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Lien sup :
SV-F-1-1 Organisation des génomes (virus compris)
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SV-F-2 Uexpression du génome

SV-F-3 Le contrdle de I'expression du génome
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Rappels supp - SV-F 1-1 : organisation des génomes
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Structure schématique d’'un gene eucaryote



5 3
-35 -10 +1
Brin codant d’ADN TTGACA TATAAT -
GACA Pribnow PSS LTS
box box
(a) Début de
I'’ARN
B 3 -
-90 -75 25 +1
GC box CAAT box TATA box -
(b) Début de
["’ARN

Figure 10.5 La transcription et les sites promoteurs.

(a) Le site promoteur des Procaryotes, (b) Le site promoteur des Eucaryotes.



Rappels supp - SV-F 1-1 : organisation des génomes
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Rappels supp - SV-F 1-1:

organisation des
génomes

e Unité de transcription
constituée par un site
promoteur, un opérateur
et un ou plusieurs genes
de structure.

Séquences de fixation des
protéines régulatrices

sk
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Rappels supp - SV-F 1-1 : organisation des génomes

TABLEAU 8.6 TAILLES COMPAREES DES GENOMES.

Arabidopsis Riz Muflier N Fritillaire

Colibacille

e
_

Levure de biéere Drosophile Souris
Coenorabditis Espéce humaine Amphiume
elegans (Amphibien)
5 6 7 8
10 10 10 10 10° 1018 10™M

Nombre de paires de nucléotides par haplotype



Rappels supp - SV-F 1-2 : transmission de
'information au cours des divisions cellulaires

DNA-ligas
DNA-Polymerase (Pola)
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DNA Polymerase (Pold)
Helicase

Single strand,
Binding proteins

Schéma de la réplication eucaryote
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Enveloppe
nucléaire

Rappels supp - SV-F 1-2 :
transmission de |I'information au
cours des divisions cellulaires

* La mitose une étape du cycle cellulaire
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Rappels supp - SV-F 2 : I'expression du génome

Polymerase
movement
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Rappels supp - SV-F 2 : I'expression du génome

LE CODE GENETIQUE

ARM messager
Codon @ deuxiéme base azotée
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8% release
<4 ©00C

completed
polypeptlde
2
9

5llllll Illllllll i) e gt bt | slllllill

stop codon

Code génétique et schema de la traduction



Rappels supp - SV-F 3 : régulation de |'expression du génome
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Individu, population, cycle de développement

Individu : ensemble autonome de cellules issues d’'une méme cellule
ceuf (haploide (n), diploide (2n), polyploide)

Population : ensemble d’individus d'une méme espece sur un espace
geographique défini et avec une unité temporelle

Cycle de développement (Monogénétique — Digénétique)



Effectif

Taille

Copyright @ 2001 by Harcourt, Inc. All rights reserved.

Variation dans les
populations




4.1. Diversité des mutations et diversification
des génomes

a. Différentes
mutations possibles
de la séquence ADN.

Mutation = modification aléatoire
et rare d’'une séquence du génome

Red-eved wild-type fly



Un exemple de mutation : la drépanocytose

Globules rouges normaux (a gauche) et globules rouges
drépanocytaires en situation d’hypoxie (a droite)




Mutation ponctuelle

Remplacement d’'une base A (Adenine) par T (Thymine)

Brin d"ADN normal antisens

Brin 4d"ADN normal sens

ARN messager normal

Brin 4d"ADN muté antisens

Brin d4'ADN muté sens

ARN messager muté

3."

5)

5)

3)

5)

5."

TAC CAC GTA GAC TGA GGA CTC CTC TTC AGA 5°

ATG GTG CAT CTG ACT CCT GAG GAG AAG TCT 3°

a 1 2 3 4 5 B 7 g 9
AUG GUG CAU CUG ACU CCU GAG GAG AAG ucu 3°
Met-Val-His-Leu-Thr-Pro-Glu-Glu-Lys-Ser-

zéne HEB normal produisant de I'hémoglobine A

TAC CAC GTA GAC TGA GGA CAC CTC TTC AGA 5°

LEE e ree e ree ree bee rer e T
ATG GTG CAT CTG ACT CCT GTG GAG AAG TCT 3?

a 1 2 3 4 5 B 7 g 9
AUG GUG CAU CUG ACU CCU GUG GAG AAG ucu 3°
Met-Val-His-Leu-Thr-Pro-Val-Glu-Lys-Ser-

Géne HBB muté produisant de I'hémoglobine S



Remargue : mutation transmise ou non

Mutation somatique : sur une cellule qui ne donnera pas de nouvel
individu, seul I'individu pourra éventuellement étre affecté par la

mutation

Mutation sur cellules meres des gametes ou cellules meres des spores :
elles peuvent étre transmises a de nouveaux individus

W Gameéte w s
k Figure 5-1 Les cellules de la lignée germi-
‘ Cellules de la lignée germinale ‘g\ Cellules de la lignée germinale "\ nale et les cellules Somatiques remplissent
i [ ] | [ Sk

s - [\ - des foncti iffé-
cmee O~ 0-0-@+-% - 0-0-0-0 | Mg ons fondamentalement diffé
| 2yg 5 || 2o Rl rentes. Dans les organismes a reproduction
| ® i @ sexuee, les celules germinales (en rouge)
® 5t \. ® b3 \. propagent [information génétique d’une
. P 2® | ‘@ b9 7% generation a ]‘autre. Les cellules somatiques
® © © O | | ® ®© & O (en bleu), qui forment I'ensemble du corps

S SN L L d’un organisme, sont nécessaires 2 '
00000000 |  © 000000 g g 90 essa.lresala_surwe
| — : )| e ). es cellules germinales, mais ne laissent

slules somatiques AR U e elles-mémes aucune progéniture.

MERE FILLE



VAN
Germ-line ’ O Gametes Q
mutation j

(in sperm
T AAAYAVAVAVAVA
Embryo Somatic
" mutation

only)
Entire Organism

organism _|
carries the
mutation.

Half of the l l None of the
gametes ' . Gametes ) o gametes
carry the f f of the {?’ / /ﬁ carry the
mutation. b A organism ,,»‘ ).,,{KJ mutation.

(a) Germ-line mutation (b) Somatic cell mutation



Les erreurs lors de |a réplication peuvent étre

a l'origine de mutations

Rappel sup : la réplication

est semi-conservative

Mécanisme de relecture de ’'ADN

par I’ADN pol

Extrémité 3' du brin
\
O
Extrémité 5' du brin
|
o} A
“O0-P=0 o S
O R G O
] - = %
H,C O O P O
O
BRIN -
AMORCE o { "
-0-P=Q I ®) H,
O il (@) A - L')
O :
e 0 0=P-0"
' k j O
OH < >'
/ ! o~ CH
‘: Fxtrénwité C G (L"
\? G et
O-P-0-CH, O ]
| 5
i >
PPPPP hosphate
H (0} CH,
Désoxyribonucléoside triphosphate entrant =pP-C
| O CH,



Rappel sup

*Document 4 : L’ADN polymérase est une enzyme a haute fidélité grace a une activité auto-correctrice « de
relecture » (proofreading)

ADN polymérase

brin matrice
QU RN CISSICHSCIC 3 de/l'ADN

oARSSE

4 ’
Fréquence d er;eur ADDITION D'UN NUCLEOTIDEE
3,ADN initiale : 10 ORRECT PAR LA POLYMERASE

ADN polymérase 5

brin
amorce

NUCLEOTIDE MAL APPARIE,
ELIMINE PAR AUTOCORRECTION 3’5’

POLYMERISATION EDITION
Si un nucléotide incorrect est incorporeé dans le brin, la polymerase L.APPAS,EMENT COREESTA
revient en arriére (activité 3’5’ exonucléase) et le remplace par un B e Liss FERERCT LUADIETION

nucléotide correct avant de continuer. L'nezyme possede en effet un

double site catalytique : polymérase (P) et exonucléase (E).

. ’ : Lo — SeeEaE S0 LA SYNTHESE CONTINUE DANS
=> Fréquence d’erreur en fin de réplication abaissée a: 10 AR T TR con



* Mismatch repair

- Reconnaissance de la paire
meésappariée sur le brin matrice

-clivage du brin néoformé

-élimination du segment par une
exonucléase

- restauration par une ADN pol/ligase

(a)

GH

3
ynithetl



Tautomerie des bases et erreurs de
réplication

* Formes cétones et énols :

forme énol (rare) <> forme cétone (dominante)

R4

[

—H 0l
™., A -
c=C__ —  Rp—c—

2 R R



Différentes formes des bases azotées

* Formes cétones et énols T et G: forme énol (rare) et forme cétone (dominante)

* Formes amine et iminode Aet C 0 OH
(keto) (enol)
H-._ L ~H H-._ ) {: _~H C
N _ N Hy,C —C N’ HyC—C”~ =N
(amino) (imino) | | —— ‘
H ﬁ fr H C TN H Cx‘x ,e”'dc“tl‘m H _Chn 'ﬂ-cb“m
- = N 0 N~ e
AL o= L | |
~— o -~ o
TJ ~0 N O H Thymine H
H Cytosine H 0 OH
] ) ] (keto) (enol)

] (amino) ! {mmu}H ] ) 4:;; CI T ] ) //f/ I|C Pr
P Y A S Ne . T N e e
H—C I | - H< | NT N T NT W W
\"\. e C - ____.-:.'-'C e, \\ - CM .-;.'?':'c“x 2 ‘ 2

N R‘_N?” MHH N h"‘*-.N"-:'" st H .
| | H Guanine H  (Klug & Cummings 1997)
H Adenine H (Klug & Cummings 1997)



Source d’erreurs d’appariement

I T

|
M
[fﬁ 4|f H-.II::I
NN,
- REIJ a-"/JL'H FH
I""|1 & E.T' T %
D"'H~ Li _L'LEEL
Cytosine “N-" f~ N
Guanine
e Cas classique
L o (Watson et Crick)
[E#E }r& I-H"m ,-"H
N 3N M
- 2 - L
\\Tr H N-'"-H." N

dénine

s
Y H\N N>
Forme Forme Has )\

tautomerique tautomerique \
de Cytosine Adenine de Thymine |-| Guamne

Erreurs d’appariement
H

Cytosine

Forme H Forme
tautomerique tautomerique
de Adénine de Guanine



Erreur de réplication apres deux réplications

successives

4 i,
H,
Cytosine N—=H=0 "%
/ C N N G P -N_
; \ 5
/ o i n(lt‘
‘,  Guanine

8 J

a. Complémentarité entre la
cytosine et la guanine

[ H : B
| ‘Adénine
N
(\f \"H H
NN
N N
H
M,
0
Forme rare k |
de la cytosine X
\G =,

b. Complémentarité entre la forme
tautomere de la cytosine et l'adénine

Forme tautomeére
rare et temporaire

Tt

ADN parental

Y Réplication

Premiére génération

N,

lg*.i Sauvage
Réplication< < n

\

[ Sauvage

U

Deuxiéme génération

‘.

c. Conséquences de l'apparition d’'une forme tautomere



Consequence lors de la réeplication

Adenine Guanine

Mutations ponctuelles (A) Transitions  (G)

. . A A
Purine (A, G) donne purine et
pyrimidique donne
pyrlmldlque (T, C) _ Transversions Transversions
Transitions
Purine donne pyrimidique ou \ BN\
): . 2 . Transitions ;
I"inverse = Transversion Cytosine Thymine

(C) (T)



Désamination : perte de la fonction amine

Par exemple :

BASES D’ADN NATURELLES BASES D’ADN NON NATURELLES

H _H

Q)

N H,O
N e\ L N N/“
H—</ I\ - H</
AL T A

Adénine Hypoxanthine




Dépurination, désamination

GUANINE

i : :
L 2 ]
. H
'DEPURINATION Sucre
dépuriné
i 3 Kl &
; : GUANINE : '
: e O S ®  URACIE
: - : :
DESAMINATION : H,0 . .
q g L H ]
El F 3 3

