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Chapitre I Introduction 

1. Introduction 
Alors que le dernier tiers du XIXe siècle découvre avec appréhension que « ce 

sont toujours les mêmes criminels qui commettent les mêmes crimes » et que « la prison 
fabrique des criminels », les récidivistes qui représentent la moitié de la population 
pénale en France à la fin du siècle sont à l'origine d'une véritable obsession et 
le « criminel d'habitude » devient la préoccupation majeure des juristes, des pénalistes, et 
des médecins que l'on trouve aux origines de l'anthropologie criminelle et de la 
criminologie naissantes [Schnapper, 1983]. 

Les justiciables ont vite compris la nécessité de ne pas révéler leur véritable 
identité ou les identités sous lesquelles ils ont été précédemment condamnés. Le 
problème pour la justice tient donc à la nécessité d ' identifier un même individu 
condamné sous des nom s différents. Dans la pratique, distinguer les « chevaux de 
retour» des «dé linquants primaires », supposait résolus deux problèmes différents : 
garder la mémoire des condamnations prononcées et identifier à coup sûr un individu 
déjà condamné . Pour savo ir si un prévenu a déjà été condamné, la solution est 
relativement simple : il suffit de garder la trace de toutes les condamnations prononcées 
par lajustice. 

Depuis les années 80, plusieurs méthodes classique ont été mise en évidence, 
comme par exemple « les sommiers judiciaires » sous forme de gros registres dans 
lesquels les affaires étaient notées (les condamnations) à la suite, de façon chronologique, 
il a dü s'adapter et répondre aux nécessités de classement alphabétique, malgré qu ' il y a 
des différents changements pour développer ce système mais il est heurtait à deux 
obstacles et défauts majeurs: l' inflation des fiches , 8 millions en 1893, rendait toute 
recherche lente, longue, difficile d'autant que ces difficultés étaient aggravées par les 
homonymies mais le vrai problème tenait au fait que les sommiers ne faisaient que 
compiler les condamnations prononcées par les tribunaux, la principale difficulté restait 
donc d' identifier de façon süre les individ_us et de les reconnaître sous quelque identité 
que ce so it. C'est pour çn la police et la justice en était réduite à des systèmes 
rudimentaires reposant sur la mémoire des policiers et du personnel pénitentiaire ou sur la 
naïveté des intéressés. 

La préfecture de police, toujours à la pointe de la modernité, employait des 
méthodes plus modernes telles que l'utilisation des fiches de signalement et des 
photographies. Cependant, les unes et les autres éta ient parfaitement inutilisables, puis 
l'idée d' utili ser l' identité anthropométrique (mesure des squelettes) par Alphonse 
Bertillon qui put expérimenter sa méthode à la fir: de 1882. Le monde scientifique 
informé de sa réussite par des articles parus dans les annales de démographie 
internationale et la revue politique et littéraire donna à sa découverte un grand 
retentissement. Mais cette méthode ne permett::i it pas l'obtention d'une garantie absolue 
de l' identité, elle n'aboutissait qu 'à une probabilité. Ce moyen, ce fut la dactyloscopie 
qui l'apporta ou «emprei nte digitale »avec une marge d'erreur del/68. En outre, ces 
techniques offrent un avantage considérable pour les enquêtes : celui de subsister sur les 
lieux du forfait après le passage d'un criminel, elles allaient bouleverser la police 
judiciaire en permettant d'identifier les auteurs de crimes mêmes insoupçonnés. 
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Chapitre I Introduction 

C'était en 1902 qu ' un assassin fut identifié la première fois , convaincu de meurtre 
et condamné à l' aide de ses seules empreintes digitales (affaire Scheffer). L'événement a 
été présenté dans la légende dorée de la police technique et scientifique comme étant la 
première identification au monde par empreintes digitales d'un criminel duquel on 
n'avait aucune idée et sur lequel ne pesait aucun soupçon. Il n'en pose pas moins 
quelques problèmes, il n 'est pas absolument certain que l'enquête « ordinaire » ne serait 
pas arrivée au même résultat ou même n'a pas orienté de façon décisive les recherches de 
Bertillon [Berti ll on, 1912]. Ell e apporta une considération supplémentaire aux limiers et 
en particulier aux policiers de laboratoires ·qui semblaient d~~prmais en mesure de 
résoudre de façon « magique » toutes les énigmes criminelles avec l'aide de la science et 
de cès outils, elle sembla surtout annoncer une police désormais infaillible. L'affaire 
Scheffer présente un autre aspect plus inquiétant, il concerne le rôle de l'expert convoqué 
par la justice pour dire le vrai. 

L'indice mis en lumière par les polic iers de laboratoires ne constitue pas une 
preuve en soi : ils ' inscrit clans l'enquête tradit ionnelle, mais ne la remplace pas. Il fournit 
des pièces, parfois essentielles , dans un puzzle dont la reconstruction incombe à 
l'enquêteur, mais il ne peut que rarement apporter une preuve décisive. S'il ne dit que la 
vérité, l'indice matériel ne dit pas toute la vérité et les empreintes _d'un suspect retrouvées 
sur le lieu du crime ne prouvent pas sa culpabilité, en revanche, comme l'ont montré des 
affaires récentes , l'un des apports essentiels des techniques nouvelles d' identification 
comme l' ADN semble bien d'avoir permis, à défaut d ' identification du coupable, 
d'innocenter des innocents accablés par les soupçons, les circonstances, voire leurs aveux 
[Berlière, 1996]. 

La criminalistique est une branche scientifique sur laquelle sont fondées les 
techniques d'identification des individus à partir d'indices divers; de la caractérisation 
sur les scènes de crime, de traces biologiques ou chimiques, même les plus infimes, ou 
encore de l'établissement de la date du décès lors de la découverte d'un cadavre [Pol, 
2001] comme la balistique, empreintes digitales, Noyade et l 'anthropométrie ... etc. Mais 
toutes ces techniques restent insuffisantes et perfectibles, surtout avec la complexité de la 
vie moderne (émigration, internet, .... ). La recherche de nouvelles biotechnologies de 
l'identification des indiv idus dans un cadre judiciaire ou criminel, nécessite la 
fructification des retombées technologiques des progrès spectaculaires et récents dans les 
Sciences de la vie, notamment en Biologie Moléculaire. 

La Biologie Moléculaire est une discipline scientifique au croisement de la 
Génétique, de la Biochimie et de la Physique, dont l'objectif est la compréhension des 
mécanismes de fonctionnement de la cellule au niveau moléculaire". Elle est apparue au 
XXe siècle, à la suite de l'élaboration des lois de la Génétique, la découverte des 
chromosomes et l' identification de l' ADN comme support chimique de la formation 
génétique. La Biologie Moléculaire désigne également l'ensemble des t~chniques de 
manipulation d'acides nucléiques, appelées technique de génie génétique. Parmi ces 
techniques, on trouve le clonage, l'hybridation, l'électrophorèse et la PCR (Polymerase 
chain reaction). Après la découverte de la structure en double hélice de l'ADN en 1953 
par James Watson, Francis Crick, Maurice Wilkins et Rosalind Franklin et les enzymes 
de restriction, la Biologie Moléculaire a connu un important développement 
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Chapitre l ln traduction 

pour devenir un outil incontournable de la Biologie moderne à partir des années 1970 
[Marange, 2003]. 

Les êtres humains sont identiques à 99,9% au niveau de leurs séquences d ' ADN, 
cela veut dire qu'une base sur mille diffère d ' un individu à l'autre. Sachant que le 
génome humain possède environ trois milliards de paires de bases, un simple calcule 
montre que notre génome est différent de celui de notre voisin pour 03 millions de bases 
[Sabatier et al , 2006]. Dès le début des années 1980, les premiers polymorphismes de 
l'ADN ont été mis en évidence. Il s'agissait de changement d ' un seul nucléotide créant 
ou abolissant un site de coupure pour une enzyme dite de restriction. Ces enzymes issus 
de bactéries dont il existe une très grande variété, reconnaissent une courte séquence 
d' ADN de 4 à 8 bases généralement, et coupe l' ADN à ce niveau. On parle 
communément de polymorphisme de restriction. Ce polymorphisme est caractérisé par 
les deux formes ou allèles possible que peut prendre la séquence d ' ADN considérée ; 
puisque les deux brins de l 'ADN existe : un allèle sera reconnu est coupé par l'enzyme de 
restriction, l'autre ne le sera pas . L'existence du polymorphisme, peut être révélé par la 
technique du Southern blot mise au point par l'anglais Southern en 1975. Cependant ces 
marqueurs sont peu performants pour la réalisation d 'empreintes génétiques. 

Au milieu des années 80 d'autres marqueurs polymorphes, appelés des mm1-
satellites ont été découverts, c 'est Alec Jeffreys de l'Université d ' Oxford qui fut le 
premier à utiliser les mini-satellites pour créer des empreintes génétiques, il est désormais 
considéré comme le père des empreintes génétiques. Vers la fin des années 1980 la 
découverte d'un nouveau type de polymorphisme, les microsatellites, couplé à 
l'utilisation d ' une nouvelle technique révolutionnaire la PCR qui permis une nette 
avancée pour la réalisation d'empreintes génétiques. 

On appelle empreintes génétiques le profil génétique d ' un individu. Ce profil 
permet d'établir l 'identité génétique d'un individu à partir d ' une tache de sang, d ' un 
cheveu, de la sa! ive, des traces de sueur sur un vêtement, a fortiori une goûte de sperme 
même si elle est de fa ible quantité qui se trouve sur scène de crime [Beuzelin Bourlier, 
2003]. Les applications des empreintes génétiques sont diverses et nombreuses dont 
lesquelles on trouve la recherche de la paternité, la maternité et la parenté biologique qui 
peut être serviable dans les cas des accidents et catastrophe naturelles. 

A travers ce rapport, nous ne prétendons pas répondre à toutes les questions que 
pose cette biotechnologie. Notre intention se limite à établir un constat et à tenter 
d'apporter quelques éléments de réponses concernant les aspects les plus pertinents. Ce 
manuscrit est organisé successivement en six chapitres : introduction, police scientifique, 
ADN et polymorphisme génétique, établissement d'empreintes génétiques, applications 
d'empreintes génétiques et conclusion . 

,.., - .) -
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Chapitre Il La police scientifique 

L'activité policière a particulièrement profité des découvertes scientifiques, 
notamment dans le domaine criminel. La criminalistique, branche de la science sur 
laquelle sont fondées les techniques d'identification des individus et de recherche des 
preuves matériel les dont découlent les méthodes de la police. scientifique, a tiré un 
bénéfice considérable des progrès scientifiques et techniques, notamment en biologie. Il 
est ainsi par exemple, de la recherche et de l' identification des personnes à partir 
d'indices divers , de l'identification de traces biologiques ou chimiques, même les plus 
infimes, sur les scènes de crimes, ou de ! 'établissement de la date du décès lors de la 
découverte d ' un cadavre [Scherlocke et Dorozynki, 1996]. 

11.1.Techniques d'identification de la victime et du meurtrier 

11.1.1. L' Anthropométrie 
L'anthropométrie est une technique d'identification par mesure du corps humain et 

de ses parties .Surnommée le Bertillonnage, el le fut crée en 1879 par Alphonse Bertillon 
(1853-1914). Bertillon ajouta des données t'elles que la taille, la circonférence des 
crânes, la longueur des membres (en vergeure des pieds, des bras, des oreilles ... ), le taux 
de poitrine ainsi que des remarques inhabituelles telles que des cicatrices- cette technique 
réussit à mettre la main sur trois cents repris de justice la seule année 1884. Il fut nommé 
chef du service de l' identité judiciaire de la préfecture de police en 1893, ou il contribua à 
faire progresser les techniques policières, exigeant notamment le relevé des indices sur le 
lieu du délit [Bertillon, 19 l 2]. 

11.2.2. Portrait rebot, reconstitution craniofaciale 
C'est l' idée d ' utiliser les différents éléments d ' identification de l' assassin obtenus 

par plusieurs témoignages pour aboutir à un portrait du présumé meurtrier. Largement 
diffusé dans la presse, ce premier portrait rebot permet rapidement l' arrestation d'un 
repris de justice qui avoue le crime. Le portraitiste utilise des centaines de gabarits de 
visages déjà dessinés, des épais classeurs contienant la banque de données 
d'innombrabl es visages humains. Aujourd ' hui, des logiciels permettent d ' obtenir le 
même résultat (à partir d ' éléments dessinés ou photographiques) avec beaucoup plus de 
rapidité, et surtout avec possibilité de re touches instantanées. La technique du 
vieillissement par ordinateur (à partir d'une photo) est également utilisée pour certains 
dossiers. Cet outil a permis de résoudre des affaires criminelles importantes, pour les 
quelles les serv ices d ' enquêtes avaient fort peu d'éléments matériels, mais il reste 
approximatif et faillible. La reconstitution craniofaciale a le même but que le portrait 

. robot, c'est-à-dire de donner un visage à une personne inconnue [Pesnot, 1999]. 
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Chapitre II La police scientifique 

II.1.3. Odontologie médicolégale 
C'est l'é tude et le traitement des dents ayant pour fonction d ' éclairer la justice: 

elle sert essentie llement à identifier des cadavres. En effet, la dent étant le matéri au le 
plus minéralisé de l' organisme Elle peut rési ster aux agressions qui détruisent les ti ssus 
biologiques, puisque l' él évation de la température ne l' altère qu ' en atteignant des degrés 
extrêmes. A ! ' heure actuelle, chaque intervention médicale effectuée en bouche donne 
lieu à la conservation d ' archives, et ce grâce au système social existant dans la plupart 
des pays industrialisés. En absence de schéma dentaire comme pour les enfants dont les 
dents parfaites ou non n' ont réclame aucune intervention dentaire, l'expert en 
odontologie lég<lle peut même faire des comparaisons efficaces avec des documents 
photographiques pris avant la mort, a condition bien sur que le cliché offre une bonne vue 
des dents antérieures. Cette discipline ne peut évidemment, pas être prospective (comme 
l'est !'ADN qui , à partir d ' un fragment d ' individu, reconstitue son identité complète) 
mais simplement coopérative [Pesnot, 1999] . 

II.1.4. Sérologie 
C'est l'étude des groupes sanguins et tissulaires, découverts en 1900. Il permet 

d'identifier pour la première fois le système ABO . En 1915, elle est développée le 
premier teste d'identification de ces groupes avec des anticorps et l'utilisa une affaire 
judiciaire. De même que pour les analyses d' ADN le prélèvement sanguin nécessaire à ce 
genre de technique n ' est pas une obligation. Ce qui entraîne les mêmes conséquences sur 
les possibilités d'identification certaine des coupables. Les conditions de prélèvement et 
de transport ainsi que le facteur humain limitent cette méthode [Lebourg et al. , 2002]. 

11.1.5. Empreintes génétiques 
La caractérisation par empreintes génétiques permet d'exclure ou d ' identifier un 

individu par comparaison. Les indices exploitable pour ce genre de caractérisation sont 
en générale du sang, du sperme, des cheveux et des poils , mais aussi des cellules de la 
muqueuse buccale, de la salive (retrouvé sur un mégot, un timbre, du chewing-gum, un 
goulot de bouteille , une cagoule ou un masque .... ) ou des dents (et autres ossements). Il 
existe deux méthodes de traitement de l'ADN en laboratoire: La RFLP (l ' analyse du 
polymorphisme de longueur des fragments de rï' strictions), la PCR (réaction en en chaîne 
de polymérase) . De plus, puisqu'il n'existe aucune Banque de données qui regrouperait 
les empreintes génétiques (pour des raisons éthiques), et puisqu'un suspect présume a la 
droit de refuser une anal yse génétique cette méthode reste assez limitée [Rouger, 2000]. 

