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INTRODUCTION



. Introduction

Comme dans la plupart des pays de la région méditerranéenne, la chevre (Capra hircus)
est considérée comme le ruminant le plus prolifique de tous les ruminants domestiques,
particulierement en conditions climatiques difficiles. Cette caractéristique est en rapport avec
sa capacité a s'adapter a différentes conditions environnementales, aux fluctuations
nutritionnelles, & sa résistance aux maladies et a sa capacité a survivre dans des systémes a

faible apport (Serrano et al., 2009).

En Algérie, les races de chévres indigenes, jouent un role majeur dans l'utilisation des
ressources disponibles dans les systéemes extensifs de production et dans les zones marginales,

contribuant ainsi a la stabilité environnementale et socio-économique (Nedjraoui, 2006).

Les chévres sont généralement appelées « vache des pauvres » en raison du réle important
qu'elles jouent dans la vie économique des agriculteurs pauvres dans le systeme agricole
traditionnel.Outre leur production de viande, de lait, de poils et de peau de haute qualité, les
chévres représentent également un capital financier pour 1’éleveur pouvant facilement étre mis

en vente en situation de précarité.

Les races algériennes Arbia (AR), Mekatia (ME), M'zabite (MO) et Naine de kabylie
(NK) sont appréciees pour leur qualité de viande et leur production de lait. La conservation de
la diversité biologique est une étape importante non seulement pour protéger les ressources
génétiques des animaux d’élevages, mais aussi pour maintenir les options futures d'élevage,
afin de satisfaire les exigences du marché dans un contexte de contraintes climatiques de plus

en plus importantes. (Criscione et al., 2016).

Les marqueurs microsatellites se sont déja avérés étre des outils importants et efficaces
pour l'analyse de la diversité en raison de leur haut degré de polymorphisme, de leur
répartition aléatoire sur I'ensemble du génome, de la codominance, de la possibilité
d’identification automatisé des génotypes et de la neutralité avec la sélection (Ligda et al.,
2009).

L’utilisation des marqueurs microsatellites pour la caractérisation génétique des
populations domestiques algériennes suscite un intérét croissant. En effet, depuis prés d’une
décennie, des travaux ont été menés dans cette perspective a 1’échelle nationale : Gaouar et
al., (2005, 2011,2014, 2015a, 2015b, 2016), Djaout et al., (2017) et Ameur Ameur et al.,



(2017) sur la population ovine, (Harek et al., 2015, Cherifi et al., 2013, 2017, Holl et al.,
2017) sur les dromadaires (Mahammi et al., 2014, 2015) sur les poulets et 1’étude de Berber
et al., (2014) menée sur les équins. La variabilité génétique et les relations s’établissant entre

les diverses races de chevres algériennes n'ont pas été étudiées.

Avec l'afflux de races importées au cours des derniéres années telles que la Saanen,
I’ Alpine de 1I’Europe ainsi que la race Chami provenant des frontieres orientales de I'Algérie,
il existe des risques de dilution de plusieurs traits supérieurs des races indigénes qui sont

responsables de leur adaptation spéciale a leur environnement dominant.

La premiere étape a engager en vue de la conservation et de l'exploitation de la
biodiversité des animaux domestiques est 1’étude approfondie de la variabilité génétique
existante chez ces races (lamartino et al., 2005). Il apparait donc indispensable d’établir un
diagnostic relatif a la variabilité génétique et les potentiels existants des races caprines

locales.

Cette étude vise donc a étudier I'ampleur de cette variabilité génétique et a caractériser les
relations génétiques entre 4 races de chevres algériennes en utilisant 18 microsatellites.

Les résultats obtenus nous permis d’estimer la variabilité de chaque race a partir des

fréquences alléliques et génotypiques. Les applications, a moyen terme, seraient :
- De prévenir I’extinction des races et d’en planifier leurs conservations,

- De mettre au point un programme de sélection qui valorise notre potentiel génétique locale.
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I1. Etat de la biodiversité des races caprines dans le monde
2.1. L’élevage caprin dans le monde

2.1.1. La chévre d’Europe

2.1.1.1. La race Alpine

La chévre de race alpine est, comme son nom I’indique, originaire du massif alpin de
France et de Suisse. Elle est rustique et s’adapte parfaitement a la stabulation, au paturage ou
a la vie en montagne. Elle est de taille et de format moyens, animal a poil ras, sa robe peut
étre de couleur: noire ou blanche. La couleur «chamoisée» avec pattes et raie dorsale noires et
une polychrome comportant des taches blanches dans une robe noire ou brune est la plus
courante (Babo, 2000). (Annexe 1)

Sa téte est triangulaire, cornue ou non, avec ou sans pampilles, avec ou sans barbiche ; elle est
de longueur moyenne avec front et mufle larges, son profil est concave, le cou est fin, les

yeux saillants, les oreilles sont portées dressées en cornet assez fermé (Gilbert, 2002).

La poitrine est profonde, le bassin est large et peu incliné, I’encolure dégagée, le dos droit, la
croupe large un peu inclinée. Les membres sont solides et les articulations seches donnent des
aplombs corrects. Les mamelles sont volumineuses, bien attachées, avec une peau souple et
fine. L’Alpine est une forte laitiere, les trayons, distincts de la mamelle, sont dirigés vers

I’avant et sensiblement paralléles.

Le poids vif moyen des boucs est de 80 a 100 kg, celui des femelles varie 50 & 70 kg
(Capgene, 2007).

La chevre Alpine présente des caractéristiques laitieres intéressantes se traduisant selon
Capgene (2007) par une production moyenne par lactation de 790 kg pour une lactation de
268 jours, avec 32,4 g/kg de Taux Protéique (TP) et 37,3 g/kg de taux butyreux (TB).

2.1.1.2. La race Saanen

Originaire de la vallée de Saane en Suisse, la chevre de race Saanen est un animal de
fort développement, possédant une bonne charpente osseuse. Le bouc a un poids vif moyen de
80 Kg a 120 Kg tandis que celui de la chévre oscille entre 50 a 90 Kg (Capgéne, 2007). Sa
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robe est a poil court, blanc, dense et soyeux a ’origine de son appellation de « blanche de
Gessenay ». La téte, dépourvue ou non de cornes, de pampilles, ou de barbiche, présente un
front large et plat (Holmes-Pegler, 1966).

Les oreilles sont portées a 1’horizontale, la poitrine est profonde, large et longue. L’épaule est
large et bien attachée avec un garrot fermé et bien en viande. Les aplombs de la chévre
Saanen sont corrects et lui assure une allure réguliére. La mamelle est globuleuse, trés large a
sa partie supérieure ce qui lui donne un développement plus fort en largeur qu’en profondeur.
(Gilbert, 2002).

La Saanen est une des meilleures chévres productrices de lait dans le monde ; elle donne
surtout d’excellents chevreaux dont la viande est trés appréciable, (Holmes-Pegler, 1966 ;
Gilbert, 2002). La production laitiere moyenne de cette race de chévres est par lactation, de
800 kg en 270 jours, avec un TP de 31.3 g/kg et un TB de 35.3 g/kg (Capgéne, 2007).
(Annexe 2)

2.1.1.3. La race Poitevine

Selon Quittet (1977), La chevre Poitevine dite également "en cape de Maure", est un
animal de format moyen et d’aspect longiligne, sa robe est d’un brun plus ou moins foncé
allant jusqu’au noir. Les poils sont demi-longs au niveau du sur le dos et des cuisses. La face
intérieure des membres, le dessous du ventre et de la queue sont blancs ou tres clairs. La face
comporte une raie blanche de chaque c6té du chanfrein encadrant une téte fine, triangulaire,
généralement sans cornes, avec ou sans barbiche et pampilles, le front et le chignon sont assez

droits (Holmes-pegler, 1966). (Annexe 3)

Le poids vif moyen des boucs varie de 55 a 75 kg, celui des femelles oscille entre 40 a 70 kg
(Capgene, 2007).

Le corps est volumineux, la poitrine profonde, le cou est long et souple, le port de téte fier, la

mamelle allongée et réguliere, présente une peau souple.

Capgene, (2007) rapporte que la chevre Poitevine a une production laitiere moyenne par
lactation de 492 kg en 242 jours, avec un TP de 30.9 g/kg et un TB de 35.7 g/kg. Ces

caractéristiques lui donnent un profil moins recherché en transformation fromageére
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2.1.1.4. La race Maltaise

Elle est aussi appelée la chevre de Malte et est rencontrée dans les régions littorales
européennes. Elle a un format moyen et une robe généralement blanche a poils longs. Cette
chévre est caractérisée par un chanfrein busqué, une oreille plus ou moins tombante, une téte
longue a profil droit et un dos long et bien horizontal. La chevre Maltaise est une bonne

productrice de lait (Holmes-pegler, 1966; Charlet et Le-Jaowen, 1975). (Annexe 4)

2.1.1.5. La race de Murcie

Son berceau d’origine est la province du Murcie. Elle se caractérise par une téte fine,
des oreilles portées horizontalement, les cornes sont rares, 1’encolure longue, le corps est long
arrondi a poils ras sur le corps, la robe est acajou variant de 1’alezan au brulé parfois noire,
c’est un animal rustique, mais ses qualités laitiéres sont développées (Dekkiche, 1987).

