. Certaines mutations, qui affectent les systèmes de réparation ou de méthylation des séquences ATCG, conduisent chez les Bactéries à une augmentation notable du nombre de mutations sur l'ensemble des gènes.








2.4.2	POLYMORPHISMES MORPHOLOGIQUES A DETERMINISME GENETIQUE





	On utilise le terme polymorphisme pour désigner l'existence d'une variation discontinue (chaque type étant une morphe) au sein d'une population. Il y a une certaine tendance de réserver ce terme aux variations héréditaires, mais ce n'est pas général et, sauf lorsque cela est évident, il est préférable de préciser si le polymorphisme est génétique (comme dans ce qui suit) ou non génétique.





2.4.2.1  Polychromatisme





	Le polychromatisme est l'existence, au sein d'une population, de deux ou plusieurs morphes caractérisées par la présence de pigments présentant des teintes ou des nuances différentes et/ou répartis différemment sur le corps. Il se distingue de l'adaptation chromatique qui désigne la faculté qu'ont certains organismes de changer plus ou moins rapidement de couleur selon les circonstances. Le polychromatisme peut être sous la dépendance de systèmes génétiques plus ou moins complexes. La coloration de la coquille de l'Escargot des bois, Cepaea nemoralis, est un bon exemple d'un déterminisme relativement complexe dont on ne prend souvent en compte qu'un aspect simplifié (couleur jaune et rose ou présence et absence de bandes). L'analyse de ce type de polymorphisme met en évidence son maintien sur des périodes de quelques années (fig. 2.1) ou de plusieurs milliers d'années (tableau 2.2). 





2.4.2.2  Polymorphisme morphologique





	Les polymorphismes morphologiques correspondant à des états morphologiques alternatifs discontinus sont aussi très nombreux chez les espèces domestiques. Les variants morphologiques du Poisson rouge en constituent un bon exemple ainsi que la forme de la crête des Coqs dans diverses races de volaille, la présence ou l'absence de cornes chez les ovins et bovins... Dans la nature, des variants de même type existent chez de nombreuses espèces animales et végétales : présence ou absence d'un appendice caudal sur les ailes postérieures de Papilio memnon, enroulement dextre ou senestre des coquilles de Limnea, hétérostylie des Primevères, forme des feuilles de la Tomate sauvage Lycopersicon pimpinellifolium.








2.4.2.3  Autres polymorphismes





	La notion de polymorphisme morphologique dépend en fait du niveau d'observation possible et la notion s'étend sans difficulté à d'autres systèmes génétiques, comme ceux qui déterminent le sexe chez certains Hyménoptères ou la stérilité chez de nombreux Végétaux. Les polymorphismes des divers groupes sanguins chez l'Homme (tableau 2.3) (système ABO, Rhésus, Kell, Duffy...), des groupes tissulaires (système majeur d'histocompatibilité) et des maladies génétiques (tableau 2.4) sont une autre illustration des variations à déterminisme héréditaire que l'on peut observer dans les populations. En fait, il convient de dépasser la description phénotypique du polymorphisme et d'en rechercher l'origine en serrant au plus près la variabilité au niveau du génome.








2.4.3  POLYMORPHISME PROTEIQUE.





	Plutôt que de caractériser les phénotypes comme dans les exemples précédents, il apparaît donc souhaitable, en Génétique des populations et Evolution, d'étudier les gènes eux-mêmes quand on le peut. La manipulation des acides nucléiques ne s'étant banalisée qu'assez récemment, c'est grâce aux produits directs des gènes que sont les protéines, que les premières études de populations ont pu se rapprocher du génome. Le séquençage d'acides aminés, qui fut un outil primordial dans la comparaison des espèces, n'a jamais vraiment joué un rôle très important (l'hémoglobine humaine est une exception notable) dans l'étude de la diversité génétique des populations, parce la méthode est très lourde. Les analyses les plus nombreuses de la variabilité des protéines ont été réalisées par des techniques plus simples utilisant l'électrophorèse et elles ont permis de mettre en évidence, dans de nombreuses espèces, un polymorphisme enzymatique (parfois appelé aussi polymorphisme biochimique, mais cette expression a fréquemment un sens plus large).





Le polymorphisme enzymatique.





	Les protéines sont des molécules chargées, susceptibles de se mouvoir dans un support poreux (papier, acétate de cellulose, gel d'agarose, d'amidon, de polyacrylamide) lorsqu'elles sont placées dans un champ électrique. En pratique, un extrait brut de l'organisme ou du tissu, contenant un mélange complexe de nombreuses espèces moléculaires à des concentrations variées, est déposé sur un gel et soumis à un champ électrique (fig. 2.2). Les protéines du mélange sont triées essentiellement en fonction de leur charge nette et accessoirement de leur taille, forme, ou de leur association à des produits chargés non protéiques.


	A ce tri moléculaire fait suite une révélation enzymatique effectuée dans le support lui-même, grâce à des techniques dérivées de l'histochimie et utilisant les propriétés catalytiques de l'enzyme recherchée. La réaction consiste généralement à faire catalyser par l'enzyme, en lui fournissant un substrat naturel ou artificiel, l'apparition d'un produit terminal coloré (donc visible) et insoluble (donc hors équilibre et non diffusible). Il se forme alors une ou plusieurs bandes colorées correspondant à l'emplacement des enzymes sur le gel, désormais qualifié de zymogramme (fig. 2.3). Tous les types moléculaires formant des bandes distinctes révélées par la même réaction enzymatique sont appelées des isozymes.


