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La conference dite de Denver, en 1960, sur la nomenclature des chromosomes 
humains mit en lumiere la grande variabilite de forme et de longueur du chromo
some Y chez 1’homme.

Depuis, le polymorphisme du chromosome Y a fait l’objet de nombreux tra- 
vaux et il est admis aujourd’hui que ce chromosome est celui dont la longueur 
relative est la plus variable d’un individu a l’autre.

Dans divers cas, ce chromosome juge anormal a ete trouve associe a des 
anomalies et troubles de la reproduction chez les individus porteurs ( D e v i c t o r -  

V u i l l e t  et coll., 1971). Mais plus generalement, un important polymorphisme du 
chromosome Y a ete mis en evidence a l’echelle de populations d’individus 
normaux.

La constante relative des formes observees sur des sujets etroitement appa- 
rentes, pere-fils, pleins freres ou demi-freres issus d'un meme pere, temoigne du 
caractere hautement heritable de la forme du chromosome Y.

Cette variabilite s’observe done entre groupes distincts, families, mais aussi 
ethnies.

De ce point de vue, certains auteurs considered la plus ou moms grande 
taille du chromosome Y comme un moyen eventuel d’investigation dans les 
recherches en paternite (Nuzzo et coll., 1966), d’autres y voient un caractere 
ethnique distinctif appreciable a l’echelle statistique ( C o h e n  et coll., 1966; B o r -  

g a o n k a r  et coll., 1959).
La variabilite entre especes est encore plus importante (1,6 % du genome chez 

1’homme, 3 % chez le boeuf, 12 % chez le campagnol terrestre).

* Ecole Nationale Veterinaire, Laboratoire de Cytogenetique, Chemin des Capelles, 
31076, Toulouse, France.
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Cette grande variability interspecifique du ch rom osom e Y peut etre opposee 
a une Constance relative du chrom osom e X  chez becau cou p  d ’especes de m am m i- 
feres. chez Ih om m e, la souris, le chien, le cheval et le boeu f, le ch rom osom e X 
represente environ 5 % du genom e, mais il peut representer ju sq u ’a 20 % du 
genom e chez certains rongeurs. Selon Ohno (1967), cette variability resulterait 
au m oins p ou r une grande part, de la presence plus ou  m oins im portante d ’hete- 
rochrom atine inactive dans chacun de ces chrom osom es.

L importance relative de chaque autosome exprimee en pourcentage du geno
me peut aussi faire 1 objet d'une variation appreciable au sein d’une meme espece. 
Mais compte tenu des resultats disponibles, il ne semble pas que la variation 
de 1 un quelconque de ces autosomes egale ou depasse celle enregistree sur le 
chromosome Y.

En ce qui concerne 1’espece bovine, divers travaux ( G u s t a v s s o n , 1969; P o p e s c u , 

1969), fournissent des resultats sur la longueur relative moyenne des differents 
chromosomes.

Plus recemment, Z hivalev et Gol’dman (1973) ont mentionne l’existence d’une 
variation significative de la longueur du chromosome Y au sein de differentes 
races bovines d’Union Sovietique.

Notre etude realisee sur un echantillon de taureaux de la race Blonde d’Aqui- 
taine a eu pour objet d’estimer la longueur relative de chaque chromosome et, 
a partir des resultats obtenus, de rechercher l’existence d’une variation d’origine 
genetique de la longueur du chromosome Y.

M a t e r i e l  e t  m e t h o d e s

L'etude a porte sur 5 geniteurs et sur 5 taurillons demi-freres, fils de chaque 
geniteur, soit 30 males au total. Les 5 geniteurs ne presentent entre-eux aucun lien 
de parente connu, l’information disponible sur les liens de parente allant jusqu’a 
la 3eme generation descendants. Tous ces taureaux etaient phenotypiquement 
normaux.

Des cultures de sang ont ete faites selon l a  methode de M o o r h e a d  modifiee.
5 metaphases provenant de chaque taureau ont ete photographiees sur une 

pellicule Kodak Microfile.
Les negatifs ont ete projetes sur ecran pour agrandissement et les axes de 

chaque bras de chromosome traces sur la feuille de papier servant d’ecran.
La longueur de chaque chromosome a ete definie comme etant la longueur 

moyenne de ses chromatides.
L’agrandissement etait tel que l’autosome le plus long (n.° 1), mesurait en 

moyenne 100 mm et le plus petit (n.° 29), 35 mm, les contours de chaque image 
restant dans tous les cas bien definis.

