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Summary — In previous work we have demonstrated the adaptive significance of the
chromosomal polymorphism of D buzzatii in a natural population from Argentina by means
of selection components analysis. The experimental design employed for this purpose was
based on 4 general assumptions. The results reported in the present study allow us to
verify 3 of these assumptions: i) mating is at random, irrespective of the flies karyotype;
ii) gametic selection may be considered absent; and iii) there is no differential attraction
of flies to the collecting baits. The validity of these assumptions gives strong support to
the conclusions reached in our previous selection components analysis.

mating pattern / gametic selection / chromosomal polymorphism

Résumé — Le polymorphisme du deuxi¢me chromosome de Drosophila buzzatii dans
une population naturelle n’est pas associé & une sélection gamétique et n’affecte pas
le mode d’accouplement. Dans un travail précédent, nous avons démontré la signification
adaptative du polymorphisme chromosomique de D buzzatii dans une population naturelle
d’Argentine, d U'aide d’une analyse de la sélection en ses composantes. Le plan d’expérience
utilisé dans ce but était basé sur quatre hypothéses. Les résultats présentés dans le présent
travail permettent la vérification de trois d’entre elles: i) laccouplement se produit au
hasard, indépendamment du karyotype des mouches; it) la sélection gamétique est absente ;
it1) il n’y a pas d’attraction différentielle des mouches vers les piéges de récolte. La
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vérification de ces hypothéses confirme les conclusions établies dans notre précédente
analyse des composantes de la sélection.

mode d’accouplement / sélection gamétique / polymorphisme chromosomique /
drosophile

INTRODUCTION

Several methodological approaches have been applied to the study of natural
selection in nature (see Endler, 1986 for a review). One of them consists of
dividing total selection into partial components throughout the life-cycle (selection
components analysis) (Hedrick and Murray, 1983). This approach was employed
to investigate the adaptive significance of chromosomal polymorphisms in wild
populations of the cactophilic fly Drosophila buzzatii (Ruiz et al, 1986 ; Hasson et al,
1991). These authors demonstrated not only the adaptive significance of the second
chromosomal polymorphisms, but also that certain chromosomal arrangements are
favoured during one selective episode and selected against in another, a pattern
called endocyclic selection. Moreover, they suggested that this pattern might be
involved in the maintenance of polymorphisms. However, their conclusions are
based on the validity of 4 assumptions; i), random mating; ii), absence of gametic
selection; iii), lack of differential attraction of flies to the collecting baits; and iv),
lack of selection in the laboratory (see Ruiz et al, 1986).

In the present work we report the results of the analysis of the first 3 assumptions,
with the aim of providing experimental support for our previous results.

MATERIAL AND METHODS

D buzzatii is a cactophilic species that breeds and feeds on the decaying cladodes of
several Opuntia species. The present work was performed in the natural population
of Arroyo Escobar, where D buzzatii breeds on the rotting cladodes of Opuntia
vulgaris (for a description of this locality, see Hasson et al, 1991). Wild flies
were caught in May 1987 by net sweeping on fermented banana baits. Flies were
immediately sexed and females were maintained in individual vials with David’s
(1962) killed yeast culture medium at 25°C.

The analyses of 8 larvae from the progeny of each wild inseminated female
allowed us to assess the karyotype for the second chromosome of both parents
assuming that the progeny of each female was fathered by a single male. Three
chromosome arrangements were identified: st (standard), 2j and 2j23. Observed
mating frequencies were compared with those expected by random mating by means
of x2 tests.

Goodness of fit to Mendelian proportions was studied by means of x? tests
for each mating class. Since the observed karyotypic proportions in some mating
classes departed from the expected (see below), the segregation of 2j/st and
2j23 /st heterokaryotypes was studied in more detail. This analysis was performed
with heterozygous individuals obtained by crossing flies from homozygous stocks.
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These stocks were obtained through consanguineous crosses among the progeny of
several wild females. Seventeen lines homozygous for 23, 14 for 2522 and 4 for 2st
were isolated, and individually maintained until employed in further experiments.
Heterokaryotypes were produced through both reciprocal crosses by setting together
100 mature virgin females and 100 mature males of the corresponding homozygous
stocks in an egg collecting chamber. Heterozygous eggs were seeded in culture
bottles in uncrowded conditions (6-8 eggs per ml of culture medium).