	L'interprétation génétique des zymogrammes est généralement aisée quand il n'y a pas trop de bandes. La variation observée se ramène à des différences de position des bandes et donc de vitesse de migration des molécules, elles-mêmes attribuables le plus souvent à des différences de charge. Les changements de charge sont discontinus (les acides aminés sont neutres ou ils ont une charge positive ou négative). Les remplacements d'acides aminés accompagnés de changements de charge déterminent donc les variations de position des bandes.


	La multiplicité des bandes et leurs variations éventuelles de nombre et de position trouve généralement des explications assez simples. En cas de difficultés d'interprétation, on fait appel à des croisements car le problème se ramène souvent à un problème de génétique mendélienne. Il est bon, lorsque l'espèce est gonochorique (dioïque), de noter le sexe de l'individu étudié, d'utiliser toujours le même stade ou le même tissu, sauf si on veut faire une étude spéciale des isozymes au cours du développement ou dans les divers types cellulaires. Même quand le message du zymogramme paraît clair, il est souhaitable, lorsque les organismes s'y prêtent, d'effectuer quelques tests génétiques préalables.


	Le cas le plus simple est celui où la variabilité détectable sur les zymogramme correspond à des différences telles, que chaque type d'homozygote est caractérisé par une bande d'activité enzymatique occupant des positions différentes, l'hétérozygote comportant deux bandes, alignées avec les précédentes, et deux fois moins intenses. Les isozymes dont la variabilité entre individus est due à la variation de la constitution génétique à un locus sont appelés allozymes (qui sont donc des isozymes correspondant à des allèles). Cette appellation n'est vraiment adaptée que quand chaque bande correspond à un allèle, ce qui est fréquemment le cas pour les enzymes monomériques: chaque niveau de migration correspond alors à un allèle.


	La situation peut être compliquée par les principaux facteurs suivants :


- La migration électrophorétique n'est qu'un critère de discrimination génétique assez grossier et des allèles différents peuvent coder pour des enzymes migrant à la même distance.


- Structure quaternaire d'une enzyme monolocus (cas des homopolymères) : plusieurs chaînes polypeptidiques, produites par un seul gène, s'associent pour former la molécule active. Les homozygotes ne produisent qu'un seul type polypeptidique et montrent une seule bande d'activité protéine. Les hétérozygotes comportent plusieurs bandes, n+1 dans les cas les plus simples, n étant le nombre de sous-unités de la molécule active. Lorsque que tous les isozymes ont la même activité, c'est à dire que leur activité ne dépend que de leur concentration, et lorsque les deux polypeptides codés par les deux formes alléliques sont également abondants et s'associent au hasard, on observe une intensité des bandes proportionnelle au développement de (1/2 + 1/2)n. Par exemple, pour un locus biallélique et une enzyme dimérique, les deux homozygotes vont produire des protéines ÓÓ et Ó'Ó' respectivement et l'hétérozygote trois types moléculaires dans les proprtions: 1/4 de ÓÓ, 1/2 de ÓÓ' et 1/4 de Ó'Ó'.


- Structure quaternaire d'une enzyme multilocus (cas des hétéropolymères) : les chaînes qui s'associent sont codées par plusieurs gènes. Les lois d'association de ces produits ainsi que la régulation souvent indépendante des gènes rendent les profils électrophorétiques moins prévisibles. Ils peuvent devenir franchement complexes lorsque de la variation allélique se produit à plusieurs locus.


 - Enzymes multilocus : plusieurs gènes donnent des produits polypeptidiques qui sont révélés par la même réaction enzymatique, soit parce que les enzymes ont la même fonction, soit parce que la réaction n'est pas assez spécifique pour les distinguer. Les allozymes de ces différents gènes se mêlent alors sur le même zymogramme qui peut être très complexe.


 - Les autres variations de migration, liées à soit des équilibres conformationnels, soit à des associations facultatives avec des substrats ionisés, sont plutôt des exceptions. Le plus souvent on ne cherche à les interpréter que pour mieux les écarter afin de supprimer les risques d'interférence avec l'analyse de la variabilité génétique qui est le but poursuivi. D'autres techniques comme l'électrophorèse en double dimension ou l'analyse immunologique ont également été développées.





2.4.4  POLYMORPHISME DES ACIDES NUCLEIQUES





2.4.4.1  Analyses par séquençage et enzymes de restriction 





	Le séquençage des acides nucléiques permet de préciser au niveau nucléotidique la variabilité héréditaire. Il n'apporte pourtant pas de réponse à toutes les questions car si nous sommes capables d'inférer, à partir d'une séquence d'ADN, la structure primaire de la protéine putative qu'elle code, de repérer quelques signaux ou de replier des secteurs pour établir des structures secondaires, de nombreux messages contenus dans les séquences nous échappent encore.


	Bien que le séquençage ait représenté un progrès fulgurant dans l'exploration de la structure locale ou régionale du génome, son utilisation a été limitée pendant un certain temps dans l'exploration des polymorphismes par son coût et par la lourdeur que représente le clonage. Quelques exemples existent pourtant comme le polymorphisme du gène de l'alcool déshydrogénase chez la Drosophile, de l'hémoglobine chez l'Homme ou des secteurs de l'ADN mitochondrial chez quelques espèces. La situation a changé avec l'introduction des techniques d'amplification d'ADN par une réaction de polymérisation en chaîne (PCR  pour polymerase chain reaction) et il est à prévoir dans les prochaines années une avalanche de données de séquences pour divers secteurs du génome dans diverses espèces. Des précautions sont à prendre chez les diploïdes pour éviter d'amplifier les deux copies du gènes. Les autres techniques d'analyse des acides nucléiques sont le polymorphisme de longueur des fragments de restriction (PLFR ou RFLP pour Restriction Fragment Length Polymorphism) et l'hybridation ADN/ADN. Cette dernière méthode est mieux adaptée à la comparaison d'espèces qu'à l'étude du polymorphisme intraspécifique.


