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RESULTATS ET DISCUSSION 

A l'échelle du Moyen-Orient, on retrouve un DNS% de 85,71%, on trouve une différence 

significative la population du Liban. 

Par rapport aux populations du Nord-Méditerranéen, on note un DNS% de 27,78%. On 

remarque que notre population présente des similitudes de fréquences avec les populations de 

certaines régions de l'Italie, ainsi que certaines régions de la méditerranéenne de l'est, 

notamment la Turquie et la Grèce. Ce résultat nous laisse conclure que notre population est 

distante de la rive nord de la méditerranée. 

N ABO*A ABO*B ABO*O f Signif. Référence 
Oran (population d'étude) 300 0,156 0,128 0,716  Présente étude 
NORD-AFRIQUE  
Berbères de Hoceima 110 0,242 0,090 0,668 5,01 NS Afldr, 2004 
Ber Moyen-Atlas 140 0,192 0,109 0,699 1,05 I NS Harich, 2002 
Ber de Ouarzazate 100 0,204 0,133 0,663 1,58 NS Errahoui, 2002 
Ber de Souss-haha 103 0,159 0,097 0,744 1,10 NS Chadli, 2002 
Ber Ait Hadidou 256 0,065 0,044 0,891 32,21 Johonson et al., 1963 
Arabes de Beni-Mellal 131 0,218 0,074 0,708 5,71 NS Ossmani, 2002 
Arabes Méridionaux 101 0,173 0,148 0,679 0,64 NS Kandil, 1999 
Tunisie Sud 120 1 	0,330 0,050 0,620 22,83 Chaabani et al., 1988 
Tunisie Centre 203 0,190 0,078 0,732 3,85 NS Chaabani et al., 1984 
Libye 168 0,225 0,132 0,643 2,96 NS Walter et al., 1975 
Egypte Sinaï 297 0,152 0,147 0,701 0,29 NS Bonné et al., 1971 
Egypte Caire 516 0,269 0,211 0,520 15,40 Matta, 1937 
Egypte Sud 208 0,222 01 104 0,674 1 	2,78 NS Azim et al., 1974 
MOYEN-ORIENT  
Liban 2259 0,296 0,106 0,598 9,41 1** Ruffié et Taleb, 1965 
Koweït 162 0,173 0,127 0,700 0,90 1 NS Sawhney et al., 1984 
Jordanie 188 0,180 1 	0,128 0,692 0,40 NS Saha et al., 1986 
Iraq 2156 0,230 0,156 0,604 5,24 NS A1-Khafedji et al., 1980 
Arabie Saoudite ouest 210 0,162 0,126 0,712 0,03 NS Saha et al., 1980 
Arabie Saoudite est 465 0,120 0,150 0,730 1,43 NS Maranjian et al., 1966 
Yémen 164 0,164 0,075 0,761 4,05 NS Titis et al., 1983 
NORD MEDITERRANEE 
Tenerife 634 0,272 0,064 0,664 11,75 ** Moral, 1986 
Espagne Centre 226 0,272 0,115 0,613 6,82 * Mesa et al., 1994 
Andalousie 859 0,295 0,066 0,639 13,30 ** Planas et al., 1966 
Catalogne 279 0,334 0,065 0,601 17,79 Moreno-Morat, 1983 
Basques 586 0,230 0,023 0,747 50,44 " ManzanoetaL, 1996 
Portugal (Terra de bouro) 118 0,360 0,052 0,588 25,45 1  Gruz et aL, 1973 
France Sud 968 0,275 0,053 0,672 16,05 Kherwnmian, 1961 
Corse 616 0,239 0,041 0,720 21,35 Memmi, 1999 
Italie Sud 4184 0,216 0,088 0,696 3,54 NS Piazza et al., 1989 
Sicile 227 0,218 0,125 0,657 2,30 NS Vona et al., 1998 
Sardaigne 109 0,210 0,076 0,714 4,95 NS 	1 Moral et al., 1994 
Grèce Continentale 114 0,214 0,092 0,694 3,05 NS Tsiakalos et al., 1980 
Grèce platie 1038 0,321 01072 0,607 14,79 *** Tilts et al., 1983 
Grèce crête 901 0,363 0,146 0,491 22,34 Bamicot et al., 1965 
Malte 119 0,257 	1 0,052 0,691 15,17 1km, 1996 
Chypre 21311 0,300 0,09 1 01609 10,30 ** Poumpoundo et al., 1995 
Turquie centre 876 0,288 0,132 0,580 	1 9,25 	1 1  Atasoy et al., 1995 
Turquie rive Médit 	1 506 0,198 0,132 	1 0,670 	1 1,22 	1 NS Atasoy et al., 1995 
NS:P?0,05 	* . 0,0<<0,05 	**.0,00<<0,01 :P0,001 
Tableau 16. Comparaison inter-populationneite des fréquences atiéliques du Système ABO de notre 
population au niveau International. 



RESULTATS ET DISCUSSION 

La comparaison des fréquences des 2 allèles du système Rh avec celle des autres populations 

(tableau 17) montre: 

La fréquence de l'allèle D de notre population s'insère dans tous les intervalles de 

variations des populations étudiés. 

. Celle de l'allèle d s'insère aussi dans tous les intervalles de variations des populations. 

Allèle Population étudié Nationale Nord-Afrique Moyen-Orient Nord-méditer 

D 68 59,9-89,3 35,3-98,6 44,3-99,9 41,5-91 

d 32 17,6-34 15,8-65,6 25,7-36,7 21,2-61 

Tableau 17. Variation des fréquences alléliques du système Rh 

La comparaison détaillée des distributions des fréquences du système Rh (tableaux 18 et 19) 

nous montre que: 

A l'échelle nationale, le pourcentage de différences non significatives (DNS%) est de 82,6 1%. 