One hundred heterokaryotypic 5-day-old flies were crossed with 100 flies of each
of the 3 homokaryotypic stocks. Flies were introduced into an egg collecting chamber
for a 48 h period. The collecting medium was changed every 24 h. In all cases, both
reciprocal crosses were made.

Eggs were allowed to hatch and 500 first instar larvae were seeded in 5 culture
bottles (100 larvae each) containing 40 cc of culture medium for each cross, in low
density conditions and maintained at 25°C. Thirty-two third instar larvae from each
bottle were sampled and their salivary gland chromosomes analyzed, according to
Fontdevila et al (1981). Observed karyotypic proportions in the offspring of each
cross were compared to those expected by means of goodness of fit x2 tests. The
remaining individuals in the bottles were maintained until pupation in order to
estimate larval viability by counting all pupae.

Further collections were performed in A Escobar in March 1989 by means of
banana baits and with Opuntia vulgaris rotting cladodes, in order to test the
assumption that flies were not differentially attracted to the collecting baits.

RESULTS

The frequencies estimated for second chromosome arrangements were: standard
(st) = 0.110; j = 0.575 and j23 = 0.315. The observed and random mating expected
numbers of each mating class are shown in table I. Since the frequencies of certain
mating classes were extremely low, goodness of fit tests were performed for each
chromosomal arrangement. None of the x2 values was significant (table II).
Additionally, Mendelian segregation was tested for the most common mating
classes. The results shown in table III revealed significant departures in crosses
J/st x jli; i/st x j/jz® and j2%/st x j/j. From this analysis it may be concluded
that a deficiency of 2st bearing individuals occurred in all cases. These results could
suggest gametic selection against 2st. To test this hypothesis, flies heterozygous for
2st were backcrossed with individuals from the 3 homokaryotypic stocks. Significant
departures from expected values were detected only in 2 independent crosses of
2j/st males with 2st/st females (table IV, fourth row) with homogeneous results
(x* = 0.09, df = 1P > 0.75). This bias cannot be attributed to selection in
the laboratory because there was no relationship between viability (table IV, fifth
column) and segregation distortion for each cross. The results of the reciprocal
cross did not depart from the expected values and when pooling the progeny that
received 2st versus 2j in all crosses involving the 2st/j heterokaryotype (from
table IV), the x? value was not significant (x2 = 3.13, df = 1, P > 0.05). Likewise,
none of the crosses involving the 2st/jz3 parents showed a significant distortion in
the segregation pattern. However, all crosses involving heterozygous 2st/* parental
males showed a homogeneous trend (x? = 5.03, df = 5, P > 0.25) of 2st deficiency,



182 C Rodriguez et al

Table I. Observed numbers of wild mating pairs sampled at Arroyo Escobar. Rows and
columns stand for parental second chromosome karyotypes of Drosophila buzzatii. Numbers
expected by random mating are shown in parentheses.

ili jlst i/iz st/st st/jz° i/

/i 17 1 57 2 8 9
13 (19.01) (14.0)  (4792)  (1.24) (9.85) (8.77)

i/st 3 18 0 2 7
(260)  (17.50)  (0.21) (3.69) (3.19)

/ 3 23 2 15 11
i (3041)  (164)  (12.31) (11.30)

st/st 0 0 0
(0.03) (0.14) (0.17)

st)jz3 2 2
(0.69) (1.61)

. 3,..3 0
3= /3 (0.94)

and when the progeny of these crosses was pooled according to the arrangement
received from their parental males: st(N = 413) and non st (N = 488) a significant
distortion from 1:1 was observed (x? = 6.24, df = 1, P < 0.025). This effect was
absent in the reciprocal crosses (st/* parental females) (419:419) (table IV).

