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Résumé

Introduction : Plasmodium falciparum présente une large diversité antigénique. Ce
polymorphisme conduit à des différences de profil génétique entre les souches plasmodiales.
L’étude du polymorphisme des gènes Merozoite Surface Protein 1 et 2 (MSP1 et MSP2)
permet de connaitre le niveau de transmission du paludisme, mais aussi dans le cadre de la
surveillance du traitement de distinguer les recrudescences des infections nouvelles.
L’objectif de notre étude est de déterminer la prévalence des infections monoclonales et poly
clonales ainsi que celle des allèles des gènes msp1 et msp2 pour les souches de P. falciparum
isolés à Thiès en 2010.

Méthodologie : Nous avons mené une étude prospective sur 100 isolats collectés durant
la période de transmission sur des patients âgées de 2 à 75 ans venus en consultation au
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Service de Lutte Anti Parasitaire (SLAP) et atteints de paludisme simple à P. falciparum.
Nous avons utilisé la PCR nichée (nested PCR) pour la mise en évidence des allèles des gènes
msp1 et msp2 de P.falciparum.

Résultats : Les résultats préliminaires montrent une prédominance des infections mon-
oclonales ; 78 % (sur 50 échantillons). Le gène msp2 a montré un plus grand polymorphisme
comparé au gène msp1 (9 contre 2). On note une prédominance de l’allèle K1 du gène msp1
et de l’allèle IC3D7 du gène msp2.

Conclusion : Ces résultats montrent que le paludisme est hypo endémique à Thiès, et
que le gène MSP 2 peut être utilisé seul pour étudier la diversité génétique des souches de
P. falciparum.
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