N D d x2  Signif. Référence 
Oran (population d'étude) 300 0,680 0,320  Présente étude 
ALGERIE  
Oran 88 0,706 0,294 0,33 NS Aireche et al., 1988 
Tlemcen 137 0,698 0,302 0,15 NS Aireche et al., 1988 
Tizi-Ouzou 467 0,701 0,299 0,21 NS Aireche et ai, 1988 
Sidi Bel-Abbes 560 0,707 0,293 0,35 NS Lefèvre et al., 2006 
Saïda 176 0,710 0,290 0,44 NS Lefèvre et al., 2006 
Miliana 475 0,738 0,262 1,74 NS Lefèvre et al., 2006 
Bejaia 973 0,709 0,291 0,41 NS Lefèvre et al., 2006 
Constantine 815 0,747 0,253 2,37 NS Lefèvre et al., 2006 
Annaba 283 864 0,732 0,268 1,38 NS Lefèvre et al., 2006 
Msila 169 0,710 0,290 0,44 NS 1 Lefèvre et al., 2006 
A. Salah 91 0,792 0,208 7,61 ** Lefèvre et ai, 2006 
Mechria 100 0,542 0,457 7,56 ** Aouar et al., 2004 et 2005 
OUEST-ALGERIE  
Ain Temouchent  0,665 0,335 0,10 NS Aouar et al., 2004 et 2005 
Beni-saf  0,704 0,296 0,28 NS Aouar et al., 2004 et 2005 
Remchi  0,689 0,310 0,05 NS Aouar et ai, 2004 et 2005 
Maghnia  0,678 0,321 0,01 NS Aouar e! al., 2004 et 2005 
Ouled-mimoun  0,700 0,300 0,19 NS Aouar et al., 2004 et 2005 
Nedroma  0,727 0,273 1,11 NS Aouar et al., 2004 et 2005 
Souk-el-khemis  0,793 0,206 7,94 ** Aouar et al., 2004 et 2005 
Z.Sidi-Benamar  0,625 0,375 1,29 NS Aouar et ai, 2004 et 2005 
Oulhaca 92 0,706 0,294 0,33 NS Aouar e! al., 2009 
M'sirda 50 0,880 0,120 37,88 Aouar et ai, 2004 et 2005 
Honaine 50 0,660 0,340 0,18 NS Aouar et al., 2004 et 2005 
NS:P?0,05 	*:0,01<p<0,05 ***: <Ø  

Tableau 18. Comparaison inter-populationnelle des fréquences alléliques du Système Rh de notre population 
au niveau National. 
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RESULTATS ET DISCUSSION 

A l'échelle Nord-Africaine, le DNS% est de 54,54%, on retrouve des différences significatives 

avec les Berbères de Hoceima, Ouarzazate et Ait-Hadidou du Maroc, ainsi que l'Egypte. 

A l'échelle du Moyen-Orient, on retrouve un DNS% de 100% indiquant de très fortes 

ressemblances avec les populations de cette région. 

Par apport aux populations du Nord-Méditerranéen, on note un DNS% de 70,59%. On trouve 

des différences significatives avec l'Espagne (centre, Basques), le Portugal, et des différences 

légèrement significatives avec les régions de l'Italie (sud et Sardaigne). 

N D d  Signif. Référence 
Oran (population d'étude) 300 0,680 0,320  Présente étude 
NORD-AFRIQUE  
Berbères de Hoceima 73 0,798 0,202 8,64 ** Afkir, 2004 
Ber Moyen Atlas 108 0,661 0,339 0,16 NS Harich, 2002 
Ber de Ouarzazate 100 0,546 0,454 7,24 ** Errahoui, 2002 
Ber de Souss-haha 86 0,620 0,380 1,53 NS Chadli, 2002 
Ber Alt Hadidou 256 0,771 0,229 4,69 * Johonson et al., 1963 
Arabes de beni Mellal 131 0,683 0,317 0,01 NS Mechali, 1955 
Arabes Méridionaux 101 0,626 0,374 1,25 NS Ossmani, 2002 
Tunisie 474 0,665 0,335 0,10 NS MoullecetaL, 1954 
Libye 168 0,655 0,345 0,28 NS Walter et al., 1975 
Egypte Caire 720 0,837 0,163 18,07 *** El-Dewi, 1951 
Egypte Sinaï 297 0,531 0,469 8,91 ** Bonné et al., 1971 
MOYEN-ORIENT ___  
Liban 2255 0,699 0,301 0,17 NS RufFi et Taleb, 1965 
Koweït 110 0,652 0,348 0,34 NS Sawhney et al., 1984 
Jordanie 188 0,678 0,322 0,01 NS Nabulsi, 1997 
Arabie Saoudite 178 0,716 0,284 0,64 NS Saha et al., 1980 
Yémen 254 0,736 0,264 1,61 NS TillsetaL, 1977 
NORD MEDITERRANEE  
Alpoujarras 163 0,672 0,328 0,03 NS Fernandez et al., 1999 
Espagne centre 226 0,557 0,443 6,13 * Mesa et al., 1994 
Catalogne 282 0,606 0,394 2,29 NS Moreno et Moral, 1980 
Basques 586 0,440 0,560 23,38 Manzano et al., 1996 
Portugal 116 0,458 0,542 19,85 " Cruz et al., 1973 
France sud 500 0,595 0,405 3,00 NS Derycke et al., 1965 
Corse 534 0,683 0,317 0,01 NS Memmi, 1999 
Italie centre 1032 0,639 0,361 0,73 NS Piazza et al., 1989 
Italie Sud 368 0,780 0,220 5,83 * Sangiorgi et al., 1982 
Sicile 101 0,673 0,327 0,02 NS Vonaeta/., 1998 
Sardaigne 105 0,767 0,233 4,23 * Vona et al., 1993 
Grèce continentale 114 0,677 0,323 0,01 NS Tsiakalos et al., 1978 
Grèce crête 171 0,649 0,351 0,42 NS Barnicot et al., 1965 
Grèce platie 1038 0,702 0,298 0,23 NS Tills et al., 1983 
Malte 119 0,692 0,308 0,07 NS 1km, 1963 
Chypre 193 0,701 0,299 0,21 NS Plato et al., 1964 
Turquie centre 108 0,666 0,334 0,09 NS Aksoy et al., 1958 
NS :P?0,05 	* : 0,01P0,05 	** :0,001 :5P:50,01 :P0,001 
Tableau 19. Comparaison inter-populationnelle des fréquences alléliques du Système Rh de notre population 
au niveau International. 
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RESULTATS ET DISCUSSION 

3-La diversité génétique 

3-1-Diversité intra-région et inter-région 

Le coefficient de diversité génétique Fst de Wright (1978) a été calculé pour les différentes 

populations considérées à partir des fréquences alléliques des deux systèmes ABO et Rh, et 

comparé à notre population (tableau 20) 

Algérie Nord-Afrique Moyen-Orient Nord-méditerrané 
ABO 0,04082 (p0;***)  0,04023  (p.rØ;***)  0,02880 (p=O;***)  0,01231 (p0 ; ***) 
Rh 0,00432 (p=0;***)  0,05359  (po;***)  -0,00050 (p=0,54;NS) 0,02497 (p=Ø;***) 

