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D’autre part, la présence de différences
interspécifiques touchant des sites de res-
triction d’endonucléases paraft prometteur
pour I'application en diagnostic (Gasser et al,
1994). Toutefois, 'absence de variation
intraspécifique détectée semble indiquer
que cette région de 'ADN ribosomique pré-
sente peu d’intérét pour déceler la résis-
tance aux anthelminthiques.
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Typage par RAPD de souches de Trichi-
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Le typage des isolats de Trichinella repose
actuellement sur l'analyse de plusieurs sys-
témes isoenzymatiques. Ces techniques
sont longues et nécessitent de grandes
quantités de protéines, mais elles ont permis
de définir récemment 5 espéces dans le
genre Trichinella (T spiralis, T nelsoni, T
pseudospiralis, T nativa, T britovi) et 3 types
isoenzymatiques (Trichinella T5, T6 et T8)
n'ayant pas rang d’espéce (Pozio et al,
1992). Les techniques d’analyses géno-
miques conventionnelles des isolats soit
nécessitent 'emploi de grandes quantités
d’ADN et de sondes marquées (restriction
fragment length polymorphism), soit ne sont
pas suffisamment résolutives (polymerase
chain reaction).
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Nous rapportons ici I'utilisation d'une
technique dérivée de la PCR, le RAPD, pour
étudier 18 souches de Trichinella typées
par analyse isoenzymatique comme appar-
tenant aux 5 espéces mentionnées ci-des-
sus et au type T5. Les ADN ont été extraits
par une technique classique et amplifiés
aprés adaptation de la technique RAPD
décrite par Williams et a/ (1990). Avec cer-
tains oligonucléotides, plusieurs fragments
d’ADN amplifiés ont été obtenus et ont per-
mis de définir des profils caractéristiques
d’'espéce (Dupouy-Camet et al, 1993). La
comparaison des différents profils a été
effectuée par le calcul des coefficients de
similitude.

Cette technique rapide, simple, utilisant
de trés faibles quantités d’ADN, est donc
une méthode d’avenir pour le typage des
isolats de Trichinella. Elle autorise I'analyse
génomique de larves uniques : cela a permis
de montrer la présence de 2 espéces sym-
patriques sur le méme héte (Bandi et al,
1993) et d'identifier sur une biopsie mus-
culaire l'agent causal de la récente épidémie
de trichinellose d’origine équine comme
étant T spiralis (Dupouy-Camet et al, 1994).
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L'ADN satellite correspond & des séquences
d’ADN génomique nucléaire constituées
d'unités répétées en tandem plus de 105 fois
par génome et d’une taille inférieure a 1 000
paires de bases. Ce composant, propre aux
génomes eucaryotes, est concentré dans
les régions centromériques et télomériques,
correspondant a I'hétérochromatine alpha.
Il présente aux niveaux spécifique et inter-
spécifique des caractéristiques de structure
et d'organisation identiques dans les diffé-
rents phylums étudiés (Bedridze, 1986).
Ainsi, dans une méme espéce, plusieurs
familles d’ADN satellite peuvent étre pré-
sentes et se différencient par la séquence
de leur unité de répétition, le pourcentage
du génome qu’elles représentent, le nombre
de sous-familles et leurs localisations chro-
mosomiques. De plus, des variations de ces
caractéristiques peuvent étre détectées de
fagon extrémement sensible, suite a la spé-
ciation entre 2 espéces saeurs (Bigot et al,
1990 ; Rojas-Rousse et al, 1993). Aucun
rble physiologique précis n'a pu étre attri-
bué a I'ADN satellite. Chez les nématodes,
la délétion systématique de 'ADN satellite
dans les cellules somatiques, lors des stades
précoces du développement embryonnaire,
suggére que ce composant n’a pas de role
et correspondrait a un ADN fardeau (junk
DNA), ou a un ADN parasite (selfish DNA)
qui se maintiendrait principalement dans les
génomes eucaryotes au travers de la lignée
germinale. Cependant, I'analyse de la
conservation de la séquence des nom-
breuses unités de répétition d’'un ADN satel-
lite montre que son évolution n'est pas aléa-
toire. Elle résulte d'une dégénérescence liée
aux mutations ponctuelles et aux phéno-
menes de recombinaison, qui est contreba-
lancée par une forte «conversion génique»
tendant a homogénéiser I'ensemble. L'inten-
sité de cette «conversion génique» au cours

de I'évolution suggére qu’elle soit entrete-
nue par de fortes pressions de sélection ;
'ADN satellite pourrait ainsi avoir un rdle
encore inconnu dans les génomes euca-
ryotes. Cette derniére hypothése est soute-
nue par des travaux montrant le role de
I'ADN satellite dans la condensation de
'hétérochromatine. Par ailleurs, il a récem-
ment été montré chez les Amphibiens et les
Hyménoptéres que FADN satellite est trans-
crit sous forme d’ARNs biochimiquement
actifs (Epstein et Coats, 1991).
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Clonage et caractérisation de séquences
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Le réservoir animal de C parvum représente
une source de contamination de I'environ-
nement qui est supposée favoriser la trans-
mission humaine du parasite (Casemore,
1990) ; l'impact réel de ce réservoir animal
sur ia fréquence de la cryptosporidiose
humaine reste toutefois a déterminer (Awad-
El-Kariem et al, 1993). Des marqueurs per-
mettant de distinguer les isolats de Crypto-