11.2.6. Dactyloscopie 
C'est l' étude des empreintes digitales ou (traces papillaires) que chaque individu 

laisse sur tous les obj ets qu ' il touche directement. Ces traces sont différentes pour 
chaqu'un d ' entre nou s, mais elles sont aussi immuable et inaltérable, ce qµi en fait , au 
même titre que !' ADN un moyen d'identification très fiable et pratique. Il existe un 
fichier automatisé des empreintes digitales (FAED), qui est un fichier infonnatique 
d'aide à l' identification basé sur le traitement de l'image et sur une forte puissance de 
calcul. Le FAED détecte les empreintes d ' identité et attribue ces traces à des personnes 
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Chapitre li La police scientifique 

déjà connues de ce fichier. A ce jour il contient plus de 900 000 fiches [Lebourg et al., 
2002]. . 

II.2. Technique de reconstitution de la scène de crime 

II.2.1. Balistique 
Chaque arme possède une marque spécifique et qu'elle la transmet à la balle 

projetée. L'idée est ensuite reprise que le premier principe de la balistique Cette 
spécificité pourra donc servir dans la reconnaissance de l'arme ·du crime à partir du 
projectile et donc peut être pour l' identification de tireur. Les policiers peuvent contrôler 
les déclarations d'une personne mise en cause en reconstituant la position du tireur et 
celle de la victime [Pesnot, 1999]. 

II.2.2. Noyades 
Comment difJërenci er une noyade accidentelle d'une noyade criminelle? La 

question préoccupe les esprits depuis toujours. En 1630, un anatomisme découvre que 
c'est l'eau introduite dans les poumons qui est la cause de la mort. Au XV111

e siècle, des 
savants y découvrent également un liquide aqueux et écumeux. Rien ne peut déterminer 
une noyade criminelle à part des marques de violence. Il est donc indispensable de 
procéder à une enquête [Pesnot, 1999]. 

II.2.3. Documents 
Il existe deux types de documents à analyser, d'une part, la comparaison 

d'écriture: il s'agit de comparaison entre le document en question et un autre pour 
déterminer si les auteurs sont les mêmes. Pour cela on se base sur la mise en page, 
l'espace entre les mots ou la taille des lettres. C'est une technique fréquemment utilisée et 
très importante clans le cas d'envoi de lettres anonymes. On recherche également les 
foulages éventuels sur du papiers (par exemple un bloc not) c'est-à-dire restituer un texte 
à partir de traces en creux laissées sur une page. D 'autre part, la comparaison des faux 
documents tel s que la falsification de chèques, de testaments; étude de l'encre, du papier 
et de l' imprimerie (par exemple caractéristique d'une machine à écrire) [Fombinne, 
1996]. 

II.2.4. Incendies et Explosion 
Le but est d ' identifier le produit ayant pu par sa combustion, causer le sinistre. 

Dans le cas d'une explosion, on recherche le micro particules de l'explosif sur les 
matériaux ayant été touchés par le souffle. L'analyse par comparaison se fait par 
chromatographie afin d'identifier le produit uti lisé. Dans le cas d ' un incendie, l'enquête 
technique commence par la localisation du point de départ de l ' incendi~. Ensuite on 
recherche un liquide inflammable afin de savoi r si l'incendie est du à un acte criminelle, 
pour cela il est important de prendre en compte les lieux de l'incendie car celui-ci aurait 
pu être déclenché involontairement par des produits s 'y trouvant. L 'analyse des produits 
calcinés se fait auss i par chromatographie en phase gazeuse (car les éléments sont 
volatils) puit pnr comparaison avec des produits inflammables témoins [fombinne, 1996]. 
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Chapitre II La police scientifique 

II.2.5. L'entomologie 
. C'est l 'étude des insectes nécrophages. Cette science va permettre de dater la mort 

ainsi que les éventuels déplacement du cadavre. L'intérêt de cette technique repose sur le 
fait que les insectes ne sont pas tous attirés par le cadavre au même stade de putréfaction. 
Une fois sur le cadavre, l'insecte pond ces œufs. Les enquêteurs auront donc à analyser le 
stade de développement des insectes pondus sur le cadavre pour évaluer depuis combien 
de temps ils y sont. Mais cette méthode n 'est pas d'une précision absolue car les 
conditions climatiques viennent modifier la datation. En effet, un corps ne se décompose 
pas de la même mani ère selon qu ' il fait chaud ou froid. De plus, les insectes ne pondent 
ni la nuit ni à une température inférieure à 14°C [Chauveau, 2000]. 

II.2.6. Toxicologie et stupéfiants 
Dans le cas d'une mort suspects, on recherche des traces de produits toxiques qui 

auraient pu provoquer la mort .on analyse les liquides biologiques (sang, urine) , le 
contenu gastrique, les viscères ou les boissons et aliments que la victime a avalés, 
également les cheveux car ceux-ci garde en mémoire les traces de drogues . Pour 
l'analyse, il est nécessaire de prendre en compte le fait que certains produits disparaissent 
très vite du sang mais restent environ 24 heures dans les urines. Mais cette analyse est 
très complexe car notre monde compte plus de dix millions de substances chimiques 
connues à ce jour. Pour cela, il est nécessaire que les enquêteurs connaissent le maximum 
d'informations concernant les circonstances du crime (meurtre par arme, viol, traitement 
suivi par la victime et accès de la victime à certains produits chimiques [Scherlocke et 
Dorozynki, 19961. 
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C/111pitre /// L 'ADN et le po/y111orphis111e génétique 

III.1.Généralités sur l' ADN 

Chez la plupart des organismes (végétaux, animaux, les bactéries), les molécules 
d'ADN sont les porteuses de l'information génétique. Ces molécules d'ADN sont des 
molécules linéaires formées par un enchaînement de nucléotides. Un nucléotide est 
composé d'un sucre (pentose à 5 carbones numérotés de l'à 5') p01ieur d'un groupe 
phosphate sur son carbone 5' est d'une base azoté sur son carbone 1. Dans l 'ADN, le 
désoxyribose est porteur d ' une des 04 bases A (adénine), G (guanine), C (cytosine) ou T 
(thymine). Les nucléotides sont enchaînes les uns aux autres par une liaison phospho
diester qui lié le phosphate en 5' d'un nucléotide à !'hydroxyle en 3' du nucléotide qui le 
précède. La synthèse d'une molécule d'ADN est orienté dans un sens 5'~ 3' de sorte 
que le brin final est lui-même orienté avec une extrémité 5' Pest une extrémité 3' OH 
[Serre, 2002]. 

L 'ADN existe dans la nature sous sa fo rme la plus connue, « double hélice ». Les 
aspects de base de cette structure ont été développés par James Watson et Francis Crick 
en 1953. Deux chaînes séparées d'ADN sont enroulées l'une autour de l'autre, chacune 
suite une allure hélicoïdale (enroulement), produisant une double hélice enroulée vers la 
droite les squelettes de sucre phosphorique se trouvent à l' extérieur et les bases planaires 
de chaque brins se déposent ! 'une au-dessus de l'autre au centre de l'hélice. Les brins 
sont liés de manière non covalente par une liaison hydrogène entre les bases sur des brins 
opposés pour former des paires de bases. La double hélice d' ADN contient environ 10 
paires de bases pare tour. Les deux brins sont orientés dans des directions opposés 
(antiparallèles), suivant leur direction 5'~3 ' et le plus important et que les deux brins 
soit complémentaires en terme de séquence (fig. 1) [Turner et al. , 2000]. 

III.2. Quelques techniques del' ADN recombinant 

III.2.1. Analyse électrophorètique 
L'électrophorèse est un des principaux 0utils de biologie moléculaire . Le principe 

de base est consiste à faire migrer dans un certain milieu des molécules chargées en 
présence cl' un champ électrique, date des années trente. Cependant, elle est devenue une 
Technique très répandue cl ' analyse et de séparation d' ADN (on l'utilisait initialement 
pour la migration de protéines) avec l'utilisation de gel d'agarose ou de polyacrylamide. 
L' ADN est déposé dans un gel d'agarose en présence d'un marqueur qui devient 
fluorescent lorsqu'il s'intercale dans !'ADN. L'ADN est migré vers l'électrode + 
(phosphates des molécules d ' ADN sont chargés négativement), mais les mailles du gel 
d'agarose par exemple permettent de séparer les molécules en fonction de leur taille. 
Cette méthode permet de vérifier la taille de fragments d' ADN, et de les séparer ensuite. 
On peut aussi l' utili ser pour détecter la présence d' une séquence spécifique dans des 
fragments donnés. C'est la technique du Southern Blot: en 1975. Après l'électrophorèse 
d'ADN double brin, le gel est transféré sur une membrane et !'ADN double brin dénaturé 
en simple brin. Cette étape permet de réaliser l' hybridation de l' ADN cible avec la sonde 
[Alberts et al , 1994]. 
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Fig 1. Représentation schématique de la structure d' ADN en double 
hélice [Watson et Crick., 1953]. 



Chapitre Ill L 'ADN et le polymorphisme génétique 

III.2.2. L'hybridation 
L'hybridation moléculaire est l' association de deux séquences nucléotidique 

complémentaires. C'est une méthode d'une haute spécificité puisqu 'elle permet de 
détecter une séquence parmi des milliards d ' autre. Elle est util~sée pour identifier et 
éventuellement quantifier une cible (ou un ensemble de molécules) d' ARN ou d' ADN 
particulières. La molécule (ou l'ensemble de molécules) servant à la cible s'appelle la 
«sonde ». Elle est mélangée à une température légèrement inférieure au Tm, de manière 
à permettre l' assoc iation spécifique entre la sonde et la séquence d'acide nucléique cible. 
Trois méthodes d ' hybridation principales sont utilisées : l' hybridation en milieu liquide, 
l'hybridation sur support so lide et l' hybridation in situ. L ' hybridation en milieu liquide 
est réalisée au cours de l'amplification enzymatique in vitro . L'hybridation sur support 
solide utilise des membranes de nitrocellulose, ou membranes synthétiques à base de 
nylon. L'immobilisation des séquences nucléotidiques (la cible ou la sonde) sur la 
membrane permet une séparation simple par lavage des séquences non hybridées . 
L'hybridation in situ est utilisée pour repérer une séquence donnée d'ARN ou d'ADN à 
l'intérieur d'une cellule. Dans le cas des cellules eucaryotes, l'hyb,ridation in situ permet 
auss~ la localisation des gènes sur les chromosomes [Devern- Euil, 2003]. 

III.2.3. Clonage d' ADN 
Pour étudier une séquence d'ADN spécifique (par exemple un gène d'intérêt). Il 

est nécessaire d'en posséder une certaine quantité. Il est possible d'amplifier 
sélectivement une séquence d' ADN grâce au clonage. Cette technique permet d'obtenir 
une population homogène de fragments d' ADN à partir d'un mélange de molécules 
d' ADN très différentes les unes des autres, ou à partir de tout l' ADN d'un génome. Dans 
ce cas, des manipulations sont nécessaires pour identifier l'AD N d'intérêt, pour le 
séparer du reste de I 'ADN et pour le multiplier (cloner) sélectivement. L'identification du 
fragment d ' ADN correct fait appel à l'hybridation spécifique de molécules d ' ADN 
simple brin complémentaires (hybridation moléculaire). Un court fragment d ' ADN 
simple brin une sonde originaire de la séquence à étudier, hybride à ses séquences 
complémentaires après que celle-ci ont été dénaturées (rendues simple brin, analyse de 
Southern Blot) . Ainsi que les séquences d'ADN clonées et amplifiées par deux manières: 
dans des cellul es (clon8ge à l'a ide de cellules) ou indépendamment de toute cellule 
(PCR) [Eberhard , 2003] 

III.2.4. Technique de PCR 

Plusieurs méthodes ont été mises au poi nt pour amplifier de manière sélective, soit 
une séquence cl ' ADN, soit une séquence d'ARN. Toutes les techniques d'amplification 
sont des techniques de seconde génération qui supposent que le fragment d'intérêt a déjà 
été cloné et séquencé, au moins partiellement a ces extrémités . Dans ce cas. il suffit d'un 
peu d'ADN génomique (ou plasmidique) contenant le fragment d'intérêt, ou de quelques 
molécules d' ARN dans un mélange, pour pourvoir amplifier in vitro, ce seul fragment et 
en obtenir cl' importantes quantités afin d'un réaliser l' étude, les techniques de digestion, 
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de séparation, de transfert et d'analyse de première génération devenant alors inutiles. La 
plus célèbre et la plus utilisée des méthodes d'amplification sélective est la PCR 
(Polymérase Chain réaction) mise au point en 1985 par Kary Mullis (prix Nobel de 
chimie en 1993 ), elle a révolutionné la biologie Moiéculaire et ses applications (simple, 
rapide et économique) [serre, 2002]. 

La technologie PCR est particulièrement utile, lorsque les empreintes génétiques 
sont établies à l'a ide de séquences courtes répétées en tandem (STR), c'est de cette 
technique précise dont nous traitons maintenant l'analyse gérn~ti<ïJ.ue en cr:iminalistique 
[Petkovski, 2006]. Aujourd ' hui, les microsatellites sont détectés par amplification PCR 
grâce à des amorces marquées par les fluorophores et analysées par électrophorèse 
capillaire automatique. La technique PCR permet d'amplifier sélectivement des 
fragments d' ADN qui intéressent l'expert en criminalistique et de tirer profit de 
fragments qui comportent des différences courantes entre les individus [Petkovski, 2006]. 

Pour effectuer une PCR, l 'ADN à amplifier est mélangé avec une solution de Taq 
polymérase, une paire de polynucléotides amorces et les 04 désoxy ribonucliotides 
Triphosphates, la quantité initiale d' ADN peut être très faible, car la PCR est une 
technique très sensible qui fonctionne même à partir d'une seule molécule, les amorces 
sont nécessaires à l'initiation de la polymérase. Elles doivent s'attacher à chacune des 
deux extrémités du fragment d' ADN à amplifier, ce qui sous-entend la connaissance des 
séquences de ces extrémités afin de pouvoir les synthétisée de manière appropriée. 

La réaction démarre par le chauffage du mélange réactionnel jusqu ' à 94°C. A cette 
température, les liaisons hydrogènes des molécules d' ADN bi caténaire sont rompues et 
l'ADN dénaturé sous forme de simple brin. La température est alors abaisse jusqu' à un 
palier de 50-60 °C ou la quelle les amorces vont pouvoir créer des liaisons hédrogénes 
avec les bases complémentaires de la matrice et ce lier à l 'ADN. La température optimale 
de la Taq pol ymérase, et la synthèse d' ADN peut commencer sur chacun des brins, les 
polynucléotides synthétisés auront tous une extrémité 5 terminale identique mais leurs 
extrémité 3 dépondra de la longueur de la chaîne polypeptidique synthétisée par la Taq 
polymérase, dont l'activité s ' arrête au hasard, et on aura alors multiplié par deux matériel 
ADN de départ. Dans un seconde cycle de « dénaturation, hybridation, synthèse 
d' ADN » les produits serviront de matrice aux nouvelle synthèses en fixant à nouveau les 
amorces (fig. 2, 3 ). Les produits de la PCR peuvent être analysé de déférentes façons 
mais , en général , on les analyse par électrophorèse sur gel d'agarose, une seule tache 
apparaît si la PCR a fonctionné correctement et n ' a amplifié que de fragment d' ADN à 
étudier [Margaret et al ., 2006]. 