Moyenne 0,02257 1 0,04691 1 0,01415 1  0,01864 
Tableau 20. Diversité intra-région 

• l'échelle nationale, le système ABO est plus hétérogène que Rh 
• l'échelle nord-africaine, le système Rh est plus hétérogène que ABO 
• l'échelle moyen-orientale, le système ABO est hétérogène alors que Rh a une très faible 
hétérogénéité 
A l'échelle nord-européen, le système Rh est plus hétérogène que ABO 

La comparaison inter-populationnelle a révélée les résultats résumés dans le tableau 21 suivant: 

FSC (inter-population) FCT (inter-groupe) 
ABO 0,01045 (p=Ø;***) 0,00227 (p=0,056;NS) 
Rh 0,01955 (p=O; ***) -0,00943 (p=0,68;NS) 
Total 56 populations 4 groupes 
Tableau 21. Diversité inter-région 

Pour les 2 systèmes ABO et Rh, l'hétérogénéité est vue à l'échelle inter-population avec des 

différences significatives, alors qu'entre les groupes (c.à.d. entre les régions), la différence est 

non significative. Ces résultats concordent avec la plupart des données bibliographiques. 

3-2-Affinités inter-populationnelles 

3-2-1-Analyse en composantes principales 

Afin de situer notre population d'étude dans l'ensemble des populations avec lesquelles elle a 

été comparée, on a réalisé une analyse en composantes principales à partir des fréquences 

déterminées. 
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RESULTATS ET DISCUSSION 

Au niveau national (figure 11), la contribution de 75,69% de la variabilité totale est représentée 

par les 2 axes F1 (50,18%) et F2 (25,51%). La population étudiée est équidistante à Ain Salah 

(As), Msirda (Msr), Tlemcen (Tim), Tizi ouzou (Tzo) et Sidi Belabbes (Sba) ; alors que Souk 

E1-khemis (Sek) et Honaine (ion) se démarquent de l'ensemble étudié. 

Selon l'axe Fi, notre population est proche de celles des régions de Msirda (Msr), Tlemcen 

(Tim) et Tizi ouzou (Tzo). 

Selon l'axe F2, notre population est proche de Sidi Belabbes (Sba) et Ain Temouchent (AT). 

En prenant en considération les groupes sanguins, on remarque que ce sont les allèles O et B 

qui contribuent à la corrélation. 

A ce niveau, on peut dire que notre population se place du coté de certaines populations de 

l'ouest mais aussi de différentes régions de l'est et du sud, ce qui nous laisse dire qu'il s'agit 

d'une population de transit. 

Figure 11. Représentation graphique de l'analyse ACP de la région Algérie 
Pop: Population d'étude, 0m: Oran, Tim: Tlemcen, Tzo: Tizi-ouzou, Sba: Sidi Beiabbes, Sai: Saida, Mil: Miliana, 
Bej: Bejaia, Cst: Constantine, Ann: Annaba, Msl: Msila, As: Ain Salah, Mch: Mecheria, At: Ain Temouchent, Bs: 
Beni-saf, Rem: Remchi, Mag: Maghnia, 0m: Ouled Mimoun, Ned: Nedroma, Sek: Souk E1-khemis, Zs: Zaouia 
Sidi-Benamar, Oui: Oulhaca, Msr: Msirda, Hon: Honaine 
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RESULTATS ET DISCUSSION 

Concernant la région « Nord-Afrique et Moyen-Orient » (figure 12), la contribution de 77,64% 

de la variabilité totale est représentée par les 2 axes: F1 (50,79%) et F2 (26,85%). La 

population étudiée est équidistante à Souss-haha (Sh), Moyen-Atlas (Ma), Arabie-saoudite 

ouest (Aso), Arabie-saoudite est (Ase), Jordanie (Jor) et Koweit (Kow). Ait-hadidou (Ah) et 

Caire (Car) se démarquent complètement de l'ensemble. 

Selon l'axe FI, notre population est proche des régions Arabie-saoudite ouest (Aso), Arabie-

saoudite est (Ase), Koweit (Kow) et Moyen-Atlas (Ma) 

Selon l'axe F2, notre population est proche de Jordanie (Jor) et Souss-haha (Sh). 

En prenant en considération les groupes sanguins, on remarque que ce sont les allèles O et d 

qui contribuent à la corrélation. 

A ce niveau, on remarque que notre population est assez proche de certaines régions du Maroc 

et du Proche-Orient. 

u.' 
Oq 

C.!. 

otre 
ijItion 

-z 

FI (50.79 ;) 

Figure 12. Représentation graphique de l'analyse ACP de la région Nord-Afrique/Moyen-Orient 
Pop: population d'étude, Hoc: Hoceima, Ma: Moyen-Atlas, Orz: Ouarzazate, Sh: Souss-haha, Ah: Ait Hadidou, 
Bm: Arabes Beni-Mellal, Mer: Arabes Méridionaux, Ts: Tunisie sud, Te: Tunisie centre, Lby: Libye, Sin: Sinaï, 
Car: Caire, Lbn: Liban, Kow: Koweït, Jor: Jordanie, Aso: Arabie-Saoudite ouest, Me: Arabie-Saoudite est, Yem: 
Yémen 
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RESULTATS ET DISCUSSION 

Concernant la région « Nord-méditerranée » (figure 13), la contribution par 86,03% de la 

variabilité totale est représentée par les 2 axes : Axe F1 (49,13%) et Axe F2 (36,91%). La 

population étudiée est proche des régions Italie sud (Ils), Sardaigne (Sar) Turquie 

méditerranéenne (Tm) Grèce continentale (Gco) et Sicile (Sic) ; alors que Portugal (Por), 

Basques (Bas) et Grèce crêtie (Gcr) se démarquent de l'ensemble étudié. 

Selon l'axe Fi, notre population est proche de l'Italie sud (Its), Sardaigne (Sar). 

Selon l'axe F2, notre population est proche de Sicile (Sic) et Turquie méditerranéenne (Tm). 

En prenant en considération les groupes sanguins, on remarque que c'est l'allèle O qui 

contribue à la corrélation. 

A ce niveau, on peut dire que notre population se place du coté de la région sud de l'Europe 

surtout Italie et Turquie, et qu'il existe des similitudes qu'il faudrait mettre en évidence. 