The validity of the assumption that flies were not differentially attracted to the
collecting baits was tested in March 1989. Chromosomal frequencies estimated in
samples of adult flies collected by means of banana baits and with rotting cladodes
were not significantly different (x2 = 5.57,df = 2, P > 0.05, N = 189), pointing to
the fact that flies were attracted to the baits irrespective of their karyotype.

DISCUSSION

Random mating is a general assumption in almost all models devised for population
genetics purposes. In the D buzzatii natural population of Arroyo Escobar, observed
mating frequencies of second chromosome karyotypes did not depart significantly
from those expected, giving support to the assumption of random mating. This
result is in agreement with those obtained by Ruiz et al (1991) in a Spanish natural
population of D buzzatii.

However, our analysis is based on the assumption that the offspring of each wild
inseminated female was fathered by a single male. Concerning this, female remat-
ing has often been observed in several species of Drosophila (Loukas et al, 1981;
Markow, 1982). The frequency of multiple inseminations is dependent on environ-
mental conditions such as population density (Turner and Anderson, 1983) and
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Table II. Observed numbers for the mating pairs in table I, when data were pooled for
each second chromosome arrangement: a) 25 ; b) 2st and c) 2j z3. Random mating expected
numbers are also shown.

Mating types Observed Ezxpected
a.
i/ 17 19.26
/i i/ 68 61.77
* /% 19 20.70
. j /% 44 49.51
il* i/
* /% 38 33.19
* /% * /% 4 5.58
x2 2.7844
b.
st/st 0 0.02
st/st st/x 0 0.80
x/% 4 3.15
st/ st/ 7 7.6
* /% 62 60.00
*/% * /% 117 118.43
x2 0.1314
c.
3237522 0 1.11
jz3/5z° jz3 /% 13 13.81
x/% 16 12.97
-3
jz3/* FEME 40 43.10
x/ 88 80.98
* /% */x 33 38.03
x2 2.4513

on the species considered (Markov, 1982). In the present work, flies were collected
in mid-autumn, when their density and activity were low. Multiple insemination
events in the present work were detected only in a few cases (less than 1%), which
were not considered in the analysis, because it was not possible to ascertain their
parental karyotypes. Multiple insemination frequency was underestimated because
some events might have been undetected ; however, the close fitting of parental kary-
otype frequencies to Hardy-Weinberg expectations (x? = 4.38,df = 2, P > 0.05)
gave support to the assumption that female remating should not contribute to bias
our results.

In the segregation analysis, it should be noted that the departure from Mendelian
segregation shown in table III was observed in culture vials in which the larval
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Table III. Comparison of observed and expected segregation patterns in the progeny of
each mating class in the natural population of Arroyo Escobar.

Parents Progeny Observed Expected X2 P
J/jz3 ili 220 2215 0.020 0.89
jliz® 223 221.5
i/ /st ili 51 420 3.857 0.05
j/st 33 42.0
j23/st i/i?® 41 31.5 5.730 0.017
j/st 22 31.5
il 33 32.5
jliz® jliz® 48 32.5 14.062 0.003
j/st 30 32.5
i/st j23/st 18 32.5
... 3
iliz 29 26.0
j23/523 s, 3 0.692 0.41
i3z 23 26.0
ili 40 43.0
iliz? jliz® 84 86.0 0.837 0.66
i/id jz3/523 48 43.0
. 7..3
j23/j28 iliz 47 40.5 2.086 0.15
jz3/53 34 40.5

density was not under experimental control; thus, larval selection favoring 2j
or 2523 cannot be ruled out. Crosses involving heterokaryotypes 2 j/st and
2st/j2z3 performed under controlled laboratory conditions yielded, in general,
segregation patterns that did not depart from those expected, though a trend
towards a deficiency of 2st in the progenies of males heterozygous for 2st was
observed. This suggests the occurrence of gametic selection against 2st. Yet it
should be noted that the st/st homokaryotypic stock was obtained from only 4
independent chromosomes; thus the distortion observed might be the consequence
of a homozygous residual genotype. Therefore, new experiments with 2st strains
derived from more independent chromosomes are necessary to test the significance
of this observation.