3

NH;,

5 5 H - B
[ Brin ] . Brin ]
. d’ADN - - d’ADN



(c)

p—
s —
=Lk
e R

désamination
P

spontanee de
la cytosire

UG-

réplication2

soication

=TE

|
o]l Y

o
>
[ 1l

pa—
pr— —t
—UA —
P —
pr— - —
p— —_—
}—— - —
— —_—

paire normale

paire normale

paire anormaie

substitution
GCenTA



C’est lors de la réeplication suivante que
'erreur peut apparaitre

Mutat‘ion Mutation

Donc apreés 2 réplications, Brin parental Brin parental

paire AT plutét que GC QT e e o o oo
T

Dépurlnatlon de A e

O

2]
> H=

Désamination de C
5

T Nouveau brin

1 Nouveau brin

C)OOOT

O ; ALt
' Un G a été Une paire de nucléotides
A changé en A H H H A-T a été éliminée
A

Q@  © REPLICATION Q O O © REPLICATION
DE L’ADN Kisuvasii bitn DE L'ADN Nouveau brin

> HA

e e

Brin parental Brin parental

Non modifié (B) Non modifié

NB : Si A-> hypoxantine,
Formation de la paire Hypoxanthine/Cytosine
Puis Cytosine/Guanine aprés la deuxieme réplication



De nombreuses altérations spontanees
possibles

Bilan : o | H:l:_ o | ~_NH, |
HI"H._H G | H%,-" 1"1" E I H "'_‘:.H T CH, """'-H A | H%.u"'
\ s B B ah
HIH__,-J%H M t ﬂA\H " EI’J-\"H - HJ,L::"? - 1-
1
ﬂ—:l"l:. < r— H—CHJ — ﬂl—l:l"ll — ﬂ—fl‘l: e
i [ ] iy i
N N _.
/ f / /
== P ={] . -P=0 = =P = - = P =
Ao T 12 ° Z=° ¢
O (4] i L

Figure 5-46 Résumé des altérations spontanées qui risquent de nécessiter une réparation de 'ADN. Cette
figure montre, sur chaque nucléotide, les sites connus pour étre modifiés par des |ésions oxydatives spontanées (fleches
rouges), I'attaque par hydrolyse (fléches bleues) et la méthylation incontrélée par le donneur de groupement méthyle,

la S-adénosylméthionine (fleches vertes). La largeur de chaque fleche indique la fréquence relative de chaque événement.

(D’apres T. Lindahl, Nature 362 : 709-715, 1993. © Macmillan Magazines Ltd.)



Lien avec SV-K cours évolution : expérience de Luria Delbruck

Surface de velours
(stérilisée)

Appuyée contre la boite
matrice contenant les
colonies formées

Appliquée ensuite contre la boite
réplique qui permet de distinguer
les génotypes sauvage et mutant

La technique de la réplique sur velours

Figure 15-6 La technique de réplique sur velours permet d'identifier les
colonies mutantes sur une boite matrice, d'aprés leur comportement
sur des boites contenant un milieu sélectif. [D'aprés G. S. Stent & R.
Calendar, Mclecular Genetics, 2° éd. W. H. Freeman and Company, 1978.]

Boite matrice contenant
107 colonies d'E. coli Ton® (sensibles a T1)

Boite 1 Boite 2 . Boite 3

Série de boites répliques contenant des concentrations
élevées de phage T1 et quatre colonies Ton"

La technique de réplique sur velours permet de démontrer la présence de
mutants avant la sélection

Figure 15-7 Ce sont les mémes colonies qui apparaissent sur les lrois
répliques, ce qui prouve que les colonies résistantes existaient sur la
boite matrice. [D'apres G. S. Stent & R. Calendar, Molecular Genetics, 2° éd.
W. H. Freeman and Company, 1978.]

Réplique sur
velours

Les méme
colonies sont
présentes aux
mémes endroits
donc ont la méme
origine donc
présentes déja sur
le velours donc
avant l'infection
par les phages,



Des mutations spontanées

(a) Changement physiologique
Culture 1 Culture 2 Culture 3 Culture 4

/ \ / -/ \
AN ATNA N A ENE AT 7
AN AN ANENA IN I\ AN SN I\ /\ [\ AN AN AN A
00000000 00000000 00000000 00000000
ANNAAANAAN AAAANAANAN AAAAAANANA AAAANANAAN
0060006000000000 0000000000000000  8000880000800080 0000000000000000
(b) Mutation aléatoire
0 N 0 0
o//\m o//\m c//\m o//\w
/\ \ Y \

AN AT AN AN AN AT ANEA
AN AN ATEA A AN ANEYA AN ANEVANENA' AN AN ATEA
00000000 00000000 60000000 00000000
NANMNAOAADNAAN ANAMNDMANDNAN NAANANDNANAN AAANANANANN
0000600000000000  0000000000000000  0000809000000000 0000000000000000

Les hypothéses du «test de fluctuation »

Figure 15-5 Ces lignées cellulaires illustrent les prédictions des deux hypotheéses opposées sur l'origine des cellules
résistantes. [D’aprés G. S. Stent & R. Calendar, Molecular Genetics, 2° éd. W. H. Freeman and Company, 1978.)

Nombre de
mutations tres
variable -> d’ou
mutation avant
I'infection par les
phages et d’autant
plus important
gu’elles ont lieu
précocement



Des |ésions en dehors de |a
replication exemple des
mutations induites par les UV :
es dimeres de thymine

Surtout provoqueés par les UV

O
H3C | NH

N
H

O

Une thymine



Sans reparation, cela peut étre a l'origine de
mutation

Before

Déformation
dans I'espace
de la molécule
d’ADN d’ou
blocage de la
réplication




SLCGLEEECES
Se58Pangase:

py; L'’ADN glycosylase
‘ clive la liaison
base-sucre.

Y Ao S ANt A A A A

B9L/ 9GBS 9%
= PN P P 5

Slsgvle] 5 Q L]ff: G4 Jl !

) L'endonucléase
Site AP AP coupe un brin.

I ILL ILL L,
g@éqQEEQEEQE

La dRpase enléve
(excise) un segment

- d.'ADN.
§£§€QQQ@QQ5§—

l Une polymérase

{

synthétise un nouveau
segment d'ADN.

I 0% % *%% OF
EQEQQQQ&QQQE .

Une ligase scelle
les deux brins.

SECCTCCTCEG
EQEEQEEQQQQE

Un dégat mineur sur une base est détecté et réparé grace a l'excision
d'une paire de hases

Figure 15-23 Lors de la réparation par excision de bases, les
bases endommagées sont retirées et réparées grace a l'action
séquentielle d'une ADN glycosylase, d’'une endonucléase AP, d'une
désoxyribophosphodiestérase (dRpase), d'une ADN polymérase et

d'une ligase.




Remarque : xeroderma pigmentosum

Origine génétique (autosomale récéssive) provoquant une
hypersensibilité aux ultra-violets

Plusieurs mutations sur des protéines réparatrices de 'ADN




% de thymine présente a I'état de dimére dans I'ADN

&

L L T L LT Cellules d'un individu
" atteint de Xeroderma
pigmentosum

Différence du a la réparation

des lésions par XPA

0,05+
Cellules d'un individu
sain
ﬂ T T L
0 12 24 Temps {en h)

Fin d'irradiation aux UV at=0



(b) ,dimére de pyrlmndi
// ex.. TT, CC oy TC)

Réparation directe par
photolyase bactérienne

dimére de pyrimidines

(ex.:TT, CC ou TC)

nucleas

helicase

trou d'une douzaine de nuciéotides

I I I I

ADN polymeérase
+ ligase + dNTPs
segment neosynthétisé

I O e 0 [ 0 R
O N O 1 i i o S A A 5 O O

Figure 9.13 Systémes réparateurs de I’ADN (suite).

(d) Réparation de I’ADN par excision de nucléotides suivie de resynthése.



Bilan
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substitution

- >
— >
O

i

Ei .
N

i

O®
— >
O®
- >
O®

délétion

— >
O®
— >
O

Insertion

> —
> —



Redondance du code génétique

AAG GCT AGG GTA TGG ...
SUBSITUTION T — G

«o» phé - arg - sér - hist - thréo ...
AAG ACT AGT GTA TGG ...

/ sussTiiutan G -~ A

... phé - stop

brin transcrit d’une portion d’un géne
N AAG GCT AGT GTA TGG ...
.« phé - arg - sér - hist - thréo ...

AAG GCT GGT GTA TGG..,
SUBSTITUTION A~ G
... phé - arg - prol - hist - thréo ...

séquence polypeptidigue correspondante

\-tl AAG GIC TAG TGT ATG G ...
insertion T
wee phé = qlu - isoleuc - thréo - tyr ...

LRN messager
Codon :premiére base azotie

LE CODE GEMETIQUE

AR N messager
Codon : deuséme base azotes

U C A ]
Phe Ser Tyr Cys U
Phe Ser Tyr Cys C
Leu Ser STOP . STOP A
Leu Ser . STOP . Tip i
Leu Pro His g Nl
Leu Fro His dirg C
Leu Pro Gln g il
Leu Pro Gln g G
Ie Thr bz Ser U
I= Thr Bsn Ser C
Ie Thr Lys g A
Met Thr Lys dirg [
Val Ala bsp Gly U
"al Ala bsp Gly C
il diln, Glu Gly A
el Al Glu Gly 3

LRN messager
Codon : troisieme base azotee




Addition
Sens de synthése de 'ADN
5 —CETTIT F
3 —GCAAAAACGTAC —
Glissarmant du brin néasyntnétiss

Formation d'une boucle par la base
en frop

-
5 —CG TITT

3' —GC AAAAACGTAC —

La boucle est stabilisde par
des séquencas répatitives

T
5 —CG TTTTTGCATG
3 —GC AAAAACGTAC—

/

5 —CGTTTTTTGCATG
3 —GCAAAAAACGTAC —
Paire de bases A » T ajoutée

Cycle suivant de
réplication

5" —CGTTTTTGCATG —
3 —GCAAAAACGTAC —

Les mutations indel provoguent parfois des décalages du cadre de lecture
Figure 15-10 Des additions et des délétions de bases (mutations indel) provoquent des mutations par décalage du cadre de lecture a la suite d'un

appariement décalé de séguences répétées au cours de la réplication.

Délétion
Sens de synthése de I'ADN
5" —CTGAGAGA
3' —GACTCTCTCTCTGCA —
Glissemant du brin matrics

Formaficn d'une bauchs e
les bases en rop

5' —CT GAGAGA
3' —GA CTCTCTCTGCA -

La boucle est stabiisée par
des sdquences repétitives

5 —CT GAGAGAGACGT
' —GA CTCTCTCTGCA —

3
/

5 —CTGAGAGAGACGT —

3 —GAGCTCGTCTCTGCA —

Cyeha siiivant de
résplication

Deletions des paires de bases G+ C et AT

5 —CTGAGAGAGAGACGT —
3 —GACT CTCTCTCTGCA —



b. Mutations chromosomiques

1-Modification du nombre de chromosomes

C R R}
'D ll 1| AR
\Hl tmi i\ it

15 16 17

8

|

" “ f 'R %
ned A 8
19 20 2i 2 X Y

Analyse d’un caryotype




Modification du nombre de chromosomes
suite a une meiose anormale

Aneuploidie : nombre anormal de chromosome
Trisomie : exemple trisomie 21, trisomie 18

Monosomie : exemple perte d’'un chromosome X 0
= syndrome de Turner, Klinefelter = XXY

Polyploidie : plus que 2n (a partir de 3n) : voir cours
évolution (SV-K-1)



Possibilités
d'appariement L'appariement des chromosomes chez
un autotétraploide
} f Figure 16-6 |l existe trois possibilités

différentes d'appariement lors de la
méiose chez des tétraploides. Les
quatre chromosomes homologues
peuvent s'apparier sous Ia forme de
deux bivalents ou d'un tétravalent; les
deux possibilités peuvent conduire 2
des gametes fonctionnels. lls peuvent
aussi s'apparier en une combinaison
monovalent-trivalent, qui conduit a des
Deux bivalents Un tétravalent Monovalent + Trivalent  gameétes non fonctionnels.