La PCR a des limites qui sont : a fi n de synthétiser des amorces adéquates 
s'appariant correctement à chacun des deux brins, il est indispensable de connaître avec 
exactitude la séq uencc des extrémités de l 'ADN bicatenaire que l'on veut ~mplifier. On 
ne peut donc pas utiliser cette méthode pour des fragments d' ADN ou des gènes non 
encor connus. La deuxième contrainte est celle de la limitation en longueur des 
séquences d' ADN qui peuvent ainsi être copiées et amplifiées, jusqu ' à 5 Kb, l' ADN est 
amplifiable sans aucune difficulté, pour des fragments plus long jusqu'à 40Kb, on peut 
modifier la technique sans trop de difficulté, mais pour les fragments de taille supérieure 
(>lOOKb) la technique de PCR n ' est plus applicable [Brown, 2004]. 
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Fig 3. Evolution de la température et des différents types de brins d' ADN au cours 
des 4 premiers cycles de la PCR. La PCR est une technique basée sur une répétition de 
cycles de transition de température. Sauf pour certaines méthodologies (par exemple 
l'utilisation de sondes d'hydrolyse), chaque cycle contient trois étapes 5lvfargaret et al., 
2006]. 
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IIl.2.5.Séquençage del' ADN 

Le séquençage de l 'ADN consiste à déterminer l'ordre d'enchaînement des 
nucléotides d ' un fragment d 'ADN donné. La séquence d 'ADN .. contient l ' infonnation 
nécessaire pour la survie et la reproduction des êtres vivants . Détenniner cette séquence 
est donc utile auss i bien pour les recherches visant à savoir comment vivent les 
organismes que pour des sujets appliqués. En Médecine, elle peut être utilisée pour 
identifier, diagnostiquer et potentiellement trouver des traitements à des maladies 
génétiques. En Biologie l'étude des séquences d 'ADN est devenue un outil important 
pour la classification des espèces. Cette technique a été inventée dans la deuxième moitié 
des années 1970. Deux méthodes ont été développées indépendamment, l' une par 
l'équipe de Walter Gilbert , au Etat-Unis en 1977 , et l ' autre pour celle de Frederik Sanger 
en Grande Bretagne [Sanger et al ., 1977 ]. 

Ces deux méthodes sont fondées sur des principes diamétralement opposés. 
L'approche, de Maxam et Gilbert, une méthode qui utilise des réactions chimiques pour 
couper l 'ADN à la hauteur de bases spécifiques, fut la méthode préférée [Dunnet et 
studier, 1983]. Le séquençage chimique peut réaliser en six étapes (marquage; 
isolement du fragment d 'ADN à séquencer, séparation de brins, modifications chimiques 
spécifiques, dégradation de l 'ADN, analyse) , mais cette technique est de moins au moins 
utilisée voir abondoner car elle est toxique, lourde et coûteuse. 

A l'inverse la technique de Sanger est une méthode par synthèse enzymatique 
sélective, son principe consiste à initier la polymérisation de l'ADN à l ' aide d 'un petit 
oligonucléotide (amorce) complémentaire à une partie du fragment d'ADN à séquencer. 
L'élongation de l'amorce est réalisée par le fragment de klenow (une ADN polymérase 1 
dépourvue d'activité èxonuclèase5'~ 3 ') et maintenant par des ADN polymérases 
thermostable, celles qui sont utilisées pour la PCR. Les quatre désoxyribonucliotides 
(d'ATP, d'CTP , d ' GTP, d 'TTP) sont ajoutés , ainsi qu ' une faible concentration de l' un 
des quatre didésoxynucléotides (ddATP, ddCTP, ddGTP ; ou ddTTP) [Sanger et al ., 
1977]. 

Ces didésoxynucléotides, agissent comme des « poisons » terminateurs de chaîne : 
une fois incorporés dans le nouveau brin synthétisé, ils empêchent la poursuite de 
l'élongation. Cette terminaison se fait spécifiquement au niveau des nucléotides 
correspondant au didésoxyribonucluotide incorporé dans la réaction. Pour le séquençage 
complet d ' un même fragment d ' ADN, on répète cette réaction quatre fois en parallèle, 
avec les quatre didésoxyribonucléides différents par exemple, dans la réaction où en a 
ajoute du ddGTP , la synthèse s'arrête au niveau des G. Le mélange réactionnel 
contenant, à la fois du dGTP et un peu du ddGTP , la terminaison se fait de manière 
statistique suivant que !'ADN polymérase utilise, l'un ou l'autre de ces nucléotides. Il en 
résulte un mélange de fragments d' ADN de tailles croissantes, qui se tenn.inent tous au 
niveau d'un des G clans la séquence. Ces fragments sont ensuite séparés par 
électrophorèse sur un gel de polyacrylamide, ce qui permet ainsi de repérer la position 
des G dans la séquence (fig.4) [Sanger et al., 1977]. 
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Chapitre fil L 'ADN et le poly111orplzis111e génétique 

La détection des fragments ainsi synthétisés se fait en incorporant un traceur dans 
l 'ADN synthétisé . Initialement ce traceur était radioactif, aujourd'hui, on utilise des 
traceurs fluorescents, attachés soit à l' oligonucliotide, soit au didésoxyribonoclèotide. 
[Stading, 1979]. La très grande majorité des séquences réalisées et publiées aujourd'hui 
sont réalisées sur des séquenceurs automatiques. Ceux-ci sont capables de réaliser les 
réactions de séquence, puis de les lire : pour cela, on marque les fragments d'ADN grâce 
à des marqueurs fluorescents. Une fois la réaction de séquence tenninée, la taille des 
fragments obtenus est déterminée par une chromatographie. Le séquenceur détecte la 
florescence sortant des colonnes de chromatographie, repérant ainsi les fragments d'ADN 
et leur taille précise. Les systèmes les plus modernes permettent même de lire les quatre 
nucléotides à partir d'une seule colonne de chromatographie. 
Le résultat est présenté par la machine sous forme de courbes présentant la fluorescence 
détectée , et l'interprétation qui en faite en terme de nucléotides [Herbert, 2003]. 

III.3. Polymorphisme cl' ADN 

Le développement de la Biologie Moléculaire du gène et le séquençage de l 'ADN, 
puis le séquençage du génome, ont permis de mettre en évidence l'existence de 
polymorphisme moléculaire d' ADN, une diversité génétique qui ne touche pas seulement 
les séquences des gènes mais se répartit sur l' ensemble du génome, aussi bien dans les 
séquences signifiantes (codantes ou non codantes) que dans les séquences inter-génique. 
De ce fait , ces polymorphismes sont très utiles dans nombres d'applications de la 
génétique de populations à la biodiversité, de l' étude de QTL (Quantitative Trait loci) ou 
de l' épidémiologie [Serre, 2006]. Un grand nombre de loci possèdent un certain nombre 
d ' allèles relativement fréquents qui permettent de classer les membres d 'une population 
dans des catégories phénotypiques distinctes. Le polymorphisme génétique est défini 
comme étant la présence d ' allèles multiples à un même locus, lorsqu 'au moins deux 
allèles présents ont une fréquence supérieure à l %. Donc, des polymorphes sont des loci 
pour lesquels au moins 2 % de la population est hétérozygote [Margaret et al., 2006]. 

Un polymorphisme peut exister au minimum à trois niveaux : chromosome, gène 
ou langueur de fragment de restriction. Le polymorphisme de séquence d ' ADN peut être 
aussi simple qu ' une simple différence de nucléotide (comme sous le nom de SNP pour le 
polymorphisme simple de nucléotide), ou une insertion, ou une suppression d 'un nombre 
des nucléotides . L'un du l' autre de ces types de polymorphismes peut mener à des 
différences dans les capacités des enzymes de restriction reste d'identifier et de couper un 
site s1:i-écifique. Mais celui de langueur de fragment de restriction reste le plus utile dans 
l'établissement d'une empreinte d'ADN un système alléliques est d'autant plus utile qu ' il 
possède une informative sur la transmission des allèles de génération en autre (tab. l ) 
[Ross ignol , 2000]. 
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Tab.1 : Utilité des différents polymorphismes dans l'établissement des 

empreintes d' ADN [Rossignol, 2000]. 

SNP VNTR (Minisa t) S TR (Mie rosat) 
(RFLP) [Variable Number of Tandem Repeafj [Short Tandem Re pla fj 

. . 

Polymorphisme De substitution, Derépétion Derépétion 
D é1 étion/insertion > 10 rucléotides là 5 rucléotides 

Marqueur génétique B ialléli que Mtfüall éliques Multialléli ques 

Infonrativité + +++ + ++ 

Détection Southern PCR PCR PCR uniquement 
(hybridation, RFLP) Southern 
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Chapitre/ II 
l 'A DN et le polymorphism e génétique 

III.3.1. Polymorphisme del ' ADN nucléaire et ADN satellite 

Pour 10 à 20 %, la molécule d 'ADN est constituée par les gènes qui sont le 
support de l' information génétique. Ces un ités codantes sont .transcrites lors de la 
transcription en produits finaux (ARNt et ARNr) ou intermédiaire (ARNm) qui seront à 
leur tour traduits en polypeptides lors de traduction . En revanche, la plus grande partie 
(90 à 95%) de l ' ADN nu cléaire ne commande directement aucune synthèse protéique et 
l'on ignore actuell ement sa fonction précise, dans cette partie non codante, l ' analyse a 
mis en évidence des régions vari ables : il s ' ag it de segments d 'ADN satellitaire [Etienne, 
1999]. 

Le terme d' ADN satellite est justifié par le fa it que celui-ci a été isolé pour la 
première fois ; par une technique de puri fi cation de !'ADN, qui consiste à procéder à une 
centrifugation à très grande vitesse (ultracentrifugati on) dans une solution de chlorure de 
césium. Les fragments d 'ADN présents dans la solution migrent jusqu'au niveaux de 
région du tube qui correspond à leur propre densité. Celle-ci est d'autant plus forte que 
l'ADN est riche en C-G. On obtient un pic principal correspondant à la masse de l'ADN 
ordinaire et plusieurs petits pics de densités différentes du reste de l'ADN, en raison de 
leur faible teneur en C-G , appelées satellites [Rossignol, 2000]. Ces ADN satellites 
consistent en courtes séquences, de longues d' environ 5 à 100 paires de bases, répétés un 
grand nombre de fois pour former de grands ensembles qui contiennent jusqu'à 10 
millions de paires de bases d' ADN. Les satellites sont dispersés dans le génome d' une 
espèce donnée et leur nombre varie selon l'espèce, par exemple, la drosophila virilis 
possède trois séquences satellites différentes, chacune d'elles est longue de sept 
nucléotides . Parallèlement , I 'ADN génomique humain contient types différents de 
séquences satellitaires représentés par trois pics autour du pic principal lors de 
l'ultracentrifugation en gradient chlorure de césium, deux légers (I et III) et un lourd (II) 
comme le montrer la (fig. 5). Il a été démontré mainte fois , en utilisant l'hybridation, que 
les ADN satellites sont localisés dans les centromères des chromosomes. Cependant, en 
dépit de plus de vingt ans de recherche, leur rôl e n ' est pas clarifie [Josué et al. , 1998]. 

La taille de ces satellites, ou allèles, varie en fonction du nombre de répétitions , 
constituant une série. Ces zones se transmettent selon le mode mendélien : l ' enfant reçoit 
un allèle de son père et un a ll èle de sa mère. Par exemple l ' individu Xa, dans un locus, 
hérité de son père, une séquence satellite répétées trois fois ; et il a dans ce même locus 
hérité de sa mère la même séquence, mais elle sera répétée un nombre de fois différent, 
par exemple douze foi s. Des études récentes considèrent que nous aurions 1500 zones de 
se type, soit 1500 sys tèmes de polymorphisme. On distingue ainsi deux type de 

.... Polymorphisme (tab .2) [Josué et al. , 1998]. 
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Cltapitre III L 'ADN et le po/y111orpltis111e génétique 

IIl.3.1.1. Les minisatéllites 

Les mini sa téllites sont constituées de séquences de 20 à 70 nucléotides, appelées 
cores, répétées se lon les individus : (CAGCATCAGGTT) n. Ce sont des variables du 
nombre de répétitions en tandem qui justifient leur appellation de VNTR (variation of 
number repeats) [Salmon, 1998]. A titre d'exemple, la séquence correspondant à un allèle 
du minisatéllite CEB310 (chromosome 22) est présentée dans la figure 6 avec le 
séquences f1anquantes [ kawchuk et al. , 1996, Rossignol, 2000]. 

1 ,, 

1.1 ( ~ 

IIl.3.1.2. Les microsatellites (STR) 

Les microsatellites sont des répétitions en tandem d'une très courte séquence de 
nucléotides (1 à 5) , les plus fréquents sont les microsatellites de type (CA) n (fig. 7) 
[Etienne et al, 2001] . De nombreux microsatellites présentent un nombre variable de 
répétitions d'un membre Èt l' autre d ' une même espèce. Ceci est du au glissement qui peut 
se produire lors de la répli cation de l 'ADN, aboutissant à l ' insertion ou plus rarement à la 
délétion d'une ou plusieurs unités de répétions. Les mutations d'insertion ou de délétion 
peuvent survenir dans n ' importe qu ' elle partie du génome, mais, elles sont 
particulièrement fréquentes quand l' ADN contient des séquences répétées courtes comme 
celles qu'on trouve dans les microsatellites. Ceci parce que ces séquences répétées 
peuvent provoquer un glissement de réplication, dans lequel le brin matrice ou sa copie 
peuvent glisser de leur positions relatives de sorte qu'une partie de la matrice est copiée 2 
fois ou bien omise. C'est la raison principale de la grande variabilité des séquences des 
microsatellites [Brown, 2004] . Les microsatellites ont un taux du mutation bien plus 

élevé que celui des autres séquence, jusqu ' à 103. et ont une haute probabilité de mutation 

reverse. Ils sont extrêmement utiles pour estimer les liens de parenté entre les 
populations d ' une même espèce, mais ils évoluent généralement trop rapidement pour 
fournir des informations phy logénétiques entre les espèces [Muse, 2004]. 

Il n' exi ste pas auj ourd ' hui deux être humains avec exactement la même 
combinaison de microsatellites , s i l' on exan;line un nombre suffisant de microsatellites on 
peut établir une carte cl ' identité génétique pour chaque personne. La seule exception étant 
les vrais jumeaux [Brown, 2004]. Ils sont de ce fa it, devenus un outil précieux en 
médecine légale et en recherche de paternité. Le FBI utilise une série de 13 SSR (simple 
sequence repeats : microsatellites et minisatéllites) pour typer chaque Américain de façon 
non redondante, bien que les problèmes relatifs à la déduction de l'identification 
individuelle devant les tribunaux fassent encore l'objet d ' un débat [Muse, 2004]. 
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51
--- CGCCTCGGCCTCCCAGAGTGCTGAGA TT .\C.~GGCGTGAACCACCATGCCTAGCCGTT AGCTCCCA. 

