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ABIEVIA T1O\S 

Hon Honaine 
SD 	Sidi - Driss 
SEK : Souk - e! - Khemis 
SBD : Sidi Bediaf 
R 	: Remchi 
AT 	Ain Temouchent 
BS 	:Béni — Saf 
HB : Hammam Bouhdjar 
Mag : Maghnia 
BEA Bal, - E! - Assa 
MBH : Marsa Benmhidi 
GZ : Ghazaouet 
SAB Sidi - Mi Benzemra 
BCH Bechar 
BOF : Beni - Ouenif 
ASF :Ain — Safra 
MCH : Mecheria 
Ay : Mn - youcef 
FL 	Fehoul 
Tim : Tlemcen 
AEK : Mn - Kebira 
HMR Hamri Benameur 
ZSB : Zaouia Sidi Benamar 
Ned Nedrouma 
0M Oueld - Mimoun 
A 	: Fréquence phénotypique de l'allèle A 
B 	: Fréquence phénotypique de l'allèle B 
AB 	: Fréquence phénotypique de l'allèle AB 
O 	: Fréquence phénotypique de l'allèle O 
Rh 	: Rhésus 
p 	: Fréquence allélique de l'allèle A. 
q 	: Fréquence allélique de l'allèle B. 
r 	: Fréquence allélique de l'allèle O. 
D 	t Fréquence allélique de l'allèle Rh(±) 
d 	: Fréquence allélique de l'allèle Rh(-) 

Groupe A positif 
A- : Groupe A négatif 
B+ 	: Groupe B positif 
B- : Groupe B négatif 
AB+ : Groupe AB positif 
AB 	: Groupe AB négatif 
0± 	t Groupe O positif 
O- 	Groupe O négatif 
C 	: Caucasoide 
N 	: Négroide 
T! 	: Tranche d'age de O à 33 ans 
T2 	: Tranche d'age de 33 à 66 ans 
T3 	: Tranche d'age de plus de 66 ans 
Cs 	: Consanguin 
Ci 	: Consanguin du premier degré. 



C2 	: Consanguin du deuxième degré 
NC 	: non consanguin 
Fc 	: Facteur de consanguinité 
MN 	: Nombre de morts 
AV 	: Nombre d'Avortements 
Cple 	Couple 
IVIN cple: Nombre de couple ayant des morts 
Av cple N nombre couple ayant subi des avortements 
T cple : Total couples 
T MN : Total morts 
T AV 	Total avortements 
HTA 	: Hypertension artérielle 
SITS 	: Société internationale de transfusion sanguine 
L 	: Localité 
T 	Total 
N° 	: Numéro 
X2 	Kideux 
P 	: Probabilité 
Eff 	: Effectif 
Freq 	: Fréquence 
F 	Féminin. 
M 	: Masculin 



.\lethodes de calcul 

• Fc: facteur de consanguinité 

Fe 	
freq des unions consanguines 

freq des unions non consanguines 

• MN/ T ffl : Taux de mortalité 

* chez les consanguins 

MINI T - Nb de MN issus de consanguin x Fe  
- 	Nb total deMN (Cs +NC) 

* chez les non consanguins 

MN/T - Nb de MN issus de non consanguins 
- Nb total de MN (Cs + NC ) 

NB: T'n=Nbde MN issus deCsxFc±Nbde MN,  issus deNC 
La même méthode de calcul est utilisée pour estimer la proportion d'avortements 

MN* / T* : proportion de couples ayant accouché de M N 

* chez les consanguins: 
Nb de cples consanguins avec MN x Fc MN u I Tcie 

= Nb total de cples avec MN (Cs + NC) 

* chez les non consanguins: 
Nb de cples non consanguins avec MN MN cPIe / T CPIC = Nb total de c,ples avec MN (Cs + NC) 

NB: Tcpie = Nb de cples Cs avec MN x Fc + Nb de cples NC avec PvIN 
La même méthode de calcul est utilisée pour estimer la proportion de couples ayant subit des 
avortements. 

• Afin de déterminer les éventuelles relations maladies/groupages, nous avons d'abord 
effectué une répartition des groupes ABO dans les localités ou nous avons mené cette 
enquête. 
La fréquence du groupe O étant supérieure à celle des autres groupes, nous avons 

calculé les facteurs de standardisation pour les phénotypes A, B et AB ( -, 

et •), puis nous avons multiplié pour chaque maladie et pour chaque phénotype, 
AB 

l'effectif observé par le facteur correspondant et nous avons ramené nos fréquences à 
100%. 

• Pour les relations maladies consanguinité, nous avons également standardisé les 
fréquences observées en multipliant par le facteur de consanguinité (Fc). 
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INTRODUCTION GENER4LE 

L'un des grands programmes mondiaux actuels de la biologie concerne l'analyse des 

polymorphismes génétiques de l'ensemble des populations du globe. 

Ce programme est souvent fait dans la précipitation face aux risques de disparition de plusieurs 

populations d'effectif limité, pour la plupart confrontées à des modifications de leur 

environnement. 

L'objectif de ce programme est de comprendre les mécanismes assurant la diversité génétique 

humaine et les différentes migrations ayant conduit à la structuration actuelle des populations du 

globe. 

Un tel programme ne peut être que global et fournit peu d'information sur chaque population. 

Aussi nous proposons une recherche plus spécifique sur une population particulière, celle de 

l'ouest algérien. Cette population a de plus l'avantage d'être confronté à des pratiques de 

consanguinité depuis de nombreuses générations et l'impact de telles pratiques n'est pas toujours 

bien compris d'un point de vue pratique même s'il l'est d'un point de vue théorique 

(Biemont, com.per). 

Notre étude se fondera sur l'utilisation des groupes sanguins ABO et Rhésus , qui ont montré 

leur efficacité depuis de nombreuses années et dont l'analyse ne présente pas de difficultés 

majeures . C'est en effet l'analyse des fréquences des allèles des gènes ABO et Rhésus qui 

conduit à la compréhension du râle important joué par les migrations dans la diversité humaine 

Les populations sont porteuses d'une variabilité génétique masquée (cachée à l'état hétérozygote 

sans être exprimée au niveau du phénotype ) d'une importance considérable, dont une partie 

notable est constituée d'allèles récessifs qui ont des effets délétères à l'état homozygote (Morton 

et al., 1956 ). Le pourcentage de loci hétérozygotes par individu est d'environ 7%; si l'on 

suppose qu'un individu possède 30.000 loci (ce qui est une sous estimation) un individu 

quelconque doit avoir 2010 loci héterozygotes. De plus, on ne connaît pas de population 

renfermant quelque gène que ce soit, sous une seule forme allélique, on estime qu'en moyenne 

2/3 des loci d'une population quelconque sont polymorphes et qu'un individu est hétérozygote 

pour 1/3 des ses loci 

C'est évidemment énorme, et l'on doit se demander ce que sont les causes de cette étonnante 

variabilité génétique (Robert et al., 1977). 

Il est difficile de savoir si le principal facteur du polymorphisme correspond au hasard ou à des 

forces sélectives complexes. 

14 



INTRODUCTION GENERALE 

Les mutations génétiques constituent la source principale de la variabilité génétique, elles créent 

des séquences originales et donc des allèles nouveaux. 

Les effets sélectifs, l'apparition de nouvelles mutations, les facteurs socio-économiques, l'origine 

et la taille des populations, les phénomènes de migration et la constitution d'isolats plus ou moins 

fermés ainsi que la consanguinité et les variations de l'environnement, conditionnent l'évolution 

des polymorphismes (accroissement, décroissement, maintien) et par conséquence l'évolution des 

populations au cours des générations successives (Vona, 1997). 

L'ensemble de ces phénomènes conduit à une variation des fréquences des ges entre les 

différentes populations ( Terzian et Biemont, 1988). 

L'analyse de la variabilité biologique, longtemps basée sur les traits morphologiques 

est aujourd'hui, grâce au développement des méthodes génétiques, immunologiques 

et électrophorétiques, étendue pour inclure les polymorphismes sanguins ( Saizano, 1998). 

En effet il existe dans le sang un certain nombre de facteurs à déterminisme génétique, stables 

pendant toute la vie de l'individu et détectables dans le sang, quelque soit la technique utilisée. 

On distingue (Bonnes et al., 1986): 

- les antigènes érythrocytaires ou facteurs antigéniques présents sur la membrane des 

globules rouges. 

- les polymorphismes génétiques des protéines sanguines 

Le Nombre de groupes sanguins actuellement connus est très élevé: 25 systèmes 

(Irshad, 2001); en les étudiant tous, il est possible de caractériser un individu avec plus de 

précision que par ses traits anatomiques ( Najman et al., 1994). 

Bien, que présents dans toutes les races, les systèmes sanguins peuvent offrir des variations de 

fréquences entre les différentes populations, c'est le cas des systèmes érythrocytaires 

AB 0, MN et P. 

Certains, témoignent d'une prédominance raciale plus précise c'est le cas pour le système Rh. 

D'autres enfin, sont à localisation strictement raciale tel que le système Diégo (Ruffié, 1998 ). 

La variabilité génétique émerge clairement lorsqu'on considère les fréquences phénotypiques 

et génotvpiques des polymorphismes ABO et Rh ( Vona, 1997). 

Ces deux marqueurs génétiques largement utilisés dans le domaine de la génétique des 

populations (Ruffié, 1998) fournissent des renseignements précieux sur la structure des 

populations, l'histoire des populations et les dynamismes de l'évolution ( Salzano, 1998). 

15 



INTRODUCTION GENER4LE 

Les raisons des variations de fréquences des gènes ABO d'une population à une autre n'est pas 

connue, mais on a de bonnes raisons de croire que la plupart des facteurs sanguins ne sont pas 

indifférents au milieu et exercent une valeur sélective (Rufflé, 1998). 

Le rôle potentiel des agents infectieux ( bactéries et virus) dans la distribution géographique des 

polymorphismes ABO est également discutée (Olsson, 1997). Les cliniciens ont par ailleurs noté 

plusieurs associations entré maladies et groupes sanguins ABO et Rh 

La variabilité génétique inter et intra-populationnelle peut être considérablement réduite par la 

consanguinité. Il est connu que l'accroissement du degré de consanguinité provoque un 

accroissement de l'homozygotie que ce soit au niveau des individus ou au niveau des 

populations ; il en résulte une plus grande homogénéité au sein des populations ainsi que 

l'augmentation de la fréquence d'apparition des anomalies par fixation des gènes défavorables 

(Biemont, 1974 ; Solignac et al., 1995). 

La dépression de consanguinité se manifeste par la réduction de la moyenne phénotypique 

(moyenne de performance) pour un certain nombre de caractères liés à la reproduction 

et la vigueur des individus (Bonnes 1986). 

Le degré de consanguinité, les paramètres de morbidité et de mortalité permettent de décrire la 

constitution génétique d'une population, et sont essentiels pour quantifier l'impact de la dérive 

génétique dans les petites populations. 

Dans le monde, un nombre important d'études de la variabilité génétique pour les 

polymorphismes sanguins a été publié { Mourant et al., 1976 ; Tiils et al., 1983 ; Roychoudhury 

et Neî, 1988 ; Cavalli-Sforza et al., 1994] (Salzano et al., 1998). 

Dans le même contexte, la population algérienne a fait l'objet de quelques analyses 

hémotypologiques (Solal et al., 1952 ; Au.zas, 1957 ; Ruffié et al., 1960, 1963 et 1966; 

Benabadji et Chemla, 1971 ; Aîreche et Benabadji, 1982 et 11994). 

Dans la même perspective, et en raison de l'évolution socio-culturelle de la société Algérienne 

et l'étendu de l'exode rural, notre travail portera sur l'étude de la variabilité génétique par 

marqueurs sanguins ABO et Rhésus dans quelques populations de l'Ouest Algérien (carte 1). 

Ce travail a aussi pour but de caractériser génétiquement la population de l'ouest algérien par le 

degré de consanguinité et les paramètres de santé (morbidité, mortalité). 

16 



INTRODUCTION GENERALE 

Nous présenterons d'abord une synthèse bibliographique, d'une part des polymorphismes 

sanguins ABO, Rh et leur distribution dans les cinq continents du globe, d'autre part de la 

consanguinité et de ses effets biologiques sur la fécondité et la morbidité et enfin, des relations 

morbidité - groupes sanguins ABO, Rh. 

L'approche expérimentale de notre travail fera l'objet de trois principales parties la variabilité 

génétique par marqueurs sanguins ABO, Rh dans quelques populations de l'ouest Algérien; la 

consanguinité et ses effets biologiques ainsi que la relation entre groupes sanguins et quelques 

indicateurs sanitaires ( avortements, mortalité et morbidité). 

17 
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SYNTHESE BIBLIOGRAPHIQUE 

1-1 Historique 

Le sang a toujours fasciné les humains la perte de sang accompagnant souvent la perte de la 

vie, on a de tous temps tenté de restituer sinon la vie, du moins la vigueur avec du sang. On se 

baignait dans le sang, on buvait du sang (Ruffie et Sournia, 1996); et en 1492 le pape Innocent III, 

vieux et malade a reçu le sang de trois robustes jouvenceaux. Le traitement fut tout à fait inefficace, 

car le Pape mourut trois jours plus tard et avec lui les trois jouvenceaux qui avaient été saignés pour 

cette cause perdue. 

Des progrès décisifs ont été obtenus en 1628 avec la découverte par le physicien anglais william 

Harvey de la circulation sanguine et plus tard la voie intraveineuse. Dès lors de multiples essais de 

transfusion ont été tentés avec du sang d'animaux amenant les catastrophes qu'on imagine et avec du 

sang humain avec des succès inégaux (Ruffie et Sournia, 1996 ; Olsson, 1997). 

Tout change avec la découverte des groupes sanguins ABO par Karl Landsteiner en 1900 

(Olsson, 1997). Cette découverte a eu un intérêt considérable, elle à démontré que les individus 

appartenant à la même espèce pouvaient présenter des types sérologiques et biochimiques différents, 

ce qui permet d'édicter les règles de la comptabilité (Ruffié et Sournia, 1996). Curieusement 

l'importance de ces groupes sanguins pour les transfusions sanguines n'a été perçue que dix ans plus 

tard, car ce n'est qu'en 1910 que les règles de la transfusion sanguine ont été édictées par schultz 

et Ottenberg 

1-2 Polymorphisme des groupes sanguins 

Charles Salmon définit les groupes sanguins comme des ensembles de variations du 

polymorphisme génétique observé à l'intérieur de l'espèce humaine dans les cellules sanguines ou les 

protéines du plasma, produits par des unités génétiques ségrégant indépendamment les unes des 

autres au cours de la méiose (Delamaire et Duchense, 1992). 

Grâce à ces systèmes de groupes sanguins tissulaires, de protéines sériques et d'enzymes 

et maintenant grâce à l'analyse du polymorphisme de l'ADN lui-même extrêmement étendu, chacun 

d'entre nous peut être identifié avec une précision telle qu'on ne puisse absolument pas le confondre 

avec un autre (Najman et ai, 1994). 



S}WTHESE BIBLIOGRAPHIQUE 

1-2-1 Systèmes et antigènes de groupes sanguins 

Les antigènes de groupes sanguins sont des structures polymorphes initialement identifiées 

sur les érythrocytes mais dont la distribution tissulaire est beaucoup plus large (Carton, 1996 

Olsson, 1997). Ces substances antigéniques sont définis séroloiquement par des anti-corps 

spécifiques. 

Plusieurs centaines d'antigènes ont été définis et classés de différentes manières. La variation 

de la séquence de l'ADN n'est pas un groupe sanguin à moins que sa transcription n'aboutisse à la 

production d'anti-corps. 

Un système de groupe sanguin est un ou plusieurs groupes d'antigènes sanguins produits par 

des allèles au niveau d'un seul et même locus ou par des allèles si étroitement liés que le crossing-

over puisse se produire entre eux. 

La liste de ces antigènes correspond à un vaste inventaire que des groupes de travail 

internationaux entreprennent de répertorier pour les besoins informatiques selon un code numérique 

(Reviron et Reviron, 1984) 

Actuellement on dénombre plus de 250 antigènes, 229 d'entre eux sont regroupés dans 

25 systèmes de groupes sanguins selon la nomenclature recommandée par la S.I.T.S 

(tableau 1) mais en réalité plus de 600 facteurs ont été identifiés à la surface des hématies 

(Olsson, 1997 ; Irshad, 2001). 
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SYNI7.-IESE BIBLIOGRAPHIQUE 

• 
S teme 

Nomenclature Numéro : * , , 
Officiel d'antigènes 

Localisation 
Chromosome;•.  Fonction Biologique. 

 Symbole Gène 
PO ABO ABO 001 4 9q34 

4N MINS GYPA,B,E 002 40 4q28-.q3 1 Ligard de P.falciparum 
P Pi P1 003 1 22q11 -qter  Ligand de bactérie 

(E.coli) ; Récepteur de 
Parvovirus B19 

Rh RH RHD, CE 004 45 1p34-p36 Transport d'ions ou de 
lipides? 

I 	theran LU LU 005 18 19q12-q13 Adhésion cellulaire? 
Keli KEL KEL 006 23 7q32-q36 Métabilloprotéinase à Zn 
.ewis LE FUT3 007 3 19p 13 Récepteir Helicobacter 

pylori (Leb) 
)ufi' FY FY 008 6 1q22-q23 Récepteur 11L8 (MGSA, 

RANTES, MCP-1); 
récepteur de P.vivax. 

Kidd 1K 31K 009 3 18q1 1-q12 Transport d'urée 
Diègo DI AE1 010 7 17q21 Transport d'anions 

( rtwright YT ACHE 011 2 7q22. 1-pter Enzymatique 
Xg XG XG 012 1 Xp22-pter Adhésion? 

cianna Sc Sc 013 3 1p32-p34 
I ombrock DO DO 014 5 ? 

Colton CO AQP1 015 3 7p 14 Transport d'eau / 
LW LW LW 016 3 19pl1-pl3 Aquaporine-1 

'Ch do/Rodgers CHIRG CHIRG 017 9 6p21 .3 Adhésion cellulaire? 
H H FUT1 018 1 19q 

Kx XK XX 019 1 Xp2 1.1 Transport? 
Gerbich GE GYPC 020 7 2q14-q21 Protéines de structure 
Cromer CROM DAF 021 10 1q32 Régulation C3/C5 

convertases ,récepteur 
d'Echovirus 

Knops KN CRI 022 5 1q32 Récepteur C3b/C4b. 
Indian IN CD44 023 3 11 p13 Récepteur du hyaluronate 

Nomenclature officielle de la société internationale de transfusion sanguine [S.I.T.S] (1995) 

Tableau 1 Les principaux systèmes de groupes sanguins humains (Jrshad, 2001) 



SYNTHESE BIBLIOGRAPHIQUE 

1-3 Le système ABO 

1-3-I Historique 

Si l'on mélange sur une plaque de verre ou d'opaline une goutte de plasma ou de sérum avec 

les globules rouges du même individu il ne se passe rien l'étalement reste homogène; si l'on 

mélange une goutte de plasma ou de sérum d'un individu donné avec les globules rouges d'un autre 

individu : 2 fois sur 3 en moyenne il ne se passe rien, dans 1/3 des cas environ se forme des 

agglomérats macroscopiques très visibles de globules rouges c'est le phénomène "d'agglutination". 