8
p
Il




Cultivé sous le nom " Un blé diploide | Un blé diploide
de blé Einkorn | sauvage (Aegilops |~ sauvage, peut-étre

(ou Engrain ou faux-épeautre) T. searsii
Petit épeautre) T. monococcum BB
AA AA Y

| AB

(x2)
Y
Un blé tétraploide sauvage
{Amidonnier sauvage)
T. turgidum
AA BB
Y
Un blé diploide sauvage Amidonnier tétraploide |/4
Qegtorecs 1 auseh) | uitivé depuis 10 000 ans{f
" DD AA BB

Y
ABD

(x2;ilya~8000ans) |

\
Blé hexaploide
T. aestivum
(Blé tendre)
AA BB DD




Mutations par polyploidie

Le blé tendre utilisé pour la fabrication du pain
Triticum aestivum....

3 4 5 6

.... est hexaploide
Formule chromosomique 6n = 42



Mutations par polyploidie

Banane sauvage

Musa acuminata

Coupe longitudinale d'une banane sauvage

Nombreux ovules
fécondés donnant
des graines

Chaque graine redonnera une plante. Le bananier qui porte ce

fruit est fertile.

8 B 2z i
s 8% 2 8§ 8% &
1 P 4 3

4 bl "

il 23

82 &4 46 Wi
8 v 10 1

2n=22

Banane commerciale

Musa hybride

Coupe longitudinale d'une banane commerciale

Nombreux ovules
avortés ne
donnant jamais
de graines

Le fruit ne contiendra jamais de graines. Le bananier cultiveé
qui porte ce fruit est stérile.

L I .
sea 885 MO0 z28 aag g @
P 4 3 K LY é

el 3

B84 444 Aas ERS
8 - 10 "

3n=33



KX

N

/X\‘ X

Méiose normale

/\

XX

"t
A A

Méiose anormale
Non-disjonction des chromosomes
en anaphase |

XX

N

X X

A /N

Méiose anormale
Non-disjonction des chromatides
en anaphase Il




Modification de parties de chromosomes

Repositionnement Perte de

du matériel génétique Délétion matériel génétique
//\\IA\(I\VI\VAV/\V)\V/\\
Translocation _ _
( SRR ANINANAANI N AN I Chromosome(s) absent(s)
Issu d'un autre \ /

chromosome Séquence de type @ sauvage
/AVAVAVAVAV’\WWAVAVAVA\

o e “(

Inversion / \

"

//\VAVAVI\VAVI\VAVAVAVAVA\

/—I:VAVN/WA\/}WWMWVAVA\ | v o
Duphcatnon matériel génétique




Cassure et réunion Crossing-over entre des ADN répétés
1 2 3 4
‘‘‘‘‘ 1 * 1 = * | —
12 3% 4 1 4 l
Délétion ———.} "—-'Z*-' — el sl E— ' 325 —> Perte
P *
l L3 2. 1 4
\ ] —_ | R —
Perte 1| Z
1 2 3 B 1 4 1 23 4 1 4
Délétion -,-l,___l“zr'l__ === —— e T ' —l M . T —
et R s
duplication | 1 2 3% 4 T .1 2 3 3 4 !_,.?Xf L 1,23, 23 4
1 2 3 4
. I» . L) «l
bwerston |5 Syt 1 3% % ¢ g\l's
‘\\ 1’ \ \' 1 ? 2 f
" ipfs >
1 2 3 a4 1 2 8 9 10 1 2 8 4 1 2 8 9 10
—l "\2 o l——t A ' emb——— - ! ' ' ) ek——
Translocation 'l —
5§ 6 7438 9 1 5 6 7 3 4 § 6 7A8 9 10~ 5 § 7 3 4
4 " 2 2\ " 1 5 n ot T e T 2 1 w4 i " SR o
2 Cassure chromosomique - -~ Réunion d'extrémités cassées =» Segments d'ADN répété X Crossing-over

Les origines des réarrangements chromosomiques

Figure 16-19 Chacun des quatre types de réarrangements chromosomiques peut étre produit par I'un ou l'autre de deux mécanismes de base: une
g-over entre des ADN répétés, Les régions chromosomiques sont numérotées de 1 2 10.

cassure chromosomique suivie d’'une réunion ou un ¢rossin
Les chromosomes homologues sont de la méme coulewr.




Délétion d’'une partie du chromosome

Délétion
Chromosome Chromosome
normal avec délétion

© AboutKidsHealth.ca






Doublement
7/ 7

Duplication = [

Multiplication

de matériel génétique : ->
sur un chromosome
chromosome

données genetiques



Inversion d’une partie du chromosome

Par coupure recollement

Recollement
mv(X)(q21q27)



Translocation

échange réciproque de matériel chromosomique entre des
chromosomes non homologues Déplacement
13 ,10 13 ,1q

3 B

chromosome

uopod

données génétiques




Chromosome normal Remaniement chromosomique

Centromeére
médian
(chromosome
métacentrique)

Délétion de a

Chromosome 3

. » Centromére

\¥ 4
terminal
a (chromosome
acrocentrique)

a Inversion de a

Chromosome 15

aﬁj Duplication de a

Chromosome 18

Translocation réciproque
(échange a x b entre
les chromosomes)
a b

Chromosomes
7 10

I % #
y 6% Translocation Robertsonienne

(fusion des 2 chromosomes
acrocentriques en un chromosome

Chromosomes sub-métacentrique)
14 21 14q - 21q

Figure 1.2 Quelques exemples de remaniements
chromosomiques observés chez I’'homme.



Cas de |'espece humaine :estimation

Encart 1.2

La fécondité et les anomalies du caryotype chez I'homme.

De nombreuses études démographiques (dont celles de H. Léridon & I'INED)
ont permis de conclure que prés des deux tiers des conceptus sont éliminés
avant la nidification, puis 15 % entre la nidification et la 12¢ semaine.

Les études cytogénétiques des produits de fausses couches spomtanées (dont
celles de A. Boué, a I'INSERM) ont clairement établi qu’il s’agit d’une sélec-
tion éliminant des feetus porteurs de mutations chromosomiques ou génomi-
ques. En effet, ces mutations qui touchent seulement 5 nouveaux-nés sur
1 000 représentent la moitié des cas dans les avortements spontanés. Cet
ensemble de données conduit au schéma suivant sur la base des 850 000 nais-
sances annuelles en France :

| 3 000 000 conceptions l
| 1000 000 nidifications | | 2000000 pertes sans nidification
150 000 avortements spontanés dont
environ 75 000 anomalies du caryotype :
- 39 000 trisomies
850 000 naissances dont — 13 500 45X (Turner)
5 200 anomalies du caryotype : ¥ 13523‘:;;:':&::5
= 1 200 trisomies (dont 1 000 T21) - 5000 autres aberrations, notamment
- 1900 anomalies du nombre de X ou Y de structure
- 750 translocations réciprogques
équilibrées
- 750 fusions centriques équilibrées \
- 100 inversions
~ 500 remaniements de structure, 17 000 morts périnatales
non équilibré toutes causes confondues




| GENIQUES| |

substitutions
de bases

perte (délétion)
ou addition
de bases

MUTATIONS

[cHROMOSOMIQUES] -

’
surun lotde
chromosomes

sur un nombre
reduit de <4
chromosomes

sur un fragment 4

de chromosome

sur zone muette ou non transcrite ———= nulle

sur la 3¢ base d'un triplet > généralement nulle
en position signifiante > mutation faux sens
modification
decalage de la protéine
=——> du cadre : : "
36 lockiife = modification d'une

h

\ sequence regulatrice
modification d'une

séquence signal

problemes lies |  viable dans de

n chromosomes = haploidie }
a la meiose nombreux cas

3n chromosomes = triploidie

4n chromosomes = tétraploidie

non viable sauf
2n - 1 = monosomie gﬁ::rggm 2 > chromosomes sexuels

2n -2 = nullisomie Perte dune paire ., non viable
de chromosomes

2n + 1 = trisomie un chromosome en
triple exemplaire

non viable sauf
——> chromosomes sexuels

et rares exceptions
délétion = ; ~, généralement
.perte du morc.ez.su @m Bon oAbl
translocation = réassociation ailleurs du morceau coupe pas forcément
inversion = réassociation a l'envers du morceau coupe ¢ /étal, parfois
bénéfique

duplication = réassodiation d'un morceau dupliqué

Figure 8.10 Les mutations et leurs conséquences.



Enhancer .l

o LCR Silencer Promotcuvr. Exon
Heterochromatine | Intron
p— 7, = ] } o
@ rrmmrrm e e m .-
Remagniements . Anomalie de poly-adénylation
divers / ' . nRNA deca
Facteur de transcriptior Abolition d'un site 3" d'épissage
transcription
tffet cis Anomalie du site de branchement
Fffet trans Abolition d'un site 5" d'épissapge
tifet o Altération d'ESE/ESS : saut d'exon
tifet de positior Création d'un nouveau site 5’ ou 3" d'epissage

Localisation des différents types de mutations pouvant affecter I'expression d’'un gene. Les exons du
gene sont représent2s par des rectangles jaunes, les introns positionnes entre les exons. Les
séquences impliquées dans la régulation de I'expression du gene sont représentées par des rectangles
mauves. Les difféerents mécanismes moléculaires a I'origine d’une altération de la transcription du géne,
de sa maturation ou de sa stabilité figurent en rouge, bleu et vert, respectivement. LCR: locus control
région; ESE: exonic splicing enhancers; ESS: exonic splicing silencers



C. Les mutations : source de diversité allé

et génétique

lque

Les mutations peuvent faire apparaitre de nouveaux alleles
: notion de poly-allélisme.

Exemple de recherche du polymorphisme par électrophorese de
protéines

. =]

.;;-!5"-‘-~

progtim A ——e ',--' l

3 e o

'ﬁﬁai_

Figure 24-4, Gel d'électrophorése montrant des hétérozygotes pour I'hémoglobine normale A et un certain
nombre d'alléles vananis. L'une des bandes colorées mtensément correspond 2 1'hémoglobine A. La seconde
hande bien colorée dans chague piste représente Ia seconde protéine, due au second alléle de 'bétérozygote;
chacune de ces protéines présente une migration ¢lectrophorétique différente. L'hémoglobine A n'est pas
présente dans les pistes 13 et 14, (La bande colorée dont la mobilité électrophorétique est identique dans toutes
kes pistes et qui est située vers le haut du gel est une protéine Grangére & I"hémoglobine),




Mais des mutations peuvent aussi conduire a
de nouveaux genes

Exemple des genes codant les globines

. . . géne ancestral
Les duplicata peuvent é&tre translogués
(transposés) soit sur le méme chromosome :-:) Deux copies du

gene ancestral

soit sur un chremosome différent
Duplication puis translocation
du dupllcata

Divergence par mutation Dwergence par mutation

( | ) ( )
-
Duplicali(yuis translocation du duplicata /\

Duplication puis translocation

Divergence par mutation du duplicata

C—mm )
i, i,
Duplication puis translocation  Duplication puis translpcation
( du duplicata du duplicata
Divergence par Divergence par
Divergenpe par Di\.'ergen.ce par mutation mutation
mutation mutation

B BT o) d
€ Y 3§ B C o

Une famille multigénique : Les globines
Les differences entre les génes, qui ont évolué indépendamment

les uns des autres, s'accumulent au cours du temps
Erwan Le Fol 2011




Conséquences phénotypiques chez I'individu

Chez les diploides, un alléle muté m peut étre « masqué » chez les individus heterozygotes Mm ;
I'allele M est alors qualifié de dominant alors que I'alléle m est dit récessif.

