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REsUME

Les auteurs formulent un modéle en trois parties permettant d’apprécier par électrophorése la distribution des
états géniques d’une population examinée pour son polymorphisme génétique. L’application de ce modeéle a I'analyse
des fréquences du locus « estérase b » de deux populations, Fr, et Fr, (Villasavary, Aude et Nuisement-sur-Coole,
Marne), d’Heterodera avenae élevées en microparcelles, montre que 'une des populations (Fr,) suit la loi de Hardy-
Weinberg, ¢’est-a-dire qu’il y a un régime de panmixie, alors que la seconde (Fr,) présente un excédent en homozy-
gotes. L'étude d’autres loci doit permetire de savoir si cela résulte d’un alléle nul ayant échappé aux observations
el ayant faussé le nombre réel d’homozygotes, ou d'une consanguinité due a des effectifs limités. Dans le dernier
cas le modele rendrait trés bien compte d’accouplements entre frére et sceur dans une proportion de 809, de la
population. Cela n’est pas tellement surprenant car les ceufs des Heferodera restent rassemblés dans le kyste, ce
qui favorise aussi I’« inbreeding ».

SUMMARY
Isoesterases in the nematode Heterodera avenae. I — A genelic model applied o two populations

A general model to appreciate allelic distributions in populations analyzed for protein polymorphism was applied
to two Helerodera avenae strains ; one (Fr,) from Villasavary (Aude), the other (Fr,) from Nuisement-sur-Coole
(Marne). These strains have been multiplied in microplots at Rennes for five years. Data obtained on “est. b” locus
(a non specific esterase) showed differences between Fr, and Fr,. Fr, was demonstrated to be in Hardy-Weinberg
equilibrium while the second presenied a strong excess of homozygotes. Studies on other loci would permit to know
if the “est. b” homozygote frequency have been exagerated in Fr, for a null hidden allele at thislocus, or if it is a
true excess resulting of some inbreeding behavior in relation with low density. In this last case the model would
account for brother x sister inbreeding of 809, of the Fr, population. In fact this is not so surprising for eggs of
Helerodera are not widespread at egg laying, they remain aggregated in the cyst and that, added to the low density,
might have favoured inbreeding.

Méthode d'analyse de la'structure génétique
d'une population

A cause des difficultés techniques imposées
par la taille des nématodes phytophages, peu
de travaux traitent de leur diversité génétique.
Cette notion renferme cependant des informa-
tions capitales sur les potentialités adaptatives
des espéces : distribution géographique, agres-
sivité vis-a-vis des plantes, etc... On sait depuis
peu que cette diversité n’est pas du tout du
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méme ordre entre un Meloidogyne parthénogé-
nétique obligatoire et -un Helferodera amphi-
mictique, comme l'est H. avenae. Le mode de
reproduction y est pour beaucoup. Mais la diver-
sité est aussi affectée par d’autres facteurs liés
4 l'environnement ou a 1'échelle géographique
(faculté de dispersion estimée en amplitude et
fréquence). Evaluer la diversité interne de popu-
lations d’H. avenae est un premier point impor-
tant (Bergé ef al. 1981); analyser le pourquoi
d’une structure génétique observée peut en plus
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améliorer la connaissance des mceurs reproduc-
trices des nématodes dans la nature. Il est pro-
posé aux nématologistes une démarche permet-
tant: une approche génétique de l'origine des
phénomeénes de spéciation, en partant d'un
exemple puisé dans une publication précédente
(Bergéel al. 1981). Ainsi, sil'on dispose d’échantil-
lons recueillis en des localisations distinctes, on
peut évaluer des distances génétiques entre
populations (Nei, 1971, 1972, 1974) ; dans une
méme population on peut mesurer la variabilité
génétique par un indice d’hétérozygocité et
caractériser la structure génotypique par rap-
port aux fréquences alléliques observées. Ces
études complétent, par des données génétiques,
Panalyse des différences morphologiques étu-
diées entre populations, ou entre individus a
I'intérieur d’une méme population. L’analyse de
la structure génétique peut apporter des infor-
mations aussi sur I'existence ou non de pression
de sélection au niveau de certains loci. Consi-
dérons un locus quelconque, non lié au sexe, ol
I'on distingue plusieurs alléles A;, A,... Ay, de
fréquences fi, fa,-. f3, dans un groupe d’individus
reproducteurs, a un instant donné. Si ces repro-
ducteurs s’accouplent au hasard, sans tenir
compte de leurs génotypes respectifs (panmi-
xie), alors les génotypes des enfants nés de ces
accouplements ont les probabilités suivantes