La longueur relative du chromosome Y a ete estime en milliemes de la lon
gueur totale du complement haploide femelle (longueur de 29 autosomes + 1 X).

Nous avons precede a une analyse de variance selon un modele hierarchique 
a 2 niveaux afin de tester d’une part la signification des differences entre geni- 
teurs et d’autre part la signification des differences entre fils d’un meme geniteur.
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R e s u l t a t s

1. Longueurs relatives du chromosome Y chez les 5 geniteurs et leurs des
cendants.

Pour chaque sujet, nous avons calcule la valeur moyenne de la longueur 
relative, l’ecart-type individuel, et l'erreur-type. Le nombre de donnees est le meme 
pour chaque geniteur, soit 5 mesures.

_  s
X = moyenne (en milliemes) s = ecart-type ------- = erreur-type n = 5 metaphases/

v' n

s
X s

•J n

Geniteur n° 1 ................ 30,13 1,73 0,77
Descendants n° 11 ........... 29,26 1,97 0,88

12 ........... 29,26 1.08 0,82
13 ........... 31,24 1,70 0,76
14 ........... 28,50 1,48 0,65
15 ........... 32,68 1,60 0,71

Geniteur n° 2 ............... 27,23 1,19 0,53
Descendants n° 21 ........... 28,88 0,46 0,21

22 ........... 28,26 1,55 0,69
23 ........... 27,98 0,98 0,43
24 ........... 27,71 1,34 0,60
25 ........... 28,20 1,54 0,68

Geniteur n° 3 ............... 32,72 0,83 0,37
Descendants n° 31 ........... 32,27 1,32 0,59

32 ........... 31,06 1,31 0,58
33 ........... 32,93 1,05 0,47
34 ........... 33,93 0,56 0,25
35 ........... 32,06 1,24 0,55

Geniteur n° 4 ............... 31,13 0,96 0,43
Descendants n° 41 ........... 30,11 1,32 0,59

42........... 30,33 1,56 0,69
43 ........... 30,75 1,95 0,87
44 ........... 29,70 1,36 0,60
45 ........... 27,13 2,89 1,07

Geniteur n° 5 ................ 34,17 1,73 0,77
Descendants n° 51 ........... 34,04 2,21 0,98

52........... 33,62 1,64 0,73
53 ........... 32,59 0,99 0,44
54 ........... 32,89 2,69 1,20
55 ........... 30,61 1,85 0,82
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2. Analyse de la variation de la longueur du chromosome Y.
Les resultats globaux sont presentes sur le tableau d’analyse de variance 

suivant:

Origine de la variation Somme des carres Degres de liberte Variance
Entre les 5 geniteurs .................... 425,84 4 106,46
Entre fils d’un meme geniteur (in- 

trageniteurs) ............................... 167,18 20 8,36
Residuelle (intrataurillon) ............ 321,48 100 3,21

TOTALE .......................... 914,51 124 7,35

Les rapports F de variance sont les suivants: 

entre geniteurs 106,46
F —---------------------- -- -----------= 12,73 tres significatif (***)

entre fils meme 8,36 
geniteur

entre fils meme
geniteur 8,36

F = ---------------------- = -----------= 2,60 significatif (**).
residuelle 3,21

II y a done une variation tres significative de la longueur du chromosome Y 
entre descendances de geniteurs differents, ce qui ne fait que souligner l’impor- 
tance de l’origine paternelle dans l’expression du caractere. La difference signi
ficative entre fils d’un meme pere est originale a-considerer car elle peut traduire 
l’existence de facteurs de variation autres que ceux d’origine paternelle. Une 
influence genetique d’origine maternelle serait possible.

Le calcul des differentes composantes de la variance totale nous a donne les 
resultats suivants:

Composante paternelle tiree de la variance entre geniteurs: s2P = 3,92
Composante intra-paternelle tiree de la variance intra-geniteurs: s2IP = 1,03
Composante residuelle (intra-taurillon): sans modification: s2„ = 3,21

Theoriquement, nous devrions pouvoir calculer un coefficient d’heritabilite a 
partir de la composante paternelle

4 s2P
( h 2 = ---)

S2t

Cependant, le nombre de geniteurs est trop reduit pour autoriser un tel 
calcul, h2 depasserait 1.
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Nous pouvons neanmoins retenir l’existence d’un coefficient d'heritabilite eleve 
pour la longueur du chromosome Y.