Cet allele muté ne s'exprimera que chez les homozygotes mm. Les individus hétérozygotes et les
individus homo-zygotes peuvent transmettre 'alléle m a leur descendance.

De nombreux alléles d'un géne sont codominants (comme pour les groupes sanguins) et il existe
aussi des alléles mutés dominants.

Dans le cas de la drépanocytose, I'impact de la mutation varie selon les individus. On note Hbs
I'némoglobine mutée et S (pour «sickle cell») l'allele muté. Chez les individus homozygotes SS, la
maladie est mortelle car 'engorgement des capillaires par les hématies déformées conduit a des
dommages sévéres aux niveaux cardiaque, cérébral, hépatique et pulmonaire.

Les individus non mutés homozygotes AA n'ont pas de probléme de santé.

Mais ces AA, s’ils sont contaminés par I'agent du paludisme Plasmodium falciparum (unicellulaire
eucaryote), contractent la malaria. Par contre, les individus hétérozygotes AS sont indemnes car ils
sont peu ou pas affectés par la mutation et présentent une bonne résistance a la malaria d'ou le
maintien de l'allele S dans les populations.

Remarque : Chez les eubactéries et les eucaryotes haploides (comme les eumycétes), il n'existe
qu'un allele par géne et toute mutation s'exprime, qu'elle soit favorable ou défavorable a l'individu
porteur.



Conséquence phénotypique a I'échelle de
'espece et des populations

Les mutations créent de la diversité génétique.
Chez les eucaryotes unicellulaires, toute mutation viable sera transmise aux cellules filles, donc a tout un clone.

Chez les eucaryotes pluricellulaires, les mutations |étales (i. €. entrainant |la mort précoce de l'individu) ne sont
evidemment pas transmissibles. Les mutations viables sont transmissibles a la descendance si elles ne conduisent
pas a la stérilité et si elles affectent les cellules reproductrices (lignée germinale des animaux, cellules méres des

meéiospores des végetaux) mais les individus porteurs sont soumis au crible de la sélection naturelle imposée par
le milieu de vie.

Une mutation bénéfique conférant un avantage aux individus porteurs, la fithess ou valeur spécifique de cet
allele est meilleure et I'allele muté tendra a se fixer et a se répandre dans la population.

Inversement, une mutation défavorable verra son alléle se raréfier sous l'effet de la pression de sélection (fithess
diminuée) pesant sur les individus porteurs.

Enfin, les mutations neutres ne conférant ni avantage ni désavantage échappent a la sélection naturelle ; les
alleles mutés se maintiendront dans la population (fithess non modifiée).



Conséquence phénotypique a I'échelle de
'espece et des populations

Chez les diploides, un alléle muté m peut étre « masqué » chez les individus hétérozygotes Mm ;
I'allele M est alors qualifié de dominant alors que l'alléle m est dit récessif.

Cet alléle muté ne s’exprimera que chez les homozygotes mm. Les individus hétérozygotes et les
individus homo-zygotes peuvent transmettre I'allele m a leur descendance.

De nombreux alléles d'un géne sont codominants (comme pour les groupes sanguins) et il existe
aussi des alléles mutés dominants.

Dans le cas de |la drépanocytose, I'impact de la mutation varie selon les individus. On note Hbs
I'némoglobine mutée et S (pour «sickle cell») l'allele muté. Chez les individus homozygotes SS, la
maladie est mortelle car I'engorgement des capillaires par les hématies déformées conduit a des
dommages séveres aux niveaux cardiaque, cérebral, hépatique et pulmonaire.

Les individus non mutés homozygotes AA n'ont pas de probléme de santé.

Mais ces AA, s’ils sont contaminés par l'agent du paludisme Plasmodium falciparum (unicellulaire
eucaryote), contractent la malaria. Par contre, les individus hétérozygotes AS sont indemnes car ils
sont peu ou pas affectés par la mutation et présentent une bonne résistance a la malaria d'ou le
maintien de l'alléle S dans les populations.

Remarque : Chez les eubactéries et les eucaryotes haploides (comme les eumycétes), il n'existe
qu'un alléle par géne et toute mutation s'exprime, qu'elle soit favorable ou défavorable a I'individu
porteur.



Ne pas confondre fréquences genotypigues
et alléliques

Fréquence génotypique = fréquence des différents génotypes pour un
locus étudié

Exemple : génotype AA : fréequence génotypique = nombre d’individus
AA / nombre total d’individus dans la population

Fréquence allélique = fréquence dans la population des différents
alleles pour le locus étudié

Exemple : sile locus a deux alleles A et a, frequence de l'allele a = 2 fois
le nombre d’individu AA + nombre d’individu Aa / deux fois le nombre
total d’individu



Application

Exemple : I'alcool déshydrogénase chez des drosophiles

Profil 1 Profil 2 Profil 3

L’analyse de deux populations de Bourgogne, I’une située preés d’une cave, I’autre
dans un champ a donné les résultats suivants :

| Profil1

Population Cave 140

Population Champ 60 140 200




Séance 2



Lien avec cours phylogénie a faire (SV-K)

analyse des séquences permet de reconstituer I'histoire des genes

Arbre montrant I'évolution des génes des globines, déduite des différences de
séquences nucléiques.

Famille des génes o Famille des genes B

Myoglobine ¢ ol o2 g & p

Gy Ay
y \
40hda

20000 a

1000 a

5001

E001Ia




Quantité d’ADN par Cellule

2n chromosomes
I 3 2 chromatides

©

A
2n chromosomes Duplication : : / chromosomes
4C = a 1 chromatide de I'ADN a 2 Chromatldes
: G2
® s @)
n chromosomes
3C - a 1 chromatide
/ ©
2C \
G1
1C = /
—> —>
DI DIl
: ; >
€ >
Interphase Méiose Temps

DI: premiere division de méiose (réductionnelle)
DIlI: seconde division de méiose (équationnelle)



Meéiose et fécondation permettent de conserver le nombre caractéristique de chromosomes de I’espéce d’une génération a la suivante.

1% division de la méiose = PHASE REDUCTIONNELLE (M1)

1 cellule diploides & 2n chromosomes & 2 chromatides = 2 cellules haploides & n chromosomes & 2 chromatides

i —
Prophase 1 Telophase 1 Cytocinése 1
e
€=

T
&

mn//tb — Juxtaposition des /_}mih A_Sép/a\mtiondeshumnloguesﬁ

— Reconstitution de —s Toutes les
ﬁlfnrnents en un homologues par paire et des paires de chagque paire avec migration au 2 noyaux fils, la structures
pdle du ;uyat;_; recombinaison chromosomes hasard vers 'un ou l'autre des chromatine reste cytoplasmiques
condensation , . ; .
;; la homologue): (tétrades) dans un poles de la cellule (brassage fortement condensée sont partagées en
chromatine, — Rupture simultanée plan mé:diaﬂ aplpelé L:E;;jc;r:ir;::;gsnmlque o en chromosomes ; 2 lots équivalents
formation ~ des de I'enveloppe nucléaire plaque équatoriale ; S
chromosomes en de multiples points - — |ldentification nette de 2
\\ /f \_\_ '_// K / nouveaux lots de n chromosomes

Qie ux chromatides. _/




4.2. Brassage génétique et diversification des
génomes.

Lien sup : déroulement de la méiose

***Document 11 : Les étapes de la méiose dans une cellule animale "Biological Science” Freeman, Quillin Allison, 5th ed 2014

Nuclear  Replicated
envelope chromosomes

MEIOSE | = DIVISION REDUCTIONNELLE = SEPARATION DES CHROMOSOMES HOMOLOGUES

Bivalent (4 chromatids from

2 homologous chromosomes)
Non-sister  / Spindie
chromatids /

2n

In this example, ® Pat P
n=3802n=6 aternal chromosomes

@ Matarnal chromosomes



2"de dijvision de la méiose = PHASE EQUATIONNELLE (M2)

2 cellules haploides a n chromosomes a 2 chromatides = 4 cellules haploides a n chromosomes a 1 chromatide

V::";
Métaphase 2

- condensation —  rassemblement /—’fSéPamtiOH des chromatides de o g
maximale de Ia des chromosomes e, chaque chromosome avec migration — Reconstitution de 2 noyaux
chromatine plague équatoriale : au hasard vers I'un ou l'autre des 2 fils ; .

—  dispariion de poles de la cellule ; -reconstitution de I'enveloppe
lenveloppe — identification nette de 2 nouveaux du noyau (enveloppe

< nucléaire)
Foells lots de n chromosomes a une 1 Z .
nucléaire ; -décondensation de la

\chromatide. / \r_hmmatine : /

— Toutes les structures
cytoplasmiques sont

partagées en 2 lots
équivalents ou non.




Premiere division reductionnelle et deuxieme
equationnelle

MEIOSE Il = DIVISION EQUATIONNELLE = SEPARATION DES CHROMATIDES SOEURS




Importance genétique de la prophase 1

5 étapes dans la prophase :
* Leptotene : condensation des chromatides autour d’un axe protéique

e Zygotene : appariement des chromosomes homologues c’est-dire
d’origine maternelle et paternelle (donc reconnaissance) . Ainsi les genes
homologues sont juxtaposés. L'accolement des chromosomes homologues
est maintenu par le complexe synaptonémal



Importance genétique de la prophase 1

Complexe crmre
synaptonémal

paternelles

Chromatides
sceurs
maternelles

LU'appariment des
deux chromatides
paternelles et
maternelles forment
un bivalent

du

INTERPHASE

2004\ )
Ll Wm AbAGavOb vl
r@@iemblage de : » . L
Chromatide 2 I’élément central —
B . HOR ORI

LEPTOTENE PACHYTENE

Dissociation

‘ > des axes protéiques
e (éléments latéraux)

complexe

ZYGOTENE DIPLOTENE SUIVI
DE LA DIACINESE (B)

0,Tum

Figure 20-12 Chronologie des processus d’appariement et de séparation des chromosomes au cours
de la prophase méiotique I. Au stade leptotene, les deux chromatides sceurs se condensent et leurs boucles

de chromatine s’étendent chacune a partir d'un axe protéique commun (rouge). Comme la méiose progresse,

les deux homologues deviennent étroitement associés par des protéines qui forment la région centrale du complexe
synaptonémal, composée d’un élément central (bleu), de filaments transversaux (lignes noires fines) et d’éléments latéraux
(rouge) qui ancrent les boucles chromatiniennes. Dans les gametes de beaucoup d’animaux femelles, mais pas dans
celles des mammiféres, le stade diploténe est une trés longue période de croissance cellulaire, durant laquelle les
chromosomes sont décondensés et trés actifs transcriptionnellement. Le stade diploténe est suivi de la diacinése —
le stade de transition avec la métaphase — dans lequel les chromosomes se recondensent et la transcription s’arréte.
Dans les gamétes méles, le diploténe et la diacinése sont brefs et peu distincts. (B) Micrographie en microscopie
électronique du complexe synaptonémal d’une cellule méiotique au stade pachyténe d’une fleur de lis. (B, avec
l'autorisation de Brian Wells.)




5 étapes dans la prophase :

Importance genetique
de la prophase 1

Homologeus
Chromosomes

Leptotene
Zygotene

Pachytene : au niveau des bivalents, raccourcissement des chromatides. En certains

endroits des complexes synaptonémaux, apparaissent des zones d’enjambement ou

chiasmata. A leur niveau deux doubles helice dADN homologues sont rompues puis

recollées a leur partenaire : donc échange de matériel appelé crossing over. 2 a 3

g’chSanges de chromatides sur chaque paire de chromosome, mais généralement moins
e 5.

Diplotene : disparition du complexe synaptonémal donc éloignhement possible des
chromatides.

Diacinese : les chromatides se condensent et deviennent visible en microscopie
photonique. Les chromatides homologues s’éloignent les chiasmas glissent vers les
extrémites mais restent présents



Ne pas confondre crossing-over et chiasma

Crossing-over durant la prophase 1, et en fin de prophase 1 : les
chromosomes ne restent attachés que par des points de liaisons =

chiasmas
Q
— ((

chawmy

Deux chwomosomes homologues
Wpards au cours de L prophase |
e 13 mewse



*Les chromosomes homologues pouvant porter
des alleles différents, ces crossing-over sont
source de variabilité génétique. C'est le brassage
intrachromosomique.