(Annexe 5)

2.1.1.6. La race Toggenburg

Selon French (1971), cette race est originaire de la province de Toggenburg, mais elle
tend a connaitre une plus large expansion en raison de ses aptitudes laitieres ; les animaux de

cette race sont exportés en Allemagne et en Angleterre. (Annexe 6)

Sa robe est brune claire portent deux bandes grisatres sur les joues, I’extrémité du nez
est grise ainsi que le poil des jambes jusqu’aux genoux et au bord des oreilles. Le poids vif
moyen adulte atteint 63 kg pour les males, et 45 kg pour les femelles.

Les chevres Toggenburg sont de bonnes laitiéres, mais le rendement est inférieur a celui des

Saanen.

Les hauteurs au garrot de quelques races européennes sont résumées dans le tableau 1.

Tableau 1 : Hauteur au garrot moyenne (cm) de quelques races européennes

Races Males Femelles
L’Alpine Chamoisée 100 80
La Saanen 100 80
La Poitevine 95 75
La Muriciana 77 70
La Toggenburg 75483 70 a2 80

Source:F.A.O (2000).
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2.1.2. La chévre d’Asie

Les races les plus développées ont été et sont encore les races lainieres, telles que les
races Angora, Cachemire

2.1.2.1. La race Angora

Originaire de I’Himalaya, la chévre Angora, aprés un processus de domestication en
Asie mineure, a ét¢ introduite dans la région d’Ankara, en Turquie, d’ou son nom (Holmes-

Pegler, 1966, Charlet et Le-Jaowen, 1977).

C’est une race de format réduit, avec une petite téte avec des oreilles pendantes.La laine est
blanche, la toison est bouclée ou frisée. Elle est rustique, a un bon rendement lainier, suite a la
production des fibres mohair de trés haute qualité. Ses productions de viande et sur tout de lait
sont réduites (Corsy, 1991). (Annexe 7)

2.1.2.2. La race Cachemire

Elle est originaire du Cachemire (entre 1’Inde et le Tibet). Elle est rustique et résiste

au climat froid. C’est une race de petit format, élevée principalement pour sa toison de qualité

supérieure (Holmes-Pegler, 1966; Quittet, 1977) (Annexe 8)

2.1.3. La chévre d’Afrique

La population caprine d’Afrique est formée essentiellement par la race Nubienne, qui
se caractérise par une taille moyenne (60 a 70 cm), une téte étroite, avec des oreilles longues,
larges, et pendantes. La robe est a poil court, de couleur roux plus au moins foncé. Selon

Fantazi (2004), la chévre de race Nubienne est la plus connue des chévres africaines.

2.1.4. Les rameaux

D’aprés Charlet et Le Jaouen, (1977), la chévre domestique existe en méditerranée
depuis tres longtemps, elle se répartit en trois rameaux assez différents, qu‘il s’agisse de

rameaux autochtones ou introduits par invasion.

2.1.4.1. Le rameau kurde

Ce rameau est formé par des animaux de taille moyenne, a poils longs et de bonne
qualité, a cornes spiralées, a oreilles de longueur moyenne ; I’aptitude a la production de

viande est assez bonne, mais reste faible pour le lait. Les principaux sujets de ce rameau sont

6
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apparentés a la race Angora et a la population de type Balkanique. Charlet et Le Jaouen,
(2977)

2.1.4.2. Le rameau Nubio-Syrien

Ces sujets se distinguent nettement des précédents par une taille assez élevée, un profil
busqué chez le male et de longues oreilles tombantes. L’aptitude laitiére est en général assez

remarquable. Le rameau Nubien est en général a poils courts.

2.1.4.3. Le rameau pyrénéen

La chevre pyrénéenne est caractérisée par de longs poils une grande taille, un fort
squelette et des cornes longues. C’est une productrice a la fois de viande et de lait mais ces
productions sont en baisse en raison du métissage avec les races améliorées. La Serrana est le
représentant le plus connu de ce rameau. Cette population, localisée dans les zones
montagneuses de I’Espagne, a été améliorée pour la production de la viande, les sujets de
grande taille, et de grande précocité ont été recherchés par le biais du programme

d’amélioration.

2.2. La population caprine nord-africaine

En Afrique du Nord, Fantazi (2004) a rapporté 1’existence d’une population indigéne
autrefois tres importante, formée de sujet de taille moyenne, assez gros et trés résistants, et

aux poils longs et généralement noirs.

Les cornes et les poils la rapprochent du type Kurde, mais les oreilles un peu tombantes la
rapprochent du type Nubio-Syrien. Elle présente une bonne aptitude a la production de la
viande, mais également a celle du lait. De ce fait, elle assurait a la famille du pasteur une
source non négligeable de protéines. Les poils de populatin de chévre étaient utilisés pour la

confection des tentes et des cordes réputées pour leur solidité.

III. Situation de I’élevage caprin dans le monde
3.1. Effectif caprin dans le monde

Selon les estimations de la F.A.O, (2018), le cheptel caprin mondial aurait augmenté
de plus de 33,42% entre 2000 et 2016.
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L essentiel de cette progression a été observé en Asie qui détient plus de la moitié (55,44 %)
de D’effectif caprin mondial. Dans cette région, la croissance du cheptel a été évaluée entre
2000 et 2016 a 21,18 %.

Le continent africain detient 38,65 % du cheptel caprin mondial, il est suivi par I"’Amérique,
(3,78 % du cheptel), puis I"Europe, (1,7 %) et I’Océanie avec (0.43 %) tel que indiqué par le
Tableau 2.

Tableau 2: Evolution du cheptel caprin dans le monde (en millions de téte).

2000| 2003| 2006| 2009| 2012, 2013| 2014| 2015 2016
Afrique 236,6| 261,1| 281,7| 3235 354,1| 368,8| 373,7| 3764 387,7
Amérique 34,8 36,6 38,0 37,3 355 35,6 354 374 37,9
Asie 458,8| 471,1| 499,0| 522,7| 5255| 529,1| 534,7| 5444 556,0
Europe 18,9 19,1 17,9 17,5 17,3 17,3 17,1 17,0 17,0
Océanie 2,4 3,0 3,7 3,8 4,0 4,0 4,0 4,0 4,3
Monde 751,6| 790,8| 840,4| 904,9| 936,4| 954,7| 964,9| 979,2| 10028

Source: F.A.0(2018).

3.2. Productions caprines dans le monde
3.2.1. Production laitiére

Les races Saanen et Alpine sont les races laitieres les plus couramment citées pour
leur haut rendement laitier. Elles sont d’ailleurs considérées comme les races caprines dont
I’élevage est le plus important au monde. La race Saanen est caractérisée par une production
de 894 Kg de lait a 3,31% de MG et 3,02% de protéines en 296 jours. Quant a 1’Alpine, sa
production moyenne de lait est selon Vanwarbeck (2008) de I’ordre de 842 Kg de lait a
3,53% de MG et 3,15% de protéines en 290 jours.

Selon Pinstitut des élevages en France (2007), la production laitiere moyenne par lactation
de la race Alpine francaise est de 790 kg en 268 jours.

Dans le tableau 3 sont rapportées les performances de production laitiere de 3 races caprines.
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Tableau 3: Caracteristiques zootechniques de quelques races dans le monde.

Durée de lactation Production laitiere par
Races (en jours) lactation(en Kg)
L’Alpine chamoisée | 280 800
La Saanen 280 900
La Murciana 210 500

Source : F.A.O (2000).

Il apparait a travers les valeurs tabulées que races Alpine et Saanen sont des bonnes
laitiéres.
Capgeéne, (2007) rapporte que la race Saanen est la meilleure laitiére dans le monde avec une

moyenne de production journaliere de 3,21 Kg.

Tableau 4 : Evolution de la production de laitiére caprine dans le monde (10° tonnes)

2000 2003 2006 2009 2012 2013 2014 2015 2016
Afrigue 3126,40| 3326,70| 3799,99| 4212,25| 4483,59| 4170,20| 4193,19| 3912,09| 3928,72
Amérique| 67598 68542| 724,69| 722,65 768,87| 77331 71450 737,10| 751,82
Asie 6388,83| 7173,05| 7447,73| 8293,12| 9213,32| 9387,50| 9576,19| 9835,89| 8043,75
Europe 2515,48| 2633,70| 2693,43| 2672,54| 2655,45| 2622,44| 2620,57| 2551,07| 2537,79
Océanie 0,03 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,04 0,04 0,04
Monde 12706,71)13818,91 | 14665,89 | 15900,61 | 17121,28 | 16953,50 | 17104,50| 17036,18 | 15262,12

Source: F.A.O(2018)

Selon les estimations de la F.A.O (2018), la production laitiere caprine mondiale
aurait augmenté de plus de 20 % entre 2000 et 2016.

L essentiel de cette progression s’est produit en Asie qui détient la grande partie de la
production mondiale avec 52,70 %. Ces productions ont augmenté d’environ 25 % entre 2000
et 2016. En seconde position vient le continent africain avec 25.74 % de la production
mondiale, puis I’Europe, avec 16,62 %, I’Amérique, avec 4,92 % et I’Océanie avec 0,0003 %

de la production mondiale.