	Le principe de ces techniques ne sera pas repris ici (cf cours de Génétique et Biologie moléculaire). Elles permettent d'établir la séquence totale d'un fragment d'ADN, sa taille et sa carte de restriction.


 


	Quelle que soit la méthode utilisée pour établir une différence entre deux séquence de deux gènes allèles d'un même individu, la différence observée met en évidence une  hétérozygotie de l'individu à l'échelle nucléotidique.


	Avec le développement de la Biologie moléculaire, cette notion est devenue d'usage courant en Génétique des populations. Longtemps, la notion d'hétérozygotie n'a été appliquée qu'à l'échelle du gène (ou de l'arrangement chromosomique). L'individu est alors ou non hétérozygote pour le locus (ou la structure) considéré(e). Si l'on prend en compte plusieurs locus dans le génome, certains seront hétérozygotes et d'autres ne le seront pas: on en tire le taux d'hétérozygotie de l'individu. En changeant d'échelle, on considère maintenant deux séquences au lieu de deux génomes, le nucléotide devient l'unité de comparaison au lieu du gène et l'on peut établir la proportion de sites où la nature de la base est différente, c'est-à-dire de sites hétérozygotes.








2.4.4.2  Les empreintes génétiques





	Il s'agit d'un cas très particulier d'application des méthodes du PLFR. Il existe, dispersées dans le génome, des régions constituées de courtes séquences répétées dont la longueur est hypervariable en raison des changements du nombre d'unités de répétition qui les constituent. La similitude d'organisation avec l'ADN satellite leur a valu le nom de minisatellites, microsatellites ou NVRT (nombre variable de répétitions en tandem, en anglais VNTR: variable numbers of tandem repeats).


	On peut distinguer des minisatellites, constitués par la répétition en tandem de séquences de 9 à 64 pb et de taille générale 0,1 à 20 kb, et des microsatellites, dont l'unité de répétition est de 1 à 5 pb et dont la longueur totale est le plus souvent inférieure à 200 pb. 


	Pour détecter les minisatellites, un extrait d'ADN de haut poids moléculaire est digéré par une enzyme de restriction qui n'a pas de site de coupure dans la séquence répétée mais qui coupe fréquemment dans le génome: la région qui comporte les répétitions en tandem se trouve donc encadrée par deux sites de clivage proches de ses extrémités. Les résultats obtenus sont souvent comparables, quelle que soit la nature de l'enzyme utilisée. Les fragments de restriction sont séparés par électrophorèse sur gel d'agarose et transférés sur membrane de nylon ou de nitrocellulose. La séquence servant de sonde est marquée radioactivement au 32P. Certaines sondes (monolocus) détectent une seule séquence (la région doit être suffisamment variable pour être intéressante à elle seule), mais la séquence consensus GGGCAGGAXG se retrouve dans beaucoup de satellites et quelques variantes de cette séquence sont utilisées comme sondes multilocus. Après hybridation, la détection est réalisée par autoradiographie. Les variants de longueur d'un même locus (ces variants se matérialisent comme des bandes occupant des positions différentes sur le gel) sont transmis de façon mendélienne. 


	Les changements de taille d'une région minisatellite se font par addition ou retrait d'une ou plusieurs unités de répétition. Le mécanisme moléculaire précis n'est pas connu. L'intervention des crossing over inégaux classiques a été exclue dans certains cas, car les séquences flanquantes n'ont pas été échangées (on évoque alors des échanges entre chromatides soeurs, des conversions géniques ou un glissement des polymérases). Les taux de mutation des minisatellites sont très élevés, de l'ordre de 10-4 par kb, mais certains locus, hypervariables, atteignent des taux de mutation de l'ordre de 5 x 10-2.


	On dispose donc en théorie d'un outil dont la base génétique est simple et où la variabilité est grande : un travail est donc possible au niveau des individus (il suffit d'obtenir un nombre suffisant de bandes pour pouvoir caractériser chaque individu par un profil, qui est son empreinte génétique), des familles (généalogies, parentés) ou des populations (polymorphisme).


	Les microsatellites sont encore plus simples, mais leur longueur est souvent insuffisante pour être analysée par PLFR. On effectue alors le clonage de fragements de restriction d'ADN et on recherche les clones qui s'hybrident à une séquence simple, poly TG ou poly TC ou autre. On détermine alors sur certains de ces clones la séquence des régions flanquantes du microsatellite ; elles permettent de préparer des oligomères complémentaires. Ils servent à amplifier la région choisie pour divers extraits individuels d'ADN et les variations de longueur des amplifiats sont visualisées sur des gels. Les taux de mutation pour les microsatellites étudiés chez l'Homme sont de l'ordre de 0,001 par locus.