*Exemple de brassage directement visible :
répartition des ascospores dans les asques de
Neurospora ou Sordaria.



Brassage intra visible par ['observation
d’asques (Neurospora ou Sordaria)

(a) (b)

=1=1=1=101010IC)
CICIOO]-1-1=-1-)

Y

DEOR0E00

Figure 8.6 L'asque chez Neurospora.

(a) Disposition des ascospores au sein de I'asque ; (b) interprétation chromosomi-
que de cette disposition.



Brassage intra visible par ['observation
d’asques (Neurospora ou Sordaria)
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Meiose : deux cas possibles

GENES INDEPENDANTS xau_ BH
Bb

G é nes po rtés Cellule mére des gamétes

en prophase T T

Anaphua
50%
R = __ | ou .

par deux paires de

chromosomes /;Hh N H H\ i
b \

différents !

el
50%

.-"{ !_ N /Al D /A N / '"“‘\&I /a ! ™~ /“ ! ~ /a’! \ / ! "'“\\I
: | | I /| | |
\. _E_E/’J \\H _E-i / '-..K\H__b .i \\E_b:i// -..\\H bi / K\M__b-.if y _B,z ) -.‘\\ _Eii/
b P A b v S b - A v
25% 25% 25% 25%
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Deuxieme cas : genes lies

Portés par
la méme paire
de

chromosomes

Chromosomes en meiose

Produits de la méiose

A B
(Sl s e i ] Parental
Méioses A B
sans el e e S Parental
crossing- a b
over entre (e () senssttns R e VRt £ Parental
loci a b
(S Q) i o s b Parental
A B
5 v S o S 5 N AN Parental
gioses
a crossing- ‘H Recombinant
over entre
loci a B -
o () esmessemmmenne ] Recombinant
a b
(saiscs Q) soor oz o SRR | Parental




Meiose et diversification des génomes

| existe deux aspects distincts a la génétique :

e |'étude de la nature de cette information et de la facon dont elle
s'exprime (aspect moléculaire) que nous avons déja vu

e |'étude du mode de transmission de l'information génétique (aspect
formel) se base sur I'analyse de croisements dirigés qui sont |la
caractéristique la plus connue de la génétique (rappelez-vous vos cours

de lycée !).



Mise en évidence des brassages inter et

intrachromoso

Le monohybridisme correspond a |'étude de la
transmission d'un caractére gouverné par un
seul gene.

Par convention, on écrit les alleles avec les initia-
les de la mutation (vg pour vestigiale par exem-
ple) et on ajoute un "+" pour l'alléle "sauvage".
Les parents P1 et P2 sont toujours de lignée
pure, c'est a dire homozygotes.

Les phénotypes s'écrivent entre crochets, par
exemple [vg+] pour une mouche dont les ailes
sont de taille normale.

Les genotypes s'écrivent entre parentheses (et
nous mettront deux barres entre les deux alléles,
une barre par chromosome portant un alléle).
Les individus issus de ce croisement sont des
hybrides, ils ont tous le méme phenotype et sont
tous hétérozygotes (sauf dans certains cas d'hé-
rédité liee au sexe). Cette premiere genération,
dite F1, permet d'établir le rapport entre le geno-
type et phenotype :

- codominance des alléles si on observe un phe-
notype intermédiaire ;

- dominance/récessivité quand l'expression d'un
allele masque |'expression de l'autre.

migues

* regles de nomenclature

* On parle bien ici de brassage,
pas de création de nouveaux
alleles ou genes mais
redistribution des alleles
parentaux chez la génération
suivante.

* Ces observations rendent bien
compte des brassages qui se
produisent au cours de la
meéiose



DOMINANCE/RECESSIVITE Feconuation

Un caractére : taille des ailes ‘A//

Un géne (porté par le chr. 2), deux alléles
-vg* taille normale, phénotype sauvage vg* vg mitoses )
- vg taille réduite, phénotype ailes vestigiales

cellule-oeuf
Intérét de la F1 : Croisement des F1 entre-eux
déterminer la [ va*]
dominance (S vg+
recessivite

Tebut de méiose

MONOHYBRIDISME . ‘.

ROE: Pl ety | (va)
) |)|E)
. )| D)

vg vg

La reapparition du phénotype recessif montre le brassage
I génétique lié a la reproduction, et notamment la rencontre

aléatoire des gametes lors de la fécondation. I




Exemple des genes liés

(portés par une paire de chr. locus éloignés)

e Etude de la transmission de Deux caracteres :
deux caracteres 1) Taille des ailes. Un gene (chr. 2), deux alléles :

- vgt ailes de taille normale, phénotype sauvage

- vg ailes de taille reduite, vestigiales

2) Couleur du corps. Un géne (chr.2), deux alléles :
- b* couleur normale, phénotype sauvage

- b corps de couleur "black"

* Le monohybridisme est un
croisement entre des parents
ne différant que par un seul
trait ou dans lequel un seul
trait (= caractere) est pris en
compte. .

* Le dihybridisme est un P1 (vg 0 ) X P2 (vg b)
croisement entre parents dans Vg~ b vg b
lequel deux paires de

% [vgt.b*]  [vg, b] s

caracteres contrastés sont
etudiées simultanément




chromosome 1

chromosome 3

Phénotype et Phénotype et
alléle sauvage alléle muté

1.7
wil rouge ceil blanc
o Fee

il rugucux (echinus)

C\

aile cross veinless

s

corps clair corps sable

centromere

Phénotype et
alléle sauvage

Phénotype et
alléle muté

Ml U

il lisse il rugueux (roughoid)

&

@il rouge

E

corps clair

il foncé (sépia)

centromere

e

corps noir (cbony)

chromosome 2

¥

chromosome 4

Phénotype et
alléle sauvage

4

antennes
normales

tarses a S articles

%

B ETEITET VTS

corps clair

aile normale

@

I T TN TN

Phénotype et
alléle sauvage

il normal (ey”)

¥

Phénotype et
alléle muté

"B

antennes courtes
(aristaless)

d
tarses 4 4 articles

e X

corps noit
ccnuomcrc (black)

3& o

aile vestigiale
(vestigial)

€

aile écartée (arc)

Phénotype et
alléle muté

ey

14

il absent (eyceless)



GENES LIES

(portés par une paire de chr. locus éloignés)

Deux caracteres :

1) Taille des ailes. Un géne (chr. 2), deux alleles :
-vg™ ailes de taille normale, phénotype sauvage

- vg ailes de taille réduite, vestigiales

2) Couleur du corps. Un géne (chr.2), deux alléles :
- b* couleur normale, phénotype sauvage

- b corps de couleur "black"

1) X P2(SeE)

S [vat bt]  [vg, b] we

F1 phénotype sauvage

Elaboration des gametes

deébut de meéiose

fin de méiose
cellules
haploides

cellule-oeuf

vt b4 F1 ()




GENES LIES

(portés par une paire de chr. locus éloignés)

Deux caracteres :

1) Taille des ailes. Un geéne (chr. 2), deux alléles :

- vg™ ailes de taille normale, phénotype sauvage

- vg ailes de taille réduite, vestigiales

2) Couleur du corps. Un géne (chr.2), deux alléles :
- b* couleur normale, phénotype sauvage

- b corps de couleur "black"

PG X P2(SE)

% [vg*. b*]  |vg, b] B
B o’%

[vg;f, b*] F1 (\g—+—t;)—+)

F1 phénotype sauvage

Un croisement test permet de tester le géenotype
d'un individu. Cet individu peut étre de phénotype
"sauvage" et étre hétérozygote. Associer ses
gametes a ceux d'un individu homozygote recessif
permet de savoir quel est le genotype des gametes
qu'il a produit et donc de connaitre son genotype.

Les résultats du test-cross sont simples a interpré-
ter. Les pourcentages des différents phénotypes
correspondent aux pourcentages des gamétes
genétiquement difféerents produits par l'individu
testé.




Dihybridisme genes liées

X
) /
F2’

’ vg b
P (vg b)
[vg b] . Phénotypes :
Q"% [vg*, b¥]
'Carso
Brassage intra 11 ~ "

Test-cross avec double récessif => F2'
Comptage drosophiles : résultats

L'obtention de quatre phénotypes non-equiproba-
bles (pourcentages eloignes de 25/25/25/25)
montre que les genes sont lies.
C'est un brassage intrachromosomique qui expli-
que la production de quelques gametes recombi-
nés chez un individu double hétérozygote.




Test cross

S?F1(Vg b) X O’PZ(W

début de méiose au cours de
la prophase 1

plus ou meins

B
Q| 6%) | (v b*)| (v b) | (v b)

va b vgt bt vg bt vgt b vg b
. . S} TS A /P PR
. ‘ ' . 415% | 85% | 85% | 41.5%

(vg* %) (vg b) (vg b*) (vg* b) Des pourcentages de "50-x" pour chaque’pheno-
~— |b) (b type parental et de "x" pour chaque phéenotype
b recombiné sont la marque d'un certain nombre de
rcrossmg over. Plus les locus sont éloignés et plus

les crossing-over sont probables entre les deux

+ | génes condisédeérés et plus "x" est important.
| s oo v v oo o e e D - e e e B s =
F2 (vg b))




Dihybridisme genes independants

Deux caracteres : _
1) Taille des ailes. Un gene (chr. 2), deux alléles : DIHYBRIDISME

- vg* ailes de taille normale, phénotype sauvage

- vg ailes de taille réduite, vestigiales

2) Couleur du corps. Un géne (chr.3), deux alléles :
- eb™ couleur normale, phénotype sauvage

- eb corps de couleur "ébene"




- génotypes parentaux ?

- génotype F1 ?

- dominant ?

Récessif ?




- génotypes parentaux :
lignées pures donc
vg+vg+,eb+eb+ et
vgvg.ebeb

- genotype F1 ?
vg+vg,eb+eb

- dominant ?
Vg+ et eb+

Récessif ? Vg eteb







Explications

Cas 1 : GENES INDEPENDANTS
(portés par deux paires différentes de chr.)

Deux caracteres :

1) Taille des ailes. Un géne (chr. 2), deux alleles :
- vg™ ailes de taille normale, phénotype sauvage
- vg ailes de taille réduite, vestigiales

2) Couleur du corps. Un géne (chr.3), deux alléles :

- eb* couleur normale, phénotype sauvage
- eb corps de couleur "ébéne"

i vg+ eb+) X 2 (:g— ZE)

Elaboration des gametes

début de méiose

fin de méiose
:ellules haploides

/’\Fécondatio/n_\

\ ¥ .
vg
eb
eb’

(¥g)eb)

La F1 est homogene, elle est constituée d'individus
hetérozygotes. Pour chacun des couples d'alléles,
le phénotype observé correspond a l'alléle domi-
nant.




Cas 1 : GENES INDEPENDANTS

Résultats obtenus par F2'
croisement test 9 e il s
u§* e | ig_e_b d (vg™ eb™) (vg eb )| (Vg eb)[(Vvg eb)
F A —b—) P2 W?b‘)
Q [vg+, eb+] cf [vg, eb] (8 eb)(\g ZZ '(:,/g ZZ)'(Y,Z :E )»(33 ZE

e e e e e el e e e wm e fem e e e - e = s e w—. -

prophase 1

métaphase 1

1/4 [vg+,eb+] + 1/4 [vg,eb] (phénotypes parentaux)

v + 1/4 [vg,eb+] + 1/4 [vg+,eb]

o o ﬂ (phénotypes recombinés - recombinaison par brassage inter)
eb

)

Les pourcentages en F2' permettent de conclure
sur le rapport entre les genes. Des phénotypes
équiprobables (25% de chaque) montrent gqu'ily a

fin de méiose
cellules haploides

eu un brassage interchromosomique et que les
genes sont indépendants.