3. Liaison entre longueurs mesurees chez les peres et longueurs mesurees 
chez les fils.

L’equation de regression liant la longueur moyenne du chromosome Y des 5 
fils a la longueur Y' estimee chez leur pere a ete trouvee egale a:

Y = 0,744 Y' + 7,40

Le coefficient de correlation est:
r = 0,955 significatif (**)

Discussion

Le chromosome Y des bovins est un chromosome submeta-centrique relative- 
ment grand si on le compare au chromosome Y de l’homme ou a celui d autres 
especes de mammiferes domestiques, qu’il s’agisse du belier, du bouc, ou du 
cheval, du chien. Seul le verrat parait avoir un chromosome Y offrant une dimen
sion relative analogue.

Notre etude nous a permis de mettre en evidence une variation significative 
de la longueur de ce chromosome d’un sujet a l’autre, au sein d’un echantillon 
d’animaux de meme race. Cette variation est associee a une liaison entre la lon
gueur mesuree chez un geniteur et celles relevees chez ses fils.

L’origine de cette variation n’a pas ete envisagee a ce stade de notre travail. 
Le changement peut se situer au niveau du bras court ou du bras long, et modi
fier ainsi le rapport centromerique, ou encore affecter les deux bras en meme 
temps.

Selon Unnerus et coll. (1967), la variation de longueur du chromosome Y de 
l’homme aurait une distribution normale. Mais le determinisme de la plus grande 
variation entre sujets non aparentes est encore inconnu. Pour Wahlstrom (1971), 
les variations de longueur resulteraient bien d’un changement reel de structure 
et non de differences de contraction du chromosome.

II est vraisemblable, ainsi que l’expriment divers auteurs, que la variation de 
la longueur relative de ce chromosome soit etroitement liee a la teneur en hete- 
rochromatine comme le montrent les observations realisees en fluorescence en 
cytogenetique humaine.

Diverses etudes realisees chez des hommes, offrant par ailleurs une fonction 
sexuelle modifiee, montrent que des deletions, des duplications, ou des translo
cations, pourraient etre rendues responsables des variations extremes enregistrees 
(tres grands et tres petits chromosomes Y).

Ces variations de la morphologie de IT, associees a des variations du phenotype 
a meme conduit a envisager une localisation factorielle des determinants reglant 
l’orientation testiculaire, la secretion hormonale du testicule foetal, la spermato- 
genese, et la morphogenese somatique (D evictor-Vuillet, 1971).

Cependant, si l’on tient compte de la teneur relativement elevee du chromo
some Y en heterochromatine supposee inactive, il est vraisemblable que certaines
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variations telles qu’elles sont observees sur des sujets normaux n'entrainent pas 
de modifications apparentes du phenotype. II n’en reste pas moins interessant de 
rechercher, en elevage, dans quelle mesure des variations, meme legeres du pheno
type sexuel male, pourraient etre liees a des variations du chromosome Y.

RESUME

Une etude cytogenetique realisee sur 5 taureaux geniteurs, de meme race 
et non apparentes, et sur 25 fils, a mis en evidence une variation de la longueur 
relative du chromosome Y entre geniteurs et entre fils d’un meme geniteur. II 
y a une liaison significative entre la valeur mesuree chez le pere et la valeur 
moyenne relevee chez ses fils.

SUMMARY

Variation in the length of the Y chromosome in a sample of 5 sire bulls and 25 
sons from same breed was investigated. The normalized length of the Y cromo- 
some was measured in 5 metaphases by animal. Statistical analysis of the data 
shows significant differences in mean length of the Y between progenies and 
between sons of a same bull. The Y mean value of the sons is correlated to the Y 
value of the sire.

RESUMEN

Un estudio citogenetico realizado en 5 toros reproductores de la misma raza, 
no emparentados entre si, y sobre 25 hijos, ha puesto en evidencia una variacion 
en la longitud relativa del cromosoma Y entre varias descendencias y entre los 
hijos de un mismo reproductor. Existe una misma relacion significativa entre 
el valor medido en el padre y el valor medio revelado en sus hijos.
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