CTTATGAGTGAGAACAGGTGATGTTTGGTTTTCCATTCCTGAGTT!CTTTACCC!GAATTGTTGT 
CTCCAATCTCATCGAGGTCTCTGCGAATGCCAGTAATTCATTCCTTTTTATGGCTAAGTAGTATT 
CCiTCGTAîlTATlClT1T!CATiTATlTGTATACACACATATACATATATATGT1TACACAClT 
ATACATATATATGTATACACACATATACATATATATGTATACACACATATACATATATATGT!T! 
CkCACATATlCATATATATGTATACA.C!CATATACATATATATGTATACACACATA.TACATATlT 
ATGTATACACACATATACA!ATATtîGTATACACAC!TATACATATATATGTATACACACATAT! 
CATATATATGTATACACAC.\TATACAT.\TATATGTATACACACATlTAC ATATAT_.\TGTAT!CAC 
ACATATACATATATATGTATACACACAT!TACATA.TA.TA.TGTATACACACATAT!CATATATA.1'1 
TATACACACATATACATATATATGTATACACACATATACATATATAGTATACACACATATACAT! 
TATATGTATiCACACATATACA.TATATATGTATACACACATATACATATATATGTA.TACACACiî 
ATACATATATATGTATACACACATATACATATATATGTATACACACATATACATATATACATATA 
TACACAAAC!CACATGCACCGCACTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTGAGATGGGAGTCTCACTCTlT 
CACCAGGCTGGAGTGCJ.GTGGTGTGATCTTGGCTCACTGCAACCTCTGTCTCCTGGGTTCA!GCT 
ATTCTCCTGCTTCAGCCTCCTGAGTAGCTGGGATTACAGGTGCTCACCACCATGCCCAGCT!ATT 
TTTGTATTTTTACCATGTTGGCCAGGATGATCTCCATCTCCTGlCCTCCTGATCCTCCTGCCil'G 
GGGTCCCAU.GTGCAGGGi.TTGCAGGCATGAGCC ACTGCATGTGGCCAC ACCAC!CTTCCmAT 
CCACTTGTTGATGGATGGGCATTTGTGTTGAAAAGAAGTCATCTCTGTTTTTCTI'TCCCTG!ACG-~1 

CCTTTTT A TOOCT AAGTAGTA TTCCATCGT --+ 
+- TTCAGTAGAGACAAAAAGAAAOOJACTTGC 

J Amorces 

Fig 6. Localisation et dimension d'un minisatéllite. Ce minisatellite est localisé sur Je 
chromosome N°22 de 1 'homme, constitué par la répétition de 25 fois du motif de base 
de séquence consensus: GTATACACACATATACATATATAT{24 nucléotides)~ avec 
un très faible % de variation interne ou les substitutions sont en bleu foncé . Les 
séquences (30 nucléotides) utilisées pour le choix des amorces sont en rouge qui sert 
pour l'amplification de ce minisatellite; et celles en noir sont des séquences flanquantes 
[Rossignol, 2000]. 



Chapitre 111 L 'ADN et le poly111orp/Jis111e génétique 

III.3.2. Polymorphisme cl' ADN mitochondrial 

L 'ADN mitochondrial (ADN mt) , présent clans le cytoplasme, peut également être 
utili sé pour l'expertise génét ique : il s'agit d ' une petite molécule circulaire et 
monocaténaire de 16569 paires de bases qui code pour des chaînes polypeptidiques 
nécessaire au fonctionnement de la mitochondrie et pour des ARN. Sa séquence est 
entièrement connue et elle présente 2 régions hypervariables. Le polymorphisme n'est 
pas lié ici à des variations de longueur mais à des variations dans la composition en 
nucléotides (polymorphisme de structure). Une autre caractéristique de l 'ADN mt est son 
heridité maternelle. En effet, l'ovule est bien fourni en mitochondries (entre 100000 et 
2000000) alors que le spermatozoïde n'en contient qu ' un petit nombre qui ne persistent 
pas dans la descendance. La mère transmet donc son ADN mt à tous ses enfants mais 
seules les filles le transmettent à leur tour à leur progéniture. 

Par ailleurs , le polymorphisme de l'ADN mt est moins marqué que celui de l'ADN 
nucléaire et l'analyse qui en est faite est donc moins discriminante. Il présente 
néanmoins un double intérêt. Premièrement, il est préservé de la haute résistance de la 
mitochondrie et présent à de nombreux exemplaires dans une cellule (de l'ordre de 50 
génomes mitochondriaux pour un seul génome nucléaire) et donc il peut être analysé sur 
des traces anciennes ou fortement dégradées sur les quelles l' ADN nucléaire n'est plus 
exploitable. Deuxièmement, 11 peut également permettre d'expertiser des tissus 
biologiques dépourvus cl ' ADN nucléaire, mais riche en mitochondries, qui sont prélevés 
sur une scène de crime. C'est notamment le cas des tiges de cheveux [Dermot, 1993]. 
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Chapitre 1 V Etablisse111e11t des empreintes génétiques 

IV.1. Définition d'empreintes génétiques 
Au cours de chacune des cellules de notre corps, exception faite des globules 

rouges , se trouve un noyau au sein du quel se trouvent toutes les informations de notre 
patrimoine génétique sous forme d' ADN (Acide désoxyribonucléiques). Pour un même 
individu, toutes les cellules nucléées , qu ' elles soient contenues dans le sang (globules 
blancs), le sperme, les sécrétions vaginales, le bulbe des cheveux, la peau ou issues 
d'autres tissus et organes , contiennent le même ADN. L'identification d'un même 
individu, au moyen de ses empreintes génétiques, repose sur la mise en évidence et la 
comparaison d'élément spécifiques inclus dans son ADN [Rouger, 2002]. 

Cette identification qui est appelée improprement : empreintes génétiques, cherche a 
différencier les individus par la mise en évidence de polymorphismes situés sur la 
molécule d'ADN. Il s'agit du progrès majeur réalisé en médecine légale durant cette 
dernière décennie. Les régions polymorphes peuvent être située soit sur l' ADN non 
codant (séquences répétitives appelée micro- ou minisatellites en fonction de leur 
longueur) soit sur l' ADN codant (formes multialléliques d'un gène). Ces analyses 
effectués sur l' ADN nucléaire et mitochondrial sont réalisées à partir de toutes les 
cellules de l'organisme et constituent un apport indispensable en criminalistique. 
[Bertrand et Magin, 1996]. 

IV.2. Prélèvements 

IV.2.1. Prélèvements sur scène de crime 
Au cours des prélèvements, il faut être très prudent. Pour être parfaitement fiables , 

les échantillons doivent être prélevés dans des conditions de sécurité extrêmement 
précises. Les e11quêteurs doivent passer les lieux de crime au peigne fin . Il récupère 
l'arme bien sÜL mais auss i des traces de sang, de mégots , des cheveux ... et sous un 
faisceau de lumière très particulière, ils peuvent fai re apparaître d'anciennes tache de 
sperme, de salive ou d'urine invisible à l' œil nu . Combinaisons jetables, gants en 
plastique, masque, lunettes, sur chaussures, tout est prévu pour que les enquêteurs ne 
laissent aucune trace de leur propre ADN [Dudept, 2000]. 

IV.2.1.1. Technique de prélèvement 
Sur une scène de crime, beaucoup de traces peuvent être prélevées pour être 

exploiter ultérieurement dans un laboratoire. Il est impératif que les enquêteurs 
connaissent les différentes techniques utilisables sur les lieux du crime, mais aussi 

. ultérieurement clans les laboratoires de la police scientifique afin de tirer de maximum 
d'information des indices prélevés. Le but principal de l'étude des indices est d'établir 
l'identité d'un suspect , d ' une victime ou d'un objet. Certains indices permettent une 
identification individuelle est l'empreinte digitale, puisque elle se forme .très tôt chez 
l'embryon, conserve les même caractéristiques pendant toute la vie, elle est unique chez 
chacun d'entre nous, même chez les vrais jumeaux. Mais beaucoup d' autres traces sont à 
prendre en cons idérati on [H ebrarcl, 2005]. 

- 16 -



Chapitre IV Ewblissement des empreintes génétiques 

La phase de prélèvement est très critique car il faut prélever et mettre sous scellé 
tout ce qui l 'être : ensuite, il sera trop tard. Seules quelques cellules peuvent suffire pour 
obtenir l'information nécessaire à l ' identification. Par exemple voici le tableau 3 de 
quelques objets ou indices pouvant servir de pièces à conviction et sur lesquels il est 
poss ible de fourni r de l ' AD N [Hebrard, 2005]. 

IV.2.1.1.1. Traces de sang 
Les traces de sang et leur répartition sur une scène d ' infraction peuvent être en 

outre utilisées po ur reconstituer les évènements entourant le crime. L ' examen de la taille, 
de la direction et de type de la tache peut donner des informations importantes 
susceptibles d'aider l' interprétation d 'autres indices retrouvés sur les lieux (fig . 8) 
[Hebrard, 2005] . Il existe trois types des traces de sang, premièrement trace sèche qui 
peut facilement s'écailler et se détacher de son support: pour la recueillir, gratter un 
scalpel jetable stérile. Si non, prélever la tache avec, de préférence un écouvillon 
humecté d ' un minimum d 'eau stérile, ou à défaut un morceau de gaze dont la taille devra 
être proportionnelle à la tache à prélever afin d ' éviter la diffusion du sang (le support 
utilisé, imprégné cl ' eau stérile, étant utilisé comme échantillon témoin) [Otmani et al , 
2005]. 

Deuxièmement, la trace liquide dans ce cas si la trace est petite, utiliser la méthode 
citée précédemment mais avec un écouvillon sec. Si les traces de sang découvertes sont 
sur les supports amovibl es elles ne doivent pas être prélevées sur place afin que 
l'ensemble puisse être examiné. Si non, découper largement autour de la tache. Dans tous 
les cas, prélèvement et support témoin doivent être conditionnes séparément, après avoir 
été séchés à l 'air, loin d ' une source de chaleur [Otmani et al, 2005]. Enfin et 
troisièmement la trace invisible, dans ce cas si le meurtrier essaye de nettoyer le sang et 
d'enlever le corps, quelques traces indicatrices de sang demeureront. Les particul es 
minuscules de sang peuvent s'accrocher à la plupart des surfaces pendant des années sur 
l'extremité, sans j amais être vu. 

Le Luminol 3-Amino phthalhydrazide est efficace pour mettre en évidence ces 
traces. C ' est un produit chimique qui rougeoie en émettant une lumière bleuâtre quand il 
constate le sang. Il réagit su r des traces de sang v ieilles de plusieurs années. Il permet de 
détecter une goutte de sang dans 999999 gouttes d 'eau. Il est typiquement employé au 
cours cl ' une scène de crime ou le carnage set suspecté pour s 'être produit mais sans 
aucune trace de sang évidente à l 'œil nu . La salle set obscurcie et le produit chimique set 
pulvérisé au-dessus d'~m grand secteur. Si des traces de sang sont indiquées, les 

·- investigateurs prennent des photos. 

En plus du sang, le luminol met en évidence d 'autres substances tel que l 'agent de 
blanchiment de ménage . Par conséquent, une lueur indique simplement aux techniciens la 
possibilité de sang dans le secteur. En observant la vitesse de la réaction chimique on 
peut juger si la substance était du sang ou autre chose. Mais afin d'être absolument sur 
que c'était du sang, d ' autres essais doivent exécutés . Les principaux composés pouvant 
catalyser cette réaction d'émission de lumière sont les métaux de transition , !' hème et la 
peroxydase. L 'hème est une structure biochimique qui fait partie intégrante 
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Tab 3. Quelques exemples de pièces à conviction servent à recueillir les différents 
échantillons d'ADN [Sabatier et al., 2006] . 

PIECES A ENDROITS DU SOURCE DE 
CONVICTION PRELEVEMENT L'ADN 

Batte de base balle ou arme Poignet, extrémité Sueur, peau, sang, tissu 
semblable 

Chapeau, bandana, masque A l' intériem Sueur, cheveux, pellicules 

Ongle, ongle partiel Raclures Sang, sueur, tissu 

Marque de morsure Peau ou habits Salive 

. . 

Couverture, oreiller Superficie Sueur, cheveux, sperme, 
Urine, salive 

Préservatif utilisé Surface interne et externe Cellules vaginales, 
Rectales, sperme 

Bouteille, verre, canette Cotés embouchure Salive, sueur 

Bande ou ligature Secteur léché Peau, sueur 

Timbre ou enveloppe Secteur léché Salive 

Cigarette utilisée Bouts de la cigarette Salive 

Cure dents Bouts Salive 

Linge sale Superficie Sang, sueur, sperme 

Balle Surface extérieur Sang, tissu 

Coton tige, tampon, Superficie Mucus, sang, sperme, 
Hygiénique, coton Sueur, cire d'oreille 



Chapitre IV Etablissement des empreintes génétiques 

l'hémoglobine. Ainsi, la présence d'hémoglobine, donc de sang, peut être mise en 
évidence en exploitant l'aptitude de !' hème a catalyser la chimilurninescence du luminol. 
En d'autre termes, un mélange luminol +agent oxydant + agent alcalin mis au contact du 
sang émettra de la lumière. 

En dépit d'être un outil investigateur principal, le luminol a un inconvénient : la 
réaction chimique peut détruire l' ADN. En 2000, Loïc BLUM cherchait une nouvelle 
formule à base de lurninol permettant de pallier les inconvénients des anciennes formules. 

'IV.2.1.1.2 . Traces de sperme ., ·~ 
Le sperme peut ne pas être visible. Il existe divers moyens pour le mettre en 

évidence, parmi les que ls l' utilisation de lampes à lumière monochromatique et de tests 
chimiques. Si le sperme est sur les vêtements il faut saisir les vêtements, après les avoir 
fait sécher le cas échéant, et les emballer séparément, de préférence dans un sac en papier 
si le sperme est sur un support inamovible on applique les mêmes étapes que celles du 
sang (fig. 9) [Otmani et al ., 2005]. 

IV.2.1.1.3. Traces de salive 
L' ADN se trouve également dans les cellules de la paroi buccale, verres, goulots et 

bouteilles ... Il est préférable de ne pas manipuler les verres ou les bouteilles, mais de les 
transmettre au laboratoire en prenant soin de protéger le haut du verre ou du goulot des 
bouteilles à l'aide d'un carton en évitant tout contact avec les zones utilisées pour boire. 
Ceci permettra de pouvoir réaliser à la fois un relevé d'empreintes digitales et une 
recherche génétique. Si la bouteille ne peut être vidée, elle doit être transmise au 
laboratoire en position verticale (pour éviter tout contact entre le liquide et le goulot). En 
cas de bouteille en plastique pleine, on peut percer la bouteille au niveau du fond pour la 
vider. Dans le cas de Mégots de cigarettes, mettre des gants, et les saisir à l'aide d'une 
pince. Dans le cas de cagoule, mouchoirs usages, ils peuvent présenter des traces de 
salive ou de sécrétions nasa les même si aucune tache n 'est visible. Dans le cas des traces 
de morsure, doivent être photographiées en couleur, avec échelle centimétrique et 
nuancier en légendè la zone concernée doit être essayée avec écouvillon légèrement 
humide afin de prélever les traces de salive [Otmani et al., 2005]. 

IV.2.1.1.4. Cheveux et les poils 
Prélever les cheveux et les poils trouvés sur les lieux avec précaution sans toucher 

les racines et en utilisant des gants et des pinces afin d'éviter de les casser. Les mettre 
dans des enveloppes en papier de référence du papier cristal. Les cheveux et les poils 

· .. · ·arrachés ont plus d' intérêt que ceux tombés naturellement car ils contiennent de l' ADN 
nucléaire dans les cellules entourant les bulbes [Otmani et al., 2005]. 
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Figure 8. Exemple de source d'échantillon d' ADN (trace de sang) laissé dans une scène 
de Crime [Galloux, 1991 ]. 

'~ 

... 

• 

Figure 9. Image de spermatozoïdes obtenus par microscope optique récolté lors 
d'un viol sexuel [Galloux, 1991]. 



Chapitre IV 

IV.2.1.1.5. Prélèvement sur cadavre 
Prélèvement de tissus, organes ou os 

Etablissement des empreintes génétiques 

Des fragments de chair peuvent être découvert lorsque les personnes ont été 
blessées au cours de l' infrac tion . Par exemple, sous les ongles, lorsque la victime a griffé 
son agresseur assez profondément ; il est préférable d'effectuer un curage d 'ongles plutôt 
que les couper. Les tissus, organes, doivent être congelés sans aucun adjuvant, avant 
d'être envoyés au laboratoire. Il est parfois possible d'établir un profil génétique à des 
os , même si le corps est en état de décomposition très avancée [Ganghan et Martin., 
1998]. 

