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de sa repartition au sein de la population de
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L'ADN mitochondrial, protégé dans la mitochondrie et
présent a 1 000 ou 10 000 exemplaires dans chaque cellule,
est souvent mieux préservé que I'ADN nucléaire. Dans la
boucle D, deux régions polymorphes peuvent étre amplifiées
par PCR et séquencces.

Dans le but d’analyser le polymorphisme “de ces deux
régions dans la population de Souss, un échantillon de 50
individus a été étudié. L'analyse de ces. deux régions a été
appliquée aussi bien sur I'ADN mitochondrial extrait a
partir du sang frais que sur des taches anciennes de sang.

Le séquencage des deux fragments hypervariables HVSI et
HVSII amplifiés a permis de déterminer I’haplotype
appropri¢ de chaque individu. La comparaison des
séquences obtenues avec la séquence de référence (rCRS) a
révélé la présence de mutations communes chez tous les
individus séquencés. Le fragment HVSI contient une
délétion de la base A en position 16 013 et une transversion
A16418T. Le fragment HVSIT renferme I'insertion d’une
base T en position 309. Le calcul de I'entropie des 432
nucléotides au niveau du HSVI a montre la présence de 37%
de sites polymorphes, alors que celui du HVSIT sur 417
nucléotides est de 45%.

Mots clés:  ADN  mitochondrial, HVSI, HVSII,
polymorphisme.
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Purification et caractérisation d une enzyme de
restriction Type Il isolée a partir d’une souche
de Staphylococcus sp
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La purification d’une enzyme de restriction type II isolée a
partir de staphylococcus sp, a été réalisée par précipitation
au sulfate d’ammonium a 70% suivie d’un passage a travers
les colonnes Q-sepharose, heparin-sepharose et la Mono Q.
I'analyse sur gel de polyarylamide a montré que le poids

moléculaire sous conditions dénaturantes est de 29KDa.
L’activité de restriction a été étudiée dans différentes
conditions de pH, température, NaCl et Mg*'. L’enzyme
c’est révélée avoir une activité maximale a pH 8-9, 10-
20mM Mg®", 100-150 mM NaCl. L activité de restriction a
été observée sur une large gamme de temperature allant de 0
a 70C. En absence d’ADN, la thermostabilité de I'enzyme
est maintenue jusqu'a 50C pendant 20 minutes. La digestion
des ADN standards (1, pUCI19, pBR322, pET21) a montré
que cette enzyme reconnait et hydrolyse la séquence
GATATC  indiquant qu’il s’agit d'un  nouveau
isoschizomére de I’enzyme EcoRV, chez cette espeéce. Le
mode de coupure du site de restriction cible ainsi que
I'identification de la souche sont en cours.

Mots clés: enzyme de restriction, isoschizomére,
staphylococcus sp.
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In silico analysis of candidate genes of
agronomic importance in cereals for molecular
markers development
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Genetic improvement of crops for resistance to abiotic and
biotic stresses and improved quality is important for
improving farmer’s income and attaining food security at
the national level. Genetics of these traits are complex and
some times difficult to improve through conventional
breeding methods. Therefore, applications of new molecular
tools such as marker-assisted selection could improve
efficiency and effectiveness of improving these traits.
Development and use of gene based markers (genic
markers) are important and useful for marker-assisted
selection compared to random markers, because they are
directly involve in controlling the phenotypic traits.
However, development of such gene based requires use of
bioinformatic tools. In this study we analysed in silico
available gene sequences in the data bases and developed
gene based molecular markers for cereals. Several primers
were designed to detect variation in these genes. These
primers can detect either large insertions and deletions or
single nucleotide polymorphisms and microsatellites in the
genes controlling biotic, abiotic stresses and various quality
parameters. These designed primers needs to be further
tested in those cereals for gene tagging, marker validation
and marker-assisted selection.

:feywnrds: genic markers, markers assisted selection,
ioinformatics tools, quality traits, primers.
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