3.2.2. Production de viande

L’évolution de la production de viande caprine dans le monde est résumée dans le

tableau 5.
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Tableau 5 : Evolution de la production de viande caprine dans le monde (10° tonnes)

2000 | 2003 | 2006 | 2009 | 2012 | 2013 | 2014 | 2015 | 2016
Afrique | 905,4 | 1019,7 | 1104,1 | 1212,4 | 1219,6 | 1248,8 | 1244,4 | 1240,8 | 1244,1
Amérique| 121,3 | 124,1 | 1255 | 126,7 | 1239 | 1239 | 123,4 | 127,6 | 127,0
Asie 2587,1 | 2802,2 | 3180,2 | 3451,2 | 3702,4 | 3784,3 | 3920,1 | 4024,7 | 4113,6
Europe | 139,4 | 1419 | 132,1 | 130,5 | 130,7 | 125,8 | 106,2 | 98,2 98,9
Océanie | 13,0 17,8 21,1 27,3 31,2 33,3 34,5 35,4 37,6
Monde | 3766,2 | 4105,7 | 4562,9 | 4948,2 | 5207,8 | 5316,1 | 5428,6 | 5526,8 | 5621,3

Source: F.A.0(2018)

Selon les estimations de la F.A.O (2018), la production de viande caprine mondiale
aurait augmenté de plus de 49,25% entre 2000 et 2016.

L essentiel de cette progression s’est produit en Asie qui détient la grande partie de la
production mondiale avec 73,17 %. Ces productions ont augmenté d’environ 59 % entre 2000
et 2016.

En seconde position vient le continent africain avec 22,16 % de la production mondiale,
L"Amérique, avec 2,25 %, et I'Europe, avec 1,75 % et 1’Océanic avec 0,67 % de la

production mondiale.

3.2.2. Production de peau

Outre le lait et la viande, la chévre est également exploitée pour son poil. Dans le

tableau 6, sont rapportés les tonnages de peau de chevre des principaux pays producteurs.

Tableau 6 : Evolution de la production de peau caprine dans le monde (10° tonnes)

2000 2003 2006 2009 2012 2013
Afrique 163,593 | 184,252 | 209,429 | 229,874 228,46 230,478
Amérique 22,7 23,051 22,936 22,858 22,601 22,311
Asie 651,182 | 705,736 | 769,656 | 882,707 | 945,701 | 966,372
Europe 21,919 21,851 22,839 22,438 20,364 18,853
Oceanie 3,999 4,612 7,024 7,794 7,988 8,007
Monde 862,992 | 939,502 | 1031,883 | 1165,671 | 1225,114 | 1246,022

Source: F.A.0(2018)

Selon les estimations de la F.A.O (2018), la production de peau caprine mondiale
aurait augmenté de plus de 44,38 % entre 2000 et 2013.

10
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L essentiel de cette progression s’est produit en Asie qui détient la grande partie de la
production mondiale avec 77,55 %. Les productions Asiatiques ont augmenté d’environ 48,40
% entre 2000 et 2013.

En seconde position vient le continent africain avec 18,49 % de la production mondiale,
L"Amérique, avec 1,79 %, et I'"Europe, avec 1,51 % et ’Océanie avec 0,64 % de la production

mondiale.

IV. Etat de la biodiversité des races caprines en Algérie
4.1. L’élevage caprin en Algérie

En Algérie, I’élevage caprin constitue une des activités agricoles les plus
traditionnelles, associé toujours a 1’¢levage ovin, et localisé essentiellement dans les régions

d’acces difficile.

4.1. La population caprine en Algérie.

Le cheptel caprin Algérien est trés hétérogéne et composé par des animaux de
population locale a sang généralement Nubien (Bey et Laloui, 2005). Outre les populations
locales, il est également retrouvé des populations introduites et des populations croisées.

4.1.1. La population locale

Elle est composée de plusieurs races dont essentiellement:
» Larace Arbia

» Larace Mekatia

» Larace lanaine de kabylie

>

La race M’zabite

4.1.1.1. La chévre de race ARBIA

La chevre Arbia dite population Arabo-maghrébine, serait attachée a la race
Nubienne ; c’est la population la plus dominante. Elle est localisée surtout dans les hauts
plateaux, les zones steppiques et semi-steppiques. Elle se caractérise par une taille basse de
50-70 cm, une téte dépourvue de cornes avec des oreilles longues, larges et pendantes. Sa
robe est polychrome et présente fréquemment du blanc associé a du roux, du noir et du gris,
avec des poils longs de 12-15 cm. Cet animal est parfaitement adapté aux contraintes des

parcours et semble posséder de bonnes aptitudes de reproduction. Cet animal est
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principalement élevé pour la viande de chevreaux méme si son lait, produit en faible quantité

(1,5 litre par jour) présente un intérét indéniable. (Annexe 9)

D’apres Hellal, (1986), Dekkiche, (1987), et Madani et al.,(2003), deux types se

distinguent : le sédentaire et le transhumant.

e Le type sédentaire: il possede une taille moyenne de 70 cm pour le male et de 63 cm
pour la femelle, avec des poids respectifs de 50 kg et 35 kg. Le corps est allongé avec
un dessus droit rectiligne dont le chanfrein est droit. Le poil est long, de 10 & 17 cm, et
polychrome blanc, pie noir, et brun. La téte est d’une couleur unie ou avec des listes,
porte des cornes moyennement longues et dirigées vers 1’arriére, et des oreilles assez
longues (17 cm), la production laitiére est de 0,5 litre par jour.

e Le type transhumant: sa taille moyenne est de 74 cm pour le male et de 64 cm pour
la femelle, leurs poids respectifs étant de 60 kg et 32 kg. Le corps allongé, dessus droit
rectiligne, mais convexe chez certains sujets. Poils longs de 14 a 21cm ou la couleur
pie noir domine. La téte porte des cornes assez longues dirigées vers I’arriére (surtout
chez le méle) dont les oreilles sont tres larges, la production laitiére est de 0,25-0,75
litre par jour (Kerba, 1995).

4.1.1.2. Lachevre MEKATIA

Appelé aussi la chévre « Beldia », d’aprés Guelmaoui et Abderehmani, (1995), elle
est originaire d’Ouled Nail, et est localisée dans la région de Laghouat, généralement conduite

en association avec la chévre Arbia sédentaire.

Selon Hellal (1986), la chévre Mekatia présente un corps allongé a dessus droit, au chanfrein
Iégérement convexe chez quelques sujets, a la robe variée de couleur grise, beige, blanche et
brune a poils ras et fins de longueur entre 3-5 cm, et des oreilles tombantes. Elle est exploitée
principalement pour la production de lait et de viande et spécialement pour la peau et le cuir
(Madani et al., 2003 ; Beyb et Laloui, 2005).

Selon Kerba (1995), la téte est forte chez le méle et chez la femelle, elle porte des cornes
dirigées vers ’arriere, posséde une barbiche et deux pendeloques (moins fréquentes). Les
oreilles sont longues et tombantes et peuvent atteindre 16 cm de longueur. Le poids est de 60
kg pour le méle et 40 kg pour la femelle, alors que la hauteur au garrot est respectivement de
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72 cm et 63cm. La mamelle est bien équilibrée de type carrée, haute et bien attachee, les 2/3

des femelles ont de gros trayons, la production laitiére est de 1 a 2 litres par jour.(Annexe 10)

4.1.1.3. La chévre KABYLE «Naine de Kabylie»

Selon Guelmaoui et Abderehmani (1995), la chévre KABYLE est considérée

comme descendante de la chévre Pamel capra promaza.

D’apres Pedro (1952), Hellal (1986), c’est une chévre autochtone qui peuple les massifs
montagneux de la Kabylie et des Aures. Elle est robuste, massive, mais de petite taille (66 cm,
pour le male et 62 cm pour la femelle) d’ou son nom de «Naine de Kabylie». La longueur du

corps est de 65-80 cm, avec des poids respectifs de 60 kg et 47 kg pour le male et la femelle.

Le corps est allongé avec un dessus droit et rectiligne, la téte est fine, porte des cornes
dirigées vers ’arriére, la couleur de la robe varie du noir au blanc, en passant par: le beige, le

roux, le pie rouge et le pie noir.

Les oreilles sont petites et pointues pour les sujets a robe blanche, et moyennement longues
chez les sujets a robe beige, le poil est long (46 % des sujets entre 3-9 cm) et court (54 % des

sujets) ne dépassant pas 3 cm.

Sa production laitiere est mauvaise, elle est élevée pour la production de viande qui est de
qualité appréciable. (Annexe 11)

4.1.1.4. La chévre M’ZABITE

Dénommée aussi «la chévre rouge des oasis». Elle est originaire de Metlili ou
Berriane (wilaya de Ghardaia). Elle se caractérise par un corps allongé, droit et rectiligne, la
taille est de 68 cm pour le male, et 65 cm pour la femelle, avec des poids respectifs de 50 kg
et 35 kg. La robe est de trois couleurs : le chamois qui domine, le brun et le noir, le poil est
court (3-7cm) chez la majorité des individus, la téte est fine, portant des cornes rejetées en
arriere lorsqu’elles existent, le chanfrein est convexe, les oreilles sont longues (15cm) et

tombantes (Hellal, 1986).