Figure 13. Représentation graphique de l'analyse ACP de la région Nord-méditerranée 
Pop: population d'étude, Esp: Espagne centre, Cat: Catalogne, Bas: Basques, Por: Portugal, Frs: France sud, Cor: 
Corse, Its: Italie sud, Sic: Sicile, Sar: Sardaigne, Gco: Grèce continentale, Gpl: Grèce platie, Ger: Grèce cr&ie, 
Mal: Malte, Chy: Chypre, Tc: Turquie centre, Tm: Turquie méditerranéenne 
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RESULTATS ET DISCUSSION 

3-2-2-Distances génétiques et arbres phylogénétiques 

Les distances génétiques calculées d'après la formule de Reynolds (Reynolds et al., 1983) entre 

notre population et les différents groupes populationnels retenus pour les analyses comparatives 

sont données dans les tableaux 22, 23 et 24. 

La distance moyenne (en considérant chaque groupe avec la pop étudié) est: 

- pour le groupe Algérie de 0,00328 

- pour le groupe Nord-Afrique et Moyen-Orient de 0,01212 

- pour le groupe Nord-méditerranée de 0,01084 

De manière évidente, notre population est beaucoup plus proche du groupe Algérie. Pour les 

deux autres groupes, les distances moyennes sont assez proches. 

Tableau 22. Distances génétiques Algérie (1 O) 
1-notre population; 2-Oran; 3-Tlemcen; 4-Tizi ouzou; 5-Sidi Belabbes; 6-Saida; 7-Miliana; 8-Bejaia; 
9-Constantine; 10-Annaba; il-Ain salah; 12-Mecheria; 13-Mn Temouchent; 14-Beni-saf; 15-Remchi; 
I 6-Maghnia; 17-Ouled  Mimoun; I 8-Nedroma; 1 9-Oulhaca ; 20-Msirda ; 21 -Honaine 
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RESULTATS ET DISCUSSION 

4 50,8 193,9 3,4 0 

5 0 89,7 0 4,3 0 

6 367,4 481,7 474,8 855,9 399.6 0 

7 0 0 0 34,6 0 458,5 0 

8 0 100,4 0 1 	0 0 613,3 0 0 

9 168,4 75,2 70,8 76,7 142,1 979,4 37,5 106 0 

10 0 32,6 0 48,6 0 376,3 0 0 100,6 0 

11 18,9 58,7 0 0 6,3 704,4 0 0 25,7 14,3 0 

12 57,4 256 30,4 0 9,4 703,1 77,4 0 188,5 72,8 27,9 0 

13 274 128,6 228,5 292 345,7 1011,6 236,7 226,8 201,4 305,7 155,1 385,7 0 

14 127,5 60 56,4 70,8 125,6 749 43,5 72,4 0 96,4 11,4 162,2 125,9 0 

15 0 61,4 0 0 0 489,3 0 0 309,5 0 0 13,4 235,5 80 0 

16 0 37,5 0 11,6 0 469,8 0 0 101,2 0 0 34,8 212,3 71,4 0 0 

17 0 21,7 0 86,2 0 328,9 0 0 171,2 0 29,3 94,9 246,1 126,6 0 0 0 

18 0 94 19,9 142,5 6,2 280 47,8 26,5 300,6 31,5 91,4 124,3 319,1 220,5 12,2 11,4 0 0 

167 22$ 23,1 210 14 6 7,7 91 239,1 0,1 122,9 1209,5 373,2 205$ 44,7 34,1 0 20 O 
Tableau 23. Distances génétiques Nord-Afrique et Moyen-Orient (10) 
1-notre population ; 2-Hoceima ; 3-Moyen-atlas ; 4-Ouarzazate; 5-Souss-haha ; 6-Ait Hadidou; 7-Arabes Beni-
mellal ; 8-Arabes méridionaux ; 9-Tunisie sud; 10-Tunisie centre; I l-Libye; 12-Sinaï; 13-Caire; 14-Liban; 
15-Koweit; 16-Jordanie; 17-Arabie-Saoudite ouest; 18-Arabie-Saoudite est; 19-Yémen 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 1617 

1 0 

2 144,8 0 

3 210,1 4,3 0 

4 182,5 68,1 137,6 0 

5 383,3 18,7 17,2 302,2 0 

6 104,7 18,2 15,1 52 83,4 0 

7 47,7 347,7 128,6 150,5 307,3 48 0 

8 57,2 282,3 263,1 353 535,9 170,9 41,2 0 

9 3,2 37,1 70,8 131 202 27,6 32,1 68,5 0 

10 21 242,5 225,8 300,2 486,5 130,6 0 0 40,5 0 

11 0 60 81 303,2 231,4 10,9 0 20,6 0 0 0 

12 165,1 69,5 35,5 209 145 42,6 78,7 141,3 53,7 115 49,7 0 

13 374 76,6 53,6 333,4 81,4 170,1 339,9 454,9 185,2 413,1 245,1 101 0 

14 35,4 76,2 49,7 123,8 209 2 0 23,5 0 0 0 10,3 220,7 0 

15 127,9 56,6 22,5 192,6 152,4 39,3 70,6 117,5 29,2 99,3 31,2 0 106,4 7,5 0 

16 339,3 12,2 14,8 181,8 98,5 48,3 130,8 199,1 27,4 171,9 54,4 24,8 48,8 54,4 15,5 0 

17 0,2 58,6 108,1 140 240,4 51 49,2 82,6 0 52,6 0 89,4 230,7 14,2 63,3 55,4 0 

Tableau 24. Distances génétiques Nord-méditerranée (10) 
1-notre population ; 2-Espagne centre; 3-Catalogne ; 4-Basques; 5-Portugal ; 6-France sud ; 7-Corse; 8-Italie 
sud ; 9-Sicile; 10-Sardaigne ; I 1-Grèce continent ; 12-Grèce platie ; 13-Grèce crêtie ; 14-Malte ; 15-Chypre 
16-Turquie centre; 17-Turquie méditerranéenne 
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RESULTATS ET DISCUSSION 

La distance génétique la plus élevée est celle retrouvée avec le Portugal (0,03833), cependant on 

remarque des distances nulles avec différentes régions Tlemcen, Tizi-ouzou, Sidi-Belabbes, 

Saida, Ain-Temouchent, Beni-saf, Remchi, Maghnia, Nedroma pour le groupe Algérie; Moyen-

atlas, Souss-haha, Arabes Beni-mellal, Arabes méridionaux, Tunisie centre, Koweït, Jordanie, 

Arabie-Saoudite pour le groupe Nord-Afrique/Moyen-Orient ; et Grèce continent pour le groupe 

Nord-méditerranée. 

Ces résultats confirment partiellement les résultats de rapprochement retrouvés lors de l'analyse 

en composantes principales. 