Il existe donc des différences évidentes entre les sangs humains. C'est en effectuant de telles 

expériences avec son propre sang et ceux de cinq de ses collaborateurs que Landsteiner en 1900 put 

définir grâce à leurs différences d'agglutinabilité trois types de globules rouges A. B zéro (0), ces 

derniers n'étant agglutinés par aucun sérum (Reviron et Reviron, 1984; Morgan et Watkins, 2000). 

Les hématies de type AB firent identifiées deux ans plus tard par Décastello et Sturli (Reviron 

et Reviron, 1984 ; Olsson, 1997 ; Irshad, 2001). 

Vingt cinq ans plutôt Landois avait déjà décrit le phénomène d'agglutination erythrocytaire 

mais entre sangs d'espèces différentes (hetéro-aggiutination et non allo-agglutination) (Reviron 

et Reviron, 1984) 

1-3-2 Polymorphismes du locus ABO 

Ce n'est que 8 à 10 après leur découverte que les groupes sanguins apparurent comme des 

traits héréditaires, la réactivité A, B ou O de l'hématie résulte de l'intervention de deux des trois 

allèles A, B et O. Le message d'une paire chromosomique étant double, il existe six génotypes 

suivant que les sujets soient homo ou hétérozygotes. Ces six génotypes ne donnent lieu qu'aux quatre 

phénotypes A, B, AB, O (Reviron et Reviron, 1984). 

C'est en 1990 que la séquence nucléotidique du gène ABO à été déterminée par le clonage 

moléculaire des ADN complémentaires. Le gène ABO est localisé sur le chromosome 9, il est 

composé de 7 exons reparties sur 18 K (Olsson et al., 1995 ; Carton, 1996; Pearson.?L 1997; 

Yip, 2000 ; Irshad, 2001). 

'1 
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Plusieurs substitutions de nucléotides différencient entre les allèles ABO 

- les deux allèles majeurs A et B diffèrent en 8 positions au niveau des nucléotides 297, 526, 

657, 703, 796, 803, 930 et 1096. Ces mutations conduisent à 4 substitutions en acides aminés aux 

positions 176, 235, 266 et 268. Les deux dernières substitutions jouent un rôle critique dans la 

détermination de l'activité spécifique des glycotransférases (Yip, 2000). 

- l'allèle B diffère de l'allèle Al par sept substitutions de nucléotides les plus critiques sont en 

positions 703, 796 et 803 et déterminent la spécificité A ou B des glycotranférases (Carton, 1996; 

Pearson et al., 1997 ; Irshad, 2001). 

- les deux variants Al et A2 se distinguent par la délétion d'un nucléotide (C 1062-) et la 

substitution (C 467T) ce qui entraîne un décalage du cadre de lecture du transcrit ayant pour 

conséquence une extension de 21 acides aminés de la transférase A2. L'activité catalytique de 

l'enzyme Al— s'en trouve diminuée (Carton, 1996 ; Olsson,1996 ; Pearson et al.. 1997 ; Irshad, 2001). 

Les sujets Al sont les plus nombreux (80% des blancs) (Reviron et Reviron, 1984) ; l'allèle A2 est 

rare en Asie et atteint son pic dans les pays Scandinaves (Olsson, 1997). 

- il existe 2 allèles Al : Al et Alv, ils ne diffèrent que par une mutation au niveau du 

nucléotide 467, ce qui entraîne une substitution de l'acide aminé Leu dans la protéine Al  par un 

acide aminé Pro au niveau de la protéine Al. Ces deux allèles sont courants quoique avec des 

fréquences largement différentes dans le peu de populations étudiés (Yip, 2000) 

- plusieurs mutations responsables du phénotype O ont été identifiées le variant 01(56% des 

sujets) (Carton, 1996) résulte d'une déletion du nucléotide G261- par rapport à l'allèle Al ce qui 

entraîne la transcription d'une protéine dépourvue d'activité enzymatique ( Olsson, 1996 et 1997 

Pearson et al 1997 ; Yip, 2000 ; Irshad, 2001). 

Le variant 01v ( 40°A des sujets ) (Carton, 1996) présente en plus de la mutation 0, neuf autres 

substitutions de bases par rapport à l'allèle Al (Olsson. 1996 et 1997 ; Pearson et al. ,  1997 Yip, 

2000 ; lrshad, 2001). 

allèle 02 a été d'abord décrit dans la population Danoise ( Carton, 1996 ) il ne possède pas la 

mutation commune aux allèles O (délétion G261-) et se distingue de Al par 4 substitutions de 

nucléotides aboutissant à la substitution de deux acides aminés et perte de l'activité enzymatique. 

Les phénotypes 01 et 01v (40% du phénotype O en suède, 50% au japon) sont très courant 

contrairement au phénotype 02 qui est beaucoup moins fréquent (4%). 
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es méthodes de détermination du génotype ABO basées sur les techniques de PCR - RFLP ou 

PCR spécifique d'allèle ont permis l'identification d'un grand nombre de polymorphismes du locus 

ABO (Olsson et al., 1997 ; Yip, 2000). La base moléculaire de plusieurs allèles rares à été 

déterminée et de nouveaux sous groupes identifiés 03, Ael, Aw, Ax, A3, B(A), cis AB 

(Olsson et al., 1997 ; Pearson et al., 1997, Jrshad, 2001). 

1-4 Le système Rhésus 

1-4-1 Historique 

C'est en 1939 que Levine et Stetson décrivent pour la première fois les mécanismes d'allo-

immunisation inter-humaine et foeto—maternelle à l'occasion d'un double accident ayant touché à la 

fois un enfant (mort—né) et sa mère transfusée avec le sang de son mari (Reviron et Reivron, 1984; 

Najman et al., 1994 ; Irshad, 2001). Cet allo-anticorps agglutine les globules rouges de 80% de la 

population blanche et définit un nouvel antigène de groupe érythrocytaire "Rhésus". Une curieuse 

coïncidence a fait assimiler vers 1940 deux antigènes voisins que reconnaissent deux anti-corps très 

différents. L'antigène actuellement dit LW en l'honneur de Landsteiner et Wiener est reconnu par un 

hétero-anticorps qui est le produit de recherches de laboratoire immunisation de lapins ou de cobayes 

par des hématies de signes "macacus rhésus". 

L'expérience montrait que cet anti-corps anti-singe rhésus agglutinait également fortement 

85% des sujets humains et plus faiblement les autres. L'antigène dit " Rhésus " est reconnu par un 

allo-anticorps que développent fréquemment les humains par suite d'immunisation obstétricale ou 

transfusionnelle, tout comme l'anticorps initialement étudié (mais pas nommé) par Levine et Stetson 

ce type d'anti-corps agglutine également environ 85 11/0 des sujets humains (quelque soit leur groupe 

ABO). 

Il sera toutefois clairement établi vers 1960 que les deux types d'anti-corps reconnaissent 

deux antigènes différents (bien qu'ayant des relations structurales à la surface des globules rouges). 

Les antigènes Rh et LW sont d'ailleurs induits par deux systèmes génétiquement indépendants ils 

utilisent probablement un même précurseurs (Reviron et Reviron, 1984 ; Najman et al., 1994). 
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1-4 -2 Les polymorphismes Rh 

Les protéines Rh (D et Cc/Ee) sont codées par deux gènes homologues RI-ID et RhCE 

(96% d'identité de séquence) organisés en tandem sur le chromosome I p34-p36 et qui dérivent 

selon toute vraisemblance de la duplication d'un gène ancestral commun. Ces deux gènes forment un 

haplotvpe et sont transmis de génération en génération (Carton,1996 ; Irshad, 2001), chez les sujets 

Rh (-) l'haplotype Rh ne comporte qu'un seul gène (CE) codant pour les protéines Cc et Ee (Reviron 

et Reviron, 1984). 

Les bases moléculaires du polymorphisme des gènes et des protéines Rh ont été établis par 

l'analyse de nombreux variants communs et rares: 

- Le polymorphisme E/e résulte d'une substitution (pro - ala) en position 226 causée par une 

mutation C-G du nucléotide 676 du gène CE. 

- Le polymorphisme C/c résulte d'une substitution (ser -i pro) en position 103 causée par la 

mutation T-C du nucléotide 307 du gène CE (Carton, 1996 Irshad, 2001). 

Les autres polymorphismes résultent essentiellement d'événement de conversion entre les gènes Rh 

ou bien de mutations ponctuelles. 

Ces remaniements du gène CE conduisent chez certains variants à des gènes hybrides (codant pour 

des protéines hybrides ayants perdu tout ou une partie des antigènes CE). 

Les analyses comparées des anomalies immunologiques et moléculaires observées chez les gens de 

phénotype "D partiel" ont également permis d'établir une cartographie préliminaire des épitopes D 

sur la protéine D (Carton, 1996). 

Au moins 9 épitopes ont été définis (Carton, 1996). Les variants faibles de l'antigène D regroupées 

souvent sous le terme général "Du" ont été décrites initialement par Stratton. 

Les sujets de phénotype "D partiel " peuvent produire un allo-anticorps anti-D dirigé contre un ou 

plusieurs épitopes manquants (Reviron et Reviron, 1984). Le mécanisme de crossing-over ou de 

conversion génique représente la base moléculaire essentielle du polymorphisme des variants Du 

et autres variants génétiques du locus Rh (Carton, 1996). 
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1-5 Applications des groupes sanguins 

1-5-I Applications médicales 

a- Lallo-immunisation foeto-materelle (Berstrom et al., 1994 ; Mc Donneil et al., 1998 ; Ruffié, 

1998). 

b- Transfusion sanguine et exosanguino-transfusion (Ruffié, 1998 ; Mair et Benson. 1998 

Mc Donneli et al.. 1998). 

e- Transplantation d'organes (Wagner et al., 1994 ; Creuse et Vincek, 1995 ; Santamaria çLL, 

1997; Ruffié, 1998) 

1-5-2 Applications juridiques 

a- Identification de taches de sang et autres liquides organiques (Ikemoto, 1995 ; Ikemoto et L 
1996). 

b- Recherche en exclusion de paternité (Ruffié. 1998 : Cerda Flores et al., 1999). 

1-5-33  Applications dans le domaine de la génétique des populations et hématologie 

geographique 

De par leur nature même (facteurs précis, faciles à déterminer et présentant un polymorphisme 

fréquent) les caractères hémotvpoloiques se prêtent remarquablement à l'analyse biométrique 

et une modélisation à l'homme quant à leur application en génétique des populations. 

L'étude de la génétique humaine jusque là d'abord difficile on ne peut pas provoquer des 

croisements, générations longues.... a pu progresser rapidement ces dernières années. Chaque 

facteur sanguin constitue un point de repère idéal qui peut-être suivi dans des constellations 

familiales, dont la répartition est facile dans une population donnée et qui permet l'étude de 

corrélations avec d'innombrables caractères normaux ou pathologiques, étude de la dérive génétique 

dans un groupe isolé, analyse du métissage ... (Ruffié. 1998). 
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En comparant la répartition de ces facteurs dans des populations de même origine mais soumises à 

un environnement différent, on a pu rechercher la valeur adaptative de certains d'entre eux et de jeter 

la lumière sur les processus de sélection naturelle chez l'homme (corrélation entre les-  roupes 

sanguins et maladies bactériennes et virales ou cancéreuses, entre certains enzymes et l'alimentation 

ou l'altitude). 

Loin d'être indifférents comme on le pensait naguère, beaucoup de facteurs sanguins possèdent en 

fait une valeur sélective vis à vis d'un environnement déterminé (Ruffié, 1998). 

1-5-4 Applications en anthropologie et définition du phylum 

L'anthropologie a été profondément remaniée par l'hémotypologie, elle est devenue 

aujourd'hui I 'anthropobiologie. 

L'évolution des espèces est basée sur un certain nombre de transformations dont des plus 

évidentes et les mieux connues sont des transformations morphologiques, l'étude de la morphologie 

des crânes et os en particulier, a permis de retracer la ligne des primates. Ces transformations sont 

pour une espèce donnée fixes et héréditaires ; elles supposent donc une modification préalable de 

l'information génétique et des molécules sémantophores. 

L'hémotypologie des primates actuellement vivants fournit des renseignements précieux sur 

l'évolution du phylum. Si l'on considère les systèmes sanguins, il est possible de faire les 

constatations suivantes 

- concernant les facteurs présents dans toutes les races mais a des fréquences variables, ils se 

retrouvent au moins a l'état d'ébauche chez les singes inférieurs et sont à peu près comparables aux 

facteurs humains chez les singes supérieurs. C'est le cas du système ABO et MIN ; ils ont du 

apparaître très tôt, bien avant que s'amorce le processus de l'hominisation. 

- les systèmes a prédominance raciale tels que le système Rh, Sont particuliers a l'espèce 

humaine. Toutefois, et c'est le cas du système Rh par exemple, on trouve l'équivalent dans les 

espèces de singes anthropomorphes les plus proches de l'homme. Si l'on compare les systèmes 

hominiens et simiens, deux catégories de facteurs apparaissent. 

La première catégorie est commune à tous les groupes, par exemples D de l'homme et du Chimpanzé 

l'autre catégorie est propre à chaque lignée dont elle constitue assez souvent une caractéristique 

immunologique. 
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La première catégorie correspondant à des paleoséquences chromosomiques qui n'ont pas bougé 

depuis des temps très anciens et demeurent communes à plusieurs espèces, l'autre correspondant a 

des néoséquences qui ont évolué chacune dans un sens particulier au moment de l'autonomisation 

des diverses lignées. 

- Les facteurs sanguins à localisation strictement raciale ou présents dans une fraction de 

race, sont apparus au moment de la « raciation» ou après elle. Leur apparition est donc plus récente 

on peut même penser que certains d'entre eux, en particulier quelques mutations portant sur les Hb, 

ont une origine historique. 

- Donc si les traits morphologiques et leurs caractères hémotypologiques entrent au même 

titre dans la définition de la race, tous ne sont pas apparus en même temps, ce qui témoigne d'une 

évolution diversifiante qui s'est faite par paliers pour aboutir aux différents types que l'on connaît 

aujourd'hui (Ruffié,1998). 

1-6 Variabilité génétique par marqueurs sanguins dans le monde 

La répartition des caractères sanguins parmi les grandes races traditionnelles (jaune, blanche, 

noire) n'est pas toujours systématique. En fait, si l'on considère la répartition des groupes sanguins 

en fonction des groupes raciaux classiques, on est amené a diviser ces facteurs en quatre catégories 

• 	Certains systèmes sanguins sont présents dans toutes les races, ils peuvent offrir des 

variations de fréquences notables, mais celles—ci sont en général assez irrégulières d'une 

ampleur toute relative et peu ordonnée. C'est le cas des systèmes érythrocytaires ABO, MN 

et P. 

• 	D'autres systèmes bien que présents dans toutes les populations du globe témoignent 

d'une prédominance raciale plus précise, cest le cas du système Rh (ainsi le type Ro est 

assez caractéristique des négroïdes, le type r se retrouve surtout chez les caucasoides), 

système Duffy ( 70 % des noirs sont Fy [a-b-]) et le système kidd avec le phénotype 

silencieux Jk [a-b-] parfois trouvé chez les asiatiques et dans le pacifique. 

• 	Une troisième catégorie est faite de facteurs à localisation raciale stricte: facteur 

Diego pour les améridiens et l'extrême orient, facteur sutter et Grn6 pour les noirs, facteur 

Gm3 pour les blancs. Il s'agit là de véritables gènes marqueurs permettant de connaître 

l'origine et le degré de métissage d'une population. 
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• 	Il existe enfin une dernière catégorie de facteurs qui caractérise non plus une race, 

mais une petite portion du groupe racial parfois géographiquement très limitée. C'est le cas 

de certaines molécules actives comme divers types d'haptoglobine, d'hémoglobine tel que le 

type HbC localisé a l'Ouest Africain et le type HbE que l'on ne trouve que dans le Sud Est 

Asiatique. 

A la lumière de ces données, on est venu à abandonner totalement la conception raciale du monde et 

définir biologiquement l'humanité en terme de populations sans cesse variantes ou groupes 

génétiquement distincts et qui présentent entre eux un certain degré d'homogénéité biologique. Il est 

possible de considérer chaque groupe comme le fruit d'équilibre sans cesse remis en cause entre 

stock génétique ancestral légué par les générations précédentes (et éventuellement par des apports 

extérieurs en cas de métissage) et un tri sélectif opéré par les conditions du milieu (Ruffie, 1998). 

1-6-I Répartition des systèmes ABO et Rh dans le monde 

En 1918, Hiszfeld montra la variation des fréquences des gènes ABO d'une population à une 

autre. Une analyse hémotypologique globale menée par Mourant et al. (1976) sur 15 millions 

d'individus de différentes partie du globe, confirme la considérable variabilité génétique par 

marqueurs sanguins ABO entre les différentes communautés (Chondhury et al., 1994 ; Olsson. 

1997). 

La variabilité génétique intra populationnelle émerge clairement lorsqu'on considère les fréquences 

phénotypiques et géniques des groupes ABO et Rh. Cette différence génétique implique deux 

processus importants dans l'évolution des polymorphismes génétiques, il s'agit des mécanismes de la 

sélection naturelle et de la dérive géné'ique. Les facteurs socio-culturels, les conditions 

géographiques, la forte incidence de l'endogamie et de la consanguinité, la pression sélective exercée 

par les endémies (malaria, peste...) sont autant de facteurs intervenant dans la différenciation 

génétique des populations (Vona, 1997). 

L'analyse des fréquences des allèles des gènes ABO et Rh a conduit à la compréhension du 

rôle important que jouent les migrations et les invasions dans la diversité humaine 

(Biémont, com.per). 

28 



SYNTHESE BJBLIOGR4PH 

1-6-2 Répartition des polymorphismes ABO,Rh en Asie 

Plusieurs études sur la répartition des polymorphismes sanguins, dont les polymorphismes 

ABO,Rh ont été effectuées sur différentes parties et ethnies de l'Asie. 

Les résultats montrent que les populations asiatiques varient entre populations caucasoides 

(avec une fréquence élevée de l'allèle A) et populations négroïdes pour certaines régions, 

en particulier le centre de l'Asie ou la fréquence de l'allèle B dépasse largement celle de 

l'allèle A (tableau 2). 

