L’erreur du procureur-épisode 1,

Niveau: terminales.
Lien avec le programme: probabilité, conditionnement, indépendancebinomiale.
Lien avec Les maths au quotidien Nature, Société.

Bien que deux étres humains aient une large m@jdet leupatrimoine
génétiguadentique, un certain ensemblesguencedans leuADN reste
spécifique a chaque individu : c¢’estde ymorphisme.
Cesséquencepolymorphes &DN, aisément détectable grace a |
emplacement connu sur ghromosome s’appellent desmarqueurs
génétiques(ou locus).

On appelle empreinte génétique (ou profil génédigeaésultat de I'analyse
de plusieurs marqueurs génétiques. Selon les isitgale nombre de
marqueurs utilisés pour définir une empreinte agtble.

Grace aux empreintes génétiques, il est possilideerdifier un individu et aussi de comparer des mmpes
génétiques par exemple dans des cas de crimes.

Prenons I'exemple d’un profil ADN « partiel » obteavec I'analyse de seulement quatre marqueurs :
CSF1PQTPOX, THO1 et VWA

Un crime a eu lieu dans une grande ville.

Une trace relevée sur la victime posséde les allfdeet 11 sur le marqueur CSF1PO, 8 et 8 suriiguaar TPOX,
6 et 7 sur le marqueur THO1, 5 et 8 sur le marqu&A (alléle donné par chaque parent, voir tableaannexe et
doc loi de Hardy Weinberg pour la transmissionalksdes).

Les profils génétiques de plusieurs personnes ptislEs de se trouver sur la scéne de crime sabtigt.
Parmi eux, un homme possede ces mémes allelesg®unémes marqueurs et est aussitét inculpé.

Une étude de population montre que, pour un inditiigt au hasard, la probabilité de :

- 'événement A : « obtenir les alléles 10 et biiple marqueur CSF1PO » est de 0,16 :
- I'événemenB : « obtenir les alléles 8 et 8 pour le marqueudXP> est de 0,28 ;

- 'événementC : « obtenir les alleles 6 et 7 pour le marqueur TH@ktde 0,07 ;

- 'événemenD : « obtenir les alléles 5 et 8 pour le marqueurA/¥est de 0,05.

Les événement, B, C etD sont considérés comme indépendants.

A. Le raisonnement du procureur.

Lors du proces, le procureur de I'accusation afirm
« La fréquence d’apparition du profil dans la papioih est de 0,016 % donc la probabilité que quefgd’autre ai

laissé cette trace est de 0,016 %. On est dor 881984 % que le suspect a laissé cette trace ».
On noteM : « le suspect inculpé est I'auteur de la trace ». 6

Q0

1. a. Sachant que le suspect n’est pas 'auteur deda,tcpuelle est la probabilité qu’il ait le ménr
profil génétique que la victime ?

b. Sachant que le suspect est I'auteur de la tepedle est la probabilité qu'il ait le méme prof
génétique que la victime ?

2. a. De quelle probabilité parle le procureur quardbihne la valeur 0,000016 ?
b. Conclure quant au raisonnement du procureur.



B. Quelqu’un d’autre pouvait-il vraisemblablement laisser cette trace ?

On suppose que 1 500 personnes aient pu accéaescarie du crime, c’est par exemple le nombre ddreb du
quartier.

On suppose que chaque personne de la populatiale @tla méme probabilité a priori d'avoir le méprefil
génétique que la victime, et que la populationl¢otst suffisamment importante pour que le choixcde
1 500 personnes soit assimilé a 1 500 tirages raveise.

Soit X la variable aléatoire égale au nombre de persamiagant pas le méme profil génétique que la vietparmi
ces 1 500 personnes.

1. Calculer la probabilité qu’au moins une personawerp les 1 500 ait le méme profil génétique queidiime.

2. Quel argument pourrait étre alors développé’paotat de la défense ?

3. Le tribunal fédéral de Karlsruhe (Allemagne) &92, a refusé de condamner un homme accusé dsuwritd
seule « preuve » d’une analyse génétique établigséhy avait 99,986 % de chance que le spermevé sur la
victime fut le sien. Rapporté au nombre d’habital@$ianovre, ville ou le viol avait été perpétepourcentage
signifiait que 35 hommes pouvaient avoir les méarapreintesduthentique).

A combien d’hommes le tribunal a-t-il estimé lemiwe dans la population d’Hanovre ?

Point info : Le FNAEG (fichier national automatisé des emmtes génétiques) contenait en 2016 plus de trois
millions d’empreintes génétiques portant sur un@zgine de marqueurs.la probabilité d’avoir deux séquences
identiques pour deux individus différents est demsas inférieur a 1/30.. ce qui est quasiment négligeable.

Annexe :(extrait traduit de la page http://dna-view.com/profile.htr

Probabilité de profil d'ADN

Locus Alleles  effectif Taille de la base de données La fréquence formule nombre
dix 109 P= 0,25

CSF1PO 432 2pq 0,16
11 134 Q= 0,31
8

TPOX 8 229 432 = 0,53 P2 0,28
6 102 P= 0,24

THO1 428 2pq 0,07
7 64 Q= 0,15
16

VWA 16 91 428 P= 0,21 P2 0,05

Fréquence de profil = 0.00014

L'allele 10 au locus CSF1PO a été observé 109 daiss un échantillon de population de 432 alleles
(216 personnes). Par conséquent, il est raisondasemer qu'il existe une chanee 0,25 que tout allele CSF1PO
particulier, sélectionné au hasard, serait un Edm@me, la probabilité est d'envirgr 0,31 pour un alléle aléatoire
CSP1PO a 11. Avant d’inculper le suspect, si nappasons qu'il n'est pas l'auteur de la tracesalarpeut penser
gu’il a recu un allele CSF1PO au hasard de chaesed parents. La probabilité de recevoir 10 deesa et 11 de
son pére est dorpg, et recevoir 11 de la mére et 10 du pére est pgsdpbnc la probabilité d’obtenir les alléles 10
etll par hasard est dg@ Par conséquent, environ 16 % des personnes génhtgype 10,11 au locus CSF1PO.
Au locus TPOX, puisque les deux alleles sont lema# il n'y a qu'un seul termep oup?, ce qui représente la
probabilité combinée d'hériter de l'allele 8 dequleparent. Par conséquent, environ 28 % des persamt le
méme génotype TPOX que la trace. On s'attend aedagproportion de personnes TPOX 8,8 soit ender23 %,
méme si I'attention est limitée uniqguement aux gengs ayant un génotype CSF1PO patrticulier tell@ L. Par
conséquent, la probabilité pour une personne a'égiénotype combiné dans les deux loci est d& 2 16 % -
environ 4%.

Les calculs pour les lois THOL1 et VWA sont simidaiy et en prenant en compte la possibilité glopale une
personne aléatoire d'avoir le génotype combiné @eddenviron 1/7000.