A partir de ces distances génétiques, on a construit les arbres phylogénétiques qui ont étés 

réalisées selon la méthode « Neighbor-Joining» (figure 14, 15 et 16). 
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Figure 14. Arbre phylogénétique à l'échelle nationale 
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Au niveau national, la représentation graphique (figure 14) de l'arbre montre 3 grands 

groupes: 

- le l'est formé parles régions Mechena, Ain-Temouchent, Honaine, Ouled-Mimoun, 

Remchi, Maghnia, Bejaia, Miliana et Oulhaca 

- le 2ême  est formé par les régions Beni-saf, Annaba, Saida, Oran, Sidi-Belabbes, Tizi-ouzou, 

Tlemcen, Nedroma et Constantine 

- le 3ème  est formé par Ain-Salah et Msirda 

Notre population est retrouvée avec le 2 groupe, elle se rapproche ainsi des populations de 

l'ouest à savoir Tlemcen, Nedroma, Oran et Sidi-Belabbes, mais aussi avec des populations de 

l'Est qui sont Tizi-ouzou et Constantine. On remarque aussi que le 3êmc  groupe se détache de 

l'ensemble. 
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Figure 15. Arbre phylogénétique à l'échelle Nord-Afrique et Moyen-Orient 

Au niveau des régions Nord-Afrique et Moyen-Orient, la représentation graphique (figure 15) de 

l'arbre montre 4 grands groupes: 
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- le 1 regroupe les régions Caire, Liban, Tunisie sud, Hoceima, Arabes Beni-Mellal, Libye 

et moyen-Atlas 

- le 2ème  regroupe les régions Koweït, Souss-haha, Arabes Méridionaux, Ouarzazate et Sinai 

- le 3ème  regroupe les régions Jordanie, Tunisie centre, Arabie Saoudite Est et Ouest 

- le 4ème  regroupe les régions Ait-Hadidou et Yémen 

Notre population d'étude se retrouve dans le 3ème  groupe avec des régions du Proche-Orient, 

mais est assez proche des 2 premiers groupes. Par contre, le 4ème  groupe se détache de 

l'ensemble. 
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Figure 16. Arbre phylogénétique à l'échelle du Nord Méditerranéen 

Au niveau Nord-méditerranéen, la représentation graphique (figure 16) montre 3 grands groupes: 

- le 1 regroupe les régions Italie-sud, Sardaigne, Corse, Grèce continentale, Sicile et Turquie 

méditerranéenne 

- le 2ême  regroupe les régions Malte, Basques, France-sud, Chypre et Grèce platie 

- le 3ème  regroupe les régions Turquie centre, Espagne centre, Catalogne, Portugal et Grèce crêtie 

Notre population se retrouve dans le 1" groupe et confirme sa promiscuité avec le sud de l'Europe 
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3-2-3-Conclusion: 

Les résultats de l'analyse des marqueurs des groupes sanguins dans notre population nous ont 

permis de la situer dans l'ensemble Nord-Africain, Méditerranéen et Moyen-oriental. 

L'analyse des systèmes ABO et Rh a permis de localiser notre population surtout vers les 

populations nationales ; néanmoins, les fréquences alléliques de celles-ci se rapprochent de 

celles de certaines populations du Moyen-Orient, du Nord-africain et du sud de l'Europe. 

Schématiquement, notre population présente une hétérogénéité vis-à-vis de certaines 

populations du Nord de la Méditerranée, ce fait est dû à une fréquence plus élevée de l'allèle 

ABO*A et une fréquence plus faible des allèles ABO*B  et  ABO*O,  ainsi qu'une fréquence 

plus élevé de l'allèle d. 

Ces résultats mettent en évidence l'existence d'une forte homogénéité dans la population 

algérienne, y compris celle de l'ouest algérien qui se rattache d'une manière globale aux 

populations de l'Afrique du nord et du Moyen-Orient, ce qui nous laisse penser que la 

population algérienne soit un mélange entre les Berbères et les Arabes. 

4-Consanguinité et lien de parenté 

Le taux de consanguinité total de la population étudié, concernant les individus interrogés et 

leurs parents est de 27,92%, répartit en 12,92% du 1 degré et 15% du 2ème  degré. 

4-1-Chez les individus interrogés: 

Le taux de consanguinité total est de 20,33%, dont 12,66% l degré et 7,67% 2ômc  degré 

La répartition selon le sexe est comme suit (tableau 25, figure 17): 

Mariages 
consanguins 

1 	degré 

Mariages 
consanguins 

degré 

Mariages non 
consanguins 

Individus non 
mariés 

 Total 

Masculin 19 17 66 47 149 

pourcentage 6,33% 5,67% 22% 15,67%  

Féminin 19 6 94 32 151 

pourcentage 6,33% 2% 31,33% 10,67%  
Tableau 25. Structuration des mariages des individus interrogés 
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Figure 17. Histogramme de distribution de la consanguinité chez les individus interrogés 

On remarque que la consanguinité de l degré est réparti de manière égale chez les deux sexes, 

alors que celle du 2èmc  degré concerne plus les hommes que les femmes. 

En comparant le taux de consanguinité retrouvé avec celles de l'ouest algérien (tableau 26), on 

remarque qu'elle se situe dans la limite inférieure de la marge réelle 18,85% (Sidi-Ali 

Benzemra) - 52,12% (Zaouia Sidi-Benamar), mais se rapproche du taux moyen de la 

population Algérienne qui est de 23% (Benallegue et Kedj, 1984); cependant, le taux reste 

assez faible par rapport à celle des autres pays arabes (figure 8) qui dépasse d'une manière 

générale le taux de 30%. 

Populations Taux de Consanguinité Références 
Oran (population d'étude) 20,33% Présente étude 
Honaine 29,66% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Msirda 30,85% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Oulhaça 41.30% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Honaine 31,93% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Sidi Driss 24,79% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Souk El Khemis 32,34% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Sidi Bediaf 31,57% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Sidi Ali Benzemra 18,85% Aouar et ai, 2004, 2005 et 2006 
Ain youcef 33,33% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Fehoul 30,33% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Ain El Kebira 18,86% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Hamri Benamar 27,58% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Zaouia Sidi Benamar 52,12% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Nedroma 26,79% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Ouled Mimoun 42,80% Aouar et al., 2004, 2005 et 2006 
Tableau 26. Taux de consanguinité dans l'ouest algérien 
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4-2-Chez les parents: 

Le taux de consanguinité total est de 34%, dont la répartition est de 19,33% pour le 1 degré et 

14, 67% pour le 2 ème  degré (tableau 27, figure 18) 
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Figure 18. Histogramme de distribution de la consanguinité chez les parents 

Mariages consanguins 
1« degré 

Mariages consanguins 
2 	degré 

Mariages non 
consanguins Total 

Effectif 58 44 198 300 	j 

pourcentage 19,33% 14,67% 660/0 

Tableau 27. Structure des manages chez les parents 

4-3-Chez les grands-parents 

Le taux de consanguinité total est de 30,71%, dont la répartition est de 10,7 1% pour le 1 

degré et 20% pour le 2ème  degré (tableau 28, figure 19). 