La distribution des gènes ABO dans les populations Bengales de Calcutta et de Ban Kura, 

ainsi que celle de la population du Lahore confirme le profil oriental des populations indiennes 

et pakistanaises (Parveen, 1987 ; Bandyopadhyay, 1994 • Chondhury et al., 1994). Ces deux 

populations sont aussi similaires quand à la fréquence des sous-groupes A: l'allèle Al est retrouvé 

dans 18.2% de la population du Lahore et 20% dans la population indienne (Parveen, 1987). 

En Arabie saoudite, bien que le groupe O est le plus fréquemment retrouvé (53% à Tabuk et 44.8% à 

Médina mounawara) la fréquence du groupe A reste néanmoins élevée par rapport à celle u 

groupe B (Ozsoylu et Alhejaîlv, 1987) avec 14.4% de l'allèle Al et 24.7 % de l'allèle A2 (Parveen, 

1987). 

Le groupe A prédomine dans la population jordanienne, qui malgré son profil caucasien ou 

caucasoide montre un certain degré de métissage avec les popuations africaines et ceci pour d'autres 

marqueurs sanguins (Irshad, 2001). 

La population Iranienne considérée dans son ensemble montre une fréquence élevée de 

l'allèle A. Cette répartition des fréquences ABO n'est pas toucurs vraie pour l'ensemble du pays: le 

gène A varie entre 0.157 et 0.377, le gène B entre 0.109 et 0.9 quand à l'allèle O, sa fréquence va 

de 0.512 a 0.662 (Walter et al., 1991). En effet une centaine de populations appartenant à des 

groupes ethniques aussi variés par leurs cultures, leurs religions et leurs dialectes peuplent l'Iran et 

témoignent d'une extraordinaire variabilité intra et intergrcues (Akbari et al.. 1984 ; Walter 

1 991). 

D'autant plus que le flux de gènes entre elles est t:es limité en raison de la grande 

incidence des mariages endogames d'ou un profil géne:ique résultant de micro-évolutions 

(Walter et al., 1991). 
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L'endogamie religieuse est à l'origine d'une hétérogénéité significative entre les différentes 

communautés religieuses, Lahouel et al. (1976) révèlent une grande distance génétique entre les 

communautés musulmane et chrétienne pour les polymorphismes sanguins ABO, Rh et haptoglobine 

(Kiat et Khudr, 1986). 

Les populations de l'Est de l'Asie, se ressemblent beaucoup pour les polymorphismes ABO, ainsi 

l'allèle A2 est fréquemment retrouvé dans les populations chinoise, japonaise et vietnamienne 

(Yip.L, 1995). 

Des analyses basées sur l'utilisation de la méthode PCR-SSCCP, révèlent que le polymorphisme 

AI  est également fréquent dans les populations chinoise ,japonaise et coréenne, sa fréquence est 

beaucoup plus élevée que celle de l'allèle Al (Yip, 2000). 

Ces variants restent très rares en Europe ( Yip et al. ,  1995 et 2000). Deux autres variantes de l'allèle 

0 décelées chez les chinois et les japonais, révèlent la grande similitude entre ces deux 

communautés. Les allèles 03, 04 et B2 détectés chez les Européens, ainsi que l'allèle B3 commun 

aux africains sont totalement absents chez les chinois et certainement dans les populations asiatiques 

proches ( Yip, 2000) 

56 groupes ethniques peuplent la Chine ; la population Han constitue le groupe majoritaire avec plus 

de 94% de la population globale. L'analyse du polymorphisme génétique ABO de la population 

chinoise de la région autonome du Nord-Ouest située sur la route de la soie et comptant 7 millions de 

Han, 8 millions de Uygur et 1 million de Kazack, révèle une différence significative entre ces deux 

derniers groupes et la population Han .En effet, l'analyse PCR-RFLP, identifie certains allèles ABO 

totalement inexistants dans les populations asiatiques et mongoliennes, mais très répandus chez les 

populations européennes, notamment, les populations allemande et suédoise. Ces allèles sont 

détectés chez les Ka.zack et les Uygur. Ces deux populations auraient subi un métissage entre 

caucasiens (Europe) et mongoliens (est de l'Asie). L'établissement de ces deux groupes dans cette 

région de la Chine, serait le résultat de migrations d'individus le long de la route de la soie, qui reliait 

l'Orient à l'Occident (Iwasaki et ai., 2000). 

Pour le polymorphisme Rh, Mourant et al. (1976) considèrent l'Asie comme formée de deux 

ensembles majeures r l'Asie indienne de l'Iran à l'Inde ou l'haplotype DCe est le plus fréquent 

et dce presque absent, et l'Asie transhimalyenne caractérisée par des valeurs élevées, allant de 0.60 

jusqu'à 0.80 pour l'haplotype DCe. 
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1-6-3 Répartition des polymorphismes ABO et Rh en Amérique 

Les Amérindiens sont presque exclusivement du groupe 0, témoignant ainsi d'une grande 

homogénéité et d'un étonnant monomorphisme ils sont également uniformes pour le rhésus (ils 

sont tous du Rh positif), avec prédominance des haplotypes Dce et DCE. 

91% des allèles O des tribus indiennes du Brésil sont du type 01v. Cependant, sa fréquence dans les 

deux autres ethnies du pays, les populations noire et blanche, Sont respectivement de 31% et 41%. 

La moitié des allèles 01v chez les améridiens portent une mutation (G 542 A). Cette dernière est 

détectée dans les deux autres ethnies mais à des fréquences beaucoup plus faibles (3% pour les 

blancs et 4% pour les noirs). Cette mutation pourrait servir de marqueur du polymorphisme 

génétique dans les populations homogènes. 

De multiples autres variants O distinguent entre les trois groupes raciaux de l'Amérique du sud, la 

population noire est porteuse d'un grand nombre de mutations totalement absentes chez les 

améridiens et rarement décelées chez les blancs (Olsson et al., 1997). 

Les autres populations sud américaines sont également caractérisées par une grande incidence du 

groupe 0, c'est le cas pour les populations mexicaines, aussi bien au Mexique que celles résidentes 

aux USA. Bien que la fréquence du groupe A soit supérieure à celle de B, les latinos restent 

différents des autres populations caucasoides d'origine non hispanique du continent américain 

(Shohat., 1995). 

Une étude hémotypologique de la population améridienne de Mixteca dans l'état de Oaxaca au 

Mexique, a été réalisée par Buentello et L  (1999). 

Cette population est distribuée le long de la région sud-est de Mexico subdivisée en trois parties la 

haute Mixteca, région montagneuse difficilement accessible la basse Mixteca et la Mixteca côtière 

située au bord de l'océan pacifique. L'analyse des polymorphismes ABO, Rh met en évidence une 

différence significative entre ces trois populations. La haute Mixteca reste la plus représentative des 

Améridiens en raison de son isolement et des rares contacts avec les autres groupes. La basse 

Mixteca est caractérisée par des fréquences de gènes caucasoïdes et enfin, la Mixteca côtière est 

porteuse des fréquences géniques proches des populations noires, conséquence de migrations de 

populations africaines au golf du Mexique. 

D'après Crawford et al., aux USA, la fréquence du groupe A est supérieure à 40% dans la population 

blanche (Shohat et &, 1995). Même si elle est observée dans son ensemble sans considération pour 

les différents groupes ethniques, la population américaine reste a 96% caucasoide (Zain et al., 1988) 

n. 
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Pays j 	p q r Références. 

Inde ( Calcutta) 0.140 0.270 0.580 Bandyopadhyay, 1994 

Inde ( Bengale) 0.170 0.214 0.611 Chondhury et al. ,  1994 

Pakistan ( Lahore) 0.179 0.227 0.596 Parveen, 1987 

Iran ( moyenne) 0.222 0.169 0.608 Walter et al., 1991 

Arabie Saoudite 0.197 0.140 0.667 Ozsoylus et Alhedjaili, 1987 

Jordanie 0.326 0.186 0.571 Olsson, 2001 

CHINE 

Han 

Kazack 

Uygur 

0.209 

0.283 

0.237 

0.186 

0.176 

0.161 

0.604 

0.540 

0.601 

Iwasaki et al., 2000 

Hong-Kong 0.219 0.172 0.612 Yipetal., 1995 

Japon 0.266 0.190 0.540 Iwasakietal., 2000 

USA ( Virginie) 0.244 0.070 0.680 f Zain et al., 1988 

Mexique (Mexico) 0.120 0.040 0.840 Shohat et al., 1995 

Mexique (Améridiens) 0.0373 0.009 0.953 Buentello et al. ,  1999 

Tableau 2 Répartition des groupes de système ABO dans quelques pays de l'Asie et de 

l'Amérique 
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1-6-4 Le polymorphisme ABO et Rh en Europe et en Méditerranée 

Les Européens et Méditerranéens exhibent une fréquence élevée du groupe A à l'image des 

populations caucasoides. Le groupe O reste le phénotype le plus fréquent dans une perspective 

globale (tableau 3). 

L'analyse des polymorphismes ABO indique que 40% des allèles O dans la population 

suédoise sont du type 01v alors que l'allèle 02 est 10 fois moins fréquent (Olsson et Chester, 1996). 

Dans la population Danoise, l'allèle 01 reste le plus courant, 3.7% seulement des allèles O sont du 

type variant 02 (Grunnet et al., 1994). 

Les hautes fréquences du groupe A sont retrouvées principalement dans les pays du centre et 

du nord de l'Europe (France, Allemagne, Belgique, Suisse, Norvège, Suède, Turquie ...) cependant 

une augmentation notable de la fréquences du gène B est observée dans les pays de l'est (Pologne, 

Russie, Lithuanie... ) ainsi qu' en Angleterre. 

La diversité génétique intra et interpopulationnelle par polymorphismes ABO, Rh dans 

nombre de communautés Européennes a fait l'objet de nombreux travaux : Poumpouridou 

et Scheil (1995) sur la population de Chypre, Paoli et al. (1993) sur la population de Garfagnana en 

Tuscane, Aluja et al. (1993) sur la population de la vallée d'Aran dans le centre des Pyrennées; 

Kucinskas et al. (1994) sur la population rurale de Lithuanie ; Kornstad (1997) sur la population 

Norvégienne 

Plusieurs populations méditerranéennes Ont fait l'objet, durant ces dix dernières années, d'études 

dans le domaine de l'anthropologie et la génétique des populations (Vona et al., 1987, 

1994 et 1997). La population de l'île de Sardaigne est sans doute la plus étudiée en raison de sa 

particularité génétique comparée aux autres populations méditerranéennes et européennes 

(Vona et al., 1987, 1994 et 1997). La variabilité génétique est extraordinaire a l'intérieur de l'île 

entre les différentes régions historico-géographiques (Porcella et Vona, 1987). Les fréquences des 

phénotypes ABO mettent en évidence les dimensions de cette variabilité: le phénotype ou groupe O 

varie entre 43 et 62%, le phenotype ou groupe A varie entre 28 et 44% 

L'hétérogénéité observée dans la distribution des groupes ABO est attribuée à un certain nombre de 

facteurs don't l'isolement géographique, historique et culturel de ces populations du reste du monde 

(Vona et al., 1997): 
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- la faible densité de ces populations ce qui conduit à la création d'isolats; 

- la dérive génétique dans les régions isoiées; 

- les différences culturelles et les différences de dialectes; 

- la pratique des mariages endogames et consanguins. 

Les migrations et le phénomène d'effet fondateur jouent aussi un rôle important dans la diversité 

génétique et la dynamique de l'évolution La population Européenne de l'île Antillaise 

de Saint-Barthélémy en témoigne L'analyse des polymorphismes ABO, Rh a montré que cette 

population, bien qu'ayant subi un faible degré de métissage reste très différente de la population 

d'origine (la population Française) et de la population indigène (Serre et al., 1987). 

Pour le système Rh, les populations Européennes se caractérisent par une importance relative des 

phénotypes Rh (-) due surtout à la fréquence de l'haplotype dce. On rencontre 16% de sujets Rh 

(-) ce qui correspond à une fréquence génique de 0.40 (Goudemand et Salmon, 1980). 

Cependant, il existe des fluctuations régionales: fréquence de (dce) maximale dans le pays 

Basque en dehors de quelques isolats comme le Walser des hautes vallées suisses ou la fréquence 

du gène d dépasse celle de D. 

• 	 Pays p 	• q J 	r Références 

Allemagne 0,278 0,086 0,638 Scheil et Strun.z, 1996 

Danemark 0,183 0,183 0,707 Grunnet et al., 1994 

Suède 0.308 0.063 0.630 Bergstomi., 1994 

France 0,280 0,062 0,662 Serre et al.. 1987 

Irlande 0,233 0,076 0,692 Bittles et Smith ,1991 

Turkie 0,286 0,149 0,565 Vona, 1994 

Lithuanie 0.241 
f_0.130  

0.628 Kuciskas et al., 1994 

Espagne 0.334 0.065 0.601 Vonaetal, 1994 

Chypre 0.299 0.091 0.609 Pompouridou et Scheil,1995 

Italie 0,258 0,068 0,674 Vona et ai, 1994 

Sardaigne 	 f 0.2200.069 0.720 Vona, 1994 

Tuscane 	 f 0.277 0.058 0.655 'Paoli et 	1993 

Tableau 3 Répartition des groupes de système ABO dans quelques pays Européens 

et Méditerranéens. 
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1-6-5 Répartition des groupes ABO et Rh en Afrique, au Maghreb et en Algérie 

Les pays africains montrent une nette prédominance du groupe O par rapport aux autres 

groupes. Les fréquences des gènes A et B restent presque identiques. 

Les pays nord africains sont intermédiaires pour le groupe A. négroïdes pour le gène B 

et intermédiaires du côté caucasoide ou franchement caucasoides pour le gène O. Ils se distinguent 

généralement des populations euromédittérranéennes par des hautes fréquences de l'allèle B et des 

haplotypes cDe (Fernandez - Santander et al. 1999) (tableau 4). 

D'après plusieurs auteurs : Metal (1955) ; Levée (1965) ; Corrine (1968); Ruffié et al (1969); 

Simonovic (1970) ; Mozzarella (1970), les pays du Maghreb sont caractérisés par des fluctuations 

régionales. La fréquence du gène A atteint son maximum à Tripoli en Libye (0,2599) alors que sa 

valeur minimale est observée dans la région du Hoggar en Algérie (0,0539). Le gène B est très 

fréquent au Maroc, sa fréquence atteint le pic dans la région de Ber (0.1544). Les populations de 

Saoura en Algérie et celle de la tribu marocaine de Ait Hamidou, sont caractérisées par la plus faible 

fréquence de l'allèle B (0,04). Par contre la plus grande fréquence du gène O est également retourvée 

en Algérie, mais cette fois-ci à Ouargla (0,3448) (Zaoui et Feingold). 

L'Algérie a fait l'objet de nombreuses études hémotypologiques, les plus importantes sont celles de: 

Solal et al.(1952) ; Auzas (1957 ; Ruffiée et al. (1960, 1962. 1963 et 1966) ; Benabadji et Chemia 

(1971); Airèche et Benabadji (1994). 

Airèche et Benabadji (1994) 	décrivent 	la population Algérienne comme une population 

intermédiaire pour les attèles A.B 4 O quoi que du côté négroïde pour le gène B et de côté caucasoide 

pour le gène O. 

Cependant une variabilité génétique importante est observée au sein du pays, entre les différentes 

régions. En effet, la fréquence de l'allèle A varie entre 0,13 15 et 0,2721 ; le gène B va de 0.084 à 

0,16 15 et le gène O varie entre 0,605 et 0,738 (Benabadji et Aireche, 1994). 

Une étude menée par Merghoub et al. (1997) sur la population berbère de Mzab révèle que 

les Mozabites sont étroitement liés aux populations berbères quant à la fréquence de leurs gènes 

ABO et Rh. Ils sont caractérisés par une fréquence élevée de O. supérieur à celle de la population 

arabe. Les communautés Touaregs parlant le berbère sont plus liées aux populations africaines 

subsahariennes qu'aux populations berbères 
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Cavalli 	Sforza et al. (1994) proposent une origine commune entre les Touaregs et la 

population afro-asiatique Béja du Soudan. Les Touaregs auraient migré de Béja il y a plus de 

5000 ans et subi l'influence berbère. Le mode de vie nomade des Touaregs et leur isolement dans 

le désert, explique aussi leur différenciation. D'autres études sur le polymorphisme Rh indiquent 

que les Béja Sont génétiquement plus liés aux populations Nord-Africaines qu'aux populations 

Afro-asiatiques exception faite pour les Tutsi ( Merghoub et al., 1997). 

A l'issue d'une étude hémotypologique sur les berbères de Tunisie, et à la lumière de données 

sociologiques, historiques et paléontologiques; Chaabani et Cox (1988) supportent fortement 

l'hypothèse selon laquelle , les berbères sont natifs de l'Afrique du Nord et que leurs ancêtres, 

le premier homme moderne "Homosapiens' de l'Afrique du nord, sont les fondateurs des 

populations Européennes. Une autre hypothèse suggère que les berbères auraient une origine 

africaine. Leurs ancêtres seraient géographiquement et génétiquement, une population 

intermédiaire entre les Européens et les Africains subsahariens. Par ailleurs, l'analyse du 

polymorphisme Rh suggère une origine commune entre les Berbères et les Yéménites 

(Chaabani et al., 2000). 

L'analyse des données génétiques des populations Djerbiennes (arabe, juive, noire et berbère) en 

Tunisie, fait ressortir le fait que la population arabe est proche de la population Algérienne pour 

le système ABO (Mourali, 2002). 