2.4.4.3  Séquences amplifiées au hasard





	Une autre technique d'analyse est fondée sur l'amplification de séquences sélectionnées au hasard dans le génome par l'intermédiaire d'un oligonucléotide. Cette technique est appelée RAPD (pour Random Amplified Polymorphic DNA) et peut être mise en oeuvre de diverses façons. Sa variante principale (Williams et al 1990 Nucleic Acids Res 18: 6531) consiste à utiliser comme amorce un oligonucléotide (et un seul) d'une dizaine de bases qui va presque toujours amplifier par réaction PCR un ou plusieurs segments d'ADN de l'échantillon. Chaque bande de l'amplifiat correspond donc à l'existence d'un motif complémentaire de l'amorce sur chacun des brins d'ADN, à peu de distance l'une de l'autre. On peut varier autant qu'on le souhaite la séquence des amorces décamères utilisés. Ces amorces permettent de détecter des polymorphismes qui se manifestent par une présence / absence de bandes sans qu'aucune connaissance préalable préalable sur la séquence soit requise. En changeant une seule base dans l'amorce, on modifie complètement la nature des bandes d'ADN amplifiées. Par déduction logique, le polymorphisme présence / absence d'une bande est considéré comme le résultat de la substitution d'une base au moins dans l'un des deux sites de reconnaissance de l'amorce. Ce système qui permet de produire très rapidement un nombre considérable de marqueurs génétiques polymorphes s'avère très utiles pour la construction de cartes génétiques.








2.4.5  LES REMANIEMENTS CHROMOSOMIQUES





	 L'étude des chromosomes est l'une des façons d'aborder celle du matériel héréditaire et de son emballage à un niveau observable; elle touche à des problèmes génétiques nombreux comme l'effet de position, la recombinaison, la ségrégation indépendante, la genèse de nouveaux remaniements ou la fertilité. La structure des chromosomes a des effets sur la plupart des caractères et à ce titre joue un rôle dans l'adaptation et la diversification, constituant même parfois le facteur primaire de l'origine des espèces. L'accumulation des réarrangements permet des évolutions spectaculaires des caryotypes. Enfin, certains remaniements (notamment les courtes duplications) semblent avoir joué un rôle évolutif essentiel.





	Expérimentalement, les altérations de structure ont été étudiées en induisant des cassures par des radiations. Les extrémités peuvent se rejoindre tant qu'elles sont fraîches, la soudure restituant la structure initiale ou conduisant à un réarrangement. Le résultat final va dépendre du nombre de cassures, des chromosomes affectés et de la façon dont les réassociations se sont produites. Les remaniements spontanés s'effectuent probablement dans certains cas par un type semblable de cassure et de réparation mais certains sont en relation avec la transpositions d'éléments mobiles ou sont attribuables à des événements de recombinaison faisant suite à des appariements entre séquences répétées dispersées dans le génome.


	Lorsque des remaniements se produisent, il faut, pour qu'ils aient un avenir évolutif, qu'ils satisfassent à un certain nombre de conditions: qu'ils soient compatibles avec la survie des cellules ou des individus, qu'ils se séparent correctement dans les cellules filles lors de la mitose, qu'ils puissent ségréger normalement au cours de la méiose, notamment chez les hétérozygotes de structure (ou hétérocaryotes) et qu'à la suite de celle-ci ils donnent des produits équilibrés. Dans les cas les plus simples, les structures chromosomiques de l'hétérocaryote ségrègent à la méiose comme le fait un couple d'allèles et les arrangements sont qualifiés de structures allèles.


	Le fonctionnement normal d'un chromosome requiert qu'il possède un seul centromère. Les chromosomes dicentriques présentent des accidents à la mitose et à la méiose et les chromosomes acentriques, incapables de migrer correctement, se perdent au cours des divisions cellulaires. 


	Les caryotypes équilibrés sont ceux pour lesquels existent pour chaque séquence d'ADN un nombre accordé de copies assurant un fonctionnement harmonieux. Ce nombre est généralement de un dans les gamètes et de deux dans les cellules de l'organisme si l'on fait abstraction des gènes liés au sexe et des systèmes biologiques avec mâles haploïdes. Si certains gènes ont un nombre de copies plus important ou plus faible que les autres (état dupliqué dans une cellule gamétique, état unique ou triple dans une cellule somatique...), le dosage est déséquilibré. Il peut s'en suivre des désordres ou même une létalité. L'importance du désordre dépend de la nature des séquences en excès ou en déficit, de la nature des gènes éventuellement inclus dans ces séquences et de leur nombre. Les gamètes mâles animaux supportent assez bien un déséquilibre mais les zygotes qu'ils engendrent sont fragiles. Les grains de pollen sont en revanche très sensibles au déséquilibre génétique et apparaissent alors "vides". La notion d'équilibre est différente de la polyploïdie, mais s'étend aux polyploïdes: un gamète diploïde est déséquilibré si certaines séquences sont présentes une seule fois ou trois fois au lieu de deux pour la majorité des autres gènes.


	Certains remaniements, qui affectent la morphologie chromosomique générale, sont faciles à observer sur les chromosomes métaphasiques. Des remaniements plus fins nécessitent des observations plus précises effectuées après banding sur chromosomes métaphasiques ou sont effectuées directement sur des chromosomes géants (chromosomes polytènes ou en écouvillon). Enfin, l'étude de chromosomes appariés (prophase I de la méiose et certains chromosomes polytènes) chez des hétérozygotes pour des arrangements chromosomiques différents (ces individus sont qualifiés d'hétérozygotes de structure ou hétérocaryotes) permet des observations particulièrement intéressantes.  


	Les délétions et duplications produisent des génotypes déséquilibrés. Les duplications relativement courtes sont en général bien tolérées. Les délétions ne sont viables qu'à l'état hétérozygote et à condition d'être très courtes (une dizaine de bandes dans les chromosomes polytènes de Drosophiles).