Mariages Mariages Mariages non 
consanguins consanguins consanguins 

1 	degré 2 	degré  Total 

Effectif 60 112 388 560 

pourcentage 10,71 20 1 	69,29 1 
Tableau 28. Structure des mariages chez les grands-parents 
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Figure 19. Histogramme de distribution de la consanguinité chez les grands-parents 

4-4-Enquête chez les individus interrogés 

Une enquête a été menée concernant les facteurs qui sont susceptibles d'influencer le choix 

matrimonial à savoir le niveau d'instruction, la profession et l'habitat telle que mentionnée par 

les recherches menées dans certains pays arabes. 

Relation consanguinité - niveau d'instruction 

C NC 

Niveau Homme Femme Homme Femme Total 

Analphabètes 3(1,72%) 11(6,32%) 8(4,60-/.) 34 (19,54%) 56 

Primaire 4(2,30-/.) 1(0,57-/.) 1(0,57%) 6 (3,45%) 12 

Moyen 13 (7,47%) 3(1,72%) 9(5,17%) 14 (8,05%) 39 

Secondaire 6(3,45%) 4(2,30%) 10(5,75%) 10 (5,75%) 30 

Supérieur 2(1,15%) 2(1,15%) 19(10,92%) 14 (8,05%) 37 

Total 174 

Tableau 29. Répartition des mariages selon le sexe et le niveau d'instruction 

La comparaison par le test du chi2 (ddl =4) entre les mariages consanguins et non consanguins 

(tableau 29) a donné les résultats suivants: 

Chez les hommes, x 30,71 différence significative 

Chez les femmes, x2 = 42,25 différence significative 

On conclu que le niveau d'instruction joue un rôle dans le choix du conjoint en faveur de la 

non consanguinité et ceci chez les 2 sexes. 
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Relation consanguinité - profession 

C NC 

Niveau Homme Femme Homme Femme Total 

Sans 1(0,56%) 17 (9,60%) 6(3,39%) 63 (35,591/o) 87 

Libérale 12(6,78%) 0 22(12,43%) 5 (2,82%) 39 

Fonctionnaire 15 (8,47%) 3 (1,69%) 22(12,43%) 9(5,08%) 49 

Ménage 0 1 (0,56-/.) 0 1(0,56%) 2 

Total 177 

Tableau 30. Répartition des mariages selon le sexe et la profession 

La comparaison par le test du chi2 (ddl = 3) entre les mariages consanguins et non consanguins 

(tableau 30) a donné les résultats suivants: 

Chez les hommes, x2= 10,94 différence légèrement significative 

Chez les femmes, x2 = 42,59 différence significative 

On conclu que la profession joue un rôle dans le choix du conjoint en faveur de la non 

consanguinité et ceci chez les 2 sexes, mais elle est beaucoup plus marquée chez les femmes. 

Relation consanguinité - habitat 

C NC 

Niveau Homme Femme Homme Femme Total 

Individuel 14(7,78%) 6(3,33%) 26 (14,44%) 26(14,44%) 72 

Semi-collectif 8(4,44%) 6(3,33%) 28 (15,56%) 20(11,11%) 62 

Collectif 4(2,22%) 8(4,44%) 16 (8,89%) 18(10%) 46 

Total 180 

Tableau 31. Répartition des manages selon le sexe et l'habitat 

La comparaison par le test du cbi2 (ddl = 2) entre les mariages consanguins et non consanguins 

(tableau 31) a donné les résultats suivants: 

Chez les hommes, x2= 28,82 différence significative 

Chez les femmes, x2 = 30,74 différence significative 

On conclu que l'habitat joue un rôle dans le choix du conjoint en faveur de la non 

consanguinité et ceci chez les 2 sexes. 
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4-5-Conclusion: 

Les mariages consanguins sont représentés beaucoup plus par le 1 degré que par le 2èmc  degré 

chez les individus et leurs parents, par contre, c'est le 2ème  degré qui est plus important chez les 

grands-parents. En outre, les mariages entre conjoints issus d'une même famille sont de moins 

en moins fréquents au niveau de la population étudié, et ceci est influencé par certains facteurs 

dont le niveau d'instruction, la profession et l'habitat. 

Il est donc évident que la notion de mariage entre cousins est moins perceptible dans notre 

population, mais sans toutefois disparaitre, telle qu'observée dans d'autres régions du globe, et 

reste un facteur à prendre en considération pour toute étude relatif à la santé dans notre pays. 
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5-Maladies enregistrés chez les individus interrogés 

5-1-Maladies globales 

Le nombre de malades est de 141 pour notre effectif de 300 personnes (figure 20). 

Maladies 
U malades U non ,,ialades 

4. 
Figure 20. Répartition des maladies selon le sexe 

Les maladies enregistrées sont représentées dans le tableau 32: 

Maladies Masculin Féminin Total 

DID 7 18 25 

pourcentage 4,96% 12,77% 

DNID 22 33 55 

pourcentage 15,6% 23,4% 

Autres diabètes 1 6 7 

pourcentage 0,71% 4,25% 

HTA 6 14 20 

pourcentage 4,25% 9,93% 

MCV 1 4 5 

pourcentage 0,71% 2,84% 

Hypercholestérolémie 2 2 4 

pourcentage 1,42% 1,42% 

Maladies Thyroïdiennes 0 3 3 

pourcentage 0% 2,13% 

Allergies 3 4 7 

pourcentage 2,13% 2,84% 

Rhumatisme 3 2 5 

pourcentage 2,13% 1,42% 

Autres maladies 3 7 10 

pourcentage 2,13% 4,96% 

Tableau 32. Distribution selon le sexe des maladies enregistrées dans notre population 
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Dans notre population, la morbidité concerne plus les femmes que les hommes (figure 21), 

avec une différence significatives (x2 = 27,4 ; ddl = 9) 
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Figure 21. Histogramme de distribution selon le sexe des maladies dans notre population 