Pays p q r Références 

Algérie 0.224 0.116 0.660 Benbadji et Aireche, 1994 

Tunisie 0.193 0.118 0.688 Benbadji et Aireche, 1994 

Maroc 0.253 0.117 0.626 Benbadji et Aireche, 1994 

Libye 0.225 0.132 0.643 Vona et al., 1994 

Egypte 0,260 0,147 0,593 Vona et al., 1994 

Mozambique 0,128 0,081 0804 Bergstrom et al., 1994 

Gabon 0,128 	1  0,112 0,760 Languillat et al., 1980 

Tableau 4 Répartition des groupes de systèmes ABO dans quelques pays Africains 

et les pays du Maghreb. 
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Pays D d Références 

Maroc 0,77 0,23 Jhonson et al., 196' 

0,74 0,26 Ranque et al., 1961 

Lybie 0,655 0,345 Vona, 1994 

Egypte 0,650 0,350 Vona, 1994 

Mozambique 0,827 0,173 Bergstrom et al., 1994 

Arabie Saoudite 0.688 0.311 Ozsoylus et Alhedjaili, 1987 

Suède 0,575 0,425 Bergstrom et al., 1994 

Allemagne 0,563 0,43 6 Scheil et Strunz, 1996 

Espagne 0,611 0,389 Vona, 1994 

Sardaigne 0.795 0.205 Vona, 1994 

Chypre 0.736 0.263 Pompouridou et Scheil, 1995 

Lithuanie 0.625 0.375 Kucinskas et al., 1994 

Australie 0,60 0,40 Lai, 1986 

Tableau 5 Répartition des groupes de système Rh dans quelques pays du Monde 
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1-7 Relations Maladies - Groupes sanguins 

Une grande proportion de bactéries et quelques virus, expriment des antigènes A, B ou H, 

c'est le cas de Yersinia pestis agent de la peste qui porte un antigène H et un virus éradiqué, le virus 

t 1 Small pox" qui porte un antigène A. De là est venue, une hypothèse, approuvée par beaucoup, pour': 

expliquer la distribution géographique des groupes sanguins. Selon cette même hypothèse, la plus ou 

moins susceptibilité des individus aux maladies infectieuses, causées par ces agents, serait liée à la 

différence de leurs groupes sanguins. Les endémies exerceraient donc une pression sélective. On 

croit que la présence des anticorps des groupes sanguins (anti A et/ou anti B) dans les différents 

phénotypes ABO, assurent une protection si l'agent infectieux en question porte l'antigène de surface 

approprié. Ces observations semblent coïncider avec la grande incidence du groupe B dans l'Est de 

l'Europe et de l'Asie. Ces deux regions du globe ont en effet connu de grandes endémies de peste et 

de "small pox" (Olsson, 1997). 

D'autres associations entre groupes sanguins et infections ont été reportées. La souche "globo-A-

binding" d' E. Coli cause des infections urinaires préférentiellement chez les individus du groupe A 

et beaucoup moins chez les individus du groupe O (Olsson, 1997). Les individus du groupe A 

seraient beaucoup plus susceptibles à l'agent pathogène E. Coli 0 15 7: H7 ou E. Coli verocytotoxique 

responsable du syndrome urémique hémolytique et qui sévit de plus en plus en Amérique du nord, 

l'ouest de l'Europe, l'Australie, l'Asie et le sud Afrique, causant de graves épidémies. Cependant le 

phénotype B semble exercer un effet protecteur (Shimazu et a l. .. 2000). 

Il semblerait que les sujets O font des ulcères plus souvent que les sujets A ou B. Des études récentes 

indiquent des associations possibles impliquant Helicobacter pylori et l'ulcère duodénal. Le râle des 

substances de groupes sanguins ABO, Lewis et secretor dans l'adhésion de l'agent infectieux 

Helicobacter sur les cellules cibles pour colonisation a été suggéré. Le phénotype O confère à 

Helicobacter pylori un niveau élevé de récepteurs disponibles supérieur à celui fourni par les autres 

phénotypes (Buckley et O'Morain, 1996 ; Olsson, 1997). 

Une prédilection du Vibrio choléra 01 et 0139 pour les individus du groupe O a été également 

décrite. Les individus AB sont relativement résistants au choiera, ainsi qu'à la plupart des maladies 

infectieuses (Faruque et al., 1994). 
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D'autres associations maladies-groupes ABO ont été reportées, la plus intéressante et la 

mieux documentée concerne la grande fréquence des cancers chez les gens du groupe A 

(Tryggvadottir et al. 1988 ; Olsson, 1997). 

Selon Barbier et al. (1977) le risque des tumeurs chez les hommes du groupe A de plus de 50 

ans serait deux fois plus grand (Slater et al., 1993). Aird et t  (1953) avaient décrit le groupe A 

comme facteur de risque pour les cancers gastriques (Roots et al., 1988). D'autres études viennent 

confirmer l'implication du groupe A dans de multiples cancers : cancers des glandes salivaires, 

pancréas , estomac ,rein, ovaires, vessie , utérus et cerveau ( Siater et al. ,  1993). Ce marqueur 

sanguin reste très fréquent chez les jeunes patients (de moins de 50 ans) atteints de cancer du 

poumon, alors que le groupe B prédomine dans les cancers des bronches (Roots QUi..,  1988) et le 

cancer du sein familial (qui survient chez au moins 2 femmes de la même famille) et bilatéral (qui se 

développe une seconde fois) chez les femmes Islandaises (Tryggvadottir et al., 1988). 

Vogel (1970) rapporte une potentielle association entre le groupe A et le cancer colorectal 

Halvorsen (1980) quand à lui montre une association entre la progression de cette maladie et le 

Rhésus. Siater et al. (l 99î) rapportent une association du cancer rectal et le groupe A chez les 

hommes. Ils notent une corrélation significative du Rh(-) avec les tumeurs précoces et incurables 

(Slater 

Les tumeurs de la vessie chez les individus O sont beaucoup plus malignes et montrent souvent une 

progression, avec une grande proportion du Rh (±) (Orlow, 1998). Les leucémies aiguës seraient 

liées au groupe O chez le sexe masculin (Jackson et al., 1999). 

Il est également connu que l'incidence des formes sévères des maladies hémolytiques 

est significativement grande dans les populations africaines comparées aux populations 

caucasiennes, l'activité hémolytique anti- A et anti-B chez les noirs, les Nigériens et les 

Zimbabwéens en particulier, est très forte surtout pour les individus appartenant au groupe O 

(Adewuyi et al., 1994 ; Bergstrom et al., 1994). 

La prédisposition des individus du phénotype O à l'asthme a été également reportée 

(Kauffman et al., 1996). Ces derniers sont aussi sujets aux saignements ; en effet le taux du facteur de 

coagulation Won Willebrand est de 25% inférieur chez les sujets O comparés aux individus 

appartenants aux autres groupes sanguins (Benson et al., 1998 ; Nitu-Whalley et al., 2000 ; Miller 

2001). 
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Selon Perrin et ses collègues cette diminution du facteur « y W» est à l'origine des hémorragies 

post-opératoires chez les patients du groupe O atteints de déviation cardio-pulmonaire. 

D'après une étude réalisée sur 306 individus ayant subi une ablation de la prostate, le risque 

d'hémorragies excessives chez les hommes du groupe O est élevé (Benson et al., 1998). 

D'autres relations maladie-groupage viennent allonger cette liste, les plus connues sont 

	

- 	le groupe A et athérosclérose (Emery, 1986) 

	

> 	le groupe A et la maladie coronaire (Cachera et Bourassa, 1985) 

	

> 	le groupe A et l'allergie (Bernard, 1992) 

le groupe A et le malaria (Bouree et Bonnot, 1989) 

	

i'- 	le groupe A et les infections urinaires (Albarus et al., 1997) 

	

> 	le groupe A et le giardiose (Bouree et Bonnot, 1989) 

	

.- 	le groupe B et 1' Entamoeba coli ( Bouree et Bonnot, 1989) 

	

> 	les groupes A et B et le diabète sucré surtout les individus Rh (+) (Sidhu et al., 1988) 

	

> 	le groupe O et les maladies parasitaires Flookworm et Strongloidiasis (Bouree et 

Bonnot, 1989) 

	

> 	le groupe O et l'arthrite rhumatismale (Antoine, 1987) 

le groupe O et les infections rhumatismales (Zitoun et al., 1982) 

	

> 	le groupe O et le choléra (Glass et al., 1985 cité par Shimazu et al., 2000) 

1-8 La Consanguinité 

La consanguinité provenant du latin "cumus sanguins" se définit comme l'union entre les 

individus possédant un ou plusieurs ancêtres communs. 

Ces unions sont célébrées depuis les plus anciennes civilisations, déjà les dynasties 

pharaoniques de l'Egypte antique favorisaient les mariages incestueux entre frères et soeurs 

(Van den Berghe, 1983). L'inceste royal était aussi répandu chez les Incas et les Hawaïens. Malgré 

les interdictions religieuses, le tabou de l'inceste reste fréquent dans les sociétés occidentales, 

100.000 à I millions de cas se produisent chaque année aux U.S.A, 10% seulement sont reportés 

(Flores R.Z. et al., 1998). Actuellement une quarantaine de sociétés autorisent ou préfèrent les 

unions incestueuses entre oncles et nièces, soeurs et frères, et même entre père et fille (Van den 

Berghe, 1983). 
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L'immigration, le développement des moyens de transport et l'évolution des moeurs qui 

favorisent l'éclatement des isolats et la dispersion des clans familiaux, tendent à diminuer les 

mariages consanguins (Tsafir et al., 1972 ; Liascovitch et al., 1999 ; Polo et al., 2000). 

L'endogamie reste néanmoins une pratique courante dans de nombreux pays du monde. Les taux 

moyens de consanguinité les plus élevés sont observés dans certains isolats tels que les hutterites du 

sud du Dakota et Minnesota, les Dukers de Pennsylvanie et les Samaritains d'Israël (Mat et Khudr, 

1984). 

La fréquence des mariages consanguins dans les pays du moyen orient est d'environ 50%, 

45% dans la population palestinienne (Ziotogora et ai, 2000), 50,5 % aux Emirates arabes (Al-

Ghazali et al., 1997), 26% à Beyrouth (Klat et Khudr, 1984) et 63% au Pakistan (Hussain, 1998), 

22% dans la population Indienne musulmane (Hussain et al., 2001), 50% en Arabie Saoudite et au 

Koweit ( Bener et al., 2001 ). Dans les pays nord Africains, l'ouest et le sud est de l'Asie, les 

mariages consanguins constituent 22 à 55% des unions (Liascovitch et al., 1999). A l'issue de deux 

enquêtes effectuées par Mokkadem (1981) l'une en 1971 et l'autre en 1972, les taux de 

consanguinité ont été évalués à 32% et 22,6 O/,  elle est plus importante en milieu rural ( 34%) qu'en 

milieu urbain (27,5%). 

La forme la plus répandue des mariages consanguins lie des cousins germains. Ce type 

d'union est un trait spécifique des populations arabo-musulmanes (Khuri, 1970 ; Klat et Khudr, 

1986; Zlotogora, 1997). 

Des raisons socio-économiques, géographiques et culturelles motivent ces mariages (Polo 

et al., 2000). Ce type d'union permettrait de préserver l'honneur familial puisque les filles sont 

mariées très jeunes avant qu'elles ne puissent s'émanciper et refuser une union forcée. La 

consanguinité permettrait aussi d'éviter la dispersion de l'héritage familial, la réduction ou même 

l'exemption de la dot et le renforcement des liens de parenté (Khuri, 1970 Kiat et Khudr, 1986; 

Klat, 1986). 

Pour les mêmes raisons; les mariages consamzuins entre cousins parallèles parilateraux sont 

préférés dans la société algérienne (Zaoui, 1992). 
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1-8-1 Consanguinité et expérimentation 

Les types de croisements consanguins (autofécondation ou frère x soeur) permettent, du 

moins en théorie, d'aboutir à la formation de lignées consanguines homozygotes pour tous les locus 

de leur génome. L'homogénéité de ce dernier est recherchée afin d'aboutir à un matériel 

expérimental dans lequel la variabilité génétique entre individus serait faible. 

Si l'on dispose d'espèces animales très fécondes et à faibles intervalle de générations consanguines 

(cobayes, drosophiles) ou d'espèces végétales autofécondables, on peut obtenir après un nombre de 

générations variables selon le matériel (10 à 15 chez les animaux et 5 à 10 chez les plantes 

autofécondées) des lignées assez vigoureuses et facilement maintenues par croisements consanguins. 

Les souches obtenues se montrent, génétiquement uniformes: elles sont particulièrement utilisées 

dans les secteurs de recherche nécessitant une homogénéité génétique, par exemple 

l'expérimentation pharmaceutique sur l'animal. Lorsque la variabilité phénotypique est 

principalement due à l'environnement, l'homogénéité génétique ne la réduit pas toujours. Dans ce 

cas on préfère utiliser des hybrides de premières générations obtenues à partir de deux lignées 

o. 
hautement consanguines. Ces dernières ayant généralement fixé des allèles différents, les hybrides 

.Tsèdent -  des structures hétérozygotes qui ont des effets bénéfiques sur la vigueur générale des 

individus. Ceux ci ne sont plus soumis à la dépression de consanguinité et retrouvent une vigueur 

hybride ou hétérosis. Ce type de croisement est utilisé en agronomie, notamment pour le mais 

(Solignac et al., 1995) L'utilisation des hybrides zea mays produits par le croisement de lignées 

consanguines a conduit à une augmentation de 50%, des rendements de mais aux USA ( Aouar, 

1988). 

1-8-2 Effets biologiques de la consanguinité 

On admet théoriquement que l'accroissement du degré de consanguinité conduit à un 

accroissement de l'homozygotie du génome des individus consanguins et favorisent l'expression des 

gènes létaux récessifs permettant la mise en évidence du fardeau génétique (Biemont, 1979 ; Kiat, 

1986 ; Solignac et al., 1995 ; Bener et al., 2001). Cependant, on constate pour de lignées hautement 

consanguines une augmentation de la variabilité phénotypique, les animaux consanguins étant plus 

sensibles à l'environnement (Solignac et al., 1995). 
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1-8-2-1 Effets de la consanguinité sur la fécondité et la mortalité 

Bien que mis en doute par quelques résultats expérimentaux, le concept de la tendance vers 

une homozygotie totale semble admis parla plupart des auteurs. Waddington (1939) suppose que les 

effets néfastes des croisements sont dus au fait que les homozygotes sont moins bien adaptés que les 

hétérozygotes et ce sont les populations où les individus avec un degré d'hétérozygotie élevé qui 

présentent la valeur sélective optimale (Biémont, 1974). On présume que les individus non 

consanguins ont une plus grande variabilité biochimique qui leur permet de mieux répondre aux 

variations du milieu. On parle alors de pouvoir homéostatique réduit chez les individus non 

consanguins (Biémont. 1974, Solignac et al., 1995). Ce phénomène appelé 'dépression de 

consanguinité" se manifeste de façon très nette sur les caractères liés à la fïtness des organismes, 

ainsi la fertilité, la fécondité et la longévité sont fortement réduits. D'après Shuil et Hyde 

(1912 et 1914), la consanguinité provoque une perturbation des interactions entre gamètes, ce qui 

explique la sensibilité de ces caractères à la consanguinité (ces caractères dépendent en grande 

partie du déroulement du développement embryonnaire) (Biemont, 1975). 

Le taux d'avortements spontanés est d'autant plus élevé dans les familles où la consanguinité 

se perpétue depuis plusieurs générations à cause de l'effet d'homozygotie croissante sur le 

développement du foetus (Hussain, 1998 ; Bener et al., 2001). Une étude réalisée en Turquie révèle 

que la proportion d'avortements deux fois supérieure chez les couples du premier degré par rapport 

aux non consanguins (Basaran et al., 1989 in Hussain. 1998). Des résultats similaires ont été obtenus 

à l'issue d'études effectuées en Irak (Hamamv, Zuhari et Al- Hakkak. 1989 in Hussain, 1998) et au 

sud de l'Inde (Zain et al., 1983). 

Shuil et al. (1970) montrent un effet du passé consanguin sur les interruptions de grossesses à 

Hirado au Japon. Cependant Roberts et Bonno (1973) concluent à l'issue d'une enquête sur les 

Samaritains de Jordanie et d'Israël à une indépendance entre la consanguinité et les avortements. Des 

enquêtes conduites au Soudan (1990). en Inde (1978. 1979 et 1981 ) et au Pakistan (1993) indiquent 

qu'il n'y a pas de différence entre les couples consanguins et les couples non consanguins quant au 

risque d'avortements (Hussain, 1998). 
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Seemanova 	(1971) observe un taux de mortalité infantile élevé chez les consanguins 

comparés aux non consanguins. D'autres études réalisées en France et au Japon ont révélé que le 

taux de mortalité est deux fois plus grand chez les enfants issus de consanguins du premier degré 

comparés à ceux issus de non apparentés (Van den Berghe, 1983). Une estimation récente réalisée 

par une multinationale sur plus de 600.000 grossesses et naissances indique un taux de mortalité de 

4,4% supérieur chez les consanguins du premier degré par rapport aux non apparentés (Hussain, 

1998). La mortalité des enfants Pakistanais en Royaume uni serait de 3 fois supérieure chez les 

consanguins comparés aux non consanguins (Bundey et al., 1993 cité dans Yaqoob et al., 1998). 

Verna et al. (1992) et Edmond et al. (1993) montrent l'implication de la consanguinité dans la 

mortalité prénatale et postnatale au Canada et en Inde Saha et al. (1990) révèlent un effet 

significatif de la consanguinité sur la mortalité post néonatale au Soudan (Yaqoob et al., 1998). 

La consanguinité constituerait aussi un facteur de risque pour la mortalité des enfants durant 

la première année (Yaqoob et al., 1998 ; Hussain et al.. 2001). D'après Yaqoob et al. (1998) 

l'élimination de la consanguinité réduirait de 28% la mortalité infantile. 

L'enquête nationale réalisée en Algérie lors du recensement de 1970 met en évidence un 

accroissement de 20% en milieu urbain du taux de mortalité infantile des descendants de mariages 

entre cousins germains par rapport aux descendants de mariages entre non-apparentés (Mat., 1986). 

D'après Benallègue et Kedj (1984) le taux de mortalité infantile est nettement plus élevé chez les 

enfants consanguins. La plus part des études qui ont examiné la mortalité post-natale ont confirmé 

que la progéniture de couples consanguins est désavantagée du point de vue sanitaire. 

Certaines études ont montré que les épouses mariées à leurs cousins germains sont plus 

fertiles et ont un grand nombre d'enfants, mais la plupart de ces femmes ont été confrontées à la 

mortalité infantile. Reddy (1992) et Awadi et al. (1986), à l'issue d'études sur la mortalité prénatale 

et postnatale au sud de l'Inde et au Koweit, concluent à une indépendance entre la consanguinité et la 

mortalité (Yaqoob et al., 1998). 

D'après KIat (1986), Liascovitch et al. (1999) et Hussain et al. (2001), la différence du taux 

de mortalité entre consanguins et non consanguins pourrait être attribuée aux corrélats sociaux des 

mariages consanguins (niveau d'instruction des époux, niveau professionnel du mari, âge des 

épouses ....). 
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L'existence d'une association entre la consanguinité et de multiples anomalies létales devrait 

en toute logique conduire à une mortalité globale plus élevée des enfants issus de consanguins. 

Toutefois, ces conséquences d'ordre démographique sont difficiles à tester du fait d'un rôle 

important des facteurs environnementaux au sens large dans la détermination de la mortalité. 