	Les inversions péricentriques incluent le centromère, alors que les inversions paracentriques ne l'incluent pas (les cassures ont eu lieu sur les deux bras ou seul bras respectivement). L'inversion reste sans effet sur les divisions mitotiques, mais peut affecter l'expression des gènes. Dans la prophase méiotique (polytène, pachytène), l'appariement des chromosomes chez un hétérocaryote se fait par l'intermédiaire d'une boucle d'inversion comprenant une boucle ouverte et une boucle fermée (fig. 2.4). L'issue de la méiose dépend du nombre des chiasmas et de leur localisation. Pour simplifier, en limitant les cas de figure à un seul chiasma dans la boucle, les inversions péricentriques donnent des produits monocentriques mais déséquilibrés (avec duplications et délétions) tandis que les inversions paracentriques donnent des produits dicentriques et acentriques. Il en résulte que les hétérocaryotes ont une stérilité partielle et que les locus inclus dans une inversion constituent généralement un groupe de liaison quasi absolu. On notera cependant que chez certaines espèces, comme les Drosophiles, le polymorphisme d'inversion peut être fréquent, différent selon les régions considérées, et stable sur plusieurs décennies (fig. 2.5).


	Des échanges de bras, ou de portions de bras, entre chromosomes hétérologues peuvent aussi se produire. L'hétérozygote pour une translocation réciproque forme souvent une croix de translocation (parfois des chaînes de trois ou quatre chromosomes ou des bivalents). Celle-ci n'a aucun élément de symétrie et associe 4 chromosomes structuralement différents. Les quatre centromères sont localisés dans deux bras opposés de la croix. Leur mode d'orientation est très important pour le devenir des produits. Si deux centromères adjacents migrent au même pôle (disposition en carré ou adjacente), les produits sont déséquilibrés. Si les chromosomes opposés dans la croix se déplacent au même pôle (disposition en zigzag ou alterne) les produits sont équilibrés. Les hétérozygotes pour une translocation sont semi-stériles. En outre, il existe entre le centromère et le centre de la croix une région sensible (le segment différentiel) telle que tout chiasma survenant dans la région produira des gamètes non équilibrés, même avec une disposition alterne.


	Structuralement, les fusions centriques ou fusions robertsoniennes sont équivalentes à des translocations réciproques très inégales. Deux chromosomes acrocentriques forment un métacentrique, un centromère et des régions juxtacentromériennes hétérochromatiques étant perdues. L'appariement est fréquemment régulier (chaque acrocentrique s'appariant au bras du métacentrique qui lui est homologue), mais la disjonction n'est pas toujours régulière: elle ne l'est que si le métacentrique migre à un pôle et les acrocentriques à l'autre. Les dissociations de chromosomes (un métacentrique donnant deux acrocentriques) sont plus difficiles à expliquer. Les fusions/dissociations jouent un rôle important dans l'évolution des caryotypes, avec conservation du nombre total de bras chromosomiques (ou nombre fondamental).


	La fréquence des divers remaniements obtenus dans des conditions d'irradiation expérimentale est bien connue chez plusieurs espèces. Les taux spontanés en revanche sont moins bien connus, car les méthodes indirectes sont mal appropriées compte tenu de l'effet délétère de nombreuses mutations chromosomiques sur la viabilité et la fécondité. Des dénombrements directs sur des spermatocytes de Criquets on montré des taux de caryotypes aberrants de l'ordre de 0,2%. Dans l'espèce humaine, des statistiques fines existent pour les avortements spontanés de zygotes ayant subi une nidification.











2.4.6  CHANGEMENTS DU NOMBRE DE CHROMOSOMES ENTIERS





	Les fusions centriques et les dissociations peuvent altérer le nombre total de chromosomes dans une garniture, mais elles le font par l'intermédiaire de réarrangements qui n'affectent que peu la masse totale de chromatine. Dans certaines circonstances, des chromosomes entiers peuvent être rajoutés ou perdus, à l'unité ou par lots. 








2.4.6.1  Aneuploïdie





	La garniture chromosomique peut être modifiée par des accidents de disjonction; certains chromosomes vont alors se trouver en excès ou en déficit: c'est l'aneuploïdie. Au point du vue du dosage des gènes, la conséquence est la même que pour les duplications et les délétions, mais les effets sont plus délétères puisque le déséquilibre porte sur des chromosomes entiers et pas seulement sur des fragments. L'effet varie en fonction de l'organisme, de la taille des chromosomes, du degré de ploïdie. Les écarts numériques sont souvent plus compatibles avec la survie pour les chromosomes sexuels (par exemple X0, XXX, XXY, XYY et d'autres chez l'Homme).








2.4.6.2  Chromosomes surnuméraires





	Les chromosomes surnuméraires ou chromosomes B (les autosomes normaux étant souvent désignés par A) sont des chromosomes facultatifs mais n'ayant aucun équivalent dans la garniture normale de l'espèce. Ils sont constitués d'hétérochromatine et ont une réplication tardive dans le cycle cellulaire. Cette propriété est probablement responsable de leur répartition fantaisiste dans les cellules filles lors des divisions (le mosaïcisme des cellules des individus pour le nombre de chromosomes B est fréquent). Leur origine et leur rôle est mal connu. Dans les espèces animales ou végétales où on les rencontre, ils semblent être avantageux lorsqu'ils sont en faible nombre et désavantageux lorsqu'ils deviennent trop nombreux.