(vg* eb*) (ieb)




Résultats obtenus par croisement des F1 ~ * - génotypes parentaux : lignees

Si absence de souche test par exemple pures donc
vg+//vg+,eb+//eb+ et
vg//vg,eb//eb

F1 \ X \ F1 L \
On a considéré des genes
indépendants

vg*. ebt]  [vgt eb?]

e - caracteres parentaux [Vg+] et
[eb+] dominants

donc|[Vg+ eb+] 9/16et [Vg,eb] 1/16

| . 5
vg+ eb+ vgteb+ %b + + vg+eh-£?é_; eb [Vg+,eb] 3/16
vg

vg+ eb teb+oygreb|| vgteb vgrebn)| vgteb vg@BX|||vateb vgebrd

vgeb | |vgeeb+ geb | o0 voob . |vaebt voeb | pgeb wgen || phénotypes recombinés
par brassage inter

Vg eb+ vg+eb+ @-Xfﬂ% ngbcgg/gb+ vg eb+ vgeb+| |vgeb+ vgeb [Vg;eb+] 3/16 -
|




Le brassage intrachromosomique :

si la descendance du croisement test présente 4 catégories de phénotypes, dont les effectifs sont trés différents,
es résultats permettent de déduire qu'un parent hétérozygote produit plus souvent des gameétes de génotype (AB)
ou (ab) (génotypes parentaux) et plus rarement des gametes de génotype (Ab) ou (aB) (génotypes recombinés).
On dit alors que les deux locus sont liés, ce qui signifie qu'ils sont portés par le méme chromosome. Les génotypes
(AB) ou (ab) sont appelés parentaux parce qu’ils correspondent aux combinaisons d’alléles que le parent

hétérozygote a héritées de ses propres parents, de génotypes (AABB) et (aabb).

Chromosomsas en meicse

Produits ce la méiose

A B8
= e s—— Parental
Méioses A B
sans BN S EATSSTRIE e Parental
|  crossing- a b
|  over enire =1 Eer==wwe——urremym Parental
loci a b
o () arsa=s e Sraa iaias] Parental
‘ A B
=S SeEmmsrAESTme T Parental
Méioses A b :
a Crossng- P e e — Recombinant |
over entre |
loci 3 B
T T T —— Recombinant
i b
o @) = o S Parental




Bilan sur I'étude de la transmission de I'information genetique

« Si deux genes autosomaux sont en jeu, il est possible de voir comment ils vont
ségréger en analysant un tableau de gametes et de résultats de fécondation. Si
les deux souches initiales ont les génotypes a-/a-b+/b+(souche mutée sur a) et
a+/a+b-/b-(souche mutée sur b), en F1, tous les descendants auront le génotype
a-/a+b+/b- c'est-a-dire seront hétérozygotes pour les deux genes et auront le
phénotype dicté par l'allele dominant.

--> L ’analyse de la F1 permet donc de déterminer la dominance/récessivite.

« Chez les organismes diploides, le brassage méiotique peut-étre mis en évidence
par I'étude de croisements tests ou test-cross : des individus hetérozygotes
de génotype (AaBb) sont croisés avec des homozygotes récessifs pour tous les
loci de genotype (aabb).

« Comme les alleles récessifs des gametes apportés par le parent homozygote ne
determinent pas de phenotype, les génotypes des gametes du parent
hetérozygote peuvent étre deduits des phenotypes des descendants.




Bilan sur le brassage permis par la méiose

* La méiose réassocie les alleles parentaux en donnant des combinaisons
originales et amplifie ainsi la diversité de la combinaison des alleles
issues des mutations. Difficulté de conceptualiser que ces études
permettent de « visualiser » les réarrangements survenant lors de la
meéiose (car il y a eu méiose et fécondation pour donner une nouvelle
génération) mais c’est le cas car on connait le génotype des individus
avec lesquels les croisements ont lieu.

* Cependant cette amplification de |'originalité des descendants n’est
possible que chez les hétérozygotes, car le brassage génétique n’a pas
d’effet chez les homozygotes.

* Attention brassage intra possible aussi au cours de la mitose = sous
population de cellules affectée ex du pelage aberrant des souris. |l n'est
pas source de diversité ni de brassage a |I'échelle de la population



Suivi de caracteres héréditaires

Analyse chez les diploides : probléeme phénotype / génotype

Exemple de croisement avec deux alleles :
Longueur des ailes : a+ ailes normales, a : ailes réduites
Couleur du corps : b+ corps gris b : corps noir

PREMIER | | pEUXTEME
CROISEMENT CROISEMENT

Drosophiles de .
hgnées pures

(homozygoles)

<= 1\ o £
» ]
’ s 'f
!,
orps 15

'D,C-:wp; black
Aile

iles vestigiales

Corps black Corps black Corps gris
s Ailes vestigisles Alles normales  Alles vestigiales

270 275




Si genes libres :

ProportionenF 2 :%, %, %, Ya

Si genes liés : proportion dépendante de la fréquence des crossing over
Ici : 3223 drosophiles au total

Proposition : 1327/3223 ; 1351 /3223 ;270 /3223 ; 275/ 3223
Soit:0,41;0,42 ;0,08 ; 0,09

Conclusion ?



Meéecanisme moléculaire hors programme mais
pouvant aboutir a un échange de chromatine

Conséquences genétiques des crossing-over : brassage
intrachromosomique : attention, il faut obligatoirement représenter

les alleles

35% 35% 15% 15%
P P R R

\ J \ /
| |

Phénotypes Recombinants
parentaux

LE BRASSAGE INTRA-CHROMOSOMIQUE PAR CROSSING-OMER EN PROPHASE 1 DE
MEIOSE




Grosse différence méiose 1 / mitose

Méiose Mitose

(A) MEIOSE
Microtubules (B) MITOSE
du kinétochore

Cohésine

, ‘ Chromatide
Cohésine : /Centromére
,;-:;;’;’ /
D111 e PITTTH T Centromére
Kinétochore \ f_zf: Microtubules \; \
e o . du kinétochore g Kinétochore
Chromatide P METAPHASE ANAPHASE

METAPHASE | ANAPHASE |



Remarque :

Relation nombre de crossing-over fréequence de recombinaison

al bl albl .
n = a1 bl 2 crossing-overs
0 crossing-over FR= 0% 2 entre 2 chromatides
a2 b2 a2 b2 o
FR= 0%
a2 b2 a2 b2
al b1 albil
al bl albl » b1
a2 b2 a2 b2 " - :i z; 2 crossing-overs
a2 b2 a2 b2 entre 3 chromatides
a2 bl a2 bl
FR= 50%
a2 b2 a2 b2
al bl albl .
1 crossing-over FR= 50% al b2 alb2 2 crossing-overs
entre 3 chromatides
2 by ] azbl FR= 50%
al bl albil a2 b2 a2z b2
al b2 alb2
a
a2 b2 a2 b2 azb2 -, crossing-overs
al b2 a2 b2 .
entre 4 chromatides
a2 bl albl
b FR= 0%
32 b]. a]. 1




Brassage inter chromosomique : positionnement
au hasard des paires de chromosomes

GENES INDEPENDANTS VG | &
N O m b re Cellule mére des game Tes H H E-HEbe/

de combinaison ﬁﬂg/wﬁf\

pAL HH:) " H:H H aH o/
\“‘H__________,-* M______ ______,/
/\ﬂ.lmphﬂSEIIA /\Hnaphase II/\
ﬂ“ﬁ“ﬂ‘i“l“ﬂ 1t
I\"\,____B_if’: "\&__Eii{’ | *‘:R_ LU N i i i
2%% 2%% 25% 25%
(A;B) (a:b) (A;Db) @; _)

____________________________________________________________

______________________________________________________________



Bilan : la méiose ne crée pas de diversité (sauf
mutation pendant la méiose) mais la redistribue

Redistribution des combinaisons alléliques lors de
la méiose >> 2" :

Espece humaine 223 : plus de 8 millions de
combinaisons possibles uniguement pour le
brassage interchromosomique (donc en excluant
le brassage intra).



NB :

D’autres recombinaisons sont a l'origine de nouvelles associations géniques :

- transposons : LINE et SINE (Long ou Short Interspersed Element) possedent
une séequence pour une transposase qui lorsqu’elle est traduite permet
I'insertion de I'élément dans 'ADN. (un SINE, Alul, de 300pdb représente
10% du génome humain). Retrotransposons : intégration de leur ADN par
transcription reverse de leur ARN.

Conséquences : dépendent de I'endroit ou est inséré le transposon :
sequence codante, intron, séquence régulatrice. lls peuvent créer de
nouvelles mutations des réarrangements du génome, des recombinaisons,
de nouvelles combinaisons intron-exon.

Interét biotechnologique car on peut y inserer des sequences d’interét que
I'on souhaite intégrer a ’'ADN

- déplacement de genes silencieux sur un site actif : exemple de
Trypanosoma brucei et de ses protéines de surface.



Séance 3



Fécondation et nouvelles combinaisons
alléliques diploides.

Plus que 2" gametes possibles par individu :

Apres la fécondation :
2" fois 2" = 22N

« Tous différents » a I’échelle individuel




Bien faire la différence entre le niveau
individuel et le niveau population

Diversité individuelle du fait de la sexualité (« tous
differents »)

Mais lien SV-K-1 niveau population : modele de
Hardy-Weinberg : stabilité si panmixie et absence
de forces évolutives



b. Autogamie, allogamie et conséquences
génétiques.

Notion de vigueur hybride : croisement d’homozygotes donne une F1
hétérozygote




Deux regimes de reproduction possibles

Autogamie = fécondations entre gametes issus du méme individu
(Consanguinité = union entre individus génotypiquement proches)
Allogamie = fécondation entre gametes issus d’individus différents




Autogamie : un cas particulier d’homogamie
chez les véegétaux

Une majorité d’Angiospermes sont hermaphrodites
Lien SV-G-1 reproduction

> g4

3




Conséquences genetigues

BB ne s’unie qu’avec BB : ne donne que BB
bb ne s'unie qu’avec bb : ne donne que bb.

Bb ne s'unie qu’avec Bb : donne % de BB, % de bb et /2 de Bb,
Donc diminution de I’'hétérozygotie (= augmentation de ’homozogotie)

IABLEAU G .£ RESULIALSY Ut CHUDEMEN IS LUNANGUINS.

Génotypes B/B B/b b/b

Fréquence dans la génération initiale 0 32/32 0
Apres une génération d'autofécondation 8/32 16/32 8/32
Apres 2 géenérations d'autofécondation 12132 8/32 12/32
Aprés 3 générations d'autofécondation 14/32 4/32 14/32
Apreés 4 genérations d'autofécondation 1532 2/32 15/32




Si les especes

sont autogames/ consanguinité

 Augmentation de I’lhomozygotie = de race pure = tous les individus on

les mémes potentia
e Réunion aussi des a
* De facon générale e

ités génétiques.
leles récessifs défavorables (voir létaux),

le diminue la diversité génétique et donc |la

fitness face a de nouvelles contraintes (environnementales par

exemple)

* -dilemme pour les éleveurs qui vont chercher a sectionner un
caractere favorable (comme la productivité) par croisement
consanguins en veillant a ce que des caracteres défavorables

n‘apparaissent pas.



Remarque

Homogamie = union entre individus phénotypiguement
semblables.

Suivant les cas, I’lhomogamie peut étre limitée a un nombre
restreint de gene : I'exces d’homozygotes ne porte que sur ces
genes.

Différence importante avec I'autogamie pour laguelle I'exces
d’homozygote porte sur tous les loci.



Exemple de mecanisme entrainant ['autogamie

Fleurs cléistogames : pollinisation alors que la fleur est encore fermée

Exemple la violette (Viola odorata)
Ouverture de la fleur apres pollinisation




Avantages et inconvénients

'autogamie stricte est rare, c’est souvent un mécanisme
complémentaire de la fécondation croisée,

Avantages : pollinisation assurée, non dépendance a un pollinisateurs
par exemple en cas de mauvais temps.