Nonetheless, the frequency of 2st in Arroyo Escobar is relatively low, the expected
frequency of the cross 2; /st males x2st/st females would be less than 5.6 1074, and,
taking into account that the observed segregation distortion was nearly 60:40, it can
be concluded that the present results do not necessarily invalidate the conclusions of
our selection components analysis (Hasson et al, 1991). Furthermore, even though
the expected frequency of crosses involving 2st heterozygous males in the population
of Arroyo Escobar would be about 0.05, the observed segregation distortion was just
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Table I'V. Comparison of observed and expected segregation patterns in the progeny
of 2st heterokaryotypes obtained from laboratory stocks, crossed with homokaryotypes:
st/st, j/j and 23 /3 z3. V indicates the mean viability value for each cross.

2

Parents Progeny Obs Ezpec v X P
st/st st/st 82 78.5
j/st 75 78.5 864 031 0578
Female st/j ili stfj 61 72
ili 83 72 778 336  0.067
i/ st)izd 64 57
iliz® 50 57 70 172 0.190
st/st st/st 116 141
j/st 166 141 75.2 8.86  0.003
Male st/j ili st/j 57 61.5
ili 66 61.5 735 066 0417
i3/ st/ 59 56
jlid® 53 56 67.8 0.321 0571
st/st st/st 53 57.5
j23/st 62 57.5 558 0.70  0.403
Female st/jz3 ili st/j 69 76
§23/j 83 76 856 1.29  0.256
i/ st)izd 90 78
j28/j23 66 78 886 369  0.055
st/st st/st 60 59.5
j23/st 59 59.5 582 001  0.920
Male  st/j23 ili st/j 7 78.5
§z23/j 86 78.5 846 143  0.232
i3/t st)jz3 50 54
§j23/523 58 54 653 059  0.442

4% (46:54). Therefore the deficiency of 2st progeny should be nearly 0.2%. Once
again, the assumption of absence of gametic selection seems to be acceptable.

Thus, the results reported herein give support to the conclusions reached in
our previous paper. They demonstrate that the assumptions of lack of differential
attraction of flies to the collecting baits and random mating can be accepted, and
even the apparent weak gametic selection against 2st would not affect our previous
results.
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Book review

J Frézal, M-S Baule, T de Fougerolle (1991) Genatlas, 2¢, INSERM John Wiley
Paris, 1013 p, 500 F

1l s’agit de la deuxiéme édition du catalogue des génes humains extrait de la banque
de données frangaise Genatlas mise & jour jusqu’en janvier 1991.

Cet ouvrage recense tous les génes et autres marqueurs génétiques localisés a ce
jour sur les chromosomes de ’homme (6 500 entrées, plus de 900 références). On
dénombre 2 500 entrées de plus que dans P’édition précédente parue en 1989 : c’est
dire avec quel dynamisme progresse la connaissance du génome humain.

Pour 'homme, les premiers efforts informatisés de catalogage du génome remon-
tent & 1962, avec la premiére édition de Mendelian Inheritance in Man (MIM) de
Mc Kusick a Baltimore : 2 118 entrées. Maintenant, seules les méthodes informati-
ques sophistiquées des banques de données constamment perfectionnées permettent
de gérer le flux d’information qui, depuis cette date, s’est incroyablement accru
et diversifié, en particulier avec les méthodes d’exploitation et de localisation des
séquences d’ADN.

En fait, le catalogue Genatlas, que les spécialistes peuvent interroger «en ligne»
sur leur ordinateur pour des renseignements complémentaires, ne constitue quelque
sorte que la partie visible de I'iceberg.

Un chapitre avec 750 entrées traite des maladies héréditaires, les autres chapitres
sont les 2 listes de génes cartographiés (par ordre alphabétique de nom puis de
symbole), les sites fragiles, les localisations sur les chromosomes, les catégories
(antigénes, enzymes, hormones et récepteurs, etc).