D’aprés Feliachi, (2003) et Bey et Laloui, (2005), cette race réalise deux mises bas en
moyenne par an avec des taux de prolificité et de fécondité respectifs de 200 et 250%, elle est
principalement laitiere par excellence (2-3 litres/jours), elle présente indéniablement

d’immenses intéréts zootechniques et économiques. (Annexe 12)
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4.1.2. Les races améliorées

Ce sont des races introduites en Algérie depuis la période coloniale, dans le cadre
d’une stratégie d’amélioration génétique du cheptel caprin, il s’agit de la Maltaise, la

Murciana, la Toggenburg et plus récemment 1’Alpine et la Saanen.

Selon Kerkhouche (1979), la maltaise et la chévre de Murcie ont été implantées a Oran et sur
le littoral pendant la colonisation, d’autres essais d’introduction d’animaux performants ont
¢té réalisés dans le territoire national apres I’indépendance dans le Mitidja, a Tizi-Ouzou, a

Sétif et dans le haut Chélif.

Geoffroy, (1919), Huart du Plessis, (1919) et Diffloth, (1926) rapportent que la chévre de
Malte etait tres répandue sur la littoral algérien.

Selon Decaen et Turpault (1969), la Maltaise est présente au niveau des zones cotieres

d’Annaba, Skikda, Alger ainsi que dans les oasis.

En Algérie, I’introduction de la premiére Alpine date de la période 1924-1925 lors d’un essai

d’introduction de races améliorées (Sadeler, 1949).

Selon (Madani, 2000) la Saanen et 1I’Alpine ont fait 1’objet de tentatives d’élevage en race
pure, spécialisée en production laitiére dans la région de Kabylie. Toutefois, il n’existe que

peu d’informations sur le renouvellement des troupeaux a long terme.

4.1.3. La population croisee

Elle est constituée par des sujets issus des croisements non controlés entre la
population locale et d’autres races, mais les essais sont trés limités. La population croisée
présente une taille remarquable, une carcasse pleine, souvent des gestations gémellaires et une
production laitiére appréciable, les poils sont généralement courts (Khelifi, 1999). Chellig
(1978) signale la forte présence de ces animaux dans les exploitations publiques.

V. situation de I’élevage caprin en Algérie
5.1. Effectif caprin en Algeérie

Le cheptel algérien est tres hétérogene, il se caractérise par une grande diversité des

especes, tel que montre le tableau 7.
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Tableau 7: Evolution des effectifs bovins, ovins, caprins, camelins de 2000 a 2016 (million de

tétes)

Année | Ovins Caprins Bovins | Camélidés
2000 17,62 3,03 1,60 0,23
2001 17,30 3,13 1,61 0,25
2002 17,06 3,28 1,51 0,25
2003 17,50 3,32 1,56 0,25
2004 18,29 3,45 1,61 0,27
2005 18,91 3,59 1,59 0,27
2006 19,89 3,75 1,61 0,29
2007 20,15 3,84 1,63 0,29
2008 19,95 3,75 1,64 0,30
2009 21,40 3,96 1,68 0,30
2010 22,87 4,29 1,75 0,31
2011 23,99 4,41 1,79 0,32
2012 25,19 4,59 1,84 0,34
2013 26,57 4,91 1,91 0,34
2014 27,81 5,13 2,05 0,35
2015 28,11 5,01 2,15 0,36
2016 28,14 4,93 2,08 0,38

Source: F.A.0(2018)

En examinant ce tableau, nous remarquons que le cheptel caprin occupe la deuxieme

phase derriere le cheptel ovin avec un taux d’évolution de 63 %, le plus élevé par rapport aux

autres especes, entre 2000-2016. La chévre représente pour 1’Algérie, un potentiel animal

intéressant a exploiter de fagon raisonnée dans le cadre d’un systeme d’¢levage durable.

Selon Madani, 2000, les populations existantes en Algérie sont de type traditionnel et la

majorité d’entre elles sont soumises uniquement a la sélection naturelle.

Elles sont composées par des animaux d’origine locale a sang généralement Nubien, des

populations introduites, et des populations croisées (Bey et Laloui, 2005).

D’apres Hellal, (1986) ; Dekkiche, (1987) ; Sebaa, (1992) ; Takoucht, (1998), le cheptel

local est représenté par la chévre Arbia, la Mekatia, la Kabyle et la M’zabit.
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L’¢levage des ruminants (principalement les espéces ovine, caprine, bovine et cameline), est
un des secteurs clé de I’agriculture algérienne au sein duquel prédomine le volet «petits

ruminants» (F.A.0.2018).

L’élevage caprin algérien est conduit selon les méthodes traditionnelles caractérisées par une
faible productivité (Guessas et Semar, 1998). Dans les conditions optimales, la charge

pastorale en caprin est généralement de 4 & 5 tétes par hectare (Moustari, 2008).
5.2. Répartition geographique des caprins

La répartition géographique du cheptel caprin a travers le territoire national dépend de
la nature de la région, du mode d’¢levage, et de I’importance donnée a la chevre (Hafid,
2006). L’annexe 13 montre que la plus grande partie de I’effectif caprin est localisée dans les
zones steppiques et sahariennes (oasis), puis dans les zones montagneuses, par contre

P’effectif est faible au niveau du littoral.

5.3. Productions caprine en Algeérie
5.3.1. Production laitiére

La production laitiére caprine obtenue entre 2000 et 2016 est rapportée par le tableau
8 et I’Annexe 14.

Tableau 8:Evolution de la production laitiere caprine en Algérie (source : F.A.O. 2018)

Années | Lait de chévre (tonnes)
2000 153000
2001 155000
2002 170471
2003 170000
2004 190700
2005 184409
2006 228198
2007 200000
2008 230000
2009 193446
2010 214094
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2011 220102
2012 225652
2013 227900
2014 235620
2015 231671
2016 228981

La production laitiére caprine a augmenté de 50 % entre 2000 et 2016. Cette hausse
est expliquée par I’augmentation de ’effectif caprin pendant cette période et la prise de
conscience des éleveurs par le potentiel laitier de la chevre. Le tableau 9 représente quelques

performances laitieres des chevres de race locale.

Tableau 9: Aptitude laitiere de race locale dans la région de Laghouat et Tizi-Ouzou
(Benaissa, 2008)

Population Lactation | Production Production
J) L/J/chévre Totale (L)

Makatia 210 la?2 190
Arabia (Laghouat) |120 0,5a1 110
Arabia (Tizi-Ouzou) |90 0,25a40,75 55

Kabyle 90 05al

M'Zab (Laghouat) |210 15a3 210

M'Zab (Tizi-Ouzou) |302 15a25

Croisée 213 243

Les données du tableau 9 indiquent que les durées de lactation sont trés variables
(entre 90 et 302 jours), et que la production laitiére totale est généralement tres faible 55 a 210
L. Ces faibles performances s’expliquent entre autres par le faible potentiel génétique laitier
(cheévres non sélectionné pour la production laitiere) et par le type de conduite de I’élevage

caprin en Algérie (basée généralement sur le paturage seul).

5.3.2. Production de viande

L’un des produits les plus importants de 1’élevage caprin, est la viande, seule ressource

actuellement exploitée. En effet, elle est réputée par sa faible teneur en matiere grasse,
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comparée a celle de I’ovin. Toutefois, la viande de bouc adulte a une forte odeur qui n’est pas

toujours appréciée.

La production de viande caprine enregistrée entre 2000 et 2016 est présentée par les données

du tableau 10 et de ’annexe 15.

Tableau 10 : Evolution de la production de viande caprine en Algérie (source : F.A.O. 2018)

Années | Viande caprines (tonnes)
2000 12300
2001 12350
2002 12350
2003 12350
2004 12800
2005 13283
2006 13890
2007 14200
2008 14100
2009 15000
2010 16500
2011 17000
2012 17500
2013 18500
2014 19446
2015 19213
2016 18700

La production de viande caprine a fortement évolué (52%) entre 2000 et 2016.

5.3.3. Production de cuir

Les peaux des caprins servent a toutes sortes d’usages pratiques ; traditionnellement

les femmes appartenant a certaines ethnies s’occupaient de sa transformation et de son

commerce. Les Guerbas, outres légéres et isolantes, faciles a transporter sont fabriquées en

Algérie avec la peau de chevres.

Le tonnage de peaux caprines obtenu entre 2000 et 2013 est signalé dans le tableau 11 et

[’annexe 16.
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Tableau 11 : Evolution de la production de peau caprine en Algérie (source : F.A.O. 2018)

Années | Peaux caprines (tonnes)
2000 2460
2001 2470
2002 2470
2003 2470
2004 2560
2005 2657
2006 2778
2007 2840
2008 2820
2009 3000
2010 3300
2011 3400
2012 3500
2013 3700

Cette production a progressé de 50,4 % entre I’année 2000 et 2013.

5.3.4. Production d’0s

Une fois séchés et dégraissés, les os des caprins constituent un bon complément

minéral pour le bétail ou un bon amendement des sols, compte tenu qu’ils contiennent 32% de

Ca et 15% de P ainsi que d’autres minéraux en moindre quantité. (Dekkiche, 1987)

5.3.5. Production de Fumier

Le fumier de chevre est un bon engrais. Il est préférable d’en faire du compost

plutbtque de I'utiliser frais. (Benaissa, 2008)
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V1. Méthodes de caractérisation des animaux d’élevage

D’une manicre générale, la caractérisation des races animales fait appel a I'une des 3
méthodes suivantes :
e M:¢éthodes phénotypiques (Basées sur 1’étude des caractéres morpho-biométriques) ;
e Méthodes biochimiques ou immunogénétiques (polymorphisme des protéines du
sang) ;
e Méthodes cytogenétiques (nombre, formes et anomalies chromosomiques) ou

moléculaires (analyse des marqueurs directement situés sur I’ADN).

