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Les microsatellites : Eléments capitaux des empreintes génétiques

Les microsatellites sont des motifs répétés composés de 1 a 4 nucléotides le plus
souvent qui constituent une partie de I'’ADN non codant de notre génome. La taille
des séquences ainsi formées, c’est-a-dire le nombre de répétitions, varie d’'un
individu a I'autre et méme d’un alléle a I'autre chez un méme individu. Ces régions
sont ainsi responsables d’un grand polymorphisme et leur spécificité chez un
individu permet donc de l'identifier. Les répétitions d’'un motif de 4 nucléotides sont
les plus utilisées dans le cadre des analyses génétiques.
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L’ADN & analyser est extrait a partir
d’un échantillon provenant de l'individu

Based on Serachan and Read (1996)

(Sang, SaliVe, pOiIS, Sperme...). Les " Gours de Génétique moléculaire et génétique médicale, Gilbert Vassart

cellules sont lysées, les protéines

éliminées afin d’obtenir 'ADN purifié. Les méthodes les plus utilisées sont soit la détermination de RFLP (Restriction

Il faut maintenant cibler les séquences Fragment Length Polymorphism), soit la mesure de la taille d’'une région

a analyser : les microsatellites. microsatellite amplifiée par PCR. Cette derniere ne nécessite que 1 a 2 ng d’ ADN,

la longueur des fragments amplifiés est déterminée par électrophorése, ce qui
permettra d’en déduire le nombre de répétitions.

Exemple de résultats d’analyses

Afin d’obtenir une plus grande fiabilité

Profil obtenu dans une affaire de meurtre de l'identification de Findividu, il est
nécessaire d’analyser plusieurs loci. En
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