IPT'{AiAi}=fi2 (Igigr)
()PI‘{AiAj}=2f;fj (1<i<j<r)

C’est la distribution de Hardy-Weinberg qui
concerne les génotypes. Si les phénotypes sont
moins nombreux, 4 cause du phénoméne de
dominance, on doit exprimer les probabilités des
phénotypes en faisant la somme des fréquences
des génotypes correspondant & un méme phéno-
type : ce sont ces nouvelles expressions théo-
riques qui doivent étre utilisées dans les analyses
statistiques (¢f. I'étude des groupes sanguins
ABO chez l'homme, Elandt-Johnson, 1971,
chap. 14).

Si la population est trés nombreuse et consti-
tue une seule unité de reproduction, si & chaque
génération les accouplements se font au hasard,
si la population ne recoit pas d’immigrant (ce
qui est souvent le cas pour les nématodes phy-
tophages) et si aucune pression de sélection ne
s'exerce sur le locus considéré, alors ces fré-
quences fi, et les fréquences génotypiques
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demeurent constantes au cours des générations
(loi de Hardy-Weinberg). Ici 'on dispose d’ob-
servations dans une seule génération, on a pour
seule information la distribution des génotypes
4 un instant donné de 'histoire de la population,
et il n'est pas possible d’en inférer des conclu-
sions concernant les forces qui ont. guidé 1’évo-
lution de la population. On peut seulement
confronter la distribution observée a des distri-
bution théoriques obtenues sous certaines hypo-
théses et proposer des interprétations aux
observations.

La confrontation de la distribution observée
a une distribution de Hardy-Weinberg est la
premiére étape. Une concordance entre elles est
en faveur de l’hypothése selon laquelle les
accouplements se sont faits au hasard. En re-
vanche, cela n'indique rien en ce qui concerne la
taille de la population, 'existence des migrations
avec d’autres populations avoisinantes. Si les
individus observés sont jeunes, cela peut sug-
gérer l'absence de sélection gamétique intense,
mais n'indique rien surles forces de sélection que
peuvent subir les zygotes entre la naissance et
I’dge reproducteur.

Si un écart significatif est observé par rapport
a la distribution de Hardy-Weinberg, ses causes
possibles doivent étre recherchées parmi les
phénomeénes qui ont un effet immeédiat sur les
fréquences génotypiques. On peut envisager une
sélection gamétique intense traduite par des
pourcentages anormaux de la ségrégation des
génes, ou bien des phénoménes d’incompati-
bilité partielle ou totale entre certains alléles,
induisant une wmortalité précoce de certains
zygotes. De telles causes ne peuvent pas en
général étre distinguées par une analyse sta-
tistique; en revanche ces phénomenes entrent
dans le champ des méthodes de la génétique
formelle, et doivent étre élucidés avant d’étre
pris en compte dans un modéle de génétique
des populations. Par ailleurs, on peut signaler
qu’une grande partie des polymorphismes actuel-
lement révélés par électrophorése sont relatifs
a des enzymes dont les fonctions trés générales
laissent penser que les génes correspondants
sont sans doute peu sujets & une sélection trés
intense. Si l'on suppase done que le locus consi-
déré obéit bien aux lois de Mendel, les causes
d’écart 4 une distribution de Hardy-Weinberg
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doivent étre recherchées dans les
d’accouplement.

Deux phénomeénes principaux peuvent induire
des corrélations enires les génotypes de deux
individus qui s’accouplent : la consanguinité et
I’homogamie. La consanguinité réunit dans un
appariement deux individus apparentés. La
cause d’'une consanguinité systématique peut
tenir simplement & des considérations géogra-
phiques, si par exemple des individus nés au

Arre andrait et dome avant des chaneces A’8tva
iciie enaroiy, v aonc dydiii aes c¢nances a oire

apparentes se déplacent peu entre leur nais-
sance et I’ ._m'p de la rpnrn(]nnhnn ((-p]n est le cas