Les médecins spécialistes des maladies héréditaires restent des utilisateurs ciblés
privilégiés de Genatlas, dans la tradition de MIM, mais I'ouvrage intéresse aussi les
nombreux chercheurs qui travaillent sur les variants génétiques et la carte chromo-
somique de ’homme, les biologistes en général et, évidemment, les généticiens des
autres especes pour lesquels les travaux faits sur ’homme sont si abondants et si
détaillés qu’ils constituent une base de référence obligée eu égard aux homologies
interspécifiques.

JJ Lauvergne

Génétique factorielle

CRJ

78352 Jouy-en-Josas cédex
France

BG Jamieson (1991) Fish evolution and systematics : evidence from sper-
matozoa. Camb Univ Press.

Cet ouvrage a le mérite d’explorer un domaine d’interface entre disciplines qui
n’ont par ailleurs que peu de connexions. On ne peut que souhaiter que de telles
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entreprises se multiplient : ici, le spermatologiste inscrit les structures qu'il observe
dans une trame historique et tente de comprendre leur sens évolutif; le systématicien
y puise de nombreux caractéres et de précieuses synapomorphies. Un effort louable a
été fourni pour la partie systématique car I’auteur présente des phylogénies récentes
de Deutérostomiens (pour la plupart des «Poissons»). Il semble particuliérement
bienvenu d’avoir traité au début de I’'ouvrage d’un certain nombre d’autres groupes
de Deutérostomiens (en tant que groupes extérieurs), ce qui permet d’établir les
fondements d’une analyse comparative des caracteéres spermatiques des « Poissons».

Cependant, on trouve malheureusement des incohérences, notamment concer-
nant les rapports entre les cladogrammes et la classification présentée; ou encore
entre les objectifs exposés de la «spermiocladistique » et les réelles applications (in-
suffisantes) qu'on en fait dans le livre (I’exploitation des caractéres spermatiques a
des fins phylogénétiques ne semble pas menée & fond). La polarisation des caractéres,
leur présentation dans les cladogrammes, les commentaires associés manquent sou-
vent de clarté. Il est parfois impossible de savoir quel est I’état plésiomorphe d’un
caractére, ce qui est grave (voir plus loin). Il n’y a pas de matrice de caracteres,
pas de procédure parcimonieuse pour la proposition d’une hypothése phylogénéti-
que alternative fondée sur les caractéres spermatiques. Tout ceci laisse & penser
que I'analyse cladistique des caractéres (leur polarisation), la dynamique du test
d’une hypothése phylogénétique ne sont pas bien maitrisées. Il faut ajouter cepen-
dant au bénéfice de 'auteur que les caractéres spermatiques semblent hautement
homoplasiques.

Tout d’abord, on se demande pourquoi l'auteur, présentant tout au long du
livre ses caractéres dans des cladogrammes, persiste a présenter une classification
des Craniates comprenant toujours des groupes paraphylétiques (p 65, on trouve
des Agnatha et des Crossopterygii!). On a 'impression, tout au long du livre, et
notamment par le découpage des chapitres, que la phylogénie et la classification
sont choses bien séparées. L’auteur serait-il mal a ’aise avec 'un des fondements de
la cladistique selon lequel la classification doit.refléter la phylogénie et elle seule?

Venons-en aux maladresses de présentation des caracteéres. La démarche générale
de ’auteur consiste & prendre un cladogramme (fondé sur des caractéres morpho-
anatomiques) considéré comme vrai et & examiner 1’évolution des caractéres sper-
matiques selon les parentés exprimées par le cladogramme. C’est intéressant en soi
car il s’agit 13 de savoir si les caractéres spermatiques ont un sens phylogénétique,
c’est-a-dire principalement s’ils sont souvent sujets & convergences ou a réversions,
en d’autres termes, s'ils sont porteurs d’homoplasie. Mais on reste sur sa faim, car les