6.1. La méthode morpho-biométrique

Elle fait appel aux caractéeres phénotypiques, tels que les caractéristiques
morphologiques (couleur de la robe, couleur des pattes, morphologie de la téte et du corps),
les mensurations (taille, poids, hauteur au garrot, largueur) ou les de performances (vitesse de
croissance, production laitiere, production des poils, taux de matiére grasse, protéines). Selon
Gaouar (2009), cette méthode couramment utilisée pour caractériser et comparer les races
d’animaux d’élevage (caprins, ovins, bovin, camelin et équin). Cependant, elle ne fournit que
de vagues indications sur le patrimoine génétique de la race, du fait du mode de transmission
héréditaire genéralement complexe et souvent mal élucidé des caracteres pris en compte.
Cette limite justifie le désintérét de I’utilisation de cette méthode au profit de la méthode

immunogénétique (Rognon et Verrier, 2007).

De plus, la ressemblance entre les caractéres morphologiques peut étre considérée comme le
reflet d’une identité génétique, mais celle-ci peut étre due a différents alleles ou a des génes se
trouvant sur des loci différents. Une différence d’expression phénotypique peut s’expliquer
par une différence réelle au niveau génétique mais elle peut étre également due a une

variabilité de I’expressivité ou de la pénétrance (Gaouar, 2002).

La pénétrance est la fréquence d’expression d’un caractére dominant par rapport au nombre
de porteurs connus de ce géne dans la population, et I’expressivité correspond au degré
d’intensité du caractére en rapport avec un trait héréditaire. Ces considérations limitent
’utilisation des caractéres morphologiques en tant qu’éléments de reconstruction de la

phylogénie des races et leur caractérisation (Gaouar, 2002)
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Il n’existe d’ailleurs dans ce domaine qu’un nombre limit¢ d’études relatives a la
caractérisation du cheptel caprin local. Aussi, nous remarquons que I’identification
morphologique de notre cheptel caprin est rendue difficile par le fait que certaines races se
ressemblent tellement que seul un ceil trés expert pourrait distinguer les unes des autres. C’est
le cas par exemple de la race M’zabite et la Mekatia et la Naine de Kabylie et 1’Arbia. Le
tableau 12 résume quelque caractéristiqgue morphométrique des nos race caprines locale

Tableau 12 : Le tableau résume quelque caractéristique morphométrique des nos race caprines
locale (Kerba, 1995)

Races hauteur Cm Poids vif Poils | couleurs des poils | Corne Oreilles
i uleu i i
Bouc | Chévre | Bouc | Chévre P

Arabia 70 67 60 32 long Noire, gris présence long, large,

marron tambante
Makatia 72 63 60 40 court gris, marron présence | long, tambante
Nain de Noire, blanc, .
Kabylie 68 55 60 47 long marron présence long
Mozabite 68 65 50 35 court chamﬁ)nl;rer,orll\lowe, présence | long, tambante

6.2. Les méthodes biochimiques et moléculaires

Les caracteres immunologiques et biochimiques ont un mode de transmission
héréditaire assez simple et conforme aux lois de la génétique mendélienne. Parmi les
marqueurs immunogénétiques, figure le polymorphisme des groupes sanguins et des protéines
du sang. Ces systemes sont génétiqguement indépendants les uns des autres et leur analyse
permet de mieux caractériser le patrimoine héréditaire des races par rapport aux études basées

sur les caractéres morphologiques (Gaouar, 2002, 2009).

6.2.1. Groupes sanguins

Il est rapporté par Delacretaz-Wolff, (1997) pour les ovins et les bovins,

respectivement 8 et 13 systemes sanguins répartis sur plusieurs loci polymorphes.

Selon Ouragh et al., (1994), chez le cheval, les marqueurs génétiques sanguins ont été
essentiellement utilisés pour 1’identification et les controles de filiation, ils ont ét€¢ employés

pour établir le contrdle de filiation des chevaux de la race Barbe et Arabe-Barbe au Maroc.
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6.2.2. Protéines

L'analyse du polymorphisme protéique correspond a I'analyse des parties codantes des
génes specifiant les protéines analysées, soit moins de 5 % du genome (Moazami-Goudarzy,
1997).

C'est grace a la technique de I'électrophorese sur gel qu'il a été possible de mettre en évidence
les variantes protéiques. Cette technique est basée sur une migration différentielle des
protéines a travers un gel sous l'effet d'un champ électrique. Les études de variantes
protéiques ou allozymes (enzymes seriques, érythrocytaires et tissulaires) constituent alors un
outil standard pour I'investigation de la variation biochimique et fournissent le premier moyen

non biaisé d'estimer la variabilité du génome (Baumung et al., 2004).

En raison des enjeux économiques dans I’industrie laitiére et fromaggre, les protéines du lait

ont fait ’objet de nombreuses études chez les bovins et les caprins vu leurs intéréts.

La fréquence des variantes génétiques des lactoprotéines est trés différente d’une population a
I’autre, ce qui permet de caractériser ces populations et d’en établir éventuellement les
relations phylogénétiques. Par ailleurs, comme il s’agit de protéines d’intérét économique, les
relations éventuelles entre ce polymorphisme et la production de lait ont été recherchées.
Ainsi, ’effet significatif des alleles A et B de la caséine K sur les aptitudes fromageres des
laits a ét¢ démontré. En effet, c’est le variant B de la caséine K qui confére au lait de

meilleures aptitudes fromagéres (Gros-Glaude, 1988).

6.3. Marqueurs moléculaires

Suite au développement de nouvelles technologies de la biologie moléculaire, les
polymorphismes de I’ADN sont devenus les marqueurs de choix pour étudier les structures

génétiques et I'histoire évolutive des organismes.

Selon Rognon et Verrier (2007), l'application des méthodes développées a ouvert de
nombreux champs d'investigations. Un certain nombre de marqueurs sont a I’heure actuelle
disponible pour détecter les polymorphismes d’ADN dans les études sur la diversité

génétique. Néanmoins, les marqueurs les plus fréguemment utilisés restent les microsatellites.

6.3.1. ADN mitochondrial

L'ADN mitochondrial (ADNmt) a souvent été choisi pour I'étude génétique de la

variabilité et de la différentiation intra et inter populations, sous-especes et espéces (Taberlet
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et Bouvet, 1992). L'ADNmt des vertébrés se présente sous la forme d'une molécule circulaire,
sans introns, ni séquences répétées. Sa taille varie, entre 16 300 et 19 200 paires de bases,

nombre tres réduit par rapport aux quelques milliards de paires de bases du génome nucléaire.

Les parties non codantes sont limitées a de courtes séquences et une partie plus longue
correspond a Dorigine de réplication (D-loop). Plusieurs études ont suggéré que le
polymorphisme de cette partie trés variable de I’ADN mitochondrial, serait judicieusement
exploitable a des fins de caractérisation intra et inter-races (Hill et al., 2002; Yang et al.,
2002).

La propriété la plus anciennement connue de I'ADN mt est sa transmission maternelle, avec

I'organite cellulaire qui le renferme, d'une génération a la suivante. (Kavar et al., 2002).

Sa seconde propriété, qui est probablement la plus importante dans le domaine de la biologie
des populations et de la phylogénie, est sa vitesse d'évolution considérée comme 5 a 10 fois

plus grande que celle de I'ADN nucléaire (Brown et al., 1979; 1982).
Enfin sa troisieme caractéristique est que les mutations sont sélectivement neutres.

6.3.2.. Marqueurs RFLP

Les polymorphismes de longueur des fragments de restriction (RFLP) sont identifiés
en utilisant des enzymes de restriction et des sondes génétiques (Botstein et al., 1980).

Les enzymes de restriction reconnaissent spécifiguement un site de I'ADN et coupent la
molécule dans ce site ou a son voisinage, générant ainsi des fragments de restriction dont la

longueur et le nombre dépendent de la répartition des sites de restriction.

Ces enzymes ont été largement utilisées pour la recherche de polymorphisme de I'ADN. En
effet, une mutation dans une séquence d'’ADN reconnue par une enzyme de restriction

entraine I'élimination de ce site et donc I'absence de coupure.

La mutation peut étre également a I'origine de la creation d'un nouveau site de restriction, par
conséquent d'un site de coupure. Ainsi ces enzymes permettent de mettre en évidence une
modification de la carte de restriction d'un locus due a l'apparition ou la disparition par

mutation d'un site de restriction (Gaouar, 2002).
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La méthode utilisée sous sa forme initiale ou méthode de Southern, est laborieuse et ne
permet pas de traiter facilement un grand nombre d’individus. Par contre, la méthode
couplage de cette PCR-digestion par des enzymes de restriction a permis d’étudier le
polymorphisme de restriction de nombreux genes pour la caractérisation de races domestiques
(Klungland et al., 1995 ; Lagziel et al., 2000).

6.3.3. Marqueurs RAPD

Le marqueur moléculaire RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) repose sur la
mise en évidence de polymorphisme généré par I'amplification aléatoire de fragments d'’ADN
grace a des amorces dont les séquences ont été definies arbitrairement (Williams et al., 1990).