Maladies <33 ans 33 - 66 ans > 66 ans Total 

DID 22 3 0 25 

pourcentage 15,6% 2,13% 0% 

DN[D 0 44 11 55 

pourcentage 0% 31,21% 7,8% 

Autres diabètes 4 3 0 7 

pourcentage 2,84% 2,13% 0% 

HTA 0 13 7 20 

pourcentage 0% 9,22% 4,96% 

MCV 1 3 1 5 

pourcentage 0,71% 2,13% 0,71% 

Hypercholestérolémie 0 1 3 4 

Pourcentage 0% 0,71% 2,13% 

Maladies Thyroïdienne 0 2 1 3 

Pourcentage 0% 1,42% 0,71% 

Allergies 4 3 0 7 

pourcentage 2,84% 2,13% 0% 

Rhumatisme 0 4 1 S 

pourcentage 00/0 2,84% 0,71% 

Autres maladies 2 7 1 10 

pourcentage 1,42% 4,96% 0,71% 

Tableau 33. Répartition des maladies selon l'âge (par génération) 
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Figure 22. Histogramme de distribution selon l'âge des maladies dans notre population 

On remarque que les maladies touchent toutes les catégories d'âge (tableau 33, figure 22), 

cependant dans notre population, c'est le diabète qui est fréquent avec un taux élevé du DID 

chez les moins de 33 ans et un taux élevé de DNID dans la catégorie 33-66 ans, ainsi qu'un 

taux élevé d'HTA dans la catégorie 33-66 ans, ce qui correspond à la réalité retrouvée en 

Algérie. 

D'un autre coté, on a considéré une partie de notre échantillon pour voir si le marqueur de 

groupe sanguin avait une relation avec la morbidité (tableau 34). 

Groupes sanguins I Effectif chez Malades Effectif chez Personnes saines 

A+ 20 16 

A-  5 2 

B+ 14 13 

B-  1 0 

3 6 

AB -  0 2 

0+ 60 54 

0- 2 1 

Tableau 34. Répartition des différents groupes du système ABO dans notre 

L'application du test de x2  nous révèle une différence non significative (X 
2 

= 10,7436 ; ddl = 7). 

Donc dans notre population, le facteur groupe sanguin n'a pas lieu d'être noté dans le cadre de 

la relation groupes ABO - morbidité. 
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5-2-Le diabète 

L'enquête menée dans notre population nous donne les résultats suivants: 

TDiabète DID DNID Autre diabète non diabétique Total 

effectif 25 55 7 213 300 

pourcentage 8,33% 18,33% 2,33% 71% 100% 

Tableau 35. Répartition du diabète dans notre population 

Diabète 

8,3% 
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Figure 23. Pourcentage des différents types de diabète dans notre population 

La répartition selon le sexe est comme suit: 

M F Total 

DID 7 18 25 

pourcentage 8,05% 20,69% 

DNID 22 33 55 

pourcentage 25,29% 37,93% 

Autres diabètes 1 6 7 

pourcentage 1,15% 6,90/o 

Tableau 36. Répartition du diabète selon le sexe 
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Figure 24. Histogramme de distribution des différents types de diabète selon le sexe 
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Dans notre population, les femmes sont plus concernées par le diabète que les hommes. 

(x2 = 14,5 ;ddl=2) 

La répartition selon l'âge est comme suit: 

<33 ans 33-66 ans > 66 ans Total 

DID 22 3 0 25 

pourcentage 25,290/, 3,45% 0% 

DNID 0 44 11 55 

pourcentage 0% 50,57% 12,64% 

Autres diabètes 4 3 0 7 

pourcentage 4,60/o 3,45% 0% 

Tableau 37. Répartition du diabète selon l'âge (par génération) 
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Figure 25. Histogramme de distribution des différents types de diabète selon l'âge 

Comme attendu, les résultats nous révèle que le diabète de type 1 concerne les sujets jeunes, et 

que le diabète de type 2 est l'apanage des sujets agés de plus de 33 ans 

6- Interaction consanguinité-morbidité 

Le nombre de personnes malades est de 141, et dont: 

les parents sont consanguins est de 56 (39,72%) 

les parents sont non consanguins est de 85 (60,28%) 
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Le nombre de personnes saines est de 159, et dont: 

les parents sont consanguins est de 46 (28,93%) 

les parents sont non consanguins est de 113 (71,07%) 

En comparant les deux populations malades et non malades, on obtient: = 0,06 ; ce qui nous 

laisse conclure que la consanguinité n'a pas d'effet sur la morbidité globale. 

Concernant le diabète, 

Le nombre de diabétiques est de 87, et dont: 

les parents sont consanguins est de 37 (42,53%) 

les parents sont non consanguins est de 50 (57,47%) 

Le nombre de non diabétiques est de 213, dont: 

les parents sont consanguins est de 65 (30,52%) 

les parents sont non consanguins est de 148 (69,48%) 

Ici encore, en comparant les deux populations, on obtient: = 0,07 ; on conclu que la 

consanguinité n'a pas d'effet sur le diabète. 
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CONCLUSION GENERALE 

Les résultats de notre étude nous révèlent les traits caractéristiques de la société 

actuelle qui vit dans l'ouest Algérien au niveau du littoral. 

En procédant à l'analyse comparative du polymorphisme des groupes sanguins, 

notamment le système ABO, nous sommes arrivé à positionner notre population dans le 

contexte régional (à savoir Nord-Africain, Méditerranéen et Moyen-oriental), et d'affirmer que 

les systèmes ABO et Rhésus sont en équilibre génétique de Hardy-Weinberg. 

La comparaison inter-populationnelle de la distribution des fréquences alléliques a permis de 

mettre en évidence les principales caractéristiques de notre population par rapport à celles déjà 

déterminées. Notre population, qui fait partie de l'ensemble "Algérie", se rapproche de 

certaines populations du Maghreb et du Moyen-Orient, mais aussi des populations de la rive 

sud de l'Europe. Cependant, les résultats nous apportent seulement un aperçu, et ne peuvent 

pas être pris en considération de manière rationnelle, car il faudrait établir des comparaisons 

de plusieurs systèmes sanguins pour augmenter le nombre d'allèles à considérer. 

Quant à l'étude de la consanguinité, nous constatons qu'elle est en régression, telle 

qu'attendu, vu que le mode de vie moderne a envahi notre société dans toutes ses régions, 

mais sans pour autant disparaitre, telle que l'on peut constater dans plusieurs régions du 

monde (à l'exemple des Etats-Unis, où la consanguinité est presque nulle) ; cette étude nous a 

permis de reconsidérer la vision du choix matrimonial qui a changé par rapport aux anciennes 

générations, mais qui doit être toujours prise en compte dans les diverses études, notamment 

sur la santé humaine. 