Les auteurs interprètent en général l'accroissement de la mortalité des consanguins comme la 

manifestation d'allèles létaux récessifs révélés par la consanguinité dans le pool génétique. Une 

absence d'effet traduirait à l'opposé un mécanisme d'adaptation à l'endogamie par élimination 

progressive de gènes létaux au fur et à mesure des générations (Mat, 1986 ; Rittler et al., 2001 

Bener et al., 2001 ; Bitties, 2001). L'observation d'une augmentation de la fécondité parmi les 

mariages consanguins a donné lieu à l'hypothèse d'une meilleure compatibilité foeto—maternelle 

(Mat., 1986 ; Luna et al., 2001). Certains auteurs ont suggéré que vue la grande homogénéité qui 

existe entre les parents, la consanguinité réduit la fréquence des incompatibilités foeto-maternelles et 

particulièrement les incompatibilités ABO, Rh qui sont le plus souvent à l'origine des avortements et 

de la mortalité néonatale (Luna et al., 2001). 

Un autre concept a été élaboré pour expliquer cette augmentation de fertilité, il s'agit du 

concept de "compensation reproductrice" selon lequel un enfant qui meurt jeune est remplacé (Shuil 

1970 cité par Kiat, 1986 Luna et al., 1998). 

1-8-2-2 Effets de la consanguinité sur la morbidité 

Dans les populations humaines, les effets de la consanguinité ont été étudiés par des enquêtes 

de type épidémiologique où le degré de consanguinité est corrélé avec la fréquence d'apparition de 

certaines maladies. Cependant, ces enquêtes sont généralement très délicates à interpréter et l'on peut 

obtenir des résultats opposés entre populations dont les patrimoines génétiques diffèrent. Quoi qu'il 

en soit, les enfants issus d'unions entre cousins germains apparaissent en moyenne plus fréquemment 

atteints que ceux issus d'unions non consanguines, bien que la majorité se situent dans la gamme des 

phénotypes normaux de la population (Solignac et al., 1995). L'effet de la consanguinité sur 

l'incidence des maladies génétiques dépend du mode de transmission héréditaire. On démontre que 

la consanguinité entraîne une augmentation de l'incidence des maladies autosomiques récessives 

laquelle dépend de la fréquence de la maladie : elle est très significatives pour les maladies rares et 

reste sensible pour les maladies fréquentes si le taux de consanguinité de la population est élevé. 
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Par ailleurs, on montre aussi que la consanguinité entraîne une augmentation de l'incidence 

des maladies à hérédité complexe (ou multifactorielle) mais à un degré bien moindre, ce fait ne peut 

être révélé que dans les populations très consanguines (Mat, 1986). Par ailleurs la consanguinité est 

pourvoyeuses de malformations congénitales qui font depuis longtemps sa mauvaise réputation 

(Stoltenberg et al.,l999 ; Rittier et al., 2001). 

Il est admis que l'incidence d'enfants mal formés issus de consanguins est deux fois plus 

grande (Rittier et al., 2001). Des études effectuées dans différentes parties du monde montrent que le 

risque de malformations chez les consanguins du premier degré est augmentée de 5% - 8% par 

rapport à 2%-3% seulement pour la population générale (Al Talabani et al., 1998). 

Seemanova (1971) rapporte que 39,8 % d'enfants consanguins souffient de troubles 

physiques et mentaux surdité , nanisme, anomalies cardiaques, élargissement du colon, retard 

mental sévère, comparés à 5.3% seulement d'enfants non consanguins (Van den Berghe, 1983). De 

rares études cliniques sur enfants nés d'unions incestueuses, suggèrent que la moitié de ces enfants 

présentent des malformations et retards mentaux. Quelques maladies autosomiques récessives ont été 

citées : l'homocystinurie et cystic fibrosis (Flores et al., 1998). 

Les malformations congénitales et/ou désordres génétiques représentent une des principales 

causes de mortalité dans la population palestinienne. En effet de nombreuses études ont mis en 

évidence une grande incidence de désordres génétiques tels la thalassémie, la surdité, la cystic 

fibrosis, le syndrome de Mekel, le syndrome de Bardet-Biedi... dans cette population fortement 

consanguine (Zlotogora et al., 1997 et 2000). 

Dans la plupart des populations qui pratiquent l'endogamie familiale depuis plusieurs 

générations, on observe une fréquence spécialement anormale de maladies autosomiques récessives 

et/ou malformations congénitales, par exemple la population de Tangier en Virginie (Mathias 

2000), la population très fermée des Anabaptistes aux USA (Aguarwala et al., 1999), aux Emirates 

arabes 47% d'enfants malformés sont consanguins dont 72% issus de couples consanguins du 

premier degré (Al Talabani et al., 1998), 62 % des bébés diagnostiqués avec des anomalies 

congénitales du système nerveux central sont issus de consanguins (Al Ghazali et al., 1999). 

Un grand nombre de maladies génétiques extrêmement rares ont été décrites comme étant 

spécialement fréquentes ou même exclusivement retrouvées chez les individus consanguins 

46 



Matériels 

méthodes 



MA TER JELS ET METHODES 

2-1 Echantillonnage 

Nous avons marqué une partie de la population de l'ouest algérien par les 

polymorphismes sanguins ABO, Rh, degré de consanguinité et paramètres de santé (morbidité 

et mortalité). 

Cette analyse a été menée sur un échantillon total de 145085 individus issus du milieu rural, 

urbain et hospitaliser. L 'enquête a été réalisée sur 25 populations (tableau 6 et carte 2). 

En totalité, nous avons pu déterminer les groupes sanguins de 73803 individus du sexe féminin 

et 71202 individus du sexe masculin et dans trois tranches d'age : TI (de 0-33 ans), 

T2 (de 33-66 ans) et T3 (>66  ans), car nous estimons que dans un siècle il y a trois générations. 

Pour une grande partie de l'échantillon ( 127910 individus ), nous avons consulté les registres 

des différents centres hospitaliers. 

2.2 Enquête dans la population 

Dans le cadre de la caractérisation génétique de la population de l'ouest algérien (carte 2), 

nous avons mené une enquête dans les localités de Hon, SD, SDB, SEK, AT, BS, Ned, HMR, 

AEK, ZSB, Ay, FL et SAB. Les informations sont recueillies du milieu rural, urbain et 

hospitalier. Le choix de ces populations a été fait dans le cadre du projet de la caractérisation 

génétique de la population de l'ouest algérien (carte 1). L'échantillonnage a été fait de manière 

aléatoire. 

Grâce â un questionnaire préalablement établi nous avons recueilli un certain nombre 

d'informations, que nous avons classé en quatre variables: 

- Les faits: variables socio-démographiques et anthropologiques. 

- Les attitudes: sur les mariages consanguins dans le milieu urbain et rural. 

- Les cognitions: éventuellement les risques génétiques des mariages consanguins et leur 

prévention. 

- Paramètres de santé: mortalité, avortement, morbidité. 

Les variables sociodérno2raphiques et anthropologiques ainsi que les cognitions seront traités 

ultérieurement. Dans cette présente étude nous nous sommes limités à la caractérisation de nos 

populations par la fréquence et le degré de consanguinité. Par ailleurs nous avons tenté dévaluer 

les effets de la consanguinité sur certains paramètres de santé : mortalité, avortement 

et morbidité dans les différentes localités étudiées. 
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QUESTIONNAIRE 

- 	'Le groupe sanguin . ..............Age 	 Sexe 

Adressed'origine ............................................................................................ 

- 	Maladie ...................................durée entre le mariage et la première grossesse constatée. 

Nombre d'enfants vivants .. ............ 

- 	 Nombre d'enfants morts 

Nombre d'enfants mort - Né mis au monde ............. 

Nombre de d'avortements: .............. 

Spont .............. 

- 	 Provoqués ........... 

Nombre d'avortement avant la première naissance à terme) 

Degré de parenté ( parents: Précise: ...........................) 

Maladies répondues dans la famille proche. 

- 	 Maladies (s) enregistrée (s) dans la famille: 

MALADIES 
PARENTS r 	ENFANTS 

Père Mère 1 er 2eme 3eme 4enie 5eme 6eme ème 8eme 

Diabète 

Tuberculose 

Epilepsie 

Cancer 

Allergie 

Thyroide 

Ulcère 

Calculs rénaux 

Arthrite 

Troubles mentaux 

Asthme - 

Anémie 

Autres 
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* Pensez - vous qu'un mariage avec un apparenté constitue un arrangement avantageux? 

OUI 	 NON 	 Sans opinion 

* Pourquoi? 

* Pensez vous que le mariage entre cousins soit préférable au mariage entre non apparentes? 

oui 	 NON 	 Sans opinion 

QUESTIONNAIRE: 	 LOCALITE: 

1- Age du mari: ............. 

2- Age de la femme: ......... 

3- Niveau d'instruction ...... 

Illettré 	Primaire 	Moyen 	Secondaire 	Supérieur 

- Lien de parenté: 

1 	Cousin du l 

degré 

Cousin du 2mc 

degré 

1 
Autre 

Du couple 

Des parents 
Du mari 

De la femme 

Maternels du mari 

Des grands Paternels du mari 

parents Maternels de la femme 

Paternels de la femme 
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5- Age du mariage: 

du mari ................ 

de la femme ........... 

6- Distance approximative (kn) séparant les lieux de résistance des deux conjoints avant le 

mariage 

7- Conseillerez - vous à votre fils: fille d'épouser sa/ son cousine / cousin? 

OUI 	 NON 	 Sans opinion 

8- Pensez - vous que le fait d'épouser un apparenté augmente le risque des maladies chez 

les enfants ? 

OUT 	 NON 	 Sans opinion 
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2-3 Techniques (l'analyse 

2-3-1 Détermination des groupes sanguins ABO 

Le sang est recueilli avec ou sans anti-coagulant. Les échantillons sont examinés 

rapidement toute fois si un délai intervient entre le prélèvement et l'examen, le sang peut être 

conservé 48 h à une température de plus de 2°C à plus de 8°C. En aucun cas une hémolyse ne 

doit pas être visible. 

a- Principe 

La recherche des antigènes par l'épreuve globulaire de Beth-vincent et celle des anticorps 

par l'épreuve sérique de Simonin, doit aboutir à une conclusion concordante qui définit le 

groupe: en effet à la présence des antigènes A et/ou B sur les hématies s'associe l'absence 

d'anticorps correspondants dans le sérum. 

b- Méthode (1): Technique sur plaque d'opaline (ou sur une lame) à température 

ambiante 

- Préparer une suspension de 5 à 10% des hématies à tester soit en sérum physiologique 

(NC1 0,9% ) soit dans leur propre plasma ou sérum. 

- Utiliser la gamme A.B.O prête à l'emploi. 

Epreuve sérique 

- Déposer 3 gouttes de sang l'une à côté l'autre sur la lame. 

- Sur chaque goutte ajouter une goutte du sérum test: anti-A, anti-B, anti-AB 

(réactif anticorps). 

- Mélanger sérum et globules rouges à l'aide d'un agitateur stérilisé de verre de façon 

à réaliser un cercle de 2 cm environ. 

- Déposer la lame sur la plaque chauffante (30 à 40°) agiter doucement et lire après 3 

minutes. 
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Epreuve globulaire 

- Déposer 4 gouttes de sang l'une à côté de l'autre sur lame. 

- Ajouter 1 goutte de globules rouges tests (réactifs hématies tests). 

Les hématies O servent de témoin parce qu'elles ne sont jamais agglutinées. 

- Mélanger sérum et globules rouges à l'aide d'un agitateur stérilisé de verre de façon à 

réaliser un cercle de 2 cm environ. 

- Déposer la lame sur la plaque chauffante (30 à 40 °C) agiter doucement et lire après 3 

minutes. 

Lecture : Noter l'absence ou la présence d'agglutination et leur intensité pour déterminer le 

groupe sanguin. 

c- Méthode (2): Technique sur Tube 

- Préparer une suspension de 2 à 5% des hématies à tester dans du sérum physiologique 

(NaCI 9%) soit dans leur propre plasma ou sérum: utiliser une goutte de sérum test 

correspondant et 1 goutte de la suspension d'hématies 2 à 5%. 

- Le mélange est homogénéise par agitation légère puis centrifugé pendant une minute à 

1000 tours / minute. 

Lecture: Elle s'effectue en secouant légèrement les tubes pour décoller le culot globulaire du 

fond du tube. 

2-3-2 Détermination du facteur rhésus standard 

a- Principe 

L'agglutination des hématies traduit la présence de L'antigène qui correspond au réactif utilisé. 

Il n'y a pas d'anticorps anti-rhésus naturel. C'est pourquoi la détermination du groupe rhésus ne 

comportera qu'une épreuve globulaire. 
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b- Méthode (1) Technique sur plaque chauffée 

- Préparer une suspension concentrée (30-50% des globules rouges à tester) dans le 

sérum ou le plasma du sang à étudier. 

- Déposer une goutte de réactif sur la plaque préalablement chauffée (40500  C ) d'un 

rhésuscope. 

- Déposer une goutte de suspension globulaire concentrée, mélanger le tout de façon à 

réaliser un cercle d'environ 2 cm de diamètre (maintenir une épaisseur de liquide 

suffisante pour éviter une dessiccation trop rapide). 

- Agiter doucement la plaque pendant 2 à 3 minutes. 

- Lire les réactions à 03 minutes. 

c - Méthode (2) Technique sur Tube 

- Préparer une suspension de 3 à 5 % en milieu sérique des hématies à examiner 

préalablement lavées 03 fois en sérum physiologique, déposer une goutte de réactif dans 

un tube. 

- Ajouter une goutte de la suspension globulaire. 

- Laisser incuber 5 minutes au bain - marie à 37°C. 

- Centrifuger 01 minute à 450 tours. 

- Lire macroscopiquement par agitation douce des tubes. 

2-4 Traitement des données 

* Les fréquences géniques ABO et Rh 

Pour définir la constitution génétique d'une population, plusieurs niveaux, phénotypique, 

génotypique et génique sont utilisés. Ils sont décrits par une loi de probabilités. 

Les techniques d'estimation, nous permettent d'obtenir à partir d'un échantillon représentatif de 

la population, les fréquence relatives des différents phénotypes et allèles. 

Les fréquences géniques peuvent être calculées à partir des fréquences phénotypiques génotypes 

et allèles. 
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Les fréquences géniques peuvent être calculées à partir des fréquences phénotypiques en 

appliquant le modèle émis par Hardy-Weinberg (1908). 

Nous pouvons estimer les fréquences géniques (des homozygotes et des hétérozygotes) à partir 

des individus récessifs 00 en appliquant le modèle de Bernsttein (1938). 

On désigne par: 

• A : La proportion du phénotype A (AA,AO) ou fréquence du groupe A. 

• B: La proportion du phénotype B (BB, BO ) ou fréquence du groupe B. 

• O: La proportion du phénotype 0 (00) ou fréquence du groupe O. 

On peut établir les relations suivantes: 

A+O = pl +2pr+r2 =(p+r)2  

B+5 =q2+2qr+r2 = (q  + r)2 

0 =  r2  

p = la fréquence génique ou allélique attribuée à l'allèle A. 

q = la fréquence génique ou allélique attribuée à l'allèle B. 

r = la fréquence génique ou allélique attribuée à l'allèle O qui est récessif. 

Cependant A et B sont codominants (A=B) , donc il en résulte que: 

La fréquence du gène A: p = 1-

La fréquence du gène B: P = 1 

La fréquence du gène 0: r=J 

- Avec p+q+r=1 

2 	Rh(-) 
- 	La fréquence du phénotype Rh(-): q = Rhiozai 

La fréquence du phénotype Rh(+): [Rh(+)Rh(+); Rh(+)Rh(-)]: p 2  + 2p.q 

- 	 I 
La fréquence du gène d: 

=( eff de Rh(-)
eff total OU 1j5 

La fréquence du gène D : p = 1-q 
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• Test du Kideux (test d'indépendance) 

Il mesure l'écart entre les fréquences observées et les fréquences théoriques. 

Le test du X2  permet aussi de tester la conformité d'une population à la structure de Hardy-

Weinberg. Les hypothèses formulées pour l'application du modèle de Hardy-Weinberg 

permettent de simplifier les calculs et le raisonnement. Tout écart à l'équilibre Hardy-

Weinberg signifie que l'une au moins des conditions (panmixie, taille infinie de la 

population , aucune force évolutive) n'est pas respectée. Le but d'une étude en génétique des 

populations sera de tester cet écart à l'équilibre et de comprendre les effets des modes de 

- 

	

	 croisement, de la taille de la population, et des différentes forces évolutives sur les structures 

et l'évolution des populations. 

Pratiquement le test du X 2  est utilisé comme test de conformité. On mesure l'écart existant 

entre les effectifs observés des génotypes de la population et les effectifs génotypiques 

théoriques obtenus à l'aide de la relation Hardy-Weinberg , et l'on regarde si cet écart est 

- 	 significatif. On teste donc si la population est ou non en équilibre. 

Pour ce faire, on calcule une valeur qui suit la loi de distribution du X 2  

= 	(effectif observe + effectif théorique)' 
effectif théorique 

Les effectifs théoriques que présenterait une population à l'équilibre Hardy-Weinberg sont 

calculés selon les équations suivantes: 

- pour l'allèle A 	N(p2  + 2pr) 

- pour l'allèle B 	N(q2  + 2qr) 

- - pour l'allèle AB 	N(2pq) 

- pour l'allèle O 	Nr2  
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RESULTA TS 

3-1 Répartition des groupes des systèmes ABO, Rh 

3-1-1 Répartition globale 

Sur un échantillon de 145085 individus de différentes localités de l'Ouest Algérien, nous 

avons déterminé les fréquences génomiques et géniques des groupes de système ABO, Rh. 

Pour le système ABO, les fréquences phénotypiques sont respectivement de 33,33% pour le 

groupe A, 16,35% pour le groupe B, 4,85% pour le groupe AB et 45,47 % pour le groupe O. 

Les valeurs moyennes des fréquences géniques observées sont très proches de la moyenne 

algérienne, pour les trois allèles (tableau 7). 

Globalement, la valeur moyenne de nos populations est intermédiaire pour les gènes A et Rh, 

cependant la fréquence de B est proche de celle des négroïdes et la fréquence de O est 

intermédiaire du côté caucasoïde (tableau 7). 

Population p q r d 

Algérienne 0,209 0,123 0,668 <0.20 

Cacausoide 0,279 0,061 0,660 0.400 

Négroïde 0,173 0,114 0,713 0.200 

Nos Résultats 0,214 0,112 0,674 0.323 

Tableau 7 Fréquences géniques ABO et Rhésus. Comparaison 

[1] Benabadji M. et Aireche H., 1988 

[2] Benabadji M. et Aireche H., 1994 

[l]et[2] 

[1]et[2] 

[1] et [2] 

Mi 
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3-l-2 Répartition inter localités 

Les tableaux 8 et 9 montrent respectivement les fréquences phénotypiques et géniques 

des 25 localités étudiées dans les systèmes ABO et Rh. 