Inconvénients : augmentation de ’lhomozygotie.



Allogamie

Un avant gout du chapitre SV-K-1

Equilibre d’Hardy Weinberg
pA ga
pA p2 A pg Aa
Gamete male
ga pq Aa g2 A

Soit p’ la fréquence de p a la génération suivante
p’=p*+2pq=p(p+q)=p

Fréqguence d’un allele reste constante au cours des générations =
génération a I'équilibre d’Hardy-Weinberg



* Attention ce n’est vrai que si :

- Croisement des gametes au hasard : exemple relargage
de gamete dans le milieu : la moule, les coraux (donc pas
d’intervention de sélection sexuelle par exemple)

- Séquences alléliqgues considérées identiques chez les
males et les femelles

- Population assez grande
- Pas de sélection sur un génome ou un autre



* Si les especes sont
allogames, la fecondation
Implique des gametes
issus d’individus de
genotypes différents et
dans ce cas des
combinaisons originales
entre les alleles de
differentes origines se
forment dans les zygotes.

 Les croisements au
hasard conservent la
diversiteé allélique d’une
population, ce qui
favorise I’hétérozygotie
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U'effet « diversificateur » de la fécondation dépend des modalités de la
rencontre des gametes.

La reproduction sexuée est caractérisée par deux processus cellulaires
complémentaires, méiose et fécondation. La méiose aboutit a la
variation quantitative (division par deux) et qualitative (brassages inter-
et intrachromosomique) de 'information génétique. La fécondation
réunit au hasard les gametes : augmentation du brassage si allogamie.



Dioécie

Plante Plante Plante dioique
hermaphrodite monoique ’ A

¥ of?
0

S/ e,
& - & -

NEN

-9
'y I

—_—1 _1 —

| é)\

piedfemelle piedmale

Figure 8.17 Diverses modalités de répartition des sexes chez les plantes a fleurs.



Allogamie

Mécanismes imposant |'allogamie

* La dioécie, séparation des sexes dans 'espace
Exemple du compagnon blanc

Compagnon blanc




Mecanisme imposant I'allogamie

La dioécie, séparation des sexes dans l'espace

exemple du Silene dioica (Caryophylacées)




Mecanisme favorisant I'allogamie

La dichogamie, séparation des sexes dans le temps
Sauge des preés Plantin




Mecanisme favorisant I'allogamie

* Dispositifs physiques

Ty
N

Fleur lcoistyes
in®




Mecanisme favorisant 'allogamie

* Dispositifs physiques

Rostellum des orchidées qui empéche le contact des pollinies et des
stigmates d’'une méme fleur
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Deuxieme exemple : ['auto-incompatibilité
gametophytique

Croisement chez les tabacs : pas de possibilité d’autofécondation
Nicotiana alata Solanacées




Croissance du tube pollinigue suivant l'origine
du pollen : découverte du systeme S

Suivi de la croissance du tube pollinique :

Nombre de tubes polliniques

A
8 A Pollen S,/Pistil SS;
et pollen Sg/Pistil 5,5,

Pollens

compatibles A Pollen Sa/Pistil 5554

et pollen Sg/Pistil S5g5¢

Pollens

incompatibles
ﬂ ki T | -
0 10 20 30 40 50 60
’ )
Stigmate Owvaire

Distance du stigmate (mm)




Croissance tres différente des tubes

pollinigues

60

40

20

50

30

10 -

Longueur du tube pollinique (mm)

o=

A
Pollens
compatibles
O
P
Pollens
incompatibles
0 1 2 3 4 5

Temps aprés la pollinisation (jours)

® Follen S,/Pistil SgSg
O Pollen S,/Pistil S,S,
A Pollen Sg/Pistil S,5,
A Pollen Sg/Pistil SgSg
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e A finir

Type de
fécondation

Autopollinisation

Pollinisation croisée

Génotype des
cellules meres
du pollen

5153

Génotype
du pollen

S; ou 55

Génotype des
cellules végéta-
tives et généra-
tives du pollen

Génotype des
cellules du pistil,
c'est a dire du
pied pollinisé

Génotype de
I'oosphere
contenue
dans 'ovule

DIOIO)

Génotype
des embryons

Figure 8.18 Bases génétiques du modéle solanacée de I'AIG.

En bleu, les nouveaux génotypes, différents de celui des parents.



tube

i auto-incompatibilité il compatibilité tull>lt_e )
pollinique pollinique
issu d'un < - >stylairet P issud'un
pollen S, $4S, pollen S;
DEIGRADATIQN - || dégradation dégradation
d'une partie de SRNase, de SRNase,
des SRNase et de SRNase,
protéasome
protéasome
E biquitination PENETRATION
o de I'ensemble
i ﬁ des SRNase ubiquitination
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o =

=i
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Qgraj

activité RNase
effective *
Arrét de la
croissance du tube

gL siF,

SLF,
< sRNase,

=< siF,
Figure 8.20 Modéle des processus moléculaires de I'AlG.
Point d'interrogation : processus de pénétration des SRNase non connu.
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pas d'activité
RNase
Croissance du tube
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site non spécifique
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uuuu

Type de
fécondation

Autopollinisation

Pollinisation croisée

Génotype

des cellules S5, 5153 $253
méres du pollen

Alleéles exprimés S, et S, S, et Sj Ss

par les cellules
du tapis

codominance

codominance

dominance S3/S,

Protéines du man-
teau pollinique

Génotype des
cellules végéta-
tives et généra-
tives du pollen

Génotype des
cellules du pistil,
c'est-a-dire du
pied pollinisé

Génotype de

515,
2

&,

S'152
&
X

515;

§i55

S153

S3  S3

DD

S3

53

I'oosphére

contenue

dans |'ovule

Génotype 515; $25;
des embryons S153 $,S3

Figure 8.19 Bases génétiques de I'AlS.

En bleu, les nouveaux génotypes, différents de celui des parents.




cellule du

CODOMINANCE S, S,

tapis S¢S,
intine
exine cellule
manteau vegetative protéines du
pollinique Si0uS; manteau codées
par les alléles
S;ets,
SCR,
SCR,
SCR,
AUTO-
INCOMPATIBILITE
ABSENCE DE A
GERMINATION 1
DU POLLEN

A

paroi

plasmalemme
MOD

%] 2
® ADP ATP
3 cellule
> stigmatique
X S5,
protéine
ARC ,
Dégradation
protéasome facteurs de croissance

du tube pollinique
(non identifiés)

ubiquitination

Figure 8.21 Modeéle des processus moléculaires de I'AlS.



Intérét du systeme S : evite I'autofecondation

SELF-POLLINATION

Self-pollen is
rejected

Outside pollen is
accepted

Fig. 5. Gametophytic monofactorial self-incompatibility (from de Nettancourt, 1972)



C. Les tra nsferts horizonta UX : une autre source
de diversité. T Souche

- | ~; Flux d’air -
a. Un exemple de transfert : »

horizontal : |la transduction virale

—~ ~souches &

1

Les deux souches
| auxotrophes sont
| séparées par un filtre
qui laisse passer le milieu
mais pas les bactéries.

=~ Souche A

Expérience témoin

|
{
i
J

;{Aucune bactérie 1
| prototrophe n’est |

| produite. J l
/// \
Milieu Milieu Milieu

minimum minimum minimum minimum

Rien ne croit Rien ne croit Rien ne croit Rien ne croit



MEéme expéerience en présence d'un
bactériophage

Filtre autour de 200 nm




c. Les transferts horizontaux : une autre source
de diversité.

* Le transfert horizontal de genes (aussi appelée transfert latéral
de genes) est un processus dans lequel un organisme integre
du materiel genetique provenant d'un autre organisme sans en
étre le descendant.

« Par opposition, le transfert vertical se produit lorsque
I'organisme recoit du matériel genétique a partir de son ancétre.



1-Transferts de genes chez les procaryotes

Exemple de la transduction :Présence de bactéries recombinantes, du
fait du passage du virus (Recombinaison ADN viral / ADN bactérien)

(c) Transduction

= i 1 i g TSN
cellule bactérienne, ... son ADN,... | | encapsidant parfois ’ autre bactérie,... | de I’ADN | dans la bactérie i un chromosome | |
de I'ADN bactérien. | \\ | bactérien. | Lréceptrice...

L

i Un virus s'attache a une ﬁ...injecte 'i T ..et se réplique, en || Le virus infecte une }__J ety injecte\i_l Des crossing-over }_____j ...produisent

| recombinant.

......... Z /..~.4~,_..........‘-]
La bactérie lyse.




Rappel bactériophage

Virus parasite des bactéries
A

o

# ¢ Capside
N

o

Téte o Génome (ADN
double brin)
Collier -
Tube central
Gaine contractile
Queue —

Plaque basale

Fibres caudales







Cycle lytique, cycle lysogénique

- ]

Cycle lysogenique — — Cycle lytique
Possibilite 1 Possibilite 2

D
/\

LA\

o omn

15mn

\\ ADN du phage Bactérie




La transduction est un
transfert grace a un
bactériophage, qui a
empaqueteé avec son ADN
viral des genes d’une
bactérie donneuse qu’il a
préalablement infectée.

Exemple de transduction
généralisée ci-contre

a+

@m

Donor bacterium

Transduced bacterium

-~ at
g=TG ~ &7 _brom = ~ 2
3 ‘ il /\_\‘_X (ls o 7
Bt " S "™ s\ T { N \ \
NEL s ln s6507 X .
b
b+
Phages carrying % §g
donor genes i
atr
a*
éﬂf% 7 : a— % a;
&, %,

v\
Xy’
e

Recipient bacterium



Transduction généralisée

génome du phage
=== enjambement (crossing-over)

Transduction spécialisée

——— génome de la bactérie donneuse
génome de la bactérie receveuse



Bilan : transfert d’une portion d’ADN d’une bactérie a une autre
bactérie non apparentée

-l. Bactem:pflage 2
e
E=IED (
Bacterie }%i‘
4, @ 5.

|(c%m)u(c%hj\ [@;)

Bactérie au génome recombing

B B ADM bactériens B ADH viral



Bilan : notion de transfert horizontal

Especes

Ancétre commun

® Processus dans lequel un organisme integre du matériel génétique
provenant d'un autre organisme sans en étre le descendant.

o Tres fréquent chez les procaryotes, moins chez les eucaryotes.

® Permet l'acquisition de nouveaux genes avec de nouvelles
fonctions.



| existe de nombreuses modalités de
transferts horizontaux

* Transformation

(b) Transformation \ y

'De I'ADN nu est | [ Des échanges entre| [ ...produisent |
| capturé par la ; i ADN dans la cellule i un chromosome : (

Ecellule réceptrice. ; | réceptrice... | recombinant.

)
e {
F rag men tS & o ;'.4:::.'-'"’; // & "’j::;:’\\ '{ l':’"?_-u‘ ‘;/";\\‘..“..\l.?(:h“
7 _;I. § :‘:-.' 1 \(

d’ADN

)

4
2




La transformation
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La conjugaison est parfois classée parmi les

transferts horizontaux

Discutable suivant qui conjuguent...