de nombreux nematodes du sol). Plus générale-
ment l'existence de colonies de petites tailles,
réparties sur un méme territoires et échangeant
par migration quelques reproducteurs, est une
forme de consanguinité systématique. La consé-
quence de I'apparentement des parents est la
naissance d’un excés d’homozygotes, puisque les
parent% ont des chanceq accrues de porter
ensemble un méme ali¢le. L’homogamie traduit
le fait que les Con;omts se reunlssent préféren-
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cas d’accouplements au hasard, ou mnégative
dans le cas contraire. Si ’homogamie est posi-
tive, elle se traduit par un accroissement de la
proportion d’homozygotes chez les descendants,
comme la consanguinité, mais cet effet peut étre
différentiel selon les alléles portés, alors qu’il
est toujours uniforme dans le cas de consangui—
nité. Si i ”honlogamle est négative, elle conduit
au contraire & un excés de génotypes hétéro-
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Bouftette (1969 a, b) et Cr01ze Pourcelet (1970);
elle se traduit par les expressions suivantes des
probabilités des génotypes :
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Ces expressions traduisent les conséquences
d’une structure théorique d’accouplements ; elles
permettent de rendre compte des tendances a
I’homozygotie (loi caractérisée par une probabi-
lité F,, et des fréquences théoriques p,;), a
I'hétérozygotie (loi de probabilité F,, avec des
fréquences théoriques P,,;) et au croisement
au hasard (loi de probabilité F,, avec des fré-
quences ailéliques théoriques (p;). Ces for-
mules n’ont de sens que dans I'étude de 'évolu-
tion d'une population soumise & des régles parti-

culieres d’ accouplements elles ne peuvent pas,
en général, étre 4 la base d’une procédure d’esti-

el cilglal, ¢Lie id Dasge roeely oSud

matlon des paramétres introduits car ceux-ci
sont redondants, mais elles donnent des inter-
prétations possibles aux écarts a la distribution
de Hardy-Weinberg. Les interprétations pos-
sibles, compatibles avec les données recueillies,
doivent ensuite étre soumises 4 un test expéri-
mental complémentaire.

La procédure d’'analyse peut étre la suivante.
On teste d’abord I'hypothése (F; = 1) (donc :
F1=F2=0), cest-a-dire la distribution de
Hardy—‘v‘v’e nberg, par un test de y2 Supposant
qu ‘on a mis en évidence r alléles, dont les rela-

ance permettent de définir k&
phenotypes istincts (k<r(r+41)/2), le test
s’éerit

AT ULOAAY Loiiilit

. "" (ny — Ng)*
r= N,

i=1 Ly

ol : ny est le nombre d’individus ohservés de
ype zf, et 1v; est le nombre bueorlquc

‘individus de phénotype f Sitous les gé-
n

sont oheservables. alors bk = »r /r 1. 71/92
opservanies, aiors K =17

F1)/2,
nombres Ny s’écrivent :

15

_l“VTti = l’Vij = NZf {fj

ol f; est la fréquence observée de l'alléle Aq,
et V = Z ng le nombre des observations.

Sik<r(r+4 1)/2,ilfautestimerles fréquences
alléliques pg: par la méthode du maximum de
vraisemblance (Elandt-Johnson, 1971) et expri-
mer les nombres théoriques IV, d’aprés ces esti-
mations. Le nombre de degrés de liberté est
toujours égal k— r Si lhypothese ( '3 =1)

Qi patta hvnathice da nanmivie act raiatia
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zygotes. On peut la comparer a la somme des
carrés des fréquences alléliques, ¢ = X [%, si les

H
fréquences sont directement observables (sinon,
une procédure d’estimation est nécessaire, qui
exige la formulation d’une hypotheése). Il s’agit
de faire un test selon une loi binoniale qui pourra
étre en général assimilée 4 une loi normale, de
moyenne g et de variance g (I — ¢)/N, si N est
assez grand, si le pourcentage d’homozygotes est
trop élevé, 'hypothése la plus simple 4 envisager
est celle d’'une consanguinité systématique pure.
Dans ce cas les formules II se simplifient, en
posant : FI =f, F2=0, F3=1—f, : pu=
pst = p,, et elles deviennent

Pr{ Ac A= fpi + (1 — ) p*
I1<i<y

(I —1) 2pwp:
I<i<j<r

I
( )PMAMﬁ=

On doil alors estimer, par le maximum de vrai-
semblance les fréquences théoriques p, et le
coefficient de consanguinité moyen f de 'échan-
tillon, puis reporter ces estimations dans l'ex-
pression du test 2 Le nombre de degrés de
liberté est diminué de 1 puisqu’on introduit un
parametre explicatif supplémentaire, il devient :
k — r — 1. Si les observations sont conformes a
une distribution du type (1II), c¢’est un argu-
ment en faveur d’'un consanguinité systéma-
tique, mais on peut aussi envisager une homo-
gamie positive non différentielle.