Pour le système ABO, nos populations témoignent d'une variabilité phénotypique et génique 

importantes (p<0,01). 

En effet les fréquences phénotypiques varient entre (tableau 8) 

27,19% - 45,66% pour le groupe A 

10,67% - 20,97% pour le groupe B 

2,39% - 9,77% pour le groupe AB 

38,4% - 53,94% pour le groupe O 

La répartition des fréquences géniques varie de (tableau 8) 

0,16 - 0,292 pour le gène A 

0,073 - 0,0 5 pour le gène B 

0, 62 - 0,734 pour le gène O 

La valeur la plus élevée de A observée à SD (village Situé entre nord-ouest et extrême 

nord-ouest, carte 2) et la plus basse est rencontrée à ASF (située au nord-ouest, carte 2). 

La population de HN'fR (située dans l'extrême nord-ouest, carte 2) est caractérisée par la plus 

petite fréquence de B, quant aux fréquences les plus élevées, elles sont rencontrées dans les 

populations de SBD (nord-ouest, carte 2) et BOF (Sud-ouest). Le gène O est le plus 

fréquemment retrouvé à ASF ( sud-ouest) et 1-IlviR, et le moins rencontré à SD et SAB. 

En ce qui concerne le groupe A, nos populations montrent des valeurs intermédiaires à 

l'exception de SD qui est caucasoide pour ce gène et BCH et ASF qui sont 

négroïdes (figure 1). 

La moitié des populations étudiées est intermédiaire pour le gène B (Mon, SD, SEK, 

SBD, R, BS, Mag, BEA, MBH, GZ, ASFD, FL, AEK, HMR, ZSB, Ned ), ces populations se 

trouvent en extrême nord-ouest (carte 2) et l'autre moitié est négroïde: SBD, AT, HB, SAB, 

BCH, BOF, MCH, Ay, Tim et 0M (figure 2). 
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• N° A B AB O. p q r X2  P. 

lion 01 40,36 12.76 4,52 42,35 0.258 0.091 0.65.1 0,287 >0.05 

D Riï 45,66 11.75 4,19 38,40 0.292 0.083 0.620 1,405 >0.05 
K 03 42,11 10.67 4,58 42,63 0.269 0.079 0.653 0,589 >0.05 
D 04 321'37 17.50 7,77 42,36 0.226 0.135 0.651 91312 <0.05 

R 05 35,80 15.30 5,18 43,72 0.232 0A08 0.661 0,4096 >0.05 
T 06 1 	30,55 16.29 5,33 47,82 0.199 0.115 0.691 14,067 <0.01 

OS 07 36,92 14.74 4,75 43,58 0.236 0.103 0.660 0,3528 >0.05 
JHB 08 32,14 19.50 4,03 44,32 0.201 0.125 0.666 7,711 >0.05 

ag 09 33,33 16.20 4181 45,65 0.210 0.111 0.676 2,77 >0.05 
EA 10 34,93 17.70 2,39 44,98 0.210 1 	0.110 0.670 1 	14,80 <0.01 

H 11 32,23 14.34 4,36 49,06 0.204 0.098 0.700 0,522 >0.05 
UZ 12 34,93 14.10 2,92 1 48,05 0.210 0.090 0.693 23,87 <0.01 
AB 13 38,76 17.28 5,18 38,76 0.251 0.120 0.622 0,781 >0.05 
CII 14 27,56 19.00 3,90 49,54 0.170 0.122 0.700 9,437 <0.05 
0E 15 30,81 20.97 2,94 45,28 1 	0.190 0.130 0.673 44,871 1 	<0.01 

ASF 16 27,19 16.07 2,79 53,94 0.160 0.100 0.734 5,515 >0.05 
CH 17 29,82 16.01 7,93 46,24 0.210 0.120 0.670 212,92 <0.01 

Ay 18 32,58 14.41 9,77 43,24 0.240 0.129 0.657 73,98 <0.01 
R 19 1 30,98 17.63 2,69 48,70 0.190 0.110 0.700 6,1852 >0.05 
TIm 20 34,24 1 	17.64 5,88 42,24 0.230 0.125 0.650 6,062 >0.05 
AEK 21 39,46 13.86 5,37 41,30 0.260 0.101 	1 0.643 0,115 >0.05 
WvIR 22 32,62 11,59 1 	2,57 53,22 0.200 0.073 0.730 0,194 >0.05 
Z5B 23 31,66 15,07 3,52 49,74 0.200 0.0.98 0.705 0,1746 >0.05 
Ned 24 35,09 14,20 3,78 	1 46,93 0.220 0.094 0.690 6,89 >0.05 

I 	0M 25 1 	36,54 17,90 5,18 40,38 0.240 0.123 0.640 12,79 	I <0.01 
Moyenne 33,33 16,35 	j 4,85 J 45,47 j 0,214 j 09 112 0,674 1,3074 	I 	>0.05 	J 

Tableau 8 Répartition phénotypique et alléliqile du système .ABO par localités 
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L N°  Rh(+) D 

Hon 01 92,27 7,73 0,722 0,278 

SD 02 96,02 3,98 0,800 0,199 
SEK 03 95,73 4,27 0,793 0,206 
SBD 04 93,94 6,06 0,753 0,246 

R 05 90,38 9,62 0,689 0 1 310 
AT 06 88,73 11,27 0,665 0,335 
BS 07 91,22 8,78 0 1 704 0,296 
HB 08 89,65 10,35 0,678 0,321 
Mag 09 89,65 10,35 0,678 0,321 
BEA 10 97,22 2,78 0,833 0,166 
MBH 11 94,75 5,25 0 1770 0,229 
GZ 12 90,59 9,41 0,693 0,306 

SAB 13 94,57 5,43 0,767 0,233 
BCH 14 88,88 11,12 0,670 0,330 
BOF 15 93,62 6,38 0,747 0,252 
ASF 16 87,75 12,25 0,650 0,350 

MCH 17 79,04 20,96 0,542 0,457 
Ay 18 90,22 9,77 0,687 0,312 
FL 19 92,43 7,57 0,722 0,275 

TIm 20 90,74 9,26 0,696 0 3 304 
AEK 21 95,76 4,24 0,794 0,205 
HMR 22 88,41 11,59 0,659 0,340 
ZSB 23 85,93 14,07 0,625 0,375 
Ned 24 92,54 7,46 0,727 0,273 
0M 25 91,00 9,00 0 1 700 0,300 

Moyenne  89.55 10.45 0.677 0.323 

Tableau 9 Répartition phénotypique et allélique du système Rh par localités 
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Cependant la moitié des populations est caucasoide pour le gène 0: Hon, SD, SEK, 

SBD, BS, SAB, Ay, Tim, AEK et 0M., et le reste des populations est intermédiaire à l'exception 

de ASF et HMR qui sont négroïdes ( figure 3). 

Globalement, nos populations sont intermédiaires pour l'allèle A, négroïdes ou intermédiaires 

pour l'allèle B et caucasoides soit intermédiaires pour l'allèle O (figures 1, 2 et 3). 

Pour le système Rh, nos populations exhibent des fréquences géniques allant de 0,167 à 

0,457 pour l'allèle d (tableau 9). 

La fréquence la plus élevée du gène Rh est observé à MCH, qui est la seule population 

caucasoide, et la fréquence la plus basse est retrouvée à BEA. 

A l'exception de MCH (caucasoide) et de BEA et SD ( négroïdes  ), nos populations sont 

intermédiaires por le Rh (figure 4). 

Les distances génétiques entre les populations étudiées et établies selon le modèle de Nei 

( figure 5 et tableau 38, annexe ), indiquent que les populations de Tlm et de 0M sont 

génétiquement les plus proches l'une de l'autre, viennent ensuite les populations de R et AT, 

puis celles de Mag et HB. Les populations de BEA, Ned, SD, SEK, SBD et SAB sont les plus 

éloignées du reste des populations étudiées. 

La population caucasoide de référence serait génétiquement proche de celle de MCH, qui 

d'ailleurs se distingue nettement du reste des populations (la distance génétique qui sépare MCH 

du reste des populations donne la valeur maximale). Ceci est certainement du à sa fréquence 

allélique pour le gène d (0.45) qui dépasse même celle de la population caucasoide 

témoin (0.40). 

D'autre part, la population de BEA ressemble à la population négroide de référence, ceci 

proviendrait de son profil négroide pour le Rh. 

Résumé 

L'analyse de nos résultats révèle les caractéristiques suivantes (figures 5): 

- des gènes A et d de fréquences intermédiaires entre celles des caucasoides 

et des négroïdes ( figures 1 et 4). 

- Un gène B de fréquence soit négroïdes soit intermédiaires ( figure 2). 

- Un gène 0 de fréquences intermédiaires ou caucasoides (figure 3). 
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Figure 1 Répartition des fréquences alléliques du gène A 
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Figure 2 Répartition des fréquences alléliques du gène B 
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Figure 3 Répartition des fréquences allétiques du gène O 

f( d) 

populations 	 c 
Figure 4 Répartition des fréquences alléliques du gène Rh 



FLI n 
2 	3 21 04 13 

	

17 26 	14 	12 	6 	8 	9 	23 	16 	22 	1 	5 	7 	18 20 25 19 24 	11 	15 	10 	27 

	

C 	 N 

C : Population caucasoidel de référence 

	

N 	population négroide J 
Figure 5 Distances génétiques de Neï en fonction des aHeles A, B, 0 et d 



RESULTA TS 

La populations de ASF est la seule population négroïde pour le gène O, aussi bien pour le 

sexe féminin que pour le sexe masculin. Cependant, la population de MBH et celle de 

HMR sont négroïdes pour le sexe masculin et intermédiaires pour le sexe féminin. La 

localité de ZSB est caractérisée par une population féminine caucasoide et une population 

masculine négroide pou le gène O. 

En ce qui concerne les groupes de système Rh, nous constatons que la plus part de nos 

populations sont intermédiaires pour le gène d pour les deux sexes à l'exception de la 

population de MCH qui reste caucasoide pour les deux sexes et celle de BEA qui reste 

négroïde pour les deux sexes. Alors qu'un effet sexe est observée à MBH, où la population 

masculine est négroide tandis que la population féminine est intermédiaire, inversement à 

celle de SD et ZSB qui est caucasoide pour le sexe féminin et intermédiaire pour le sexe 

masculin (tableau 11). 

Nous avons établi un classement de nos populations en groupes selon les distances génétiques 

qui les sépare et qui ont été déterminées d'après le modèle de Nei (figure 6 et tableau 39 en 

annexe) 

Nos résultats révèlent que les populations masculines de HMR et MCII ainsi que les populations 

féminines de MCH, AT et ZSB sont les plus éloignées génétiquement du reste des populations. 

Par ailleurs, il s'avère que les populations féminines de AT et ZSB ainsi que la population 

masculine de MCH, se rapprochent génétiquement de la population caucasoide de référence; 

tandis que la population masculine de MBH et celle de BEA pour les deux sexes ressemblent à la 

population négroide de référence. 
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L N° Sexe A B AB O p q r x2  P 

- ion 01 F 41,12 14,84 3,34 40,68 0,260 0,095 0,640 19,84 <0.01 
02 M 39,36 9,97 6,10 44,56 0,262 0,084 0,667 21,11 <0.01 
03 F 50,27 9,44 4,35 35,93 0,330 0,0715 0,600 0,2376 >0.05 

SD 
04 M 39,72 14,72 3,97 41,59 0,250 0,098 0,645 1,344 >0.05 
05 F 41,67 10,06 5,61 42,65 0,274 0,082 0,653 5,81 >0.05 

SEK 
06 M 42,73 11,53 3,13 42,60 0,264 0,077 0,652 2,479 >0.05 
07 F 32,57 17,70 7,61 42,12 0,227 0,136 0,649 3,4746 >0.05 

SBD 
08 M 32,18 17,33 7,92 42,57 0,226 0,135 0,652 5,638 >0.05 
09 F 36,02 16,15 5,58 42,25 0,236 0,115 0,650 0,1817 >0.05 

R 10 M 35,60 14,53 4,82 45,04 0,230 0,102 0,671 0,354 >0.05 
11 F 35,66 16,94 3,81 43,59 0,222 0,110 0,660 5,197 >0.05 

AT 12 M 29,41 16,15 5,67 48,77 0,194 0,116 0,698 27,56 <0.01 
13 F 38,06 14,36 5,29 42,28 0,250 0,104 0,650 0,753 >0.05 

BS 

4____ 14 M 35,54 15,20 4,10 45,15 0,223 0,102 0,672 2,451 >0.05 
15 F 34,39 15,19 5,03 45,38 0,222 0,107 0,674 0,3036 >0.05 

HB 16 M 30,33 22,97 3,22 43,47 0,185 0,141 0,660 15,19 <0.01 
17 F 34,31 15,64 4,07 45,97 0,215 0,104 0,680 6,435 >0.05 

- M ag 18 M 32,01 16,96 5,81 45,22 0,211 0,121 0,672 12,96 <0.01 
19 F 38,64 17,93 0,50 42,93 0,220 0,097 0,660 21,30 <0.01 

BEA 20 M 32,66 17,56 3,54 46,22 0,201 0,112 0,680 2,097 >0.05 
21 F 34,70 15,20 3,90 46,20 0,220 0,100 0,680 0,565 >0.05 

MBH 
22 M 30,16 13,61 4,75 51,47 0,193 0,097 0,720 3,077 >0.05 
23 F 36,65 13,59 3,31 46,44 0,230 0,088 0,681 6,885 >0.05 

GZ 24 M 33,36 14,57 2,55 49,52 0,200 0,089 0,703 18,31 <0.01 
25 F 35,98 17,42 6,06 40,53 0,239 0,125 0,637 00 >0.05 

SAB 26 M 43,97 17,02 3,55 35,46 0,280 0,110 0,600 2,865 >0.05 

B H C 
27 F 28.33 19.35 3.57 48.74 0,175 0,122 0,698 13,815 <0.01 

- 28 M 26.74 18.63 4.24 50.38 0,170 0,122 0,710 0,6081 >0.05 

BOF 
29 F 29,42 22,44 2,59 45,54 0,180 0,134 0,675 31,306 <0.01 
30 M 32,24 19,46 3,29 45,01 0,200 0,121 0,671 15,45 <0.01 

ASF 
31 F 28,15 16,17 2,41 53,26 0,170 0,098 0,730 6,834 >0.05 
32 M 26,39 15,99 3,11 54,51 0,160 0,100 0,740 0.162 >0.05 

MCH 33 F 29,53 17,09 8,85 44,54 0,215 0,140 0,670 103,51 <0.01 
34 M 30,03 15,25 7,27 47,45 0,208 0,120 0,690 92,55 <0.01 

A 
35 F 33,14 14,63 6,86 45,37 0,225 0,114 0,673 11,68 <0.05 
36 M 31,74 14,09 14,09 40,07 0,264 0,152 0,633 74,87 <0.01 

FL 
37 F 27,83 19,21 2,69 50,27 0,170 0,116 0,710 3,044 >0.05 
38 M 34,90 15,66 2,68 46,76 0,210 0,096 0,684 3,202 >0.05 

TIm 40 F 34,67 17,45 5,88 42,00 0,230 0,124 0,650 1,843 >0.05 
41 M 33,71 17,87 5,88 42,54 0,222 0,127 0,652 1,951 >0.05 

AEK 
42 F 39,09 13,67 3,84 43,40 0,244 0,092 0,660 0.749 >0.05 
43 M 40,00 14,14 7,59 38,27 0,276 0,115 0,620 1.446 >0.05 

IIMR 44 F 33,13 13,85 2,41 50,60 0,200 0,085 0,711 0,878 >0.05 
45 M 31,34 5 597 2,98 59,70 0,190 0,0458 0,772 1,245 >0.05 

ZSB 
46 F 36,67 16,67 3,33 43,33 0,230 0,110 0,660 0,7458 >0.05 
47 M 24,05 12,66 3,80 59,49 0,151 0,086 0,771 0,641 >0.05 

Ned 
48 F 35,07 14,74 3,40 46,79 0,215 0,0952 0,684 12.70 <0.01 
49 M 35,10 13,73 4,11 47,06 0,220 0,093 0,685 0.164 >0.05 

0M 
50 F 36,71 18,40 5,02 39,87 0,240 0,125 0,631 16.645 <0.01 
51 M 36,22 16,95 5,48 41,35 0,240  0,120 0,643 0.710 >0.05 

1 

 Moyenne F 34.25 I 16.52 4.63 44.60 0.218 0.112 1 0.668 16.938 >0.05 
___________ M 32.38 16.18 5.07 46.37 0.209 0.112 J_0,681 1 30.817 >0.05 j 

T ableau 10 Répartition phénotypique et allélique du système ABO par sexe et par localités 
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L N°: Sexe Rh(+) Rh(-) D d 

Hon 01 F 92,80 7,20 0,731 0,268 
02 M 91,53 8,47 0,708 0,291 

SD 
03 F 96,18 3,82 0,804 0,195 
04 M 95,80 4,20 0,793 0,206 
05 F 95,72 4,28 0,793 0,206 

SEK 
06 M 95,74 4,27 0,793 0,206 

SBD 
07 F 93,98 6,02 0,754 0,245 
08 M 93,89 6,11 0,752 0,247 
09 F 89,87 10,14 0,681 0,318 

R 
10 M 90,83 9,17 0,697 0,302 
11 F 85,78 14,22 0,623 0,377 

AT 
12 M 89,38 10,62 0,674 0,325 

BS 
13 F 90,87 9,13 0,697 0,302 
14 M 91,63 8,37 0,710 0,289 
15 F 90,55 9,45 0,692 0,307 

HB 
16 M 88,92 11,08 0,665 0,334 

Mag 
17 F 89,89 10,10 0,682 0,317 
18 M 89,32 10,68 0,673 0,326 

BEA 
19 F 97,47 2,53 0,841 0,159 
20 M 97,07 2,93 0,829 0,171 

MBH 
21 F 91,62 8,38 0,710 0,289 
22 M 97,37 2,63 0,838 0,162 
23 F 92,13 7,87 0,719 0,280 

GZ 
24 M 89,09 10,90 0,669 0,330 

SAB 
25 F 95,83 4,16 0,796 0,204 
26 M 92,20 7,80 0,720 0,279 

BCH 
27 F 89,61 10,38 0,678 0,322 
28 M 88,10 11,89 0,655 0,345 

BOF 
29 F 92,45 7,55 0,725 0,275 
30 M 94,76 5,23 0,771 0,229 

ASF 
31 F 87,65 12,34 0,649 0,351 
32 M 87,83 12,16 0,651 0,349 

MCH 
34 F 76,63 23,36 0,5 16 0,483 
35 M 80,75 19,24 0,561 0,439 

Ay 
36 F 90,00 10,00 0,683 0,316 
37 M 90,56 9,44 0,692 0,307 

FL 
38 F 91,38 8,62 0,706 0,293 
39 M 93,73 6,26 0,749 0,250 

TIm 
40 F 90,66 9,34 0,694 0,305 
41 M 90,84 9,16 0,697 0,302 

AEK 
42 F 95,92 4,07 0,798 0,201 
43 M 95,51 4,48 0,788 0,211 

HMR 
44 F 89,75 10,24 0,680 0,320 
45 M 85,07 14,92 0,613 0,386 

ZSB 
46 F 82,78 17,21 0,585 0,414 
47 M 90,90 9,09 0,698 0,301 

Ned 
48 F 89,53 10,46 0,676 0,323 
49 M 88,38 11,61 0,659 0,341 

0M 
50 F 90,66 9,34 0,695 0,305 
51 M 91,64 8,36 0,711 0,289 

Moyenne F 89.74 10.26 0.680 0.320 
M 89.35 10.65 0.674 0.326 

Tableau 11 Répartition phénotypique et allélique du système Rh par sexe et par localités 
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Figure 6 Distances génétiques de Nei avec effet sexe en fonction des allèles A, B, O et d 
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3-1-4 Répartition des groupes des systèmes ABO, Rh par tranches d'âge 

3-1-4-1 Répartition globale 

Sur un effectif total de 145085 individus nous avons réalisé une répartition des groupes 

des systèmes ABO, Rh pour 43569 individus chez lesquels nous avons déterminé leur âge et que 

nous avons classé en trois tranches d'âge ( TI, T2 et T3) 

Tl  de 0-33 ans 

T2 de 33 —66 ans 

T3 >66 ans 

Les résultats sont exposés dans les tableaux 22 et 23 (voir annexe). 

