Résumé: nous complétons dans le présent article nos travaux précédents ( Lucotte et al.2014, Int J
Sciences, 3(7):28-32) sur les marqueurs ADN de Karl Wilhelm Naundorff par I'étude du profil de son
chromosome Y. Pour quatorze des STRs Y étudiés les valeurs alléliques sont identiques a celles d’'Hugues
de Bourbon, le descendant actuel de Naundorff ala 4°™ génération de la branche ainée. Ces résultats
établissent qu’Hugues de Bourbon est relié a K.W. Naundorff par sa lignée paternelle.
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Introduction : T
En 1793, durant la Révolution Frangaise, le roi de France Louis XVI reine Marie-Antoinette furent

décapités . Leurs enfants, Marie-Thérése-Charlotte (1778-1851) et Louis-Charles (1785-17957?) restérent
prisonniers au Temple (a Paris), ou ils survécurent a la mort de | 'apres les archives
officielles Louis-Charles (Louis XVII), mourut de tuberculose atile le 8 juin 1795. Mais cette version
de sa mort flt sans cesse I'objet de questionnements ; I'une des theor tante soutient que c'est un
substitué qui mourut le 8 juin 1795.

Par la suite, un certain nombre d’individus pré . XVII. Le plus fameux d'entre eux, Karl
Wilhelm Naundorff (17857-1845), vint a Paris en ; it & y rassembler suffisamment de preuves
pour convaincre d'anciens serviteurs d Cour de illes et des Tuileries de son ascendance.
Naundorff fut déporté vers I'Angleterr ngaises en 1836 ; il mourut a Delft en Hollande
le 10 aolt 1845.

s autorité

Récemment (Lucotte et al., 2014), a pattir de Itats reproductibles d’ADN extraits des cheveux
authentiques de Naundorff,sAousavons déterminé son sous-haplogroupe ADN- mitochondrial ; cet
haplogroupe est HVO, s nomenclature ADNmt moderne .

coNons le profil STR du chromosome Y de Naundorff a celui, déja
014), d’'Hugues de Bourbon, né en 1974, le descendant actuel de

but de cette étude a été de vérifier le lien de descendance

ir de Karl Naundorff.

L'A Naundorff utilisé est celui qui a été extrait de son cheveu numéro 3 (Lucotte et
al.,201 ssédait un bulbe et présentait de nombreuses pellicules.

De cet ADN;:nous avons amplifié 15 STRs- Y en utilisant le kit d’amplification AmpFirst Identifiler ( Amp
FIRSTY filer w, Applied Biosystems), selon les instructions données par le fabricant ; ce kit d’amplification
est spécialement adapté a I’étude de I’ADN ancien .

Les résultats de I'amplification du géne amélogénine ont déja été publiés (Lucotte et al. ,2014),
montrant que Naundorff est XY. Les quinze STRs étudiés sont les suivants : DYS19 (=DYS394), DYS385a.
et b., DYS389l et Il, DYS390 (=DYS708), DYS391, DYS392, DYS393 (=DYS395), DYS438, DYS439 (=GATA-
A4), DYS448, DYS456, DYS458 et DYS635 (=GATA-C4). Afin de détecter les plus longs alléles STR, nous
avons procédé a trois analyses successives avec un degré de sévérité progressif.



Résultats :
Le tableau 1 montre les résultats obtenus comparant 15 valeurs alléliques d’STRs-Y de Naundorff, a
celles correspondantes a Hugues de Bourbon.

Au premier passage, les valeurs alléliques de Naundorff sont identiques a celles déja publiées (Lucotte et
Roy-Henry, 2014) d’'Hugues concernant : DYS19 =14, DYS385a =11, DYS3891 = 13, DYS391=12, DYS392 =
13, DYS393 =13, DYS438 =12, Y-GATA-A4 =12, DYS456 = 15 et DYS458 = 18.

Pour le deuxieme passage, la valeur allélique de Naundorff pour DYS385.b 14 |den
d’Hugues ; la valeur DYS389.b est calculée ainsi (DYS3891I moins DYS389l) ; p ssage la
valeur allélique de Naundorff pour DYS389.b = 16 est identique a celle d’ Hu ua A c ieme passage

aussi, I'allele de Naundorff pour Y-GATA-C4 = 23 est identique a celui d’ Hug E

A b
A

C’est au troisieme passage seulement que la plus longue vaIeu‘r r 24, Bentique acelle
d’Hugues , fut déterminée. Au troisieme passage aussi, la vale ue de Naundorff pour DYS448 =
18. Cette valeur est |égerement différente (=19) de celle pouvons raisonnablement
admettre que la valeur allélique réelle de Naundorff po n fait 19, a cause du phénomene
artéfactuel de « drop-in » (saut) d’alléle (une erreu asionnelle survenant lors du
typage ADN-a).
Nous n’obtenons pas de résultat pour le STR ATA-H4 aundorff ; ce marqueur n’a donc pas fait

I'objet d’études ultérieures. :

t dN:dorff par la voie masculine.
Comme le montre le tableau -Y de'Naundorff déterminé ici (Tableau I) est donc identique

(excepté pour DYS448) a d'H ourbon pour presque 15 sites. Ces valeurs démontrent

gu’Hugues de Bourbo de Naundorff 3 la 4°™ génération de la branche ainée (Figure
N{r]rompue (de 112 : Charles-Edmond de Bourbon, 1112 ; Charles-Louis-

arles-touis-Edmond de Bourbon) de marqueurs ADN-Y identiques.