. cladogrammes morpho-anatomiques pris dans la littérature ont aussi des zones de
fragilité, c’est-a-dire des regroupements peu argumentés, des synapomorphies dou-
teuses. Or, lorsque les caractéres spermatiques sont incompatibles avec les parentés
du cladogramme, c’est-a-dire qu’ils requiérent un trop grand nombre de conver-
gences ou de réversions dans le contexte phylétique imposé, on aimerait voir surgir
un embryon de discussion de ce cladogramme. Une telle confrontation consisterait &
comparer le nombre et la qualité des caractéres morpho-anatomiques supportant le
neceud et ceux des caractéres spermatiques contredisant les précédents. Lorsque des
caractéres spermatiques cohérents entre eux pourraient aboutir & une proposition
de parenté nouvelle, (par exemple p 150), cela n’est ni présenté sous forme d’arbre,
ni analysé & 'aide d’une méthode de parcimonie, ni suffisamment développé dans le
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texte. Tout se passe comme si 'auteur refusait de tester les cladogrammes établis,
ce qui serait pourtant intéressant. On aurait aimé voir, par exemple, des hypotheses
de parentés alternatives fondées sur les caractéres spermatiques et générées a ’aide
d’une méthode de parcimonie, ou, a défaut, a I’aide d’une démarche parcimonieuse
interactive telle que celle qu’autorise le logiciel Mac Clade. On a 'impression que
Pauteur n’est pas franchement convaincu de la démarche cladiste tout en étant
obligé de présenter des cladogrammes, ou alors qu’il ne maitrise pas bien celle-ci
et qu'il a préféré rester prudent. Un certain nombre de maladresses de présenta-
tion dont on ne citera que quelques exemples plus loin-laissent A penser que’ cette
seconde interprétation est la bonne. Par exemple, p 150, fig 13.1, on se demande
pourquoi 'auteur, plutét que de mettre des points d’interrogation dans le clado-
gramme, n’a pas mis les Lepidogalazoidei, groupe frére des Ostariophysi, puisqu’ils
partagent I’apomorphie 47. Si auteur considére 47 comme une convergence, il doit
la symboliser autrement. De la méme maniére, les Galazioidea devraient constituer
le groupe frére des Argentinoide: sur la base de 'apomorphie 54 partagée. L’auteur
semble ne pas vouloir s’engager a faire des propositions phylogénétiques et a les
discuter, ce qui est dommage. Ainsi, dans le texte, on devrait avoir une proposition
plus précise et plus explicite que « This arrangement [...] leads us to link argenti-
noids and salmonoids in the phylogeny more closely than usual». Le probléme est
le méme p 46, fig 3.20. Par exemple, le caractére « acrosome lost» est perdu chez les
salpidae et les pyrosomatida : pourquoi les branches n’ont-elles pas été jointes sur la
base de cette apomorphie ? Puisque ces groupes n’ont pas de point de branchement,
pourquoi ne pourrait-on pas les brancher comme groupe frére du « basic didemnid»
qui présente le méme caractére et voir si cette proposition est parcimonieuse ?

D’autre part, les figures arborescentes ne sont pas claires. Par exemple, p 103
fig 9.5, la répartition des états des caractéres dans le cladogramme laisse perplexe.
Pourquoi le caractére 8 n’est-il pas clairement dessiné comme une réversion puisqu’il
est considéré comme une apomorphie des Verbébrés (Craniates moins Myxinoides)
p 74 fig 6.27 Si auteur s’engage & indiquer sur les branches les plésiomorphies
retenues, comme il le fait pour 8 chez les Actinistia, qu'en est-il alors pour
les Choanata? Doit-on en déduire que 8 retrouve un état apomorphe chez les
Dipneustes et les Tétrapodes puisqu’aucune indication n’est donnée pour 8? On
ne sait pas & quoi correspond ’état plésiomorphe du caractere 8 (p 65, tableau 5.2,
p 103, fig 9.5}, ni s’il existe un état dérivé par rapport a 8. Difficile de comprendre
alors 'analyse qui a été faite de ce caractére, d’autant plus qu’aucune matrice n’est
présentée.