L'enquête menée sur la morbidité existante dans notre population nous montre que les 

maladies enregistrées sont globalement identiques à celles retrouvées dans toute l'Algérie, et 

que la prévalence du diabète (tous types confondus) et des maladies cardio-vasculaires (surtout 

l'hypertension artérielle) reste de loin la plus élevée. 

D'un autre coté, par l'étude de l'interaction consanguinité-morbidité, on peut prétendre que la 

consanguinité n'a pas d'effet sur les maladies polygéniques tel que le diabète; en effet, les 

maladies dont la pathogénie est sous l'influence de facteurs environnementaux en plus des 
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facteurs génétiques, ou bien sous l'influence d'autres évènements génétiques telle que les 

recombinaisons, sont sous l'influence de plusieurs facteurs, qui entrent en jeu et apportent 

leurs contribution à différents degrés. Afin de confirmer ce fait, on devrait étudier l'influence 

de la consanguinité sur des maladies génétiques mono-géniques; dans l'avenir, il serait aussi 

intéressant de chercher l'existence d'une telle interaction dans le contexte des maladies 

mentales, des malformations congénitales ou des retards staturo-pondéraux. 

Enfin, en perspective, pour mieux caractériser notre population, il faudrait élargir le 

champ d'étude à d'autres polymorphismes, qu'ils appartiennent aux différents marqueurs 

classiques ou bien moléculaires, telles que décrits dans notre synthèse bibliographique. Il ne 

faudrait surtout pas arriver à des résultats erronés ou incomplets, à l'exemple de la population 

Basque; en effet, au début, on a avancé l'hypothèse que les ancêtres des Basques étaient 

différents de ceux des Espagnols, à la suite d'étude basée sur le facteur Rh et qui montrait des 

différences existant chez les Basques par rapport à d'autres Européens ; mais, la récente étude 

faite sur les populations Espagnole, Française et Nord-Africaine ne montre aucune différence 

significative entre elles, en se basant cette fois sur une centaine de marqueurs génétiques 

moléculaires, laissant émettre une nouvelle hypothèse selon laquelle les ancêtres des Basques 

et des Espagnols vivaient vraisemblablement au Moyen-Orient il y a de cela 25.000 ans 

(Laayouni et al., 2010). 
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Annexe 1: Formulaire de consentement 

Le protocole est lu et approuvé par le conseil régional de déontologie médicale 

conformément au décret exécutif n° 92-276 du 6 juillet 1992 portant sur le code de 

déontologie médicale. 

Le formulaire de consentement est éclairé aux personnes participantes (malades ou témoins): 

Jesoussigné .................................................................................... 

atteint de la pathologie ...................................................................... 

Déclare, après avoir pris connaissance des objectifs et des méthodes relatifs au projet intitulé: 

«Caractérisation anthropologique et génétique de la population de l'Ouest Algérien par 

marqueurs génétiques, consanguinité et morbidité », sous la responsabilité de 

Mme AOUAR-METRI A., maitre de conférences classe A, au département d'Ecologie et 

Environnement, Faculté des Sciences de la Nature et de la Vie et des Sciences de la Terre et 

de l'Univers, Université ABOUBAKR BELKAID - Tlemcen, 

accepter d'y contribuer pleinement, à savoir: 

- Répondre au questionnaire proposé par les chercheurs 

- Donner des échantillons sanguins pour analyse 

Signature du participant: 



ANNEXES 

Annexe 3: Protocole d'extraction de l'ADN 

Ce protocole décrit la méthode généralement la plus utilisée pour purifier les 

préparations d'ADN (Moore D. et Dowhan D. 2002. Current Protocols in Molecular Biology. 

John Wiley & Sons, Inc.). 

Phase de lyse: 

Prendre 2 ml de sang total, ajouter 8 ml de solution de lyse I, et mettre dans la glace pendant 

10 minutes, puis centrifuger pendant 10 min à 3000 rpm. Ensuite éliminer le surnageant, et 

ajouter I mi de TBS et I ml de solution de lyse II et 50 j.tI de protéinase K. A la fin incuber 

pendant 2 heures à 55°C dans un bain marie. 

Phase d'extraction: 

Ajouter I ml de phénol et I ml de chloroforme-alcool isoamylique, agiter manuellement 

pendant 5 mm, puis centrifuger 7 min à 2500 rpm. Prendre la phase aqueuse et ajouter 2 ml de 

chloroforme/alcool isoamylique, et agiter manuellement pendant 5 mm, puis centrifuger 7 min 

à2500rpm. 

Phase de précipitation: 

Enlever soigneusement la phase aqueuse contenant l'ADN et la transférer dans un nouveau 

tube, puis ajouter 625 0 d'acétate d'ammonium 10M. Mélanger brièvement par vortex, puis 

ajouter 6 ml d'éthanol à 100% glacé. On voit apparaitre la méduse d'ADN. 

Conservation de l'ADN: 

Centrifuger pendant 30 min à 4000 rpm, et éliminer le surnageant, l'ADN se trouve alors dans 

le culot. Ensuite laver par 6 ml d'éthanol à 70% tout en agitant, puis centrifuger à 4000 rpm 

pendant 30 mn. Eliminer le surnageant et incuber à 56°C pendant 1 heure pour éliminer toute 

trace d'alcool. 

A la fin, resuspendre l'ADN dans du TE 10/1 



ANNEXES 

Composition des solutions: 

Tampon de lyse I 

10 ml de Tris-HC1 1M pH 7,5 

0,584 g de NaCI 

0,61 g M902, 6H20 

H20 MILLI-Q distillé: il 

Tampon de lyse Il 

40 ml d'EDTA 0,5M pHS 

80 ml de Tris-HO 1M pH8 

60 ml de H20 MILLI-Q 

Ajuster avec 20 ml de SDS 10% 

TBS 

Pour 100 ml 

20 mM Tris pH 7,5 (peser 0,242 g de Tris) + 150 mM NaC1 (peser 0,876 g NaCL) 

Ajuster à 100 ml avec de l'eau 

TE 10/1 (lmM EDTA, 10 mM Tris-HO) 

Pour 100 ml: peser 0,121 gde Tris etø,0372gd'EDTA 

Mélanger 1 ml Tris-HCI 1M pHS et 0,2 ml EDTA 0,5M pH8 