IV.2.2. Prélèvement sur individus 
Avant n 'importe quel type de prélèvement le policier doit toujours porter des gants 

et un masque jetable durnnt toute la procédure de prélèvement. Cette mesure assure la 
protection du policier et du suspect puisqu 'ell e empêche le contact entre les substances 
organiques étrangères et la peau du policier et protège aussi le suspect des maladies qu ' il s 
pourraient avoir. D e plus, le port des gants et du masque prévient la contamination de 
l'échantillon biologique prélevée et en assure la qualité [Ganghan et Martin., 1998]. 

IV.2.2.1. Prélèvement sanguin 
En Algérie le prélèvement sanguin se fait par une ponction veineuse de 4 à 5 ml 

de sang mis dans deux tubes contenant l'anticoagulant EDTA et scellée séparément. Dans 
d'autres pays le prélèvement se fait en essuyant le doit avec le tampon d'alcool et en 
demandant au suspect de secouer sa main pour permettre au sang de se rendre jusqu'au 
bout des doigts ainsi que pour permettre à l'alcool de sécher [Ganghan et Martin., 1998]. 

IV.2.2.2 . Prélèvements buccaux 
Le prélèvement buccal est facilité par l'utilisation de kits fournis par les 

laboratoires et ne soulève pas de problème technique particulier. Si le sujet a la bouche 
très sèche ou a mangé dans les derniers 10 minutes, lui demander de se rincer la bouche 
avec de l'eau. Retirer l'écouvillon buccal de son enveloppe stérile scellée. Inser l'embout 
de caoutchouc mousse clans la bouche et le laisser s ' humicter complètement de salive. La 
mousse doit être entièrement humide ou la procédure ne fonctionnera pas. Frotter 
l'intérieur des joues, la langue et les gencives avec l'embout de caoutchouc mousse en un 
mouvement de haut en bas. Appuyer fermement les deux cotés de l'embout de mousse 
sur l'un des cercles de la carte de prélèvement avec un mouvement d'oscillation pour 
assurer le dépôt de la plus grande quantité de matériel biologique possible. Si l'embout 
est suffisamment humide répéter procédure de dépôt sur un second cercle [Ganghan et 
Martin., 1998] . 
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C!iapitre J V Etablissement des empreintes génétiques 

IV.2.2.3. Prélèvement des cheveux 
Préparer la carte de prélèvement de cheveux en repliant le plastique transparent et 

en retirant le papier recouvrant la bande adhésive. Un échantillon adéquat comprend 6 à 8 
cheveux. La gaine épithéliale de la racine doit être attachée au cheveu, puisque c'est là 
que se trouve l' ADN. Isoler quelques cheveux sur la tête et places ses doigts le plus près 
possible du cuir chevelu. Avec deux doigts, appuyer sur le cuir chevelu de chaque coté de 
cheveux et de l'autre main, tirer rapidement sur les cheveux, près de cuir chevelu. Placer 
sur là.bande adhésive de la carte de prélèvement de cheveux en s'assurant que les racines 
sont au dessus de la bande adhésive. Remplacer ensuite le plastique transparent pour 
couvrir la bande adhésive.Une fois le prélèvement est fait, sceller l'échantillon [Ganghan 
et Martin., 1998]. 

IV.2.2.4. Prélèvement des traces de sperme 
Le sperme séché n ' a aucune odeur caractéristique, mais le sperme frais en a une. 

Les taches sperme sur les vêtements ont un conteur irrégulier dont la dimension varie 
suivant la quantité de sperme éjaculé. Les taches ont cependant un aspect particulier. 
Elles sont d'un blanc j aunfüre, parfois légèrement grisâtre, brillantes ou empesées. On 
peut détecter les endroits maculés de sperme au moyen de rayons ultraviolets à cause de 
la luminescence du sperme. Si l'on soupçonne la présence de sperme lors d 'un attentat à 
caractère sexuel, il faut saisir le plus rapidement possible le vêtement et autres pièces de 
lingerie avant qu'ils ne soient lavés. En général les chemisiers, chemises de nuit, slips, 
pantalons, mouchoirs , etc. Peuvent être porteurs de traces de sperme. Lors de la saisie de 
ces pièces, on doit les emballer séparément et de façon à éviter toute friction qui pourrait 
causer le bris des spermatozoïdes . En présence de sperme frais , on utilise une éprouvette 
pour en recueillir un échantillon. Si la tache commence à sécher, il est alors préférable de 
la laisser sécher complètement avant son transport au laboratoire. Dans les cas 
d'agression sexuelle, afin de procéder le plus adéquatement possible aux prélèvements, 
on devra se servir de la trousse médico-légale accompagnée d'un protocole médical 
devant être complète par un médecin compétent qui a examiné la victime [Prévost, 1987] . 

IV.2.3. Conditionnements 
Les prélèvements doivent être conditionnés séparément. Les sacs en papier 

permettant la circulation de l' air, constituent le matériel de conditionnement à privilégier 
car ils maintiennent les échantillons secs . Les prélèvements humides susceptibles de se 
dégrader et de devenir inexploitables, doivent entre séchés à l'air et par conséquent les 
sacs en plastique empêchent les prélèvements humides de sécher ne doivent être utilisés 
que lorsque ces derniers sont totalement secs, sinon trouer les secs pour éviter toute 
macération. Les objets solides tels qu'armes à feu, morceaux de verre, récipients à boire, 
etc .... . doivent être soigneusement conditionnés dans des récipients rigides de manière à 
éviter toute friction suscept ible d'entraîner la perte de matériel biologique exploitable. 
Les échantillons liquides potentiellement infectieux comme le sang et les fluides 
corporels ou des objets pointus souillés comme aiguilles et couteaux ... doivent être placés 
dans des récipients étanches, incassables, et portant si possible une étiquette 
d'avertissement« risque infectieux» [Otmani et al., 2005]. 
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Chapitre 1 V Etablissement des empreintes génétiques 

IV.3. Préparation del' ADN a analysé 
La nature et l'origine de l 'ADN, ainsi que le but recherché par son amplification 

conditionnement souvent un protocole rigoureux utilisé pour préparer l' ADN à 
amplifier; au laboratoire, les échantillons prélevés sont traités de faç~n à extraire l' ADN 
présent sur les pièces. Les cellules sont lysées afin de libérer l 'ADN de celle-ci, on 
élimine les protéines et les débris cellulaires du mélange et l 'ADN est purifié. Une 
quantité de 1 à 2 ng d' ADN par échantillon suffit afin d'effectuer une analyse génétique. 
L' ADN extrait est généralement présent en quantité insuffisante à cause des pertes 
cellulaires au cours de chaque transfert, ou de sa qualité (état de dégradation). Ce qui 
empêche la réalisation cl ' une analyse génétique. Au temps réel, la PCR permet d 'évaluer 
cette quantité restreinte, reproduit in vitro la rép lication naturelle del' ADN au cours de la 
division cellulaire et permet d'amplifier une séquence d' ADN en milliers de copies. Cette 
technique est extrêmement sensible; il faut clone prendre d'extrêmes précautions pour ne 
pas contaminer les échantillons à analyser par l 'ADN personnel de l'individu intervenant 
sur le lieu de crime ou bien au moment de manipulation dans les laboratoires [Androge et 
al, 2005]. 

IV.4. Conservation des échantillons 
Dans les cellules vivantes, l'intégrité de !'ADN est continuellement maintenue par 

des processus de réparation enzymatique. Après la mort de l'organisme, les 
compartiments cellulaires qui normalement séquestrent les enzymes cataboliques 
éclatant, ce qui engendre la dégradation rapide de l 'ADN par des enzymes telles les 
nucléases. De plus, la molécule d' ADN est alors exposée aux attaques bactériennes, 
fongiques et à celle des animaux saprophages qui se nourrissent en dégradant les 
molécules. Dans de rares circonstances, telle l'adsorption dans une matrice minérale, 
l' ADN peut échapper à la dégradation microbienne et enzymatique. Dans ces cas 
exceptionnels , l 'ADN est cible de processus chimiques plus lents tels l'hydrolyse et 
l'oxydation. La plupart de ces processus est identique à ceux existant dans la cellule 
vivante, mais ne sont plus contrebalancés par les systèmes de réparation enzymatique 
après la mort. Ainsi, les lésions s'accumulent de manière irréversible jusqu 'à la perte de 
l'information sur la séquence nucléotidique. Occasionnellement, si la désintégration de 
l 'ADN n'est pas complète, la technique PCR permet de révéler une partie de 
l'information. 

L'importance des processus de dégradation (enzymatique et chimique) touchent la 
molécule d ' ADN est sous ! ' étroite dépendance des facteurs environnementaux (humidité, 
température, pH, etc). La préservation de la molécule d'ADN varie donc 
considérablement en fonction des conditions environnementales. Les acteurs et facteurs 
de dégradations mentionnés ci-dessous ne forment bien entendu pas une liste exhaustive. 
Le plus souvent, le degré de conservation d'un prélèvement biologique dépend de 
l'interaction de différentes conditions du milieu clans lequel il se trouve [Otmani et al., 
2005]. 
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Chapitre 1 V Etablissement des empreintes génétiques 

IV.5. Analyse de I' ADN nucléaire 
Cette analyse s 'applique aux minisatellites et microsatellites, régions variables d' un 

individu à l'autre. Le nombre de répétition va induire une variation de la taille du 
fragment d' ADN. La tach e du biologiste consiste à mesurer la · longueur de ces régions 
variables, le polymorphisme de taille ou RFLP pour 'Restriction fragment length 
polymorphism ', en utilisant des enzymes de restriction et des sondes appropriées pour le 
mettre en évidence [Salmon , 1998]. Les enzymes de restriction sont des endonucléases 
qui coupent l' ADN en des sites spécifiques, appelés sites de restriction, comprenant le 
plus souvent un nombre paire de bases ( 4 ,6 ou 8, parfois plus), arrangé en générale en 
palindromes. 

Pour visualiser les empreintes génétiques il faut fixer les RFLP, (Par hybridation) et 
ensuite les révéler sous forme de bandes à l'aide de sondes marquées (fig. 10). Pour 
réaliser l'hybridation, on utilise des sondes moléculaires (ou sonde génétique) qui est une 
séquence d ' au moins 15 nucléotides capable de s 'hybrider de manière stable à une 
séquence d' ADN cible. L ' hybridation entre la sonde et l' ADN cible se produit par 
réassociation spécifique des nucléotides complémentaires on distingue en fonction du 
nombre de loci reconnus les sondes uniloculaires qui ne se fixent que sur un locus, et les 
sondes multiloculaires qui se fixent sur plus de 60 loci ayant un motif central commun. 
En médecine légale, on préfère utiliser les sondes uniloculaires car elles sont plus 
précises, et son spécifiques de l'espèce humaine (sondes multiloculaires peuvent 
s'hybrider avec !'ADN animal ce qui peut parasiter la bonne lecture des résultats). En 
pratiqµe, l'utilisation combinée de 3 à 4 sondes uniloculaires est nécessaire pour la 
détermination d'une empreinte génétique. 

Les sondes moléculaires sont marquées de manière radioactive ou non. Dans tous 
les cas le marquage doit être d'une sensibilité extrême car les quantités d'ADN cibles 
sont très faibles moins d'un picogrammes, le marquage radioactif ou (sondes chaudes) 
peut utiliser les radio-isotopes suivantes : phosphore 32 ; souffre 35 ; Iode 125 ; tritium, 
et le marquage non radioactif ou (sondes froides) , sont marquées à l'aide de biotine, après 
la phase d'hybridation on ajoute le ligand de biotine (avidine). Les bandes sont 
visualisées d ' un système de lecture fixé à l' avidine : enzyme catalysant une réaction 
colorée, ou bien d' un corps chimique fluorescent-fluorochrome [Malek et al, 1996]. 

IV.5.1. Sondes Multilocus 
Les premières sondes utilisées, en particulier en Angleterre par Alec Jeffreys. Dés 

1985, des sondes oligonucléotidiques ont été utilisé pouvant reconnaître plusieurs sites 
. dont les séquences d ' ADN sont très voisines sur l'ensemble du génoïne, il est possible, 
en les rendant radioactives, de faire apparaître les fragments hybridés sur une 
autoradiographie. Le polymorphisme de taille, différent chez chaque individu, se traduit 
par la mise en évidence des bandes noires ressemblant à un code barre dont il faut définir 
avec précision la taille des fragments. Ces sondes peu spécifiques ont été appelées multi 
locus. 
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Fig.10. Etape d'un Southern blot pour l'obtention d'une empreinte 
Génétique [Malek et al., 1996]. 
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Chapitre IV Etablissement des empreintes génétiques 

Les premières sondes multi locus ou (poly locus) d'Alec Jeffreys , dénommées 33.15 
et 33.6, sont restées cél èbres, car elles ont permis d ' identifier les auteurs d ' agressions 
sexuels. La sonde 3 3 .15 permet, à elle seule d'explorer une trentaine de locus chez un 
individu. Les empre intes génétiques coJTespondantes sont donc constituées par un très 
grand nombre de bandes, dont la lecture n ' est pas toujours aisée [Salmon, 1998, Bernot, 
1999]. 

IV.5.2. Sondes Monolocus 
En 1989, cette méthode fut améliorée par l'usage des sondes monolocus qui 

utilisent, comme les précédent, la technique du southern Blot et étudiant le même type de 
variabilité mais se concentre sur une seule localisation du génome. L'autoradiographie ne 
révèle donc qu ' un locus représenté pour un ou deux allèles· selon que le sujet est 
homozygote ou hétérozygote, il est possible d ' augmenter la puissance de ce test en 
multipliant les sondes spécifiques. Cette technologie robuste est peu sensible aux 
contaminations, très discriminante et d'une interprétation aisée. Elle présente d'autre part 
l'avantage de permettre un travail sur les mélanges d' ADN, mais elle demeure coûteuse 
en temps et en personnel et sa faible sensibilité requiert une quantité importante (500 mg 
au minimum) d ' ADN non dégradé et bien purifié. Si elle reste encore employée, dans le 
domaine civil , pour les recherches de paternité, elle a été supplantée au pénal par la 
réaction de polymérase en chaîne (PCR) basée sur l' amplification génique [Salmon, 
1998, Bernot, 1999]. 

IV.5.3. Analyse RFLP 

On appelle polymorphismes de restri ction des variations individuelles de la 
séquence d ' ADN révélées par des modifications de la carte de restriction. Celle-ci sont 
mise en évidence par la méthode de southern qui montre des différences individuelles 
dans ia taille des fragments de restriction obtenus avec une enzyme donnée et une sonde 
donnée (en 1975). D ' où le nom anglais de restriction fragment length polymorphism, ou 
RFLP [Kaplan et Delpech, 1998]. 