Dans une perspective globale, les trois tranches d'âges sont caractérisées par des valeurs 

intermédiaires pour les gènes A, d et O, quoi que du côté caucasoide pour le gène O, cependant 

elles sont négroïdes pour le gène B. 

Nous constatons une tendance de gain de l'allèle A, perte de l'allèle B et stabilité pour 

l'allèle O. La valeur moyenne de nos populations évolue vers une valeur intermédiaire pour les 

trois allèles (voir une population maghrébine). 

3-1-4 —2 Répartition inter localités 

Sur les 25 localités, 12 populations situées dans la wilaya de Tlemcen, ont fait l'objet 

d'une répartition des groupes ABO, Rh par tranches d'âges (tableaux 22 et 23, annexe). 

En général, les populations étudiées montrent une tendance d'évolution (soit par perte ou par 

gain d'allèles). 

- Pour le groupe A: nous observons une tendance d'évolution soit de l'intermédiaire vers 

le caucasoide pour les populations de SD et SEK, ou l'inverse pour les populations de 

AEK et ZSB, soit du négroïde vers le caucasoide, comme c'est le cas pour la population 

de FL. La population de HMR, qui était intermédiaire à la première génération, a évolué 

vers le négroïde pour redevenir intermédiaire à la troisième génération. 

- Pour le gène B, la moitié des populations est stable pour les trois tranches d'âge. 

Cependant l'autre moitié montre des tendances d'évolution soit du négroïde vers 

l'intermédiaire pour les populations de Hon et SD, du négroïde vers le caucasoide 

pour Ned, ou encore du caucasoide vers 1' intermédiaire pour SEK, HMR et ZSB. 
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Cette dernière est caucasoide pour la première tranche d'âge, négroïde pour la seconde 

et intermédiaire pour la troisième. 

Pour le gène O: La plupart des populations étudiées sont stables à l'exception de 

quelques unes qui tendent à évoluer soit du négroïde vers le caucasoide (SEK) 

ou l'inverse pour ZSB; du négroïde vers l'intermédiaire (FL) ou l'inverse pour HMR, 

ou encore du caucasoide vers l'intermédiaire (Ned). 

- Nos populations sont stables pour le Rh, en effet elles sont intermédiaires dans les trois 

tranches d'âges avec néanmoins une tendance de gain de l'allèle d pour la plupart de ces 

populations. Cependant certaines populations tendent à évoluer soit de l'intermédiaire 

vers le négroïde pour la population de SD, soit du caucasoide vers le négroïde pou SEK, 

soit enfin du caucasoide vers l'intermédiaire pour ZSB. 

Notons que ces tendances peuvent être attribuées à un biais d'échantillonnage à la 3ème 

génération (effectif réduit). 
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L 

Cs 

Fe 
NC 

freq  
T 

freg  
eff 

elT 

Hon 122 	31,93 2,13 260 	68,06 382 

SD 32 	24,79 3,03 97 	75,19 129 

SEK 98 	32,34 2,09 205 	67,65 303 

SBD 36 	31,57 2,17 78 	68,42 114 

SAB 23 	18,85 4,31 99 	81,15 122 

Ay 134 	33,33 2,00 268 	66,67 402 

FL 37 	30,33 2,30 85 	69,67 122 

AEK 33 	18,86 4,30 142 	81,14 175 

HMR 16 	27,58 2,63 42 	72,41 58 

ZSB 37 	52,12 1,10 34 	47,89 71 

Ned 71 	26,79 2,73 194 	73,21 265 

0M 220 	42,80 1,34 294 	57,20 514 

moyenne 836 	32,98 2,03 1699 	67,02 2535 

Tableau 12 Répartition du taux de consanguinité par localités 

Cs consanguin 	 Fe : facteur de consanguinité 
	

freq: fréquence 

NC: non consanguin 	eff: effectifs 
	

T total 
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3-2-2-1 Effets de la consanguinité sur les avortements 

Globalement, la consanguinité exerce un effet significativement néfaste sur 

l'avortement (p<  0.01). Ce risque élevé d'avortements chez les couples apparentés 

(observé dans la population globale) ne provient que d'une partie de nos échantillons. 

Dans la moitié des populations étudiées (0M, FL, Ay, SEK, SBD et SAB), la 

proportion des avortements est significativement supérieure (p <0.01) chez les couples 

consanguins comparés aux non consanguins. Cependant, dans le reste des populations 

(ZSB, AEK, HMR, Hon et SD), il n'y a pas de différence significative (p>0.05) 

entre les consanguins et les non consanguins. Par ailleurs, à Ned on note une égalité 

entre les deux quant au risque d'avortements (tableau 13). 

En moyenne 53% des avortements se produisent chez les consanguins et 55 % des 

couples qui subissent des interruptions de grossesses sont apparentés (tableau 13 ).. 

En moyenne, la proportion d' avortements est plus importante chez les consanguins du 

premier degré, cependant les couples du second degré sembleraient plus touchés 

(tableaux 13 et 14 ), ceci pourrait être du à un biais d'échantillonnage. 
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L C Fe MN I TMN MN cpieIT cple AV / TAV AVcpie  / Tcpie 

0M Cs 1,34 71,33 69,67 53,57 51,85 
NC  28,67 30,33 46,43 48,15 
Cs 2,30 69,7 53,49 62,59 62,42 

FL 
NC  30,3 46,51 37,41 37,58 
Cs 2 61,82 65,31 54,66 53,70 

Ay 
NC  38,18 34,69 45,34 46,30 
Cs 2,63 100 100 36,04 46,71 

HMR  00 00 63,96 53,29 
Cs .1,1 42,86 60,00 37,5 50,00 

ZSB 
NC  57,14 40,00 62,5 50,00 

3 ' 00 00 32,33 49,81 
AEK 

NC 100 100 67,67 50,19 

Ned 
Cs 2,73 46,83 43,82 51,33 54,34 
NC  53,17 56,18 48,67 45,66 

Hon 
Cs 2,13 54,71 41,16 
NC  45,29  58,84  

SD 
Cs 3,03 95,10 34,31 
NC  4,90  65,69  

SEK 
Cs 2,09 61,91 55,26 
NC  38,09  44,74  

SBD Cs 2 5 17 40,98 56,85 
NC  59,02  43,15  

SAB 
Cs 4,31 81,17 74,18 73,19 65,70 
NC  18,83 	1 25,82 26,81 34,30 

T 
Cs 1 41,63 

58,37 	x2,03 60,02 	xl,93 53,07 x2,03 55,02 	xl,93 
NC 39,98 46,93 44,98 

Tableau 13 Relation entre la consanguinité et les paramètres de fécondité 
(avortement et mortalité) 

Remarque Les fréquences (en pourcentage) ont été calculées après standardisation 
en multipliant parles facteurs de consanguinité. 

MN / TMN: taux de mortalité 

MN cple / T cple nombre de couples avec morts-nés / total couples 

AV / TAV taux d'avortement 

AVcpie  / Tcpie : nombre de couples avec avortements / total couples 
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L C Fe MN / MNT MN cple  I T cple AV / AVT AV cpie  / Tcpie 

CI 1,93 29,10 32,08 30,12 30,58 
0M 

C2 4,32 55,83 51,29 40,79 38,59 

NC  15,08 16,62 29,09 30,83 

Cl 3,70 78,72 64,91 43,74 44,06 
FL C2 6,07 00,00 00 32,62 32,12 

NC  21,28 35,09 23,64 23,82 

CI 3,27 36,41 35,65 32,34 28,64 
Ay C2 5,16 40,21 43,76 38,78 42,17 

NC  23,38 20,59 28,88 29,19 

Cl 3,23 00 00 40,90 51,85 
HMR C2 14,00 100 100 00 00 

NC 00 00 55,10 48,15 

Cl 1,17 46,74 63,70 20,19 24,40 
ZSB C2 4,25 00 00 36,67 44,32 

NC  53,26 36,30 43,14 31,28 

Cl 5,68 00 00 20,25 26,98 
AEK C2 17,75 00 00 31,63 42,15 

NC 100 100 48,12 30,87 

Cl 3,40 24,69 14,01 52,41 50,71 
Ned C2 13,87 43,16 57,15 6,48 12,93 

NC  32,15 28,84 41,11 36,36 

Cl 3,66 36,00 37,50 
Hon C2 5,10 34,66 19,60 

NC  29,33 42,90 

CI 5,11 48,74 35,92 
SD C2 7,47 48,75 13,13 

NC  2,51 50,96 

CI 2,77 54,98 52,12 
SEK C2 8,54 16,95 13,39 

NC  28,07 34,49 

Cl 2,60 38,24 50,36 
SBD C2 13,00 12,74 15,74 

NC 49,02 33,89 

Cl 39,14 	x 2,96 32,24 	x 2,78 36,70 x 2,96 33,17 	x2,78 
T C2 33,99 	x 6,51 44,11 	x 6,34 31,99 x 6,51 38,95 	x6,34 

NC 26,85 23,65 31,31 27,88 

Tableau 14 Relation entre la consanguinité (1er  et 2ème  degré) et les paramètres de 
fécondité (avortement et mortalité) 

Remarque: Les fréquences (en poucentage) ont été calculées après standardisation en 
multipliant par les facteurs de consanguinité. 

Cl :consanguins de premiers degré 
C2: consanguins du deuxième degré 
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Pour une partie des populations étudiées la proportion d'avortements est beaucoup plus 

importante chez les consanguins du premier degré, en particulier à Ned, SEK et SBD, 

où 50% des avortements se produisent chez les couples consanguins du premier degré. 

Cependant dans les localités de 0M, Ay, ZSB et AEK où le taux d'avortements est 

beaucoup plus important chez les consanguins du second degré (tableau 14). 

En général ce sont les couples consanguins qui avortent le plus, quoique dans 

les populations de ZSB, AEK et 0M le risque d'avortement est identique chez les 

couples consanguins et non consanguins, dans la localité de HMR les couples 

apparentés sont les plus touchés. Les couples du premier degré sont les plus sujets aux 

avortements à FL et Ned, alors que dans les localités de 0M, Ay, ZSB et AEK, les 

interruptions de grossesses se produisent le plus souvent chez les couples du second 

degré (tableaux 13 et 14) . Ces constatations pourraient être dues à un biais 

d'échantillonnage (échantillon réduit). 

On note également qu'il n'y a pas d'effet de la consanguinité sur le nombre 

de répétitions d'avortements subi par les couples consanguins ou non consanguins 

(tableaux 30 et 31, annexe). 

3-2-2 - 2 Effets de la consanguinité sur la mortalité: 

Globalement, la consanguinité exerce un effet significativement néfaste sur la 

mortalité (p< 0.05). Dans la majorité des échantillons étudiés, à l'exception de ZSB, 

Ned et SBD le taux de mortalité chez les couples consanguins est significativement 

supérieur ( p<O.OS ) par rapport aux couples non consanguins (tableau 13). 

En moyenne, le taux de mortalité est de 58% chez les consanguins et 60% des couples 

apparentés sont touchés par la mortalité (tableau 13). 

En général, les couples consanguins sont plus concernés par la mortalité, exception faite 

pour la population de Ned (tableau 13). 

Par ailleurs, le taux de mortalité chez les consanguins du premier degré est 

généralement supérieure dans la plupart des localités à l'exception de 0M, Ay et Ned 

où le taux de mortalité est plus important chez les consanguins du second degré. A Hon 

et SD on note une égalité entre les deux (tableau 14). 
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Les couples du second degré sont plus touchés par la mortalité, quoique dans les 

localités de FL et ZSB, les couples du premier degré semblent plus concernés 

(tableau 14). 

On note également qu'il n'y a pas de différence entre les couples consanguins et 

non consanguins quant au nombre de répétitions de morts par couple (tableaux 30 

et 31, annexe). 

3-2-2-3 Effets de consanguinité sur la morbidité 

L'enquête épidémiologique a été menée dans les localités de 0M, AEK, ZSB, 

HMR, Ned, Ay, FL, Hon, SD, SEK, SBD et SAB, sur un échantillon de 9787 individus 

dont 1408 individus malades consanguins et non consanguins (dont 368 consanguins). 

Les informations ont été recueillies par questionnaire. 

Nous avons sélectionné comme indicateurs cliniques les conditions chroniques 

susceptibles d'être en relation avec des facteurs génétiques (tableau 15 et tableau 32 

en annexe). 

Le test d'indépendance (kideux) révèle une relation hautement significative 

(p< 0.01 ) entre la consanguinité et le taux de sourds-muets et une relation significative 

(p<O.05 ) entre la consanguinité la proportion de malades mentaux. L'incidence de ces 

pathologies chez les individus issus d'unions consanguines serait significativement plus 

élevée par rapport aux individus issus de non apparentés. 

Cependant, le kideux montre des relations significativement négatives entre la 

consanguinité et le diabète ( p<O.Ol  ), la HTA (p<O.Ol ) et l'anémie (p<O.O5). Les 

consanguins semblent être moins prédisposés au diabète, à la UTA et à l'anémie. 
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Maladies Cs x 2.03 NC Effectifs X2  

HTA 3424 65.76 304 16,261 <0.01 

Diabète 31.39 68.61 332 25,6827 <0.01 
Troubles 

39.44 
cardaiagues  

60.56 57 
1,30553 >0.05 

Asthme 49.31 50.69 108 0,17609 >0.05 
Rhumatisme 50.00 50.00 76 0,0612 >0.05 
Tuberculose 22.22 77.78 08 1,497 >0.05 
Cancers 54.55 45.45 16 0,29123 >0.05 
Ulcères 

40.66 
gastriques  

59.34 72 
1,0574 >0.05 

Epilepsie 50.00 50.00 33 0,1438 >0.05 
Troubles 

58.96 
.mentaux  

41.04 94 
5,034 <0.05 

Parkinson 00.00 100.00 01 I / 
Hyper 

44.44 
cholestérolémie  

55.56 28 
0,0527 >0.05 

Anémie 24.24 75.76 29 4,0325 <0.05 
Allergie 43.75 56.25 62 0,305 >0.05 
Insuffisance 

50.00 
rénale  

50.00 03 
00,00 >0.05 

Goitre 36.36 63.64 09 0,497 >0.05 
Sourds-muets 86.49 13.51 21 17,395 <0.01 
Handicaps 54.43 45.57 57 0,7355 >0.05 
Myopie 59.32 40.68 41 1,813 >0.05 
Cataracte 28.57 71.43 12 0,4474 >0.05 
Lithiases 33.33 66.67 40 1,9094 >0.05 
Arthrite 00.00 100.00 05  

Tableau 15 Relation entre consanguinité et maladies 

Remarque : Les fréquences ont été calculées après standardisation en multipliant 
par le facteur de consanguinité. 
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3-3 Relation entre la morbidité et les groupes sanguins ABO, Rh 

L'enquête épidémiologique a été menée dans les localités 0M, AEK, ZSB, 

HMR, Ned, Ay, FL, Hon, SD, SEK, SBD, BS, AT et SAB, sur un échantillon de 9242 

individus dont 2219 individus malades. Les informations ont été recueillies par 

questionnaire. 

Cette description a pour objectif d'évaluer la prévalence d'une série de conditions 

chroniques en fonction des groupes sanguins ABO, Rh. 

Les résultats concernant la répartition des maladies par localités et par sexe 

sont exposés dans les tableaux 33 et 34 (voir annexe). 

Le test d'indépendance révèle des relations positivement significatives entre le 

rhumatisme et le groupe O (p<0.01), ces derniers sont les plus prédisposés à cette 

maladie, tandis que les sujets A sont les moins touchés. 

Par ailleurs, l'incidence de l'asthme chez les individus A est hautement significative 

(p<O.Ol). La fréquence de cette maladie chez les individus appartenant au groupe B 

et éventuellement au groupe O est significativement moins importante (p<O.Ol ). 