Si le pourcentage d’hétérozygotes, au con-
traire, est trop élevé, il faut chercher a estimer
F2, en faisant FI = 0. Pour que le probléme ne
soit pas indéterminé, il faut préciser I'hypothése
sous-jacente, en postulant par exemple une
homogamie négative non différenciée en fone-
tion des génotypes qui s'unissent; on écrit
alors, avec p, = pai :

p, P,

R

y pp, Lt PII2
- !(1 —pt) (‘Z—pj)

Il faut & nouveau tester la conformité des
observations & la distribution (Il — IV), en
estimant, & nouveau par le maximum de vrai-
semblance, les parameétre p;et F2 (F3=1—F2).
Il faut noter ici que les calculs numériques

PZa‘U =P¢1
(1V)
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peuvent étre rendus assez complexes par la
forme des relations (IV). Ici encore le nombre
de degrés de liberté du y* est de : b —r — 1.
La conformité des observations a cette distri-
bution peut traduire une homogamie négative,
mais aussi une sélection précoce favorable a
I'ensemble des hétérozygotes.

Enfin, si les formulations (III) et (IV) ne
sont pas satisfaisantes, ou si la proportion des
homozygotes parait compatible avec sa firé-
quence théorique ¢ = X f;2 sans que () ne soit
globalement satisfaisant, aucune hypothése
simple ne peut étre avancée. Une vérification
du déterminisme génétique de la variation enzy-
matique considérée peut étre envisagée. Un
ajustement. des données & un modéle du type
(I1), avec F'1, F'2 et F3 non nuls, et avec des
relations particuliéres du ftype de (IV), peut
étre envisagé mais, il ne pourra pas en général
conduire & wune interprétation claire des
observations.

Exemple d'application : Analyse des
populations Fr; et Fr, au locus estérase b
chez Heterodera avenae

DONNEES EXPERIMENTALES

Bergé ef al. (1981) ont caractérisé les diffé-
rents alléles par leur distance de migration par
rapport 4 I'un d’eux arbitrairement désigné 1,0
pris comme référence et dénommeés b 0,70 —
b 0,90 — b 1,10 et b 1,20. Gi-dessous, ils seront
désignés respectivement par 1 —2—3—4 et 5.

Le tableau 1 donne les effectifs observés des
différents génotypes et le tableau 2 les fréquences
observées f; (i = 1,..., B) des différents alléles.

VERIFICATION DE L'HYPOTHESE DE PANMIXIE

On commence par tester si les distributions
des génotypes sont compatibles avec la pan-
mixie (Hardy-Weinberg), F3 = 1. Sil’hypothése
est correcte, ces distributions doivent étre
proches de celle donnée par f;2, 2 f, f;, ete...

Ces distributions théoriques sont, en nombre
d’individus dans chaque classe, arrondis a 10-2
prés ; les nombres théoriques d’individus qui
devraient étre observés pour 100 individus pris
au hasard en fonction des fréquences alléliques
sont donnés au tableau 3.
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Tableau 1
Effectifs observés des différents génotypes
dans les populations Fr, et Fr,

Observed frequencies of the genolypes
in populalions Fry and Fr,

Génolypes Effectifs observés
allélefalléle  Nomenclature Observed frequencies
Bergé et al. Fry Fry
Homozygotes : /1 0,70/0,70 8 0
22 0,90/0,90 1 11
3/3 1,00/1,00 38 1
4/4 1,10/1,10 0 11
5/5 1,20/1,20 0 21
Hétérozygotes: 12 0,70/0,90 6 0
1/3 0,70/1,00 17 0
1/4 0,70/1,10 1 0
1/5 0,70/1,20 1 0
2/3 0,90/1,00 14 6
2/4 0,90/1,10 1 15
26 0,90/1,20 0 13
3/4 1,00/1,10 8 3
3/5 1,00/1,20 5 2
4/5 1,10/1,20 0 17
Totaux : homozygotes 47 44
hétérozygotes 53 56
On fait alors deux tests de compatibilité : — Fry : k=10, r =4 (seulement quatre
d’une part un test de x2 d’autre part un test fréquences non nulles), v =6; on trouve
portant sur la fréquence des homozygotes. 1?2 = 14,04, I'écart est significatif (& 5%,). L’hy-

pothése d’identité entre valeurs observées et

2
Testdey théoriques est cette fois rejetée.

— Fr:k=15;L=5;u=10
Le calcul donne 32 ~ 9,46 :il n’y a pas d’écart
significatif. L’hypothése d’identité des valeurs

observées et des valeurs théoriques est acceptée. ;
Tests des fréquences des homozygoles