DISCUSSION

a celles d’Hugues de Bourbon, les valeurs alléliques d’"Hugues different de celles communes aux trois
Bourbons (Lucotte et Roy-Henry, 2014) pour seulement trois STRs : DYS390 = 24 (mutation d’une étape
mutationelle plus) versus 23, DYS391 = 12 (mutation de deux étapes mutationelles plus)versus 10 et
DYS456 = 15 (mutation deux étapes mutationelles en moins) versus 17. Naundorff a des valeurs
alléliques variables identiques a celles d’"Hugues (Tableau 1).

Nous estimons la TMRCA (Walsh, 2001) entre Hugues de Bourbon et les autres Bourbons pour
un test de 15 marqueurs : 12-1-2 (12 se correspondent exactement, 1 avec une différence d’un



saut mutationel et 2 avec une différence de deux sauts mutationels). Le temps moyen entre
générations étant de 25 ans dans la série d’'Henri IV a Louis XVI et de Karl Naundorff a Hugues
de Bourbon, nous avons choisi cette valeur pour le calcul de I'estimation de cette datation.

Dans notre calcul du TMRCA entre Hugues de Bourbon et les trois Bourbons, nous avons adopté
le principe particulier suivant (avec n= nombres de générations et u = taux de mutation) pour
les sites ou il n’y a pas de différence entre les deux, 0,5P = (n?u?/2)+(1-nu); pour le site ouily a

une seule différence (une étape de mutation) entre les deux, 0,5P = (1-nu)(2nu) ;«t pour les
sites ou il y deux différences ( deux étapes de mutation) entre les deux, 0,5P = 2 e
tableau 2 présente le calcul pour les trois STRs variables DYS390, DYS391 et D\K un
AN
A N

taux de mutation connu (Burgarella et Navascues, 2011) o
T
. U W\ ¥
Notre estimation globale avec 50% de probabilité est qu’Hugues de n et leStrois

Bourbons étudiés par Larmuseau et al. (2013) ont un ancétre commun auxalentours de 'année
1300. \
Cette date correspond approximativement a celle des prem
généalogique de la Maison de Bourbon. Jacques I de Bourkon
(1344-1393) ; les Bourbons sont devenus une famille 1268, avec le mariage de

Robert, comte de Clermont (le sixieme fils du roi i ce) a Béatrice de Bourgogne,
héritiere de la Seigneurie de Bourbon. Leur Fils ) a été élevé Duc de Bourbon

Conclusion \e

Les résultats rapportés da résente ét concernant la comparaison de marqueurs
génétiques du chromosame Y entre Karl Wilhelm Naundorff et Hugues de Bourbon établissent
que K.W. Naundorff posse 4v alléliques identiques a celles d’ Hugues, pourles 15

étudiées. Par conségu Hugues de Bourbon est bien le descendant a la 4°™® génération par
la voie masculi a branche ainée a partir de Karl Wilhelm Naundorff.

S s dans l'arbre
19-1361), Jean I de Bourbon

tDNA : ADN Mitochondrial ; p : taux de mutation ; n : nombre de
“Probabilité ; PCR : Réaction en Chaine par Polymérisation ; STR : Répétitions en
; TMRCA : Date du Plus Récent Ancétre Commun ; X : chromosome-X; Y :
Chromosome-Y.
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Tableau 1. Valeurs alléliques STR-Y pour Karl Naundorff, Hugues de Bourbon et les trois
Bourbons précédemment publiés par Larmuseau et al. (2013). Les valeurs des alléles variables
entre Hugues de Bourbon et les trois Bourbons sont en italique.

Naundorff
>
Hugues
de Les trois Taux de
Nbrs Y-STRs 1 2 3 (s) Bourbon | Bourbons 2 | V2, V3 J mutation

1 DYS19 14 14 14 1
2 DYS385.a 11 113 11 ‘\A
3 DYS385.b 14 143 14 ‘\ 15%,
4 DYS389. 13 13 13-14 a8, N
5  DYS389.b 16 16 1Tl 17 W3
6 DYS390 24 24 \ 4,7x10-3
7 DYS391 12 12 1 2x10-3
8 DYS392 13 13 12
9 DYS393 13 15
10 DYS438 12 \
11 Y-GATA-A4 12
12 DYS448 18 19
13 DYS456 15 17 3,3x10-3
14 DYS458 18 18
15 Y-GATA-C4 23 233 23

1. Trois essais successifs :1,2 GNIGC des degrés progressifs de sévérité

2. Dans Larmuse

3. Dans Lucott Roy- i, 2014 : trois nouvelles valeurs ( pour DYS385.a et .b, et

pour Y-G -C es ici.
&
Tableau de'calcul du TMRCA entre Hugues de Bourbon et les trois Bourbons

ur les sites variables ; n= nombre de générations.

nces STRs ‘ Calculs
ape mutationelle DYS390 0,5P (1 étape diff.)=(1-n 4.7 x 10-3)(2n 4.7 x10-3)
de‘deux étapes mutationelles DYS391 0,5P (2 étapes diff.)=n?2 x 10-3 /2
différence de deux étapes mutationelles DYS456 0,5P (2 étapes diff.)=n23.3 x 10-3 /2