La tuberculose touche préférentiellement les individus du groupe B ( p<O.Ol) en 

particulier ceux du sexe féminins ( p<O.Ol  ). Par ailleurs, une relation négative 

hautement significative (p<O.0l ) existe entre la tuberculose et le groupe O chez le sexe 

féminin d'une part. Une association hautement significative ( p< 0.01) est observée 

entre l'ulcère gastrique et le Rh (-) 

D'autre part, on note des relations significatives (p<0.05) entre les cancers et le groupe 

A chez le sexe féminin (p<0.05), les sujets féminins du groupe O sont moins 

prédisposées à cette pathologie; entre les handicaps physiques et le groupe A 

(p< 0.05 ), entre les groupe B, le Rh (-) et le diabète ( p< 0.05) d'une part et d'autre 

part une relation négativement significative entre le groupe AB et le diabète (p< 0.05). 
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AX1,21 B X3 2tjy O Effectifs X2  P 

31,92 23,94 13,77 30,36 425 7,5047 <0.05 

27,32 28,8 17,72 26,16 574 8,272 <0.05 
33,33 21,43 19,05 26,19 80 1,3047 >0.05 
48,39 11,61 15,48 24,52 109 17,906 <0.01 
20,25 31,29 9,20 39,26 113 10,877 <0.05 
14,08 46,48 22,54 16,90 33 14,508 <0.01 
26,76 38,03 11,27 23,94 43 2,548 >0.05 

28,40 12,43 23,67 3550 
112 7,1255 >0.05 

21,05 31,58 14,04 33,33 
36 2,418 >0.05 

36,07 14,75 13,11 36,07 44 2,544 >0.05 
23,37 24,14 21,46 31,03 159 3,949 >0.05 

24,53 33,96 00 41,51 39 2,58 >0.05 

29,76 21,43 19,05 29,76 54 0,6538 >0.05 
38,10 28,57 00 33,33 16 0,1678 >0.05 
20,34 10,17 40,68 28,81 64 5,0613 >0.05 
15,63 28,13 25,00 31,25 18 1,1677 >0.05 
4,17 12,50 66,67 16,66 08 2,7035 >0.05 

47,19 13,48 17,98 21,35 60 9,563 <0.05 
muets 27,50 37,50 20,00 15,00 21 2,466 >0.05 

- hilie M 00,00 00,00 00,00 100,00 01  
on 50 00,00 00,00 50,00 02 00,00 >0.05 
oïde 25,00 15,00 40,00 20,00 10 0,508 >0.05 

Cellulite 10,00 00,00 80,00 10,00 03 0,524 >0.05 
Hépatite 42,86 00,00 57,14 00,00 06 00,00 >0.05 
Sinusite 29,41 17,65 47,06 5,88 07 2,377 >0.05 
Poliomyelite 00 40 	1 53,33 6,67 04 2,3714 >0.05 
Ironchite 5,26 47,37 42,11 5,26 07 	1 5,3966 >0.05 
ièvres Sévères 26,32 31,58 00 42,10 14 0,8755 >0.05 

ableau 16 Relation entre maladies et groupes du système ABO 

emarque Les fréquences (en pourcentage) ont été calculées après standardisation en 
multipliant par les facteurs de standardisation. 

/ 

Maladies 

Asthme 
Rhumatisme 
Tuberculose 
Cancers 

es gastriques 32,98 17,28 25,13 24,61 116 2,864 >0.05 eepsie 25,76 18,18 24,24 31,82 41 0,954 >0.05 
Troubles 
mentaux 
Hyper 
Cholestérolémie 
Anémie 
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Maladies pj (+) Rh () X 10 Effectifs X2  P 

HTA 52.70 47.30 425 0.939 P>0.05 

Diabète 48.55 51.45 574 6.446 P<0.05 
Troubles cardiaques 47.37 52.63 80 0.726 P>0.05 
Asthme 52.63 47.37 109 0.618 P>0.05 
Rhumatisme 43.48 56.52 113 3.404 P>0.05 
Tuberculose 76.19 23.80 33 0.534 P>0.05 
Cancers 57.14 42.86 43 0.279 P>0.05 
Ulcères gastriques 31.15 68.85 116 22.96 P<0.01 
Epilepsie 66.10 33.90 41 0.361 P>0.05 
Troubles 60.00 
mentaux  

40.00 
112 0.136 P>0.05 

Hyper 
6296 3704 

Cholestérolémie  
36 00.00 P>0.05 

Anémie 81.13 18.87 44 1.434 P>0.05 
Allergie 62.50 37.50 159 0.397 P>0.05 
Insuffisance 79.17 20.83 
Rénale  

39 2.548 P>0.05 

Myopie 40.17 59.83 54 2.450 P>0.05 
Cataracte 30.23 69.77 16 0.578 P>0.05 
Lithiases 49.15 50.85 64 1.073 P>0.05 
Goitre 100.00 00.00 18 I / 
Arthrite 100.00 00.00 08 / I 
Handicaps 65.52 34.48 60 0.270 P>0.05 
Sourds-muets 66.67 33.33 21 00.00 P>0.05 
Hémophilie 100.00 00.00 01  
Parkinson 100.00 00.00 02  
Hémorroïde 90.00 10.00 10 00.00 P>0.05 
Cellulite 66.67 33.33 03 0.343 P>0.05 
Hépatite 100.00 00.00 06  
Sinusite 20.00 80.00 07 1.180 P>0.05 
Poliomyelite 75.00 25.00 04 0.263 P>0.05 
Bronchite 20.00 80.00 07 1.180 P>0.05 
Fièvres Sévères 37.50 62.50 14 1.090 P>0.05 

Tableau 17 Relation entre maladies et groupes du système Rh 

RemarQue : Les fréquences (en pourcentage) ont été calculées après standardisation en 
multipliant par le facteur de standardisation. 
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DISCUSSION 

4-1 Répartition des groupes des systèmes ABO, Rh 

4-1-1 Répartition globale 

L'étude hémotypologique que nous avons effectué dans les systèmes ABO et Rh, a 

concerné 145085 individus de différentes circonscriptions (Daïras et Communes ) de Tlemcen 

et de Ain Temouchent (au nord-ouest Algérien) et les wilayas de Bechar et Nama 

(au Sud-ouest Algérien). 

Les fréquences géniques ont été déterminées dans 25 localités et les valeurs moyennes ont été 

calculées pour les 4 allèles. 

Les fréquences moyennes des gènes A, B, O et Rh placent notre population dans une position 

intermédiaire entre les populations caucasoides et les populations négroïdes. Toutefois, nous 

remarquons une tendance du gène O vers une valeur caucasoide et une tendance du gène B vers 

une valeur négroïde. 

En ce qui concerne le système ABO, notre population de l'ouest Algérien reste très 

représentative de la moyenne Algérienne telle qu'elle a été décrite par Benabadji et Airèche 

(1994) (tableau 18). Cependant, ces auteurs (1988) décrivent la population Algérienne comme 

une population négroïde pour le Rh, alors que notre population est intermédiaire pour ce gène. 

Pour le gène A, notre population montre une fréquence supérieure à celle de la population 

de l'Ouest Algérien étudiée par Benabadji et Aîreche (1994) (la fréquence exposée dans le 

tableau est une moyenne des fréquences alléliques observées dans les wilayas de Chlef, Mascara, 

Mostaganem, Oran, Saida, Sidi Belabbes, Tiaret et Tlemcen) (tableau 18). 

Par rapport aux autres pays du Maghreb, la fréquence du gène A dans notre population est plus 

ou moins proche de celle de la Libye, inférieure à celle du Maroc mais supérieure à celle de 

la Tunisie (Benabadji et Aireche, 1994 ; Hmida et al., 1994 ; Vona et al., 1994) (tableau 18). 

En ce qui concerne le gène B, notre population exhibe une fréquence très proche du 

négroîde; cette valeur est comparable à celle du Gabon (Languillat et al., 1980) et inférieure à 

celle de la population de l'Ouest Algérien (Benabadji et Aîreche 1994) qui est négroïde pour le 

gène B (tableaux 18 et 19). 
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Les autres pays du Maghreb et du continent africain ont généralement des fréquences plus 

élevées du gène B (tableau 19). 

Notre population est intermédiaire pour l'allèle O mais du côté caucasoide, sa fréquence 

est comparable à celle de l'Italie (Vona et al., 1994) et très proche de celle observée 

dans l'Ouest Algérien (Benabadji et Aîreche, 1994) (tableaux 18 et 19). 

La Tunisie est également intermédiaire pour l'allèle O, dont la fréquence reste supérieure à celle 

de notre population. Les autres pays du Maghreb sont franchement caucasoides pour le gène O 

(Benabadji et Aireche., 1994 ; 1-Imida et al. ,1994 ; Vona et al., 1994) (tableau 18). 

Pour le Rh, notre population est intermédiaire. Il en est de même pour les pays du 

Maghreb, quoique avec une fréquence du gène d plus importante en Libye mais plus faible 

au Maroc et en Tunisie (Ranque et al., 1961 ; Jhonson et al., 1963; Vona et al., 1994) 

(tableau 18). 

4-1-2 Répartition inter localités: 

La distribution des groupes de systèmes ABO, Rh dans les 25 populations étudiées, 

met en évidence une variabilité hautement significative entre les différentes localités (p<O,Ol). 

Les fréquences géniques présentent une répartition, selon les localités allant de 0,16 à 0,292 pour 

le gène A, de 0,073 à 0,135 pour le gène B, de 0,62 à 0,734 pour le gène O et de 0,167 à 0,457 

pour le gène Rh. 

La valeur la plus élevée de A est retrouvée dans une population du nord-ouest, la 

population de SD. Cette valeur est supérieure à la fréquence du gène A dans les pays maghrébins 

(Benabadji et Aireche., 1994 ; Hmida et al., 1994 ; Vona et al., 1994) (tableau 18) et même dans 

certaines populations caucasoides telles que la France, le Danemark, l'Allemagne, l'Irlande, 

l'Italie et les USA (Serre et al., 1987 ; Zain et al., 1988 ; Bitties et Smith, 1991 ; Grunnet et al., 

1994; Vona et al., 1994, Scheil et Strunz, 1996) (tableau 19). La valeur la moins élevée est 

observée dans une population sud-ouest, la population de ASF. Cette valeur reste supérieure aux 

fréquences de ce gène dans la plus part des pays africains, cependant elle est inférieure aux 

fréquences alléliques du gène A dans les pays du Maghreb et l'Egypte (Benabadji et Aireche, 

1994 ; Hmida et al., 1994 ; Vona et al., 1994) (tableaux 18 et 19). 
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Mis à par la population de SD qui est caucosoide et les populations de ASF et BCH qui sont 

négroïdes pour ce gène, l'ensemble des populations est intermédiaire. 11 est à noter que la 

population de SD est une population fermée qui pratique l'endogamie et la consanguinité, d'ou 

un apport génique faible de l'extérieur, ce qui pourrait expliquer son profil caucasoide. 

Les populations de ASF et BCH sont deux populations du sud et dont le profil négroïde pour le 

gène A pourrait résulter d'un apport du Sud. 

La valeur la plus importante de B est retrouvée à BOF (au Sud-Ouest) et SBD (au nord-

ouest). Elle est très proche de fréquence de ce gène en Libye, supérieure à la fréquence allélique 

- de B au Gabon, néanmoins elle reste inférieure à la valeur observée en Egypte (Languillat et al., 

1980; Vona et al., 1994) (tableaux 18 et 19). Par rapport aux pays Européens, nos populations 

exhibent des valeurs de B supérieures à l'exception de la Turquie et le Danemark (Grunnet 

etaL,1994; Vona et al., 1994) (tableau 19). Mais pour la plupart de nos populations, les 

fréquences de B sont très proches de celles observées dans les pays maghrébins (Benabadji 

et Aireche, 1994 ; Hmida et al., 1994 ; 
Vona et ah, 1994) (tableau 18). 

La valeur la plus faible de B caractérise une population du nord-ouest: la population de HMR. 

Aucune de nos populations n'est caucasoide pour le gène B. Alors que la moitié des populations 

est intermédiaire, l'autre moitié est négroïde. 

La moitié de nos populations est caucasoide pour le gène O. Ces dernières se localisent 

au nord-ouest, et l'autre moitié est intermédiaire à l'exception de ASF (sud-ouest) et HMR 

(nord-ouest) qui sont négroïdes. 

La fréquence la plus élevée du gène O est observée dans ces deux localités. Cette valeur est 

proche de celle de Mali, mais inférieure à celles des populations de Mzab et Saoura en Algérie, 

le Mozambique et le Gabon en Afrique (Ruffié et al., 1962; Languillat et al., 1980; Bergstrom 

et al., 1994) (tableaux 18 et 19). La valeur la plus basse se retrouve dans deux localités de 

l'extrême nord-ouest: SD et SAB. 

Pour le Rh, l'ensemble de nos populations est intermédiaire à l'exception de MCH (sud-

ouest) qui est caucasoide et BEA et SD (nord-ouest) qui sont négroïdes. 

La valeur la plus élevée du gène d est observée à MCH. Cette valeur reste supérieure aux 

fréquences de cet allèle dans beaucoup de pays caucasoides tels que l'Allemagne, la Suède 

et l'Australie (Lai, 1986 ; Bergstron et al., 1994 ; 
Scheil etal., 1996). 
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DISCUSSION 

La valeur la plus faible est rencontrée à BEA et reste inférieure à celle du Mozambique qui sont 

des populations négroïdes pour le Rh (Bergstrom et al., 1994) (tableau 20). 

D'après nos résultats, la population de Tlemcen ville est intermédiaire pour le gène A, 

négroïde pour le gène B et caucasoîde pour le gène O. Cependant, Benabadji et Aîreche (1994) 

la décrivent comme une population négroïde pour l'allèle A, intermédiaire pour l'allèle B 

et négroïde pour l'allèle O. Ce résultat pourrait être un bais de l'échantillonage réduit 

(139 individus) analysé par ces auteurs. 

Au terme de cette analyse des systèmes ABO, Rh dans quelques populations de l'ouest 

Algérien, nous pouvons dégager les éléments caractéristiques suivants: 

- des gènes A et d de fréquences intermédiaires à quelques exceptions près). 

- Un gène B de fréquence soit intermédiaire soit négroïde. 

- Un gène O de fréquence soit intermédiaire soit caucasoide. 

Par ailleurs nous constatons d'une part un clivage "graduel" extrême nord-ouest, intérieur, voir 

sud-ouest, exprimé par une augmentation de l'allèle B (caractéristique négroïde du gène B), 

et suggère un apport de gènes africains à travers le Sahara. D'autre part, nous constatons que 

toutes les populations caucasoides pour l'allèle O sont situées au nord-ouest. 

En effet, la mer méditerranéenne ajoué un rôle important dans les échanges entre les populations 

européennes et les populations nord-africaines. De par sa position géographique, Tlemcen était 

sous le règne des Zianides une véritable capitale commerciale. La ville a accueilli durant cette 

époque les musulmans d'Andalousie et les Israélites expulsés d'Espagne. Cette époque 

prestigieuse fût suivie de l'invasion turque puit française. Ces différentes ethnies ont cohabitées 

pendant des siècles. On peut donc en toute logique et légitimité supposer qu'il y a eu échange 

génétique entre elles, d'où cette grande variabilité observée parmi nos populations. 

Notre étude nous permet d'une part, de souligner la position médiane de nos population dans 

l'ensemble euroafricain, et d'autre part de mettre en relief une certaine originalité de la 

population de l'ouest algérien comme résultat d'un brassage humain impliquant les autochtones 

par le sud, méditerranéens par le nord et les arabes par l'est avec l'avènement de l'islam 

en Afrique du nord. 
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RESUME 

Dans le but de caractériser génétiquement la population de l'ouest Algérien, nous avons marqué 
25 populations du nord-ouest (Tlemcen et Ain-temouchent) et du sud-ouest (Nâama et Bechar) par les 
polymorphismes sanguins ABO, Rh, la consanguinité et quelques paramètres sanitaires (avortement, 
mortalité et morbidité). 
L'analyse hémotypologique a concerné 145085 individus. La répartition des groupes sanguins a été 
effectué aussi selon le sexe et l'âge. Elle révèle une variabilité hautement significative entre les 
différentes populations étudiées. Les fréquences géniques varient entre 0,16 et 0,292 pour le gène A avec 
une moyenne de 0,214, entre 0,073 et 0,135 pour le gène B avec une moyenne de 0,112, entre 0,62 et 
0,734 pour le gène O avec une moyenne de 0,674 et enfin entre 0,167 et 0,45 7 pour le gène d avec une 
moyenne de 0,323. 
L'analyse de nos résultats permet de révéler les caractéristiques suivantes: fréquences intermédiaires 
pour les gènes A et d, fréquences intermédiaires ou caucasoides pour le gène O et fréquences 
intermédiaires ou négroides pour le gène B. La structure génétique de nos populations serait le résultat 
d'un brassage humain entre Africains par le sud, Européens par le nord et Arabes par l'est. 
L'analyse de la consanguinité montre que ce mode de croisement est très fréquent dans nos populations 
avec une préférence pour les unions entre cousins du premier degré. Les taux de consanguinité varient 
entre 19% et 52% avec une moyenne de 33%. La consanguinité exerce un effet significativement néfaste 
sur le taux d'avortement et de mortalité. Par ailleurs, la consanguinité augmente significativement le 
nombre de malades mentaux et de sourd muets. 
La recherche d'éventuelles relations entre les marqueurs sanguins et les maladies, nous a permis de 
révéler quelques associations déjà reportées par la littérature notamment entre le diabète et le groupe B, 
entre le groupe O et le rhumatisme et le groupe A et le cancer chez le sexe féminin; et d'autres relations 
qui ne corroborent pas les données de la littérature notamment une relation entre le groupe A et l'asthme. 
Notre étude, met également en évidence une association entre le groupe B et la tuberculose et entre le 
groupe A et les handicaps physiques 

ABSTRACT 

With an aim to characterize genetically the population of the west of Algeria, we have marked 25 
populations of the north west ( Tlemcen and Ain-temouchent ) and the south west ( Bechar and Naama ) 
by blood polymorphisms ABO, Rh, consanguinity and some medical parameters ( abortion, mortality 
and morbidity). 
145085 individuals were typed for ABO and Rh blood groups. The distribution of these two 
polymorphisms was also carried out according to sex and age. It's reveals a highly significant variability 
between the studied populations. The gene frequencies vary between 0.16 and 0.292 for the gene A with 
an average of 0.24, between 0.073 and 0.135 for the gene B with an average of 0.112, between 0.62 and 
0.734 for the gene O with an average of 0.674, between 0.167 and 0.457 for the gene d with an average 
of 0.323. Our data analysis reveals the following characteristics : intermediate frequencies for A and d 
genes, intermediate frequencies or negroid for the gene B and intermediate frequencies or caucasoid for 
the gene O. The genetical structure of our populations would be the result of admixture with Africans by 
south, Europeans by north and Arabs by east. 
The consanguinity analysis shows that this kind of uniohs is very frequent in our populations, with 
preference for matings between cousins of first degree. The rates of consanguinity vary between 19% and 
52% with an average of 33%. The consanguinity exerts a significantly baneful effect on the rate of 
abortions and mortality. In addition, consanguinity significantly increases the number of mental patients 
and deaf dumb persons. 
The research of eventual relations between diseases and blood markers, enabled us to reveal some 
associations already reported by literature, in particular between diabet and group B, between rhumatism 
and group O and between cancers and group A in female subjects ; and other relations that don't 
corroborate the data of literature, notably a relation between asthma and group A. Our study reveals also 
asoociations between group B and tuberculosis and between physical handicaps and group A. 

Mots clés : Polymorphisme - Groupes sanguins - Système ABO - Système Rh - Consanguinité. 