Black (1993), rapporte que la méthode RAPD, couramment utilisée en cartographie génétique
des végétaux et en génétique des populations, génere des marqueurs dominants. Plusieurs
études ont utilisé les marqueurs RAPD pour différencier génétiqguement les animaux
domestiques. Néanmoins, des problémes de reproductibilité et de transmission de ce type de

marqueur ont limité son application chez les animaux.

6.3.4. Marqueurs AFLP

Un autre type de marqueurs moléculaires nommés AFLP (Amplified Fragment Length
Polymorphism) a été proposé par une méthode mise au point en 1995 par Vos et al.,. C’est
une technique apparentée a la technique utilisée pour les RAPD. Elle est basée sur une
amplification sélective de fragments de restriction obtenus par digestion de I'ADN

génomique.

Leur principe général repose sur trois phases successives : une digestion (suivie ligation), une
amplification pré selective et une amplification sélective. Le produit final de ces
amplifications est visualisé sur gel de polyacrylamide grace aux extensions fluorescentes des

amorces.

D’aprés Ajmone-Marsan et al., (1997) , ’AFLP ne requiert aucune connaissance préalable
du génome a étudier. Elle permet une mise au point rapide, présente une bonne

reproductibilité et genére une grande quantité de marqueurs.
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Parmi les marqueurs moléculaires, les AFLP sont les moins utilisés en caractérisation. En
effet, a peine 7% des études de caractérisation de races domestiques sont réalisées en utilisant
les AFLP (Baumung et al., 2004).

6.3.5. Marqueurs minisatellites

En 1985, Jeffreys et al., ont montré que chez I'nomme une sonde minisatellite peut
réveler simultanément plusieurs loci indépendants en une seule hybridation.Ces sondes
permettent donc d’étudier dans le génome une zone plus importante que celle reconnue par les

sondes qui ne détectent qu'un seul locus.

Le terme "d'empreinte génétique” a été utilisé pour décrire I'important polymorphisme de
fragments de restriction associé aux séquences minisatellites hypervariables, constituées d'une
répétition de séquences (2 a 60 nucléotides), en nombre variable (2 a 20 fois) (Jeffreys et al.,
1985; Nakamura et al., 1987). Ces empreintes génétiques sont spécifiques d'un individu, la

ségrégation des fragments d'ADN qui les compose est mendélienne.

Le niveau de variation génétique observé varie considérablement d'une enzyme a une autre
(Hanotte et al., 1992), d'une sonde a l'autre, et en fonction de I'espéce étudiée (Georges et al.,
1988).

6.3.6. Marqueurs microsatellites

L’une des principales méthodes utilisée aujourd’hui est celle mettant en évidence le
polymorphisme des loci microsatellites ou STR (Short Tandem Repeats) qui sont présents
chez tous les eucaryotes étudiés a ce jour. lls sont trés nombreux (de 30 000 a 100 000 copies

suivant les especes) et de nature variable.

Les microsatellites sont de courts motifs d’/ADN composés d'un nucléotide (Kaplan et
Delpech, 1998), ou de deux, trois ou quatre nucléotides (Stallings et al., 1991), et jusqu'a six
nucléotides (Moxon et Wills, 1999), répétés en tandem et dispersés de facon homogéne dans

le génome (Chambers et MacAvoy, 2000).

D’aprés Rognon et Verrier (2007), grace a leurs caractéristiques, aussi bien biologiques que

techniques, ces loci sont des marqueurs de choix pour 1’analyse de la diversité entre races.
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Chaque microsatellite représente un locus unique dans le génome délimité par les séquences
uniques qui encadrent la répétition. Les microsatellites de type (TG) sont les plus abondants,
leur fréquence varie en fonction de I'espéce considérée (Beckman et Weber, 1992).

Chez les animaux domestiques, on en compte un tous les: 47 Kb chez le porc (Wintero et al.,
1992), 65 Kb chez le mouton (Buchanan et al., 1993), 75 Kb chez la chévre (Schibler et al.,
1998), et 120-180 Kb chez les bovins (Steffen et al., 1993 ; Vaiman et al., 1994).

Le polymorphisme de répétition des microsatellites a pu étre mis en évidence grace a la
technique PCR (polymerase chain reaction) (Mullis et Falloona, 1985 ; Weber et May, 1989
; Litt et Luty, 1989). La PCR est réalisée en utilisant des amorces oligo-nucléotidiques dans
les séquences uniques flanquantes le microsatellite et le produit d'amplification est analysé par
électrophorese sur gel de polyacrylamide dénaturant. Le taux d'hétérozygotie (proportion
d'individus qui sont hétérozygotes pour un microsatellite donné) a été estimé a 50% dans les
lignées consanguines de souris et a 90% dans les lignées interspécifiques de souris (Dietrich
et al., 1992), a 50% chez les bovins (Bishop et al., 1994), et entre 55 et 80% chez le porc
(Rohrer et al., 1994).

Le polymorphisme de ces séquences est un polymorphisme de répétition qui est di a la
variation du nombre de répétitions du motif de base. Les microsatellites qui présentent une
répartition homogeéne sur le génome, sont co-dominants, multi alléliques et a priori neutres
vis-a-vis du processus de sélection. Du fait de leurs répartitions homogenes sur le génome, de
la possibilité d'analyse de plusieurs microsatellites au sein d'une méme réaction de PCR
(multiplex) et de l'automatisation des typages, les microsatellites sont devenus des marqueurs

de choix pour différentes investigations ciblant I'ADN.

En plus de ces caractéristiques, ces marqueurs sont trés polymorphes du fait d’un taux de
mutation tres élevé car en moyenne, on peut considérer que ce taux est d’environ 10-4

mutations par locus, par gamete et par génération (Boichard et al., 1998).
Ces mutations peuvent étre générées par deux mécanismes :

e Les recombinaisons inégales constituent le premier mécanisme. En effet, les erreurs
d'appariement sont frequentes dans les régions de repétitions en tandem, compte tenu
de la forte homologie de séquences entre les répétitions. Tout crossing-over

intervenant lors de ces mésappariements produit une augmentation du nombre de
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répétitions sur I'une des chromatides et une diminution d'un nombre équivalent de

répétitions sur l'autre (Cooper et al., 1995).

e Le deuxiéme mécanisme susceptible de générer des mutations est le glissement intra-
chromatinien (slippage). Lors de I’analyse de la transmission d’alléles de
microsatellites dans des études de familles, il y a apparition de nouveaux alléles. Ces
derniers ne différant des alléles d'origine que par une seule unité répétée.

L'augmentation de taille observée semble résulter d'un glissement de la polymérase
consécutif a un mésappariement. Ce phénomeéne serait ainsi la reproduction in vivo du
phénomene observé in vitro lors de la PCR, au cours duquel la Tag polymérase s'avere
incapable de reproduire fidelement le nombre de répétitions d'origine et génére par glissement

des bandes multiples, au lieu de la bande unique attendue (Levinson et Gutman, 1987).

L’utilisation des microsatellites dans des études de génétique des populations est récente. Les
microsatellites ont été en premier lieu utilisés dans 1’étude des populations humaines puis
dans les races domestiques pour évaluer la variabilité génétique intra-race et inter-races
(Ollivier et al., 2000).

En effet, les potentialités des microsatellites, en tant que marqueurs pour mesurer la variabilité

génétique des populations semblent considérables (Bruford et Wayne, 1993).

Le nombre élevé et croissant d’études de variabilité génétique basées sur les microsatellites et
concernant différentes especes montrent que, parmi les marqueurs disponibles a I'heure
actuelle, les microsatellites sont trés efficaces pour la caractérisation et I’étude des relations
phylogénétiques entre les populations. Ils sont utilisés du fait de leur stabilité biologique, leur
polymorphisme élevé et leur dispersion dans le génome. Ces marqueurs sont largement

utilisés dans les études de caractérisation d’animaux domestiques.

Actuellement, chez la plupart des especes d’animaux domestiques, une liste de références de
locus microsatellites a été publiée par la FAO (FAO, 2004 et 2011), afin de permettre la
comparaison entre des analyses obtenues pour différentes espéces animales et par plusieurs

équipes de recherche dans le monde.
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6.3.7. Marqueurs SNP

Les SNP ou Polymorphismes de nucléotides uniques correspondent & des changements
d’une base au niveau de la séquence d’ADN. Ils constituent la plus grande source de
polymorphisme génétique caractérisable. Ces variations sont identifiées lors des programmes
de séquencage a grande échelle de génomes ou de séquences exprimées EST « Expressed

Sequence Tag » (Lee et al., 2006).

Selon Joly (2005), le principal inconvénient de tels marqueurs réside dans leur mise au point.
Une fois obtenus, ces marqueurs peuvent se révéler trés avantageux par leur facilité

d’utilisation et leur reproductibilité.

En 2002, Vignal et al., signalent que les SNP peuvent étre étudiés par plusieurs techniques
reposant sur différents principes.

D’aprés Maudet (2001), I'une des plus prometteuses est basée sur ’utilisation de puces a
ADN qui présentent un immense potentiel en matiére de recherche de mutations génétiques et
qui permettent d'analyser simultanément plusieurs milliers d'informations génétiques
différentes. Cependant, Vignal et al., (2002) précisent que le génotypage a haut débit
nécessite également des outils spécifiques permettant 1’analyse simultanée de milliers ou

dizaines de milliers de SNP.