Tableau 2 Si la loi de Hardy-Weinberg est satisfaisante,
Fréquences des différents alléles la fréquence des homozygotes doit étre de
dans les populations Fr, et Fr, % 1;2, soit 0,4187 pour Fr; (somme des fréquences
Relative frequencies of the alleles théoriques d’homozygotes), et 0,3008 pour Fr,.

i lati F F . , J
in populations Ery and Fry Les fréquences observées, soit 0,47 pour Fr,

Alléles Fréquence Fr, Fr, et 0,44 pour Fr, devraient étre compatibles avec

Relative frequency le résultat de 100 tirages binomiaux avec les
probabilités théoriques précédentes. Comme 100
1 fy = 0,205 0 est assez grand, on peut admettre 'approxima-
2 L. = 0li5 0,280 tion par la loi de Gauss. Les écarts-types res-
3 £, = 0,600 0,065 . ¢
4 £, — 0,050 0285 pectifs de la moyenne de 100 tirages sont alors
5 £ = 0,030 0,370 de 0,049 pour Fr, et de 0,046 pour Fr,.
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Tableau 3

Répartition théorique de 100 individus dans les différents génotypes
Theoretical percentages of individuals in the different genotypes

Fr,
Alléles 1 2 3 4 5
X 1 42,0 4,72 24,6 2,05 1,23
2 1,32 13,8 1,15 0,69
3 36 6 3,6
4 0,25 0,3
5 0,09

La valeur ohservée pour Fr; est compatible,
celle observée pour Fry est incompatible (au
seuil de 19,). En effet I'écart réduit :

pourcenlage observé — q

£ —
\/ (I—q)
100
2’—470%—54187 = 1,04 pour Fr,
La table de ’écart réduit (loi normale) indique
la compatibilité enire les valeurs théoriques et
observées pour Fr,. Pour Fr, e =3,03, 1 y a
un écart significatif et ’hypotheése de I’équilibre
de Hardy-Weinberg n’est pas vérifiée dans ce
cas.

vaul

Conclusion

L’hypothése de panmixie est satisfaisante
pour Fry, mais pas pour Fr, : pour cette seconde
population l'excés significatif de génotypes
homozygotes fait penser & une consanguinité
systématique, ce qui est fort possible compte
tenu des conditions d’élevage, ou a l'existence
d’un alléle nul non repéré par 'observateur. On
va donc essayer d’estimer le taux de consangui-
nité (F1 > 0, F2 = 0), puis voir si la distri-
bution théorique tirée de cette valeur estimée
est compatible avec les observations, dans la
mesure ou on écarte la deuxiéme éventualité.
Cette derniére sera l'objet du test sur I'hypo-
thése « alléle nul ».

ESTIMATION DES PARAMETRES POUR FRry,
DANS L'HYPOTHESE DE CONSANGUINITE

Le plus simple est de supposer que les géno-
types admettent des probabilités de la forme
{ouf = FI1):

112

Fr,

Alléles 1 2 3 4 5

x 1 (absent) 0 0 0 0 0
2 7,84 3,64 1596 20,72
3 0,42 3,71 4,81
4 8,12 21,09
5 13,69
(A)Pii=fp-i+(1—f)m‘“’ ' o
Py=2(1—f) pipi(i#])

et d’estimer les cinq paramétres :
f(o < f < 1)’[)27 P3s Pay Ps (sz =1)

{(p, = 0, en effet 1'alléle 0,70 n'est pas présent
dans la population Fr,). On peut aussi ima-
giner de représenter la situation en disant
qu'une proportion A d’'individus est issue d’ac-
couplements frére > sceur (conduisant & une
consanguinité individuelle ¢ de 2069, pour ces
individus), et une proportion (1 —2) d’indi-
vidus issus d’accouplements entre partenaires
non apparentés. En admettant que les génes
sont tous tirés dans une méme réserve gamé-
tique caractérisée par les probabilités p;, cela
donnerait comme formules théoriques :

(Pu = (1—2) p* +* (¢ pi+ (1—9) p:®)
(avec ¢ == 1/4)

(Piy = (1 —1) 2pips +2r{(1— ¢)2pip;s}
(i +j)

soit :

(B) Py = 2rope + (1 — 2p) pi® .
Py =(1—29)2pip; (i %)

On voit que les deux modéles théoriques (A)
et (B) ne peuvent pas étre dissociés par I'expé-
rience réalisée, leurs parameétres étant liés par :
f =2 g. On a donc estimé f selon le modéle A,
par la méthode du maximum de vraisemblance.

a

On trouve : f = 0,20

et les probabhilités associées p; ont pour estima-
tions :
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(p1=0) ;p = 0,282 conire 0,280 (fréquence
: observée)

ps = 0,068 0,065

pa= 0,287 0,285

ps = 0,363 0,370

(si l'on interpréte ces résultats selon le modéle
avec ¢ = 1/4, c’est a-dire avec des accouple-
ments frére X sceur, cela donne une estimation
A =080, carf = o).