En 1980 Botste in et coll. ont publié une carte génétique du génome humain, qui 
pour la première fo is utili sait des marqueurs génétiques issus de cette technique de RFLP 
[Bernot, 1999]. Un RFLP es t donc défini par couple sonde \ enzyme de restriction et 
correspond à un emplacement strictement défini sur le génome, c'est-à-dire à un locus 
génétique, les premiers RFLP ont été décelés chez l'homme dans des gènes de globine. 
En 1980 le premier RFLP anonyme extragénique était décrit (locus Dxs 14, Wyman et 
White). Il caractéri se par sa variabi lité d'un individu à l'autre et sa transmission 
mendélienne. C ' est marqueur génétique les différences versions correspondant à un 
même emplacement sur Je génome (locus) sont exclusives les unes des ?-Utres sur un 
même chromosome : ce sont des allèles . Chez un hétérozygote les deux allèles sont 
visibles : ce sont des marqueurs codominants, chaque système alléliques de restriction 
définit un locus polymorphe . Un polymorphisme est arbitrairement définit comme une 
variation génétique détectable dans au moins 1 % des individus d'une population [Kaplan 
et Delpech, 1998]. 
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C!tapitre IV Etablissement des empreintes génétiques 

Une digestion de l' ADN est soumise à une électrophorèse sur gel d'agarose et 
dénaturée en simples brins. L' ADN étant chargé négativement, migre de la cathode vers 
l'anode ; les fragments les petits sont les plus rap ides . Par exemple, un fragment de 8 Kb 
est un fragment lourd. de migration lente. Un fragment de 2 Kb est un fragment léger ; de 
migration rapide. Les fragments sont alors transférés à partir du gel au papier de 
nitrocellulose ou le gel est placé sur le papier filtre nonnal , qu ' à été imbibé dans la 
solution de sel concentrée. Le papier de nitrocellulose est placé sur le gel, avec une papier 
buvard sec et un poids. sur celui -ci la solution de sel se déplace dans le gel, portant les 
fragments cl ' ADN avec elle ou il deviennent emprisonnés ; le modèle du fragment sur le 
gel et de ce fait précisément transféré . Les fragments d ' intérêt peuvent alors être situés 
sur la nitrocellulose par hybridation avec une sonde, suivie de l' autoradiographie (fig. 
11 ). Une technique semb lable, dés ignée sous le nom Northern Blot et une autre dite la 
technique des taches « DOT » [Salmon, 1998]. 

Afin d ' augmenter la sensibilité, l'analyse par RFLP est améliorée par la 
PCR (réaction en chaîne de la polymérase). Ses tests perfectionnés permettent d' obtenir 
des empreintes digitales d'ADN à partir d'un seul cheveu, d' un petit échantillon de 
sperme prélevé sur la victime d'un viol ou à partir d'échantillons qui peuvent être 
conservés des mois ou même des années (fig. 12). 

La technique RFLP est envoie d'être remplacée par la nouvelle technique PCR 
/STR (réaction en chaîne de la polymérase / séquence courte répétée en tandem). En 
1997, le laboratoire judiciare central de la GRC à Ottawa, de même que les laboratoires 
de Regina et de Vancoure, avaient abandonné la RFLP Pour adopter la PCR /STR. Les 
laboratoires de la GRC de Halifax et d'Edmonton utilisent encore la technique RFLP, 
tandis que le laborato ire de Winnipeg utilisai t les deux. On prévoit que la GRC aura 
terminé dans tout son réseau de laboratoire de criminalistique l'adoption de la méthode 
PCR / STR au début cle 199. Le centre des sciences judiciaires situé à Toronto utilise lui 
aussi la techn ologie PCR / STR. 

IV.5.4. Analyse PCR /STR 

A certains points de vue fondamentaux, la technique PCR / STR est semblable à la 
technique RFLP. Le prélèvement et l'extraction del ' ADN se font de la même manière et 
les fragments chois is cl' ADN sont placés dans un gel spécial et triés d'après leur taille par 
appliGation d'un courant électrique. Toutefois, dans le cas de la PCR / STR, une quantité 
beaucoup plus restreinte d'ADN dans un échantillon suffit à obtenir l' empreinte 
génétique, et l'on peut même utiliser de l' ADN très dégradé comme celui que l' on 
pourrait extraire de corps décomposés ou brûlés. En fait, on peut extraire suffisamment 
d'ADN du follicu le d ' un seu l cheveu, ou encore d'une trace de salive sur un mégot de 
cigarette ou sur une en veloppe, pour obtenir une empreinte génétique en appliquant cette 
technologie [Nationa l Research Councel, 1996] . La technique PCR / STR comporte 
d'autres avantages : ell e est moins susceptible d'être faussé par des contaminants et est 
« sensibl ement meilleure pour ce qui d ' élucider l' origine d' une empreinte génétique 
spécifique à parti r d' un échantillon mélangé et complexe, par exemple dans le cas de 
taches de sang résultant du mélange du sang de plus d'une personne, dans les restes 
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Fig 12. Résultat d 'une analyse par RFLP d'une région polymorphe de l' ADN 
effectuée à partir d 'un échantillon de sperme prélevé sur la victime (affaire de 
viol). Les pistes représentent : 1 et 6 marqueurs de poids moléculaire (référence afin 
d'évaluer la taille des fragments amplifiés), 2 : profil de l 'ADN du technicien, afin de 
vérifier qu'il n'y a pas eu de contamination lors de la manipulation), 3: profil de l' ADN 
de la victime, 4 et 5 : profils des deux suspects, 7 : profil de l' ADN contenu dans le 
prélèvement de sperme. Par comparaison on trouve que le profil de la piste 7 
correspondant à celui de la piste 4; alors le suspect N°1 est l'agresseur accepté [Androge 
et al., 2005]. 
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humains mélangés et aussi clans les échantillons prélevés à la suite d'agression sexuelle» 
(fig. 13) [Robertson et al., 1990] . 

IV.6. Analyse del' ADN mitochondrial 

Elle vise à mettre en évidence un polymorph isme de structure. La définition du 
mitotype porte sur la détermination cl ' environ 700 nucléotides par la technique du 
séquençage. L ' utilisation d ' un séquenceur automatique permet de raccourcir le délai de 
réponse. La séquence déterminée est comparée à une séquence de référence, les points de 
mutation sont mis en évidence et les rnitotypes des pièces de question et des pièces de 
comparaison permettront, comme l'ADN nucléaire, d 'affirmer soit une exclusion (si plus 
de trois différences sont observées entre les deux ADN); soit une affirmation d ' identité, 
avec comme corollaire la fréquence du rnitotype dans la banque de données et surtout 
l'indiction que ce rnitotype peut être trouvé chez tout individu de la même lignée 
maternelle[Jehaes et al., 1998]. Cette technologie est lourde et onéreuses. Comme il 
s'agit d'une méthode permettant l ' anal yse de micro- prélèvement, elle est très sensible 
aux contaminations. Plus encore que pour l 'ADN nucléaire, la séparation des activités et 
la mise en place de nombreux contrôles (extraction-amplification) révèlent une 
importance particulière pour la validation des résultats [Josué et al., 1998]. 
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Fig 13. Etablissement d'une empreinte génétique à partir du couple 
Microsatellite-PCR [Men-Régnier., 2006]. 
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Chapitre V Applications tf 'e111prei11tes génétiques 

V.l. Identification des individus 

V.1.1. Recherche d'identité 
. C'est par recherche d ' identité que les empreintes génétiques ont été connues du 

public. Dans ce domaine, les empreintes génétiques monolocus atteignent des 
performances que l'on avait peine à imaginer : naguère encore [Salmon, 1998] . Chacun 
d'entre nous est réellement un être unique. Cela peut être mathématiquement démontré en 
utilisant cette cinquantaine de système de marqueurs disponible. Le même calcul , 
utilisant les mêmes méthodes , montre que l'uti lisation d'une dizaine seulement des 
systèmes d ' empreintes génét iques mono locus suffit à garantir que l' on ne peut confondre 
un individu pris au hasard avec n' importe lequel des habitants actuels de la terre [Josué 
et al., 1998]. 

Pour analyser les empreintes génétiques, les laboratoires de la police scientifique 
ou de la gendarm erie utilisent de plus en plus l'amplification génique (PCR), de 
préférence à la technique enzyme sonde (RFLP), car elle permet de travailler à partir 
d ' une très petite quantité de matériel. La condition indispensable pour l'utilisation des 
empreintes géné tiques est, bien évidement, que le prél èvement étudié contient des 
cellules dont le noyau so it resté intact. Le résultat final se présente sous la forme d ' une 
série de taches colorées caractérisées par leur situation dans le gel ou elles ont migrés 
sous l'influence d ' un champ électrique: elles constituent le profil génétique de 
l'individu. Bien entendu, l' expert ne peut que rendre compte de l' interprétation des 
résultats, il constate ou non l' identité entre deux profils, il n'est pas magistrat et n ' a donc 
pas qualité pour conclure à une culpabi lité [Salmon, 1998]. Cette recherche permet 
d'identifier un cadavre lors de catastrophes de trains, avion, etc., en comparant les 
empreintes génét iques du mort avec cell es d 'un descendant ou ascendant présumé. On 
imagine également les app licati ons qui peu vent être actuellement faites pour lever 
certaines énigmes (comme celle de Louis XVII , un exemple ... ) [Etienne, 1999] 

V.1.2. Identification des cheveux 
L'analyse de l ' ADN mitochondrial a permis une avancée extraordinaire pm~r 

l' identificat ion des cheveu x. Ce matéri el est largement retrouvé dans les délits et crimes 
lies au vo l (vol simples, vo l à main arm ée, pr ise d 'otage) et au terrorine. Les cagoules, les 
vêtements et objets divers sont les dépositaires de ces éléments pileux. Le cheveu 
comporte cieux parti es : Je bulbe, responsable de la croissance de l' élément pileux, 
contient des cellules renfermant à la fois de !'ADN nucléaire et de !'ADN mitochondrial. 
Malheureusement le cheveu retrouvé sur le lieu de crime est généralement tombé 
naturellement (on en perdrant jusqu'à ci nquante par j our), c ' est-à-dire que son bulbe est 
mort. La quantité d ' A DN nucléaire extrnitc est souvent insuffisante pou·r poùvoir utiliser 
la caractérisation par les STR nucléaires. Lc:i pl upart du temps seul !'ADN mitochondrial 
reste accessible ; le tige composé de c h é r ~itin e, mais conservé de très nombreuses 
mitochondri es . [Pierc y et al ., 1993]. 

L 'analyse des cheve ux au microscope ::i balayage permet aussi de mieux connaître 
les conditions du crime. On peut retrou ver des microtraces d'arrachement permettant 
d'affirmer que le crime s'est accompagné cl e vio lences et de gestes brutaux. [Anonyme, 
2007]. 
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V.1.3. Identification des cadavres 
(Utilité du recours aux empreintes génétiques sur ADN mitochondrial) 

Si !'ADN nucléaire d'un cadavre frais est intègre, plus de temps passe, plus de 
phénomènes de destructi on cellulaires sont importants . En conditions extrêmes, la chair 
aura totalement disparue et seule les ossements seront accessibles. Il est quelquefois 
possible de caractériser l 'ADN nucléaire à partir d'ossements anciens (identification des 
restes du tsar et de sa famille, etc) , mais il s' agit d'un exercice difficile et l' obtention 
d'un résultat est aléatoire. D'autre part, il n'est pas toujours possible d'avoir accès à des 
parents très proches (parents , enfants) pour la comparaison, alors que la plupart du temps, 
un apparenté par la lignée maternelle reste plus facile à retrouver (cousins, tantes , etc). 
Jusqu'à présent, tous les cadavres soumis à une étude d'identification par empreinte 
génétique (le plus ancien datant de 200 ans) ont pu être identifies par la technique sur 
l' ADN mitochondrial. [Piercy et al., 1993]. 

V.1.4. Résolution des problèmes criminalistiques 
L'utilisation la plus connue est celle qui en est fait en criminologie pour confondre 

un suspect ou identifier une personne décédée. Dans le domaine des enquêtes judiciaires 
de nombreuses raisons en conduit le service de police à recourir aux empreintes 
génétiques[Cabal et al., 2001]; les techniques permettent d'innocenter certain suspect, 
parallèlement ,d'en identifier d'autre, et d'autre part ; un enquêteur peut par conséquent; 
exploiter cette technique d'analyse par des fins diverses : il peut également identifier une 
victime alors même une partie du corps seulement découverte ; identifier une victime 
designer un suspect lorsque, par exemple, l' ADN d' une partie du corps concorde avec 
celui des traces de sang prélevées sur un objet dont le suspect a été trouvé en possession ; 
identifier un suspect au moyen de substance que l'auteur du méfait a laissé sur les lieux 
du crime. Dans certain cas ( analyse du sperme laissé dans le vagin d'une victime de viol) 
[Berry et clément, 1987], la concordance des analyses fournira une forte présomption de 
culpabilité ; dans d'autre ( frottis de salive prévenant d'une morsure ou morceau de peau 
découvert sur des ongles de la victime), la valeur de la concordance devra être apprécier, 
plus encore que dans le premier cas , en fonction des autres éléments de l'enquêtes; 
comme le cas lorsque le profil ADN de la victime d' une meurtre correspondre à celui du 
sang trouvée sur les vêtement du suspect ; reconnaître les crime en séries et les distingués 
des crimes par imitation [Barinage,1998]. 

Un suspect peut être innocenté si l' empreinte génétique obtenue avec son sang est 
différente de l'empreinte donnée par leur spermatozoïde recueilli chez la victime. Les 
spermatozoïdes donnent, deux bandes, car bien que !'ADN d'u~e spermatozoïde ne 
comprenne que n chromosome, et non de 2n comme un cellule du sang; il s'agit d'une 
population mixte constituée des spermatozoïdes type x et de type y (fig.14) [Etienne, 
1999]. 

Pour les viols , outre l' écouvillon, tout po1iant du sperme est utilisable ; le slip est 
un excellent matériel s'il resté bien sec, et conserver à l'abri de la lumière (un tel matériel 
a permis de caractéri ser, après plusieurs années, !'empreintes génétiques d'un auteur de 
viol en série) , les lames utilisées par les biologistes pour la recherche de sperme, les 
mouchoirs, les vêtements. La quantité minimale de spermatozoïdes qui peut être mise en 
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Fig 14. Résultat de migration des fragmen ts d' ADN sur électrophorèse, utilisant la 
méthode RFLP au cours d'une affaire judiciaire. L' identification du criminel est 
effectuée le polymorphisme de longueur de fragment de restriction utilisant l' enzyme 
Hinfl et la sonde polylocus YNH24. Cette technique est appliquée sur une goutte de sang 
trouvée sur scène de crime (E), ainsi sur le sang prélevé du suspect 1 et 2, le résultat 
montre que l'empreinte génétique d'échantillon E est correspondante de celle du suspect 
Sl [Etienne, 1999]. 
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évidence est de 1 OO à 200. Ce seuil de détection a été volontai rement fixé assez haut. La 
lecture de certaine publication montre que des équipes travaillent sur une seule cellule. 
Elle se situe dans un contexte particulier ou les conditions de stérilités peuvent être 
contrôlées du début à la fin des manipulations [Serre, 2002]. 

En Médecine légale, il n ' y a aucune maîtrise des opérations en amont 
(prélèvement sur la victime) et de nombreuses contaminations peuvent être introduites . 
L ' abaissement du seui 1 de sensibilité obligerait à augmenter le nombre de cycle de la 
PCR et multiplierait les risques d'amplification d' ADN étranger au prélèvement initiale 
(ADN apporté par l'enquêteur ou introduit au cours des manipulations dans le 
laboratoire), ce qui conduirait à rendre un résultat sans, cependant pouvoir certifier de son 
exactitude. Ainsi, le préservatif es t un excellent support pourvu que son utilisateur veuille 
bien l'abandonner sur le li eu du crime. Cet objet présente un avantage énorme, outre qu ' il 
protége la victime de toute maladies sexuellement transmissibles, il va apporter un double 
information : à l'intérieur se trouvent les spermatozoïdes de l'agresseur et à l'extérieur, il 
est possible de mettre en évidence l 'ADN de la v ictime. On outre, certains violeurs 
prétendant avoir utilisé le préservatif avec une de leurs amies de rencontre ont été 
confondus par l 'ADN de la victime présent sur la face externe [Cabal et al., 2001]. 