VII. Programmes de conservation des ressources génétiques animales

Les renseignements obtenus par ’approche de caractérisation favorisent une prise de
décision éclairée sur les priorités de la gestion des ressources génétiques animales par les
différents groupes d’intérét, dont les agriculteurs, les gouvernements au niveau national et
régional et les organismes internationaux (FAO, 1992; FAO/PNUE, 2000). Ces décisions
politiques visent & promouvoir la mise en valeur des ressources zoo-génétiques tout en
garantissant la conservation de ces ressources pour les besoins des générations présentes et

futures.

Une considération clé pour la gestion des ressources zoo-génétiques au niveau national est la
capacité de comprendre si, a un moment donné, une population d’une race particuliere est

durable de fagon autonome ou en danger.
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Cette premicre évaluation (enquéte de base) de 1’¢état de la race ou de la population se base sur
des renseignements concernant :

= lataille et la structure de la population;

= ladistribution géographique;

= |adiversité interraciale;

= la relation génétique entre races lorsque les populations se trouvent dans plus d’un

pays.

Si une population n’est pas en danger (Figure 1), aucune action immédiate de mise en ceuvre
des mesures de conservation n’est nécessaire. Cependant, il faudra prendre des décisions, dans
le cadre des plans de développement nationaux, pour les animaux d’élevage qui présentent un
potentiel risque d’extinction. Dans ce cas, il faudrait réaliser un programme d’amélioration
génétique en réponse, par exemple, aux conditions changeantes du I’environnement. Les
informations sur les avantages a long terme pour les éleveurs et la société sont a la base des
décisions concernant de tels programmes d’amélioration. (FAO, 2008)
Si une race est en danger, des stratégies actives de conservation doivent se mettre en place
sinon il faudra accepter la perte potentielle de la race. Pour allouer les ressources limitées
disponibles pour les programmes de conservation, il faut d’abord définir les races prioritaires.
Ces décisions peuvent se baser sur le caractére génétique distinctif, les caractéres
d’adaptation, la valeur relative pour ’alimentation et I’agriculture ou les valeurs historiques et
culturelles des races concernées. Ces informations sont également nécessaires pour décider
I’approche la plus prometteuse entre les stratégies de conservation in vivo ou in vitro ou une
combinaison des deux. Si les races a conserver se trouvent dans plus d’un pays, les décisions
devraient se prendre au niveau international. Par conséquent, les institutions/organisations de
coordination régionale, ainsi que les politiques nationales de soutien sont nécessaires pour
faciliter la prise de décision et passer a I’action. A ce jour, il n’a été fait cas que trés peu
d’exemples d’actions concertées par plusieurs pays en matiere de gestion des ressources zoo

génétiques. (FAO, 2008)
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Breed population within a country

l

Status of the breed:

+ population size and structure
+ geographical distribution within the country
+ populations of same breed in other countries

“Value" of the breed: Potential for improvement:

o genetic distinctiveness  target traits (genetic diversity within
o adaptive traits population)

o relative utlity value for food and agricultre o preference of market and society

« historical or cultural use

Genetic No planned
Y improvement genetic
programme changes

Figure 1. Informations nécessaires pour 1’établissement des stratégies de gestion.

(FAO, 2008)
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VIII. Présentation du travail

Nous avons réalisé lors de cette étude la premiere caractérisation génétique de quatre
races caprine algériennes : la race Arbia, la Mekatia, la Naine de Kabylie et la M’zabite. Cette
¢tude de la variabilité génétique de ces races est basée sur 1’étude du polymorphisme de
I’ADN par DP’analyse de 18 microsatellites par génotypage assisté par un séquenceur

automatique.

Les résultats obtenus nous en permis d’estimer la variabilit¢é de chaque race a partir des

fréquences alléliques et génotypiques. Les applications, & moyen terme, seraient :
- De prévenir I’extinction des races et d’en planifier leurs conservations,

- De mettre au point un programme de sélection qui valorise notre potentiel génétique locale.

La démarche méthodologique adaptée pour notre étude est présentées par la figure 2

31



SUJET DE RECHERCHE

A 4

Partie expérimentale

SOURCES D’ INFORMATIONS

A 4

Bibliothéque :
Revues
Livres
Documents
Theses

A 4

Administration :

MADRP
DSA des wilayas
Subdivisions agricoles

v

Région d’étude wilaya de : Bejala, Tizi Ouzou, Médéa, Tissemsilt, Djelfa,

Laghouat, Ghardara,

{

Direction des services agricoles de la wilaya

'

Réalisation des pré-enquétes dans la ferme

|

Prélévement sanguin

\ 4

Extraction de I’ADN a ’université de Tlemcen

\ 4

Analyses moléculaire a I’université Adanan Menderes, Turquie

}

Analyses statistiques

Résultats obtenus

¥

Interprétations et discussions

y

Conclusion générale

32



Partie expérimentale

Figure 2 : Démarche méthodologique

IX. Matériel et méthodes
9.1. Matériel utilisés
9. 1.1. Structure de I’échantillonnage animale

La premiére étape de 1’analyse de la diversité génétique des animaux d’élevage avec
des marqueurs moléculaires est la constitution d’un échantillonnage de la population étudiée.
La taille de I’échantillon est déterminante de la fiabilité et la précision des résultats.

Les résultats peuvent par ailleurs étre biaisés si I’échantillon se compose d’individus de la
méme famille, génétiqguement proches, entrainant ainsi un risque de surreprésentation des

alleles de ce groupe d’individus.

Pour chacune des quatre races, nous avons essayé de constituer un lot d'une trentaine a une
cinquantaine d'animaux non apparentés (tableau 13). Le choix du nombre d'animaux a étudier
par race est fait a partir des indications rapportées dans la littérature (Nei et Roychoudhury,
1974 ; Nei, 1978).

En effet, on admet que pour I'étude de la diversité des races, il faut typer au moins 20
individus avec un minimum de 20 loci indépendants (Takezaki et Nei, 1996). En général, il
est plus important d'examiner un grand nombre de loci plut6t qu'un grand nombre d'individus

par locus.

Au niveau de chaque site sélectionné, nous avons prélevé des échantillons sanguin avec un
volume variant de 7 ml a 25 ml par animal sur anticoagulant (EDTA) et conservé a —20°C.

(Cette partie du travail a été réalisée avec 1’aide de Dr. Fantazi Khaled, INRAA.)

Les prélévements ont été réalisés en premier lieu sur des males reproducteurs (géniteurs) puis
apres sur des femelles non apparentées cette partie de travail a été réalisé durant ’année de

2015 (Janvier a juin).
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Nombre
Races Total
Bouc Cheévre
Arbia 63 16 79
Mekatia 32 19 51
Nain de Kabylie 44 15 59
M’zabite 13 22 35

Les animaux constituant les différents groupes ont été puisés des sites représentés par la

figure 3.
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Figure 3:Répartition représentative des sites échantillonnés a 1’échelle nationale (Source :

Google maps 2018)

9.1.2. Matériel du préléevement sanguin :

Le matériel de prélevement de sang est classique, il se compose de tubes vacutainer

(5 ml) avec anticoagulant (EDTA), un porte aiguille, des aiguilles, et une glaciére avec des

piles de congélations

Le prélevement se fait par ponction veineuse au niveau de la veine jugulaire.
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9.2. Méthodes
9.2.1. Extraction de I'ADN génomique

L’extraction d’ADN génomique a partir du sang total a été réalisée par la technique de
NaCl « Salting out » (Miller et al., 1988) car basée sur des manipulations rapides et faciles.
De plus, elle n’expose pas le manipulateur a des risques d’intoxication par des produits

dangereux tels que le phénol.

9.2.1.1. Extraction d’ADN et dosage

La méthode de NaCl « Salting out » nécessite au préalable 1’élimination des globules
rouges par une solution de lyse hypotonique, suivie d’un choc thermique dans la glace. Dans
un second temps, ’ADN des lymphocytes est libéré puis traité par la protéase K qui le
débarrasse de toutes les protéines auxquelles il est 1ié. Il est alors précipité par I’ajout de
I’éthanol froid, sous forme de filaments qui se compactent rapidement en une masse

blanchatre appelée : méduse.

En dernier lieu, ’ADN pur sera dissout dans le tampon TE 10/1 : Tris/HCIl: 10mM;
EDTA:1mM; pH=8.0 (Annexe 17).

Les ADN extraits sont dans un premier temps rangés dans des boites et conservés au
congélateur a —20°C pour étre ensuite analysés par des outils de la biologie moléculaire. Ces
ADN constituent la premiére biothéque d’ADN caprine en Algérie au niveau du laboratoire de
recherche « Physiologie, Physiopathologie et Biochimie de la Nutrition » de 1’Université
Abou Bekr Belkaid de Tlemcen.

9.2.1.2. Dosage de ’ADN

La concentration d’ADN est estimée par la méthode de spectrophotométrie, basée sur
la capacité de I’ADN a absorber des rayonnements UV a I’aide d’une spectrophotométrie en
goutte avec un NaNoDrop 2000 spectrophotometre (Thermo Scientific NanoDrop 2000)
(figure 7), et calculée par le logiciel Megellan intégrés dans I’appareil de Nanodrop,
permettant ainsi des mesures rapides, précises et reproductibles de la concentration et le degré
de pureté de I’ADN.
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Figure 4: NanoDrop 2000Thermo Scientific.

