
INTRODUCTION 

La biologie moléculaire a fait son entrée en force 
en entomologie médicale depuis 5 ou 6 ans. Depuis 
ces trois demihres annéeson assiste à une croissance 
exponentielle du nombre d'articles ou communica- 
tionsprésentant des travaux d'entomologie medicale 
faisant appel B l'outil moléculaire, 

Janvier 1991: Rapport de l'OMS qxospects for 
malaria control by genetic manipulations of vectors) 

1992: Naissance d'une revue: &sect Molecular 
Biology>> 

Avril 1993: Congrès de YAmerican Mosquito 
Control Association.: 10 communications 
d'entomologie médicale moléculaire,>, 
essentiellement en taxonomie. 

La biologie moléculaire peut intervenir i3 deux 
niveaux d'utilisation en entomologie médicale: 

1) En tant qu'outil de diagnostic: (détermination, 
taxonomie, génétique des populations, ... ) 

2) Pour définir lesbasesmoléculairesde lacapacité 
vectorielle avec pour objectif final de produire des 
moustiques transgéniques. Seule cette seconde uti- 
lisation relève de í'entomologie moléculaire. Dans 
cet article nous ferons un bref survol des possibilités 
offertes par la biologie moléculaire et des dévelop- 
pements probables du génie génétique en 
entomologie médicale. 

I )  UTILISATION COMME OUPlE DE 
D l AGN OSTl C 

Ces utilisations sont maintenant extrêmement 
variées et doivent être utilisées chaque fois qu'elles 
apportent un supplément d'information. Par exem- 
ple, le laboratoire ORSTOM de zoologie médicale 
basé à l'Institut Pasteur de Dakar utilise, ou va utili- 
ser, la PCR (Polymerase Chain Reaction), pour r& 
pondre A 3 questions. 

Laboratoire ORSTOM de Zoologie MBdicale i3 
l'Institut Pasteur BP 1386, DAKAR, SENEGAL 

1-1 identification des espkes du complexe 
An. gambiae 

La diagnose des 3 espèces du complexe gambiae 
présentesauSnégal(Anophelesgambiae, An. arabiensis 
et An. melas) est impossible sur les seuls arguments 
morphologiques. La technique PCR choisie utilise 
des amorces spécifiques des espPces du complexe et 
permettant l'amplification de fragments de 313 
nucléotidespour Ain. arabiensis,388 pourAn.gambiae 
et 462 pour An. metas après trente cycles 
d'amplification. Notre étude a pour objectifs de 
préciser quels vecteurs (Anopheles gambiae, An. 
arabiensis, An. melas, An funesfus) transmettent quels 
Plasmodium ( P .  fakiparum, P. malariae et P. ovale), A 
quel taux, quand (dans l'année et dans la nuit) et où 
(int&ieur/extérieur des maisons)? L'intérGt de la 
PCRsur le complexe gambiae par rapport aux autres 
méthodes (cytogénétique, étude des isoenzymes, 
sondes ADN, étude des hydrocarbones cuticulaires) 
réside dans la possibilité d'utilisation de tous les 
Anopheles capturés. Il n'y a pas de biais d'échan- 
tillonnage, pas de Probleme de conservation ni 
d'utilisation d'déments radioactifs. La PCR peut 
être réaliséeuniquement sur les pattesdes anophaes, 
ce qui laisse disponible le reste du moustique pour 
les études d'âge physiologique, les dissections de 
glandes salivaires, la r&lisation d'Elisa repas de 
sang et CSP. Malheureusement la technique est en- 
core coûteuse et nkessite un matériel spécialisé. 
Enfin, pourlemoment,ellenepermetpasd'atteindre 
la précisiondela cytogénétique dansla caractérisa tion 
des ppulations d'An.gambiae. 

1-2: la technique PCR-RAPD,(Random 
amplified polymorphic DNA) sur les moustiques 
ei les tiques 

Cette technique PCR qui utilise des amorces 
aléatoires d'environ 10 nucléotides semble devenir 
un nouvel outil dans l'étude de la génétique des 
populations. (Hadryset al. 1992). En complémentantg 
des techniques isoenzymatiques, nous envisageons 
de I'utiliserpour6tudier lesespèceset lespopulations 
de tiques du genre Hyalomma (vecteurs du virus 



CCHF) et Anopheles funesfus, que nous pensons 
constitués de complexes d‘espèces, d’après des argu- 
ments comportementaux, Cette technique est encore 
en cours de validation (Kambhampati et al 1992). 

1-3  Mesure des variations individuelles du 
taux d’inoculation de Plasmodium 

On sait que chaque individu n’est pas piqué de 
façon équivalente par les anoph&les vecteurs de 
Plasmodium. Les enfants, en particulier, semblent 
moins piqués que les adultes. A partir de repas de 
sang de moustiques capturés gorgés le matin en 
faune résiduelle dans des chambres, et contenant de 
l’ADN de leucocytes humains, nous voulons pouvoir 
identifier quel individu d‘un village a été piqué par 
chaque moustique. Pour cela nous envisageons de 
comparer le profil de migration obtenu par PCRchez 
les moustiques, après amplification de séquences 
très polymorphiques contenant des gènes 
microsatellites (CAn), avec le profil des individus du 
village. Trois gènes, pouvant être testés en même 
temps, ont été retenus (insulin like growth factor, 
somatostatin, apolipoprotein2). Ainsi sur les N 
moustiques capturés dans une chambre on devrait 
pouvoir dire quelle proportion a piqué chaque in- 
dividu, et identifier des criteres d’attractivité (âge, 
poids, surface corporelle, sexe). (Weber et al. 1989, 
Gokool et al 1992) 

ces souches transgéniques et problèmes d’éthique). 
Ces points sont développés dans un autre article de 
ce numéro. 
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2) BASES MOLECULAIRES DE LA CA- 
PACITE VECTORIELLE S.L. 

L‘étude des bases moléculaire de la capacité 
vectorielle se fait en plusieurs étapes, dont nous 
présentons quelques exemples. 

ière ditape: Cartographie du genome 
* détermination de la taille du génome. De très 

nombreux travaux ont été réalisés sur de nombreux 
genres et de nombreuses espikes depuis 1987. Le 
génome d’An. gambiae contient près de 2,6x108 paires 
de bases, alors que celui &Aedes albopictus en contient 
de 8x108 B 13x108 selon les souches (Ra0 et Rai, 1987). 

* Le génome d‘An. gambiae a été cartographié en 
46 segments (Zheng et al., 1991) 
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CONCLUSION 

La route est encore longue jusqu'au contrôle g4- 
nétique, pour ne pas parler d'éradication, des 
arthropodes vecteurs de maladies. Cependant le 
développement de la biologie moléculaire a permis 
de mettre sur le marché de nombreux outils, d'utili- 
sation souvent simple, qui permettent de répondre iï 
des questions parfois sans réponse jusqu'alors. C'est 
en particulier le cas en taxonomie et en génétique des 
populations, et, en dehors de toute mode, ce serait 
une erreur scientifique de ne pas utiliser ces perfec- 
tionnements techniques chaque fois que nécessaire 
et économiquement possible. 
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