V.2. En médecine légale 

V.2.1. Recherche de paternité et maternité 
Les empreints génétiques sont également utilisée pour vérifier les liens de 

paternité. La comparaison de l' ADN de la mère avec celui de l'enfant et celui du père 
présumé permet de clarifier de façon presque certaine la question de la paternité. On 
considère aujourd 'hui qu ' un enfant sur trente (2 à 5 % des enfants) n'est pas engendré par 
l'homme considère comme étant son père, des différences considérables étant toute fois 
observées selon les populations. Des laboratoires privés offrent en suisse également, leur 
service pour la vérification de liens de paternité. Ces laboratoires travaillent à partir 
d'échantillons salivaires recueillis par les personnes concernées elles même et envoyées 
par la poste pour analyse . Certain prestataires essaient de passer par les médecins pour 
fournir des testes aux clients potentiels. Cette attention est discutable du point de vue 
médical autant qu' éthique. L ' exécution des testes de paternité ne faisant guère partie des 
devoirs médicaux. De plus les personnes concernées se trouvent souvent dans des 
situations psychologiques dé! icates. Elles ont besoin d ' un soutient spécialisée et souvent 
également d' une médiation juridique. Des dispositions légales à ce sujet sont fournies par 
la loi fédérale sur l'analyse scientifique humaine [Hansj akob et al, 2005]. 

Dans la recherche de paternité, il ne s ' agit plus de comparer entre eux des profiles 
génétiques de deux individus (fig. 15), mais de confronté ce d ' une mère et de sont enfant 
avec celui d'un homme susceptible d' être le père et que l'on dénomme le (père présumé), 
on applique aux données observées les règles de la génétique et on recherche se père 
présumé peut ou ne peut pas être le père biologique c'est-à-dire le père réel de l'enfant. Il 
s'agit d'une recherche d ' exclusion de paternité, dans la quelle on admet que la mère est 
toujours la mère. Si l'exclusion du père présumé est démontrée, l' expertise s'arrête à ce 
stade et on conclut que l'i ndividu étudié n'est pas le père de l'enfant, les empreintes 
génétiques monolocus améliorent encore les performances et la probabilité d'exclusion 
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Figure 15. Résultat d'un test de paternité. Un locus microsatellite de type (CA) n est 
amplifié par PCR pour chacun des individus testés. Chaque produit de PCR est ensuite 
analysé sur un séquenceur automatique. L'un des oligonucléotides ayant servi à 1 PCR est 
marqué par fluorescence, ce qui rend le produit de PCR détectable sur un séquenceur 
automatique (pics de couleur bleue). Les pics de couleur rouge correspondent à un 
marqueur de poids moléculaire. Un fragment de taille 232 pb correspond à 12 répétitions 
du motif CA. Génotype: père présumé 12 /24; enfant 8/10 [Salmon, 1998]. 
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tend à ce rapproche de 1. La valeur d'une probabilité se situé entre 0 et 1. La valeur 0 
signifier l'impossibilité, la valeur 1 signifier la certitude .une probabilité aura donc 
d'autant plus de valeur, pour affirmer un résultat, qu ' elle se rapprocha de 1, mais elle ne 
pourra jamais atteindre cette valeur. Chacun des systèmes d'empreintes génétique 
monolocus donne, à lui seul, une probabilité d ' exclusion située entre 0,7 et 0,9. Un 
ensemble d'une dizaine de système atteindra donc sans difficulté des valeurs de l' ordre 
de 0,99, ce qui est tellement proche de la çertitude que l'on est alors pratiquement assuré 
de découvrir une exclusion de paternité quand elle existe, quand le père présumé n ' est 
pas le père réel [Salmon, 1998]. 

Si l' on dispose des profiles du père présumé, et de l' enfant, la méthode 
d'identification de la mère est similaire à celle du père : on retire du profil génétique de 
l'enfant tous les éléments en provenance du père présumé, il reste alors les 
caractéristiques qui provient de la mère ; on peut déterminer alors un lien avec plusieurs 
générations en particuliers on s'appuyant sur l'analyse de l'ADNmt qui permet de tracer 
d'une génération à l'autre par la lignée maternelle. Plus précisément, tous les individus 
de la même ligné maternelle auront le même ADNrnt, de même, on aura des fréquences 
spécifiques de caractéristiques sur les chromosomes Y qui vont se retrouver de père en 
fils, la pertinence de rapprochement de deux profils génétiques à l'aide de l'ADNmt est 
beaucoup plus faible que dans le cas de I' ADN nucléaire, par ailleurs si on a des suspects 
qui sont de la même lignée maternelle, on aura plus de difficulté à les repéré à l'aide de 
l' ADN mitochondriale, par conséquent,le recours à cet ADNmt peut être utile quand on 
ne dispose pas d'autre indice [Cabal et al., 2001]. 

V.2.2. Recherche de parenté biologique 
La précision des testes de parenté biologique va répondre du niveau de 

rapprochement de la relation parentèle sur laquelle ont veut enquêter (plus la parenté est 
éloignée, plus la probabilité est faible), de l'information génétique additionnelle dont on 
dispose (plus on analyse de membre de famille, pius la probabilité est élevé) et les 
marqueurs génétique analysés (plus il y a des marqueurs, plus la probabilité est élevée) 
[Cabal et al ., 2001]. 

Par ailleurs , il faut , dans certains cas, avoir recours à l'étude de l'ADN 
mitochondrial ou chromosome Y, pour pouvais atteindre un niveau de probabilité 
suffisant. En principe il suffit d'étudier deux individus pour réaliser un test de parenté 
(oncle, grand père, petit fils). Cependant, dans la plupart des cas, si l'on étudier 
d'avantage (la mère, un autre oncle, la grande mère) on obtient plus d'infonnations 
génétiques, ce qui à des conséquences sur l'évaluation statistique du test, et les 
probabilités sont plus élevés. Quand il s'agit de frère jumeaux univitellines monozygotes, 
ils partagent la même information génétique ce sont en quelque sorte des clones et il est 
donc impossible de les distinguer par le test d' ADN. En revanche, les jumeaux bivitellins 
dizygotes, peuvent être eux distingués par la voie génétique car ils sont aussi 
ress.emblants que des frères normaux, le test ADN peut servir à les distinguer [Egusquiza, 
1995, Salmon, 1998]. 
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V.3. Législation et bases de données à travers le monde 

V.3.1. Algérie 

En Algérie, il n' y a pas encore de textes législatifs, autorisant la création d'une 
base de données nationale, cependant l'utilisation d'empreintes génétiques comme indice 
en criminalistique est permise. Ainsi l'article 49 du code des procédure pénales autorise 
l'examen des li eux et la recherche des traces biologiques ADN. 

V.3.2. France 
Les empreintes génétiques trouvent des appl ications en matière civile et pénale 

dans les conditions fixées par la loi n°94-653 du 29 juillet 1994 relative au respect du 
corps humain. [Cabal et al. , 2001]. Pour identifier les individus par comparaison des 
profils le gouvernement français a crée le fichier national autorisé des empreintes 
génétiques (F.N.A.E.G.). Le FNAEG consistera en une collection de profils génétiques 
issus. Des indices recueillis sur les scènes d'infraction dont l' autour n'a pu être identifié 
profils dits de « traces non résolues», d'individus définitivement condamnés pour les 
infractions sexuelles énumérées à l'article 706-47 du code de procédure pénale (meurtre 
ou assassinat d'un mineur précédé ou accompagné d'un viol, de tortures ou d' actes de 
barbarie, viol, agression sexuelle, exhibition sexuelle, corruption de mineur, 
pornographie infantine, atteintes sexuelles sur mineur)[Cabal et al., 2001]. 

Le législateur français s'est montré extrêmement prudent dans la mise en place du 
fichier national autorisé des empreintes génétiques (F.N.A.E.G.) et ce afin de garantir le 
respect des libertés individuelles. Il est vrai que la mise en place d ' une banque de 
données ne pouvait être envisageable que dans la mesure où les profils génétiques qu ' elle 
contenait présentaient toute garantie [François, 2002]. Le( F.N.A.E.G.) a été crée par loi 
du 17 Juin 1998 loi N ° 98-468 relative à la protection et à la répression des infractions 
sexuelle ainsi qu ' a la protection des mineurs. [François, 2002]. Les techniques 
d'identification par analyse de l' ADN sont réservées à quelques laboratoires 
spécialement agréés en raison de leurs compétences et de leurs qualifications reconnues à 
la suite de contrôle de qualité [François, 2002]. Le fichage, initialement réservé aux seuls 
autours de crimes sexuels, est aujourd'hui étendu à la quasi-totalité des autours et 
suspects de crimes et délits d' atteinte aux personnes et aux biens [Manach, 2003]. 

En Janvier 2003 Nicolas Sarkozy, annonçait de 400 .00 prélèvements à la même 
année mais, malgré la récente prise d' empreintes de plus d ' un millier de personnes, cet 
objectif a depuis été repoussé à la fin 2004 [Manach, 2003]. Tfüis grands types de 
comparaison pourront être effectués : 
-Traces/traces : des empreintes génétiques ont été laissées par un même individu en des 
lieux différents. Des enquêteurs peuvent ainsi établir des liens entre des affaires. 
-Individu/ traces : un individu est ou non-:- à l'origine du profil de la trace non résolue 
auquel il est comparé. 
-Individu /individu : les profiles génétiques susceptibles d'appartenir à un même individu 
(emprunt d'identité) [Cabal et al, 2001]. 

- 30 -

.'1.:... .1 



Chapitre V Applications d'empreintes génétiques 

Les informations enregistrées ne peuvent être conservées au-delà d ' une durée de 
quarante ans , so it à compter de l'analyse d'identification lorsqu ' il s'agit des traces de 
matériel biologique iss u de personnes inconnues, soit, lorsqu ' il s'agit d ' une personne 
condamnée, à compter du j our ou la condamnation est devenue définitive sans que cette 
durée puisse dépasser la date du quatre-vingtième anniversaire du condamné [Cabal et 
al., 2001]. 

V.3.3. Etats-Unis 
La technique des empreintes génétiques mi se au point par Alec Jeffreys a été 

utilisée pour la première fois en 1986 dans une affaire jugée par un tribunal de 
Pennsylvanie. Son usage s ' est rapidement développé, expert et juges ayant 
immédiatement apprécié l ' intérêt qu'elle pouvait présenter pour forger la conviction d'un 
jury criminel [Cabal et al, 2001]. 

Cependant, il est tout aussi rapidement apparu que la valeur probatrice de l' analyse 
d ' ADN dépendait très étroitement de la rigueur méthodologique avec laquelle elle était 
pratiquée, le cas Castro, jugé en 1989, fournissant à cet exemple topique. Dans cette 
affaire examinée par un tribunal du Bronx, on avait fait analyser par le laboratoire Life 
codes une tache de sang retrouvée sur la montre du suspect d'un double meurtre. Les 
experts ayant conclu à l ' identité des caractères génétiques fournis par cet indice avec 
ceux du sang d' une des victimes, les avocats de la défense firent appel à des biologistes 
de renommée mondiale. Le contre examen révéla que la concordance des deux 
empreintes ne pouvait entre établie avec certitude, les bandes provenant de l 'ADN de la 
tache de sang étant légèrement décalées par rapport à celles que fournissant 1 'ADN de la 
victime [Cabal et al ., 2001]. 

L'objectif visé par les autorisés américaines dans les années 90 a donc été d 'établir 
des standards de qualité qui permettraient d ' éviter de tels évènements et dont le respect 
conditionneraient l' oc troi de fonds publics fédéraux aux laboratoires pratiquant l'analyse 
d' ADN clans un cadre judiciaire. C'est imposée parallèlement la nécessité d ' un système 
informatisé pour rassembler les empreintes génétiques prélevées sur les délinquants et sur 
les scènes des crimes afin de faciliter l'échange d 'informations et la coordination des 
recherches entre les services de police. Cette double démarche a trouvé sa traduction 
législative dans le DNA lclentification Acte adopté par le Congrès en 1994[Cabal et al., 
2001]. 

l ( ' ' 
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V.3.4. Canada 
·-La loi d'identification par les empreintes génétiques promulguée le 30 Juin 2000 a 

prévu la création d'une banque nationale de données génétiques qui sera administrée par 
la gendarmerie royale du Canada. Elle vient compléter la stratégie législative du 
Gouvernement fédéral en matière d'identification par l' ADN qui avait débute en Juillet 
1995 par la modification du code criminel afin d 'habiliter les juges à décerner des 
mandats autorisant le prél èvement d 'échantillons de substances corporelles sur des 
suspects [Cabal et al. , 2001]. 
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La banque nationale de données génétiques contiendra des profils génétiques 
provenant de contrevenants condamnés pour des infractions graves. Le code criminel 
distingue les infractions primaires pour lesquels le prélèvement sera ·automatique (crimes 
sexuels, meurtre, enl èvements, agressions à main armée . .. ) et les fnfractions secondaires 
qui pourront justifier un prélèvement si le procureur l'estime nécessaire dans l'intérêt de 
la sécurité publique [Cabal et al., 200 l]. 

D'autre part , un fichier de criminalistiques conservera les profils génétiques 
recueillis sur les lieux de crimes non résolus. Les renseignements se recouperont afin de 
jumeler les profils correspondants dans le système, ce qui permettra d'identifier les 
récidivistes . La banque aidera à établir des liens entre les divers secteurs de compétence 
de la police et à faciliter ainsi la résolution des cas. Le Canada a repris ici le système 
CODIS et, par conséquent , le système des 13 marqu eurs génétiques imposés par le FBI. 
Vingt-huit mille échantillons biologiques devraient être recueillis pendant la première 
année suivant la création de la banque [Cabal et al., 2001]. 

Les profils génétiques et les prélèvements de substances corporelles seront 
conservés dans la banque de données pendant une période indéterminée, ce qui permettra 
de traiter les données selon les nouvelles technologies sans devoir obtenir de nouveaux 
échantillons, si les analyses initiales devenaient désuètes. La loi prévoit la destruction des 
échantillons en cas d'annulation de la déclaration de culpabilité et, après un certain 
temps, dans les cas d'absolution inconditionnelle et d ' absolution sous condition [Cabal et 
al, 2001]. Des échantillons peuvent être prélevés sur des délinquants condamnés avant 
l'entrée en vigueur de la loi , s'agissant soit de« délinquants dangereux» aux termes du 
Code criminel, soit de délinquants sexuels condamnés à deux ans minimum 
d'emprisonnement, soit de coupables de plus d ' un meurtre. Environ 2100 délinquants 
répondent à ces critères (250 délinquants dangereux, 1 690 délinquants sexuels et 130 
tueurs en série) [Cabal et al ., 2001]. Par ailleurs, la loi autorise le Canada à échanger des 
renseignements sur des pro fils d ' identification génétique avec des pays étrangers à des 
fins d'enquête et de poursuites criminelles, pourvu qu'une entente ait été conclue [Cabal 
et al, 2001]. 