Lorsque les caractéres spermatiques se révelent homoplasiques compte tenu
des branchements imposés, aucune procédure parcimonieuse n’est produite pour
argumenter la nature de I’homoplasie : les convergences ou les réversions sont
imposées sans arguments. Toujours dans la figure 9.5 de la p 103, le caractére 8
est dans son état apomorphe chez les Osteichthyes; il a subi une réversion chez
les Chondrostei, les Sarcopterygii, puis a di réverter une fois de plus chez les
Choanata puisque le carré blanc «8» ne se retrouve ni chez les Dipneustes ni chez les
Tétrapodes. N’est-il pas plus parcimonieux de considérer que 8 est dans son état
plésiomorphe chez les Osteichthyes et acquiert chez les Cladistia, Neopterygii et
Choanata leurs état dérivés? (On suppose que ceux-ci sont probablement distincts
puisqu’ils ne sont méme pas explicités dans 'arbre). En d’autres termes, 1’auteur
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opte pour 3 réversions (dont un retour a 1’état apomorphe) plutét que pour 3
convergences dans ce seul arbre des Osteichthyes sans expliquer pourquoi. D’une
maniere générale, la répartition et le changement d’état des caractéres dans les
arbres ne sont pas clairement discutés. On ne trouve que quelques rares indications
diluées dans le texte.

On a trop souvent du mal & comprendre & quel état plésiomorphe correspond
un état apomorphe (méme p 67-68, notamment rubriques « Nucleus», « Azoneme»,
«Egg», « Other features» (sicl)). Il est pourtant indiqué que les dispositions plésio-
morphes sont celles trouvées chez Branchiostoma, mais il elit été bon de les rappeler
{par exemple dans une matrice). D’autre part, l’analyse cladistique des caractéres
laisse perplexe car ceux-ci sont tous polarisés par rapport & Branchiostoma selon
2 états seulement : cela ne facilite pas les regroupements. Certains caractéres sper-
matiques ne peuvent-ils pas présenter 3 états ou plus : un état dit apomorphe chez
certains «Poissons» par rapport a Branchiostoma ne pourrait-il pas étre plésio-
morphe par rapport & un autre état présenté par un autre Vertébré? Aprés tout,
cela peut étre aussi di & la nature méme des caractéres. Des matrices de caractéres
codés auraient été bienvenues, elles auraient nettement clarifié les choses, d’autant
plus que les réversions sont présentées dans les arbres comme des « probable retained
plesiomorphy». La construction d’un arbre & partir des seuls caractéres spermati-
ques resterait pour le lecteur une entreprise difficile. Il est trés surprenant de voir
(p 74, fig 6.2) que 8, 6 et 4 sont dans leurs états apomorphes chez les Vertébrés
et qu’ils sont plésiomorphes ches les Lamproies. Pourquoi ne sont-ils pas alors des
apomorphies de Gnathostomes? Le texte de la p 80 laisse & penser qu’il doit y avoir
une erreur dans la figure 6.2 de la p 74.

Nous ne multiplierons pas les exemples. En dépit de 'effort remarquable de
synthése que représente cet ouvrage, on ne peut que regretter une mauvaise
présentation des caractéres polarisés (notamment absence de matrices), surtout
dans les arbres. Il manque, de plus, une vraie confrontation entre les 2 corps de
données et on note une réticence a proposer lorsque cela est possible des hypothéses
phylogénétiques alternatives.

D’un point de vue spermatologique, cet ouvrage rassemble ’essentiel des infor-
mations disponibles sur I'ultrastructure des spermatozoides des Deutérostomiens.
Y apparaissent d’ailleurs des données originales non publiées de I'auteur, comme
Iexistence d’« acrosome-like vesicle» au cours de la spermiogénése de Gambusia
affinis. En outre, un chapitre complet (36 p) porte sur la conservation des gametes
des «Poissons», ce qui constitue une bonne et utile synthése des données actuelles
sur le sujet. La bibliographie comporte au total environ 500 références.

G Lecointre

R Billard

Laboratoire d’ichtyologie générale et appliquée,
Muséum national d’histoire naturelle, Paris
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