Les probabilités théoriques des génotypes

selon ces estimations, données par (B) sont don-

nées au tableau 4.

Tableau 4

Probabilités théoriques des génotypes
Theoretical probabilities of the genoifypes

1 2 3 4 5

1 0 0 0 ‘ 0 0

9 0,12 0,031 0,13 0,164
3 0,017 0,031 0,039
4 0,124 0,167
5 0,178

Le test de conformité du y? ne donne pas
d’écart significatif des observations & cette dis-
tribution (2 = 5,91 pour 5 degrés de liberté).
Par ailleurs, la fréquence théorique des homo-
zygotes devient ici égale a 0,439, c’est-a-dire
exacternent la fréquence observée.

En conclusion, ces valeurs estimées f et ps (qui
sont d’ailleurs trés proches des fréquences
observées f;) rendent trés bien compte des
observations.

ESTIMATION DES PARAMETRES DE FR; DANS
L'HYPOTHESE D'UN CINQUIEME ALLBELE NUL

Si l'on suppose l'existence d’un alléle nul,
(noté ici A;, quoique différent de b 0,70) ne se
traduisant par aucune bande sur le gel, les indi-
vidus de phénotypes (A;) (i=2, 3, 4, §)
peuvent étre de génotypes A; A; ou bien A, A;.
On a alors en tout.1l classes phénotypiques
observables, dont les fréquences théoriques sont
les suivantes dans 'hypothése de panmixie :

Pr {(A))} = Pr {A; A} = p,*
Pr {{Aq)} = Pr {A; Ai} + Pr {4, As}

(V) = p:* + 2pips (i>1)
Pr {(As Aj)} = Pr {A, A;} = 2 pi p;
(1 <i<j<b)
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L’estimation, selon le maximum de vrai-
semblance, des cing fréquences théoriques p;
donne :

p1 = 0,078 probabilité de 1’alléle nul

Pa = 0,259
ps = 0,061
Pa = 0,265
Py = 0,337

L’ajustement des données au modéle (V) est
alors trés bon : y2 = 6,77 pour 6 degrés de
liberté. La fréquence théorique des homozy-
gotes apparents est alors de 0,404 ; en accord
avec la fréquence observée de 44/100.

L’hypothése d'un cinquiéme alléle, nul, pré-
sent dans la population Fr, est donc aussi bien
conforme aux observations que celle d’'une con-
sanguinité systématique.

Discussion

Le polymorphisme génétique associé au locus
d’isoestérase b de deux populations Fr, et Fr, a
été soumis a une analyse critique, selon un
modéle qui permet de savoir si les états géniques
sont en accord avec la distribution de Hardy-
Weinberg ou s’il v a des excés en homozy gotes
ou hétérozygotes.

Le locus « est. b » de la population Fr, compte
au moins cinq alléles qui sont en équilibre avec
ladite distribution. Par contre la population
Fr, qui ne présente que quatre alléles pour ce
méme locus a un excés d’homozygotes. L’hypo-
thése selon laquelle une partie de la population
est soumise & une consanguinité individuelle de
259, (résultat d’accouplements entre frére et
sceur) permet une nouvelle approximation des
fréquences théoriques de ces alléles, qui est cette
fois en conformité avec les fréquences observées.

On ne peut toutefois écarter la possibilité
d’un alléle supplémentaire nul qui aurait con-
tribué a gonfler artificiellement le nombre d’ho-
mozygotes. L’étude d’autres loci devrait appor-
ter des éclaircissements sur ce point. Un nouvel
excés d’homozygotes serait en faveur d'un
régime de consanguinité, & 'opposé une distri-
bution en accord avec l'équilibre de Hardy-
Weinberg impliquerait un cinquiéme alléle nul
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pour le locus «est. b ». Dans le cas d'un matériel
autre que H. avenae on proposerait des expé-
riences de croisements entre deux phénotypes
homozygotes distincts : I'analyse de la descen-
dance permettrait de trancher aussi facilement.
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