- . , ,.. .. 
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Chapitre VII Discussion et Co11clusio11 

Donc l 'ADN est une molécule de choix pour ident ifier les individus, toute trace 
de matériel biologique peut faire aujourd'hu i l' obj et d ' une étude détaillée permettant 
l'exclusion ou l'identification d ' un individu, la nature des traces (sang, sperme, salive, 
éléments pileux, . ... ) es t d ' abord déterminée par des techniques simples et rapides , ces 
traces sont obtenues à partir de différentes sources (prélèvements biologiques sur 
individus, mégot, timbre, enveloppe, goulot de bouteille, chewing-gum, cagoule, masque, 
vêtements divers ... ), les traces biologiques contiennent des cellules à partir desquelles 
sont extraites l'acide désoxyribonucléique (ADN), support de l'information génétique, 
des séquences particulières de l' ADN extrait sont ensuite amplifiée et leur étude permet 
de différencier les individus entre eux avec une grande préc!sron, à l ' exception des 
jumeaux vrais , ces techniques «d'empreintes génétiques » sont maintenant couramment 
employée dans les cas de v iols et d'analyses de traces biologiques provenant de lieux de 
vols et de meurtres , elles sont également util isées pour l ' identific.ation de cadavres par 
comparaison avec celles de parents présumés ainsi que pour des études de filiation. 

En 1983 , la police de Narborough ( GB) est confrontée au viol suivi du meurtre 
d'une adolescente de 15 ans, les moyens d'identification biologique ont disposition de la 
police scientifique sous typage protéique ou sérologique de tissus biologiques sont alors 
peu discriminants. Les 4 groupes sanguins utilisés avant l' ADN : érythrocytaires (ABO 
et Rh), les systèmes Lewis et MNSs, sériques Gm et Km, enzymatiques 
phosphoglucomutase, estérase, 6-phospho-gluconate-déhydrogénase, adénosine
désaminase, adénylate-kinase, phosphatase-acide érythrocytaire- , et tissulaires- système 
HLA (Human Leucocyte Antigen) . De fait , l' analyse du sperme retrouvé sur la victime 
permet d'identifier l' agresseur comme ayant le statut de sécréteur de groupe A , 
phosphoglucomutase (GPM+ 1), ce gui correspond approximativement à dix pour cent de 
la population de la Grande-Bretagne. 

Trois ans plus tard , une adolescente est tuée dans le même secteur, le mode 
opératoire est similaire et le résultat des analyses identique, un suspect Richard Buckland 
correspond à ces résultats mais nie absolument être l' auteur des faits , l ' un des policiers 
chargé de l' enquête se souvient alors d ' avoir entendu parler des travaux sur le 
polymorphisme de l ' ADN cl ' un certain Dr Alec Jeffreys, il le sollicite donc pour analyser 
les différents prélèvements biologiques, la comparaison des profils ADN de Richard 
Buck.land avec ceux issus des prélèvements de sperme retrouvés sur les victimes le 
disculpe radicalement plus tard , après une enquête à grande échelle et le prélèvement de 
nombreux échantillon ~ séro log iques ( 4 ,583) d'habitants mâles des villages avoisinants, 
le véritabl e auteur : Col in l>itchfork sera identifié. 

Cette affaire es t la première application de l'i dentification par l'ADN, depuis , la 
technique a évoluée, mais le principe reste le même. Le polymorphisme étudié peut être 
un polymorphisme de taille (variation du nombre de répétition ex: VNTR , STR , ... ) qui 
sont aisément amplifi ables avec une expression simple des allèles, présentent un fort taux 
d'hétérozygotie et expriment un nombre d'allèles su ffi samment élevé, donc il ya deux 
points importants doivent être soulignés à propos de cet examen des zones variables, une 
de ces points , plus nombreux sont les sites polymorphes gui font apparaître une 
concordance entre un échantillon recueilli sur le lieu d ' une infraction et un échantillon 
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VII. Discussion et conclusion 

Chaque être humain se distingue de ses semblables par un ensemble de 
caractéristiques morphologiques et biologiques qui rendent son identification possible. La 
recherche de tels éléments spécifiques et propres à un individu donné a, de longue date, 
stimulé la progression de la criminalistique. Cette science a d'abord employé des 
méthodes descriptives conduisant à l'établissement d 'un signalement, puis des techniques 
de m·esures plus objectives: l'anthropométrie développée par Alphonse Bertillon à partir 
de 1880 utilisait une vingtaine de mensuration fournissant une description unique et 
infalsifiable d'une personne. Le «bertillonnage» sera détrôné dans les premières années 
du XXe siècle par l'empreinte digitale, moins onéreuse et plus facile à manier. Ces 
techniques restent encor approximatif, faillible et pas être prospective, mais simplement 
coopérative. 

En 1910, Edmond Locard crée à Lyon le premier laboratoire de police scientifique 
et y met en application le principe selon lequel « tout individu, à l'occasion de ses actions 
criminels en un lieu donnée, dépose et emporte à son insu des traces et des indices : 
sueur, sang, poussière , fibres , sperme, salive, poils , squames, terre, etc .... qu ' ils soient de 
nature physique, chimique ou biologique, ces indices, une fois passés au crible 
d'examens de plus en plus sophistiqués, parlent et livrent le récit du crime avant de 
permettre au lecteur-enqueteur de déchiffrer la signature de l'auteur coupable» [Durupt, 
2000]. 

Le domaine des traces biologiques indiciaires a donné lieu à des recherches 
intensives au cours de ces dernières décennies afin de trouver, dans les traces de sang ou 
de sperme, dans les cheveux ou dans d'autres échantillons biologiques, des 
caractéristiques indiv iduelles spécifiques qui renferment un potentiel de différenciation 
assez grand, tout en étant suffisamment stab les par rapp01i aux influences 
environnementales auxquelles ces traces , de par leur nature, peuvent être exposées. 
Jusqu'au mili eu des années 80, la criminalistique avait essentiellement recours à 
l'analyse de substan ces fai sant partie des groupes sanguins et des polymorphismes 
enzymatiques et proté iques. Les performances étaient médiocres du fait, notamment, de 
la nature des échantillons biologiques à analyser et ne permettaient pas d'identifier une 
personne avec certitude . 

Une étape déci sive a été franchie en 1985 grâce à l' introduction d'une technique 
d'analyse de I 'ADN, développée par Alec Jeffreys et ses collaborateurs : elle permet 
d'établir, à partir du patrimoine génétique, une combinaison alphanumérique individuelle 
spécifique. Comme la substance ADN, porteuse de ce patrimoine, est pr~sente dans 

····chaque noyau cellulaire d'un individu, il est possible d'établir un profil génétique à partir 
de toute sécrétion ou tissu du corps humain. Cependant, on choisi des régions non 
codantes de !' ADN extrêmement variable d ' une personne à l'autre. Il y a donc très peu de 
chance que deux personnes (autre que des vrais jumeaux) portent exactement les mêmes. 
Séquences et présentent la même empreinte génétique pour les régions que l'on soumet 
au test le déve loppement des techniques d'hybridati on moléculaire (Southern Bloting) 
puis de l' amplificati on génique in vitro ( PCR) a permis de travailler au niveau du 
génome et de s'affranchir des problèmes d'identi ficati on des individus. 
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connu ( prélevé sur un suspect), moins il est probable que l' échantillon provient d' un 
individu différent, la deuxième point est la non concordance constatée sur un seul site 
polymorphe conduit à écarter de façon absolue l' individu dont le profil ADN est 
confronté à celui de l'échantillon recueilli. La certitude de l' identification s'apprécie en 
termes de probabilité, l'exclusion en termes de certitude. 

Un autre type de polymorphisme existe c'est le polymorphisme de séquence ( SNP 
( HLA DQ? polymarker22 

.. )), l' accès a ces polymorphisme a également évolué, les 
enzymes de restriction historiquement utilisées ont été remplacées par la PCR permettant 
du coup de travailler sur des quantité infime de matériel biologique, par la suite, les 
analyses se bornant a comparer l'ADN de question ( trouvé sur la scène d ' infraction) 
avec l 'ADN de comparaison ( prélevé par exemple sur un suspect), ont été renforcée par 
la mise en place de fichiers automatisés permettant la comparaison d'échantillons en 
grand nombre, et ce, à un échelon national voire international [Gall ou, 1 991]. 

On le voit à travers cette affaire et plusieurs d ' autres, que les analyses génétiques 
jouent un rôle sans cesse plus important dans les enquêtes criminelles, que les enquêteurs 
Concluent leurs investigations, notamment quand elles permettent d 'éviter des erreurs 
judiciaires, mais il faut être très prudent dans l ' utilisation de la génétique. En effet, les 
analyses génétiques constituent des preuves permettant d ' innocenter un suspect, 
cependant elles ne suffisent pas pour en condamner un autre, de plus, nous avons vu que 
le taux de fiabilité des prélèvements ainsi que des analyses n ' atteint jamais 100%, pour 
Cela, les analyses génétiques ne peuvent pas constituer la seule preuve pour juger une 
personne et la condamner. 

En effet, prenons l'exemple du tribunal fédéral de Karlsruhe (Allemagne) qui en 
1992, a refusé de condamner un homme accusé de viol sur la seule « preuve» d 'une 
analyse génétique établissant qu ' il y avait 99,986% de chance que le sperme trouvé sur la 
victime fut le sien. Rapporté au nombre d'habitants de Hanovre, ville ou le viol avait été 
perpétré, ce pourcentage signifiait que 35 hommes pouvaient avoir les mêmes 
empreintes, les laboratoires de police scientifique ont pour mission d' effectuer les 
examens recherches et analyses des traces et indices relevés au cours d' une enquête en 
vue de rechercher des éléments concernant des crimes et des délits , et ce à la demande 
des services de police, de gendarmerie ou encore des magistrats. 

A notre grande surprise, nous nous sommes rendues compte que les analyses 
génétiques constituent de très bons indices mais pas des preuves irréfutables, pour cette 
raison, il faut tenir corn pte de beaucoup d'autres facteurs( déclarations de témoins, .. . ) qui 
viendront compléter les résultats obtenus par les laboratoires, pour permettre une 
identification plus rapide des individus concernés par une enquête policière, certains 
préconisent la mise en place d'un fichier contenant la « carte d' identité génétique» de 
chacun, cette dernière étant établie dès la naissance. En effet, il est toujours très difficile 
de se faire un avis sur les questions éthiques que la génétique pose, surtout face au 
sentiment d'être manipulées par les médias et à une confidentialité parfois des 
informations traitées[Scherlock et Dorozynski, 1996]. 
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D'après notre point de vue générale, la méthode des empreintes génétiques a fut 
développée plusieurs domaines : judiciaire, médicale, microbiologique ... dont l' expert 
peut identifier une personne à partir d'une trace de sang par exemple, à fin de pouvoir 
admettre son identité comme dans le cas de meurtre, identifier un cadavre, ou dans une 
recherche de paternité c'est lors de cette recherche la discussion porte sur le 
comportement des médecins généticiens face à la découverte fortuite d'une fausse 
paternité. Tout d'abord, il est important de rappeler, des examens des caractéristiques 
d'un individu présentent des particularités puisqu'elles sont à la fois des éléments 
constitutifs de l' individu en tant qu'être unique et des éléments qui relient l'individu à sa 
famille, passé, présent, et avenir. Leurs examens et leurs révèlations touchent l'individu 
dans sa nature biologique intime, et dans ses attaches avec les siens. Ainsi, l'analyse 
éthique doit tenir compte de ce double rapport de l'individu à lui-même, et à sa famille. 
La recherche de paternité est un acte grave, dont les conséquences psychologiques, 
sociales, juridiques, peuvent être considérable. Cependant elle constitue une démarche 
courante dans la recherche génétique humaine. Le père biologique, l'étude d'une famille 
humaine à des fins scientifiques commence toujours par une étape pudiquement 
appelées : «validation des données », il s'agit en fait de vérifier la paternité, ce qui peut 
entraîner des surprises, mais une exclusion découverte dans ces conditions demeure un 
secret médical. 

L'analyse de l' ADN mitochondrial, malgré une automatisation importante reste 
longue et coûteuse. Son pouvoir discriminant n' atteindra jamais celui de l' ADN 
nucléaire. Cependant sa détermination apporte des indications précieuses sur des 
éléments qu'il était impossible jusqu'à présent d'analyser comme les cheveux, et les 
ossements. L'interprétation des résultats doit être extrêmement prudente et les limites de 
l'analyse doivent être expliquées au magistrat. (DIAG.GENE), c'est aux U.S.A. et en 
grand Bretagne que les premiers fichiers d'empreintes génétiques apparaissent. Les 
anglais prennent de l'avance en caractérisant tout individu ayant c_ommis un crime ou un 
délit. Mais à quel prix ! Un investissement intellectuel et financer énorme, mais un fichier 
d'une puissance extraordinaire. La base de données est gérée par le Forensic science 
service, organisme privé sous contrat avec l'état anglais. Dans le reste de l'Europe, les 
gouvernements sont plutôt fil eux et peu ont passé le pas. 

Les techniques d'empreintes génétiques en values un grand succès et intérêt, 
surtout dans les pays Européens; par contre, ici en Algérie, on n'a pas les moyennes pour 
l'utiliser, et même si on les avez, elle est complètement refusée, surtout dans les 
tribunaux, on l' apprend pas comme un vrais indice qui pourrait innocenter ou accuser des 
suspects, ainsi, on trouve que cette technique est moderne, utilisable et efficace, 
malgré sa nouvelle apparition, et les risques d'erreurs qu'on rencontre au moment des 
prélèvements ou de manipulation. Le domaine de la justice en bénéficie pleinement par 
les empreintes génétiques qui sont, sans être la reine des preuves, une aide énorme pour 
la protection de notre société dans la recherche de la variété en minimisant le risque 
d'erreurs. 

En fin, la technique d'empreinte génétique est extraordinaire, qui continue à se 
développer de façon rapide et constante. Récemment, des chercheurs qui travaillent dans 
des grands laboratoires, ont pu réaliser des puces spécifiques qui correspondent au profil 
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génétique de chaque individu, ou chaque scientifiques au le droit d'entrer à ces grands 
laboratoires de recherche. 

L 
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Thème 
La preuve par/ 'ADN : Le polymorphisme 

génétique au service de la justice. 
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La Biologie Moléculaire a donnée naissance à une invention importante, appelée 
empreintes génétiques; qui a été développée en 1985 par Alec Jeffreys. L'établissement des 
empreintes génétiques est réalisable en appliquant un protocole bien précis d'analyse du 
polymorphisme de l'ADN, c'est-à-dire des régions de l'ADN non codantes et variable d'un 
individu à l'autre, appelées : mini satellites et microsatellites. Il y a deux principales 
techniques employées pour analyser l' ADN. La RFLP qui consiste à une digestion del' ADN 
par une enzyme de restriction, suivie par une électrophorèse une révélation des bandes 
d' ADN spécifiques. La PCR assure une amplification en plusieurs copies d' une région ciblée 
à l'aide d'une amorce et une enzyme polymérase, pour effectuer les profils génétiques. Les 
applications des empreintes génétiques sont multiples et diverses dans différents domaines, 
notamment en la justice et la Médecine légale (Etablissement d'identité, recherche de 
paternité, .. ). 

Mots clés : ADN, Empreinte génétique, Polymorphisme génétique. 

Abstract 
Molecular biology has given birth to an important invention, called: genetic profiling; 

which has been developed in 1985 by the pioneer Alec Jeffreys. The establishment of genetic 
fingerprints can be carried out by applying a quite precise protocol to the DNA simples. 
This technique is based on the analysis of polymorphie DNA, witch are non-coding and 
variable DNA regions, named: microsatellites and minisatellites. There are two principals 
techniques used to analyze DNA: the RFLP which consists ta digestion of DNA by · 
restriction enzyme, followed by electrophoresis and detection of specific DNA bands 
corresponding to the different fragments of DNA. The PCR is the second technique, it ensure 
an amplification of target DNA area and carry out the genetic profiles. The applications of 
genetic fmgerprints are numerous and varied in different areas, especially the justice 
(identification of individuals, finding fatherhood, motherhood and parenthood). 

Key words: DNA, Genetie fingerprint, Genetie polymorphie. 
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