Le NanoDrop 2000 Thermo Scientific est un appareil de derniére génération
permettant de doser une solution a partir de seulement 2 pul. de fagon précise grace a une
source photonique générée par une lampe flash de Xénon. La lumiére est alors est filtrée par
un filtre monochromateur, le faisceau lumineux traverse 1’échantillon, puis est détecté grace a
un détecteur CCD (figure 5). Les données sont traitées automatiquement grace a un logiciel
(Megellan) qui permet d’obtenir directement la concentration en ADN bicaténaire en ng/pl,

ainsi que le rapport A260/A280.
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Figure 5: Principe de fonctionnement du NanoDrop 2000 Thermo Scientific (source :
NanoDrop 2000/2000c Spectrophotometers - User Manual, 2009)
L’obtention d’un ADN pur signifie que le rapport des densités optiques (R=DO a 260
nm/ DO a 280 nm) doit étre compris entre 1,5 et 2. Un rapport inférieur a 1,5 témoigne d’une
contamination par les protéines. En revanche, s’il est supérieur a 2 on envisagera une

contamination par les sels.

Pour réaliser les différentes amplifications par PCR, les échantillons d’ADN qui montrent une
grande concentration nécessitent un ajustement par une dilution. En effet, tous les échantillons
d’ADN utilisés pour cette étude sont été mis a une concentration finale se situant dans un

intervalle allant de 50 a 150 ng/pl.

Un volume de 2 pL de la solution d’ADN est dosé, contre un témoin approprié¢ T1oE; (matrice
de la solution d’ADN).

9.2.2. Choix des marqueurs microsatellites utilisés

Dans le cadre d’un programme d’évaluation de la variabilité génétique des espéces
d’animaux domestiques, une liste de références de locus microsatellites a été publiée par la
FAO-ISAG (2011) afin de permettre la comparaison des données entre des analyses obtenues
pour différentes especes animales et par plusieurs équipes de recherche dans le monde. Les

marqueurs microsatellites ont été choisis pour les raisons suivantes :
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e Les trois groupes multiplex ont été créés en fonction de la longueur des fragments de
microsatellites ;

e |lIs sont trés abondants (50 a 100 000 suivant les espéces) et présentent une répartition
homogéne dans le génome (Rognon et Verrier, 2007) ;

e |Is sont codominants et trés polymorphes (ou informatifs) ; un marqueur est considéré
comme informatif s’il permet de distinguer 2 groupes de descendants selon 1’all¢le
regu d’un des 2 parents (Boichard et al., 1998) ;

e A priori, ces marqueurs sont neutres vis-a-vis du processus de sélection. lls sont le
plus souvent situés dans des zones non fonctionnelles du génome (non liés a des genes
fonctionnels qui pourraient étre soumis a la sélection) ;

e Mis a part leurs propriétés génétiques, les microsatellites présentent des intéréts
techniques considérables. En effet le génotypage de ces marqueurs est relativement
simple et rapide, et surtout peu couteux. De ce fait, ils permettent donc indirectement
de multiplier le nombre d’individus a analyser ainsi que le nombre des marqueurs
étudiés simultanément quand les amorces utilisées sont marquees par des fluorophores

de couleurs différentes (PCR multiplex).

Dans ce contexte un jeu de 18 marqueurs microsatellites a été choisi pour le génotypage des
races caprines algériennes. L'ensemble de ces marqueurs font partie de la liste recommandée
par le Groupe Consultatif ISAG-FAO (2011). L’ensemble des microsatellites a été réparti en
trois multiplex selon I’intervalle de la taille de chacun d’eux et selon leurs affinité techniques
I’un par apport & ’autre (Tableaul4). Les amorces utilisées sont synthétisées par SIGMA. Les
amorces utilisées ont été marquées par trois fluorophores différents : Dye 2 (émet dans le

noir), Dye 3 (émet dans le vert), Dye 4 (émet dans le bleu) tel que indiqué par le tableaul3.
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Tableau 14: Détails sur les microsatellites utilisés dans 1’étude. (FAO, 2011)
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Chromosome

Interval
allélique
(bp)

Multiplex | Microsatellites | Marquage

Séquences des amorces

GAGTAGAGCTACAAGATAAACTTC
BTA3

195-225

INRAQ0023 Dye 3

TAACTACAGGGTGTTAGATGAACTC
CAATCTGCATGAAGTATAAATAT

135-149

Dye 3

CTTCAGGCATACCCTACACC

INRAOOOS

OarFCB20

M1
ILST0019

BM1818

INRA0132

CSRD0247

Dye 3

AATGTGTTTAAGATTCCATACAGTG OAR2

93-112

144-158

GGAAAACCCCCATATATACCTATAC
AGGGACCTCATGTAGAAGC

ACTTTTGGACCCTGTAGTGC

248-278

AGCTGGGAATATAACCAAAGG
AGTGCTTTCAAGGTCCATGC

152 - 172

AACATTTCAGCTGATGGTGGC
TTCTGTTTTGAGTGGTAAGCTG

OAR14

220-247

GGACTTGCCAGAACTCTGCAAT
CACTGTGGTTTGTATTAGTCAGG

OAR5

165-187

McMO0527
SRCRSP0005

M2 ILSTS0087

SRCRSP0023

HSC
(OLADRB)

BM1329

INRAO6G3
MAF0065

M3 SRCRSP0008

BM1258

Dye 3

SRCRSP0024

GTCCATTGCCTCAAATCAATTC
AAACCACTTGACTACTCCCCAA

158-180

GGACTCTACCAACTGAGCTACAAG CHI2L

TGAAATGAAGCTAAAGCAATGC

137-155

AGCAGACATGATGACTCAGC
BTAG6

CTGCCTCTTTTCTTGAGAG

85-123

TGAACGGGTAAAGATGTG
unconun

TGTTTTTAATGGCTGAGTAG

267 - 301

CTGCCAATGCAGAGACACAAGA
GTCTGTCTCCTGTCTTGTCATC

TTGTTTAGGCAAGTCCAAAGTC
AACACCGCAGCTTCATCC

160-182

164-186

GACCACAAAGGGATTTGCACAAGC
CHI18

AAACCACAGAAATGCTTGGAAG

AAGGCCAGAGTATGCAATTAGGAG
OAR15

CCACTCCTCCTGAGAATATAACATG

123-157

209-235

TGCGGTCTGGTTCTGATTTCAC
CCTGCATGAGAAAGTCGATGCTTAG

unconun

139-175

AGCAAGAAGTGTCCACTGACAG
TCTAGGTCCATCTGTGTTATTGC

100 - 128

GTATGTATTTTTCCCACCCTGC
GAGTCAGACATGACTGAGCCTG
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9.2.3. Amplification in vitro de I'ADN par PCR
9.2.3.1. Principe de la PCR classique

L'amplification in vitro par réaction de polymérisation en chaine (PCR) permet d'obtenir
rapidement un trés grand nombre de copies du segment d'’ADN spécifique a étudier. La PCR
se base sur un processus cyclique de 3 phases (figure 6) :

» Dénaturation de I’ADN double brin ;

» Hybridation des amorces ;

> Elongation des amorces.

ADN a amplitier

| !
ok o
\“ Nucléotides
‘ polymérase Dénatu:m
ot el | Séparation T
des deux brins d’ADN
=
b ) ‘ o7
*» B
e o
B '
k4 i o
ha J
)
E Elongatl /l'_lyl:::g'::lon
Synthése d'un brin d'un couple
© .l:::mln .g:r d’amorces

Figure 6: Schéma du principe de base de la PCR
9.2.3.2. PCR en Multiplex

La PCR multiplex consiste a amplifier simultanément plusieurs séquences cibles (au
moins deux) dans un méme tube d’amplification. Cette fagon de procéder pour I’amplification
permet de réduire le temps d’analyse ainsi que les colts et la quantité de matériel génétique

utilise.

Lors de nos manipulations, la PCR en multiplex a été réalisée dans des volumes totaux de 25
uL, contenant 0,10 uM d'amorces (forward et reverse), 0,20 mM dNTPs, 2,0 mM MgCl2, 1X
PCR buffer, 1U de Taqg DNA polymerase, et ~50 ng de I’ADN. Les protocoles de PCR
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Touchdown ont été utilisés pour I'amplification de régions génomiques spécifiques (tableau

15 et figure 7.

Figure 7 : Matériel utilisé pour la préparation de la PCR

Tableau 15 : Protocole de PCR Touch down

Groupe Premiére

) ) ~ Dénaturation Elongation Extension Cycle  Extension
multiplex dénaturation )
finale
95°C 95°C 60-50°C 72°C 72°C
M1 _ ] 30 )
(5 min) (40 sec) (40 sec) (2 min) (10 min)
95°C 95°C 60-50°C 72°C 72°C
M2 _ _ 30 :
(5 min) (40 sec) (40 sec) (1 min) (10 min)
M3 95°C 95°C 63-50°C 72°C 72°C
(5 min) (40 sec) (40 sec) (60 sec) (10 min)

9.2.4. Electrophorese

Afin de vérifier ’amplification de I’ADN et les microsatellites pendant la PCR, nous

avons