(a) Conjugaison

{
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Chromosomal DNA

Old Donor

F Plasmid

>

DNA Polymerase

ansferasome

F Plasmid

F Plasmid

Chromosomal DN

Recipient

New Donor



transformation

@ o~

exogenoie

facteur Hfr

ADN viral

bactérie receveuse

(b) soucheF*

conjugaison

(¢) soucheF*

5%

(d) souche Hfr

Figure 3.13 Transferts horizontaux chez les bactéries.
(a) Transformation ; (b, ¢ et d) conjugaison (@) par transduction généralisée.

b) Transfert du plasmide F libre entre
une bactérie donneuse F+ et une
bactérnie F— qui en est dépourvue.
Aprés réplication un des brins du
plasmide F est transfére vers la
bactérie F— qui reconstitue le brin
complémentaire et devient F+.

c) Facteur F inséré dans le
chromosome bactérien le transfert
entraine une portion d’ADN
bactérien ( facteur F'). La
conjugarison permet le transfert des
génes chromosomiques vers la
bactérie receveuse.

d)Une bactérie Hfr (Haute fréquence
de recombirj;’ljson) chez qui le
facteur F achemine des alléles
chromosomiques dans la cellule F—.
(Recombinaison homologue®



2-Transferts de genes chez les eucaryotes

La transduction est ‘.@,‘
également possible pour
des cellules eucaryotes,
souvent via des
rétrovirus
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Chez les mammiferes (Homo sapiens inclus),
environ 8 a 10 % du genome est d'origine virale

Homo sapiens : origine virale = HERV (Human Endogenous RetroVirus)

2%
Non-Coding RNAs 1.5% Vertebrate genes

9% HERV & LTR

52.5%
Unknown

21% LINEs

/ 13% SINEs

3% DNA Transposons



Exemple1:Eucaryotes unicellulaires du genre
Blastocystis :
parasite unicellulaire eucaryote.

On le retrouve dans lintestin humain, au milieu de
nombreux autres eucaryotes unicellulaires et
procaryotes. Cet écosysteme, de par son importante
diversité, serait favorable aux TH entre organismes
(Langille, Meehan, Beiko, 2012).

Dans une étude, les auteurs ont identifié des TH de
géenes provenant de procaryotes et d'eucaryotes
intestinaux vers le protiste Blastocystis. Jusqu'a 2.5%
du génome de Blastocystis proviendrait de ces TH
(Eme et al. 2017).

Ces geéenes sont impligués dans diverses voies
meétaboliques, particulierement dans l'adaptation a
I'environnement intestinal.

Lumiére intestinale

Blastocystis Transfert =l V. 74 7/ )
—T horizontal ar
de génes "V

~.

Adaptation a
|'environnement intestinal

Métabolisme des glucides
Pathogénicité
Métabolisme anaérobique
Métabolisme de |'azote

Cibles thérapeutiques



Exemple 2 : Une étude récente s'est attachée a détecter les TH de genes chez les diatomées (embranchement
de microalgues unicellulaires photosynthétiques appartenant au groupe des straménopiles, comme
Blastocystis).

Les auteurs ont recherché a quel point les génes acquis horizontalement ont contribué au succés écologique
des diatomeées.

lls ont ainsi recherché des TH de génes bactériens dans neuf génomes de diatomées disponibles a ce jour.

Il ressort de cette analyse que 3 a 5% des génes des diatomées ont été acquis horizontalement.

Fait marquant, plus de 90% de ces génes sont exprimés et sont impligués dans l'interaction avec
I’environnement et différentes voies métaboliques.

Exemple 3 : les tardigrades cf .pdf

Ce phénomeéne de transfert génétique horizontal est commun a toutes les espéces. Mais il prend chez les
tardigrades des proportions étonnantes : environ 17,5 % de ses génes ont été pris chez d'autres organismes,
essentiellement des bactéries.

Les THG sont reconnus comme un processus évolutif important non seulement chez les organismes
unicellulaires, mais également chez les eucaryotes pluricellulaires, plantes et métazoaires compris.



Exemple 4 . Agrobacterium est une bactérie pathogene de plantes pouvant engendrer des divisions
cellulaires incontrélées chez les plantes hétes, créant ainsi des galles ou bien des racines poussant sans
arrét.

Ces pathologies sont causees par le transfert de segments d’ADN d’Agrobacterium dans le génome de la
cellule infectée.

La capacité d'Agrobacterium a transformer les plantes a été exploitée pendant des décennies comme moyen
d'introduire des génes etrangers d'intérét dans les plantes cultivées.

Cependant, le THG meédié par Agrobacterium n'est pas limité a la production de cultures genétiquement
modifiées. Des preuves du transfert naturel des génes d'ADN d'Agrobacterium dans les genomes des
plantes et de leur maintien ultérieur dans la lignée germinale ont été documentées chez Nicotiana, Linaria et
plus recemment chez des espéeces d'lpomoea (White et al. 198 3; Kyndt et al. 2015).

Dans ces exemples, les genes transférés sont fixés et sont exprimés dans la lignée de la plante héte,
suggerant qu’ils pourraient avoir un réle fonctionnel.



Ces transferts de genes contribuent a I'évolution des étres vivants. En effet, on estime qu'entre 8 et 10 % du
génome humain (soit environ 300millions de nucléotides) est d'origine virale (cf article en pdf «les humains sont
apparentés aux virus »).

On a ainsi identifié que la syncytine, protéine impliqguée dans la mise en place du placenta, était codée par un géne
d'origine virale (rétrovirus). On a aussi montré que des transferts de génes récents avaient permis l'acquisition de

nouvelles propriétés a certaines bactéries du microbiote humain : (Mirfjam Czjzek et ses collégues ont découvert une
enzyme fabriquee par une bacterie marine capable de metaboliser un polysaccharide complexe composant la paroi cellulaire des
algues rouges Porphyra leucosticta et Porphyra linearis. En comparant le métagénome (I'ensemble des genes) des bactéries
composant la flore intestinale de 'Homme, son equipe a decouvert que les genes codant pour ces enzymes ont ete transferes aux
bactéries intestinales des japonais, mais pas aux individus d'origine Nord-américaine.

Ces transferts de genes peuvent concerner également la santé humaine :

— ils sont en effet impliqués dans le developpement de |la résistance bactérienne aux antibiotiques en raison de la
fréquence des échanges de genes entre populations bactériennes ;

— par ailleurs, 'Homme a su exploiter ces transferts de génes a travers la transgenése qui permet aujourd’hui de
produire différentes molécules thérapeutiques, comme l'insuline ou des vaccins.

(https://www.youtube.com/watch?v=N1sWhX2FN2Q)



Endosymbioses, transferts de genes et conséquences évolutives

Le génome d'une cellule et donc d’'un organisme peut évoluer a la suite d'un phénoméne appelé endosymbiose. |
s'agit d'un cas particulier de symbiose — définie comme une relation durable, entre deux partenaires qui profitent
tous les deux de cette association pour leur protection.leur nutrition .... Dans le cas d'une endosymbiose («
symbiose a l'intérieur« ), 'un des partenaires vit dans un organe ou une cellule du second partenaire.

Les endosymbioses sont des relations qui se maintiennent au cours des générations et qui s'accompagnent d'une
évolution du génome des deux partenaires. En effet, des études génétiques montrent que de génération en
génération, la cellule intégrée (bactérie, cellule eucaryote) perd une fraction de son information génétique qui
s'intéegre en partie a celle de I'héte. Il s'agit donc d’'un cas particulier de transfert horizontal de genes car il est
associé a une relation symbiotique.

Ces phénomeénes sont fréquents et observables actuellement (bactéries symbiotiques des pucerons ;| Cas
particulier de la symbiose Elysia-chloroplastes — voir article « une limace de mer fabrique de la chlorophylle « ).
(https://www.futura-sciences.com/planete/actualites/zoologie-limace-mer-fabrique-chlorophylle-22216/)



Endosymbioses, transferts de génes et conséquences évolutives

Les mitochondries et des chloroplastes sont deux organites énergétiques des cellules eucaryotes. L'étude de
certaines de leurs caractéristiques (dimensions, enveloppe et surtout génome) a montré que ces organites étaient
trés proches de certaines bactéries ('ADN des mitochondries et des chloroplastes est en effet plus apparenté a
celui des bactéries qu'a celui de 'ADN nucléaire des eucaryotes). Ces constats ont abouti a la théorie
endosymbiotique selon laquelle les chloroplastes et les mitochondries auraient pour origine des bactéries
symbiotiques qui auraient intégré des cellules au cours de I'évolution. Les cellules nouvellement équipées seraient
devenues les cellules eucaryotes. Ainsi, ce mécanisme a eu un impact évolutif majeur.

Par ailleurs, la présence de génes dans les chloroplastes et les mitochondries permet la transmission d’information
génétique indépendamment du noyau. On parle alors d’hérédité cytoplasmique.
L'importance de ces transferts horizontaux est révélée par les arbres phylogénétiques (qui indiquent les relations
de parenté entre espéeces c.f. SV-K). En effet, ces arbres sont aujourd’hui établis essentiellement a partir de la
comparaison des séquences d’ADN et de protéines des espéces.
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Endosymbioses, transferts de genes et conséquences évolutives
arbres phylogénétiques
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Certaines protéines peuvent étre acquises par
transfert horizontal : la syncytine chez les

Mammiferes
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Plusieurs transferts horizontaux chez les
mammiferes

Syncytin captures

\
FIeCh es H_ Ruminantia .S'_‘l‘HC‘_Tf'{'H-RIHHJr

. A (Cetacea ]
Violettes et
tra nsfe rtS 'hegl‘::fh?fiﬂlll e . Perissodactyla m
= m endotheliochoria
synepitheliochorial |—— ™# —— Chiroptera = m

m epitheliochorial Y h_ Carnivora m  syncytin-Carl

h o) rl Z0 nta UXx Y syncytin g EA ——— Pholidota n

@R — Insectivora Emm
& v Lagomorpha ®  syncytin-Oryl

rlacenta
founding | MW Rodentia ®  syncytin-A and -B
retroviral env capture? |eutherians ﬁL Haplorrhini  w  gyncytin-1 and -2
(immunosuppression- |mammals Il ’\-ﬂ\ Strepsirrhini =
feto—maternal tolerance) 11 _ Xenarthra .
| — Afrotheria m
_i Marsupialia =
\ Monotremata

1 ] |.| | ] 1 ] 1 1 ] 1] I |.| ] 1
Jurassic | Cretaceous [ = Teniary ||

ZiIJD 150 Il?ﬂ 30 l}) Myr
|




Importance des transferts horizontaux

Lien avec la phylogénie: lien SV-K-2
Nom : HGT-Detection

Méthode : utilisation du principe de réconciliation par des déplacements de sous-
arbres (mouvements SPR) afin de transformer I'arbre d’espéce en I'arbre de géne.

pemmmw Rhodobacter —-—=——=====-: Rhodobacter e
— X anthobacter ————======-. Xanthobacter e
Nitrobacter =~ —=========—. Nitrobacter e
N Thiobacillus fel~~ __ -~ Chromatium L s -
ChromatiumL -=~" T T ~Thiobacillus fo! e
Hydrogenovibrio L2 —=———- Hydrogenovibrio L2 e
Arbre d’espéces Arbre de géne (e.g., rbcl)

Données en entrée :
- arbre phylogénétique d’espéces
- arbre phylogénétique du géne étudié (pour le méme ensemble d’espéces)

Données en sortie: nombre minimal de déplacements de sous-arbres dans I'arbre d’espéces permettant de
le transformer en I'arbre de géne (=> scénario de réconciliation)



Conclusion

* Le caractere universel de ’ADN permet ces échanges et rend possibles
des modifications du phénotype chez les individus receveurs de genes
étrangers. La diversification des génomes est également le résultat de
transferts horizontaux entre cellules procaryotes, eucaryotes et virus.

* Ces transferts de genes ont été mis en évidence entre des populations
différentes de bactéries (expériences d’Avery, MaclLeod et McCarty). Les
transferts horizontaux peuvent se réaliser selon des modalités de
transferts variées : transferts d’ADN libre (phénomeéene de
transformation), transferts de plasmide bactérien (petite molécule
d’ADN circulaire indépendante du chromosome bactérien) par << ponts
cytoplasmiques > (phénomeéene de conjugaison) ou transferts d’/ADN
par 'intermédiaire d’un virus (phénomene de transduction).



Utilisation en génie génétique

Importance des applications des transferts horizontaux pour les
biotechnologies

Notion de thérapie génique



Rappel sup : systeme Crispr Cas9

Découvert par Emmanuelle Charpentier et Jennifer Doudna (Prix Nobel
2020)
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