2.4.6.3. Polyploïdie





	La polyploïdie a joué un rôle considérable dans l'évolution de nombreux groupes végétaux et, à un degré bien moindre, de quelques groupes animaux. Le nombre de chromosomes présents dans la garniture haploïde est appelé nombre de base; il est représenté par x. Le nombre de fois où le nombre de base est présent dans le noyau est appelé le degré de ploïdie; il atteint plusieurs dizaines chez certaines espèces (la Graminée Poa litorosa est 38-ploïde, la Fougère Ophioglossum reticulatum 84-ploïde). Il existe dans certains groupes des séries quasi continues du nombre de chromosomes représentant des multiples d'un même nombre de base: dans le genre Chrysanthemum, x = 9 et l'on trouve la série: 2x (C. makinoi), 4x (C. indicum), 6x (C. japonense), 8x (C. ornatum) et 10x (C. pacificum). Dans le groupe Crepis occidentalis, on trouve aussi des nombres impairs (périssoploïdes): 2x, 3x, 4x, 5x, 7x et 8x. 


	Un autre aspect important concerne l'origine unique, double ou multiple des lots chromosomiques. Par définition, les chromosomes des autopolyploïdes proviennent d'une seule espèce alors que ceux des allopolyploïdes proviennent de deux ou plusieurs espèces et ceux des autoallopolyploïdes procèdent de ces deux origines.


	Les autopolyploïdes présentent, comme les diploïdes, un appariement deux à deux des chromosomes ou des régions chromosomiques homologues. Comme il existe plusieurs copies de chaque élément, les associations des homologues se réalisent soit sous forme de plusieurs bivalents, soit seulement sur une certaine longueur. Le mode d'association des chromosomes et la formation des chiasmas vont déterminer ensuite la régularité des séparations. En l'occurrence, une disjonction régulière correspond à la répartition d'un nombre égal d'éléments à chaque pôle pour chaque élément du caryotype; la fusion de tels produits gamétiques perpétue le degré de ploïdie de la lignée. Chez les autotétraploïdes le degré de fécondité dépend de la fréquence d'apparition des gamètes aneuploïdes dans l'espèce considérée. Les périssoploïdes, polyploïdes de rang impair, sont hautement stériles, la plupart des gamètes formés étant aneuploïdes. De façon générale, la fertilité des artioploïdes (polyploïdes de rang pair) est très variable suivant les espèces, et dans une série donnée baisse rapidement quand le degré de ploïdie augmente. 


	Les allopolyploïdes résultent souvent du doublement du nombre de chromosomes d'un hybride diploïde (ils peuvent aussi provenir, plus rarement, de la rencontre de deux gamètes non réduits, ou du croisement entre deux autopolyploïdes d'origine spécifique différente). La fertilité de l'hybride diploïde dépend du degré de similitude des caryotypes des espèces parentales qui déterminera le degré d'hétérozygotie de structure de l'hybride. Il est fréquent que l'hybride diploïde soit totalement stérile et que la polyploïdie produise au contraire un hybride hautement fertile. Cela découle du fait qu'il n'y aucun appariement chez l'hybride diploïde (les chromosomes d'une espèce ne trouvent pas d'homéologues suffisamment proches dans l'autre) ; il en résulte que chez l'allopolyploïde, chaque chromosome a un homologue et un seul. Les appariements sont alors parfaitement réguliers d'où la fertilité élevée. La fertilité de l'allopolyploïde est souvent moins bonne lorsque les deux garnitures chromosomiques ont des éléments du caryotypes suffisamment proches (cette situation a été qualifiée par Stebbins d'allopolyploïdie segmentaire): certains chromosomes forment alors des trivalents ou tétravalents: il en résulte que des gamètes aneuploïdes peuvent être produits. Paradoxalement donc, plus l'hybride interspécifique diploïde est stérile et plus l'allopolyploïde a des chances d'être fertile.


	Chaque classe d'organismes présentant un degré de ploïdie donné correspond en principe à un système génétique indépendant, séparé des autres organismes ayant un autre degré de ploïdie, par des barrières de stérilité à peu près absolues. Pour prendre un exemple simple, les croisements entre les deux artioploïdes de rang différent AAAA et AA produisent des périssoploïdes AAA stériles. De même, les allotétraploïdes de type AABB sont isolés de chacune des formes parentales AA et BB puisque les produits du croisement AABB x AA qui seront AAB auront deux garnitures haploïdes de l'une des espèces (AA), et une seule de l'autre (B) : cela ne peut évidemment pas donner des gamètes équilibrés. Aussi, chacun de ces degrés doit être considéré comme une espèce biologique différente, même si beaucoup de systématiciens répugnent à le faire.





	Les collections de mutants conservés dans les laboratoires pour quelques espèces ne renseignent en rien sur la variation dans la nature. Ces mutants sont fragiles, voire monstrueux, et ne survivent que soustraits à la compétition, en recevant des soins intensifs ou une nourriture particulière, et beaucoup, bien que présents dans de nombreux laboratoires, n'ont été obtenus qu'une fois. En nous fondant sur les méthodes d'exploration exposées ci-dessus, nous allons maintenant nous tourner vers l'estimation du degré de variabilité génétique des populations naturelles. Les variations observées avec des techniques de plus en plus raffinées sur les macromolécules sont en général simples à interpréter en termes génétiques. En revanche, les observations à l'échelle de l'organisme sur des phénotypes doivent être précédées d'une sérieuse étude génétique. Comme on vient de le voir, le même génotype peut en effet produire divers phénotypes dans certaines espèces ; réciproquement, plusieurs génotypes peuvent s'exprimer selon le même phénotype : dominance simple, locus à action semblable, épistasie; enfin, milieu et gènes peuvent avoir des effets comparables.
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LEGENDES DES FIGURES


Exemples de figures pouvant être recherchées par le lecteur.





Fig. 2.1. Les individus extrêmes d'une distribution gaussienne d'un caractère sont choisis (les plus grands ou les plus petits par exemple) et les descendants de ces deux groupes sont comparés: si la variation a une composante génétique on observe un déplacement de la moyenne vers le haut ou vers le bas (A) alors que les deux types de descendants sont semblables entre eux et aux parents si la variation est purement phénotypique (B).





Fig. 2.2: Les lignées pures des Haricots de Johannsen. Chaque lettre (de A à Z) correspond à un génotype dont la distribution traduit la variation phénotypique du génotype considéré. La courbe générale correspond à l'enveloppe pour la population de départ qui est un mélange de génotypes. D'après Lang 1914.





Fig. 2.3. Un lapin himalayen. Les poils poussent noirs sur les régions les plus froides du corps. 





Fig. 2.4. L'administration d'aminoptérine (AM) à des Drosophiles a sur la forme de l'aile le même effet phénotypique qu'un allèle vestigial (vg). 





Fig. 2.5. Normes de réaction à la température chez la Drosophile pour divers caractères. 





Fig. 2.6. Changements de coloration au cours du développement chez Pomocanthus imperator (A, B, C) et P. semicirculatus (D, E, F). D'après Fraser-Brunner 1933.





Fig. 2.7. Habitus et tête d'une ouvrière (o), d'une reine (o) et d'un faux bourdon (o) chez l'Abeille, Apis mellifera.





Fig. 2.8. Variation morphologique de la Sagittaire (Sagittaria sagittifolia) lorsqu'elle pousse émérgée (A), partiellement submergée (B) ou entièrement immergée (C). Les feuilles aériennes sont lancéolées, les feuilles flottantes plus ou moins arrondies et les feuilles immergées sont rubanées. D'après Wallace et Srb 1964.





Fig. 2.9. Forme solitaire (en haut) et grégaire (en bas) chez le Criquet migrateur (Locusta migratoria). Dans la phase grégaire: la taille est plus faible chez la femelle, la crête pronotale nulle ou faible, concave en son milieu, les fémurs renflés peu larges, les ailes plus longues, la coloration foncée; il existe en outre des différences physiologiques (forte concentration en acides aminés de l'hémolymphe, fécondité réduite, oeufs plus gros). D'après Chopard.





Fig. 2.10. Allométrie de la corne céphalique du Coléoptère Golofa hastatus en fonction de la longueur de l'élytre. Coordonnées logarithmiques. La pente de la droite et égale à 4. A un accroissement très faible de la longueur de l'élytre, correspond un accroissement considérable des cornes céphaliques et prothoraciques. D'après Paulian. 





Fig. 2.11. Mutations somatiques et mutations germinales. Si une mutation survenue dans une cellule de la lignée germinale (1) est transmise, le descendant la portera dans toutes ses cellules et pourra la transmettre à son tour (2). Une mutation survenant dans une cellule somatique va être présente dans un clone cellulaire, plus ou moins populeux selon la précocité de la mutation et le taux de division dans la lignée (3, 4). 





Fig. 2.12. Mutations de l'hémoglobine humaine. Les cercles épais indiquent les positions où un remplacement d'acide aminé a été observé. Les remplacements entraînant l'apparition d'une hémoglobine à fonctionnement anormal sont indiqués par un point noir (sur _1 et ß2 seulement). Elles sont localisées principalement autour de la poche de l'hème et dans la région de contact entre _1 et ß2. Le remplacement ß6 Glu -> Val de l'HbS est indiqué par une flèche. D'après Dickerson et Geis 1983.





Fig. 2.13. Les effets sur l'organisme d'une substitution de nucléotide survenue dans le gène de l'hémoglobine ß, entraînant le remplacement ß6 Glu -> Val, la présence d'une hémoglobine S anormale,  une anémie falciforme chez le porteur et ses divers désordres organiques.
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Fig. 2.14. Délétions de gènes de la famille ß responsables de diverses thalassémies et de la persistence héréditaire d'hémoglobine foetale (PHHF). Noter que la structure du gène hybride Lepore est équivalente à une délétion mais est le résultat d'une recombinaison inégale.





Fig. 2.15. Exemples d'allèles mutants dus à des insertions de divers éléments transposables, en diverse positions, au locus white de D. melanogaster. Le produit du gène white intervient dans la fixation des pigments oculaires. La ligne horizontale correspond à une carte des sites de restriction de la forme sauvage du gène white.


	L'allèle white-crimson (wc) est associé à l'insertion d'un élément transposable de 10 kb de la famille Foldback (FB) dans une région dupliquée du gène (la duplication correspond elle-même à l'allèle mutant white-ivory). L'allèle white Dominant Zeste-like (wDZL) est dû à une insertion de 13 kb formée de deux éléments FB encadrant une séquence unique d'ADN. Les répétitions terminanles inversées de des éléments FB de wc et de wDZL sont indiquées par des flèches. L'allèle white apricot (wa) est associé à l'insertion d'un élément de la famille copia de même que la mutation whd81b9 (dénotée 11). Les insertions w#6 (6), w#12 (12), whd80k17 (17) et wEhd81b9 (9) sont des copies de tailles différentes de l'élément transposable P.





Fig. 2.16. Mutations provoquées par l'insertion d'un élément transposable dans un gène: (1) l'insertion dans la région régulatrice peut provoquer un arrêt, une diminution ou une augmentation du taux de transcription, ou encore modifier la spécificité tissulaire ou temporelle de la transcription; les signaux de régulation de l'élément transposable peuvent aussi rentrer en conflit avec ceux du gène cible; (2) l'insertion dans un exon ne perturbe pas obligatoirement la transcrition mais elle peut conduire à un produit tronqué; (3 et 4) l'insertion dans un intron peut gêner l'épissage du transcrit primaire et donc modifier la nature ou la quantité d'ARNm. Selon le sens de l'insertion de l'élément transposable, les conséquences sur le fonctionnement du gène cible peuvent être très différentes. 





Fig. 2.17. Recombinaison entre des éléments transposables situés sur le même chromosome et appartenant à la même famille entraînant une délétion ou une inversion d'un secteur chromosomique compris entre deux copies de l'élément.





Fig. 2.18. Insertion d'un élément Alu dans un intron du gène de la neurofibromatose (NF1). L'exon 6 est perdu au cours de l'épissage du transcrit primaire. D'après Wallace et al 1991.





Fig. 2.19. Principaux phénotypes du système de bandes dans les populations de l'Escargot des bois, Cepea nemoralis. Les bandes sont numérotées de 1 à 5, chaque bande absente est notée 0. La couleur de fond de la coquille est brune, rose ou jaune, ces trois couleurs pouvant se combiner avec les divers systèmes de bandes. En supplément, le péristome est blanc ou coloré. Les principaux locus gouvernant ces caractères sont indiqués. D'après Valdes utilisant les données de Lamotte, Cain et al, Cook, et André.





Fig. 2.20. Polymorphisme de Carassius auratus auratus. A: Poisson rouge commun; B: Comète; C: Eventail; D: Queue de voile; E: Nymphe; F: Télescope; G: Céleste; H: Tête de lion. D'après Frey 1961.





Fig. 2.21. Cas de polymorphisme morphologique chez la Tomate sauvage. a: feuille normale; b: accumbes; c: bipinnata; d: diminuta; e: carinata; f: dwarf; g: bullosa. D'après Stubbe 1960. 





Fig. 2.22. Divers systèmes de bandes que l'on peut observer sur les gels après révélation d'un système enzymatique et leur interprétation génétique. 





Fig. 2.23. Gels bidimensionnels montrant la variation des spots (flèches) dans deux lignées de Maïs et chez leur hybride.





Fig. 2.24. Principe de l'amplification enzymatique de fragments d'ADN (polymerase chain reaction: PCR). A: segment à amplifier; B: ADN dénaturé et oligonucléotides (amplimères, en noir) hybridés à chacun des deux brins; C: élongation des amplimères par la Taq polymérase (les stades B+C correspondent à un cycle); D: après une nouvelle dénaturation de l'ADN, hybridation des amplimères; E: élongation des amplimères. Noter qu'entre les étapes A, C et E, le nombre de copies double à chaque cycle. Noter aussi qu'au fur et à mesure que les cycles progressent, il y a de plus en plus de brins qui se terminent des deux côtés au niveau des amplimères. En fin de synthèse, la plupart des molécules ont la même longueur et forment donc une bande résolue sur un gel. 
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Fig. 2.25. Représentation schématique des profils de restriction d'ADN mitochondrial extrait de 5 individus appartenant à des Souris de l'espèce Peromyscus maniculatus et digéré par BstEII (A). Un standard de taille est indiqué à gauche. A côté (B) est indiquée la position des sites sur la carte circulaire (établie par une méthode de double digestion). Les cinq cartes sont interconnectées par des flèches indiquant la perte de sites (et pas forcément dans quelle direction ont eu lieu les mutations). D'après Avise et al 1987 Annu Rev Ecol Syst 18: 489.





Fig. 2.26. Empreintes génétiques





Fig. 2.27. L'hybridation ADN/ADN en milieu liquide. Courbes cumulées de la fusion des hétéroduplex pour divers niveaux de divergence entre les génomes et définition des principaux paramètres (voir texte). D'après Sibley et Ahlquist in Johnston 1983 Current Ornithology Plenum.





Fig. 2.28. Morphologie d'un chromosome: centromère (C) dans la constriction primaire (CP) séparant les deux bras (B); sur l'un d'eux, une constriction secondaire (CS) isole un satellite (S). L'indice centromérique (CI), rapport de la longueur du bras court à la longueur totale de l'élément, permet de définir différents types morphologiques de chromosomes: métacentriques (M), submétacentriques (SM), subtélocentriques (ST), télocentriques (T). 





Fig. 2.29. Remaniements chromosomiques et méiose chez les hétérozygotes de structure. Colonne 1: principaux remaniements chromosomiques. Colonne 2: appariement à la fin du pachytène (les deux chromatides de chaque chromosome sont visibles), avec indication de l'emplacement des chiasmas si cet emplacement importe. Colonne 3: figures d'anaphase I. Colonne 4: les quatre produits de la méiose. Pour les délétions, duplications et inversions, le chromosome standard est en noir et le chromosome remanié en rouge. Pour les translocations et les fusions centriques, une paire chromosomique est en noir, l'autre en rrouge dans l'arrangement standard. Les produits non équilibrés de la méiose sont indiqués par une astérisque. 





Fig. 2.30. Estimations des fréquences des anomalies chromosomiques chez les nouveaux-nés et dans les avortements spontanés pour 1.000.000 de conceptions dans l'espèce humaine. D'après Sankaranarayanan 1979.





Fig. 2.31. Appariement des chromosomes au pachytène chez un autotétraploïde. En fonction du mode d'appariement et des chiasmas, on obtient au diplotène 2 bivalents (en haut), un trivalent et un univalent (au milieu) un tétravalent (en bas: il forme une chaîne qu'un chiasma supplémentaire aurait pu refermer en anneau).








II-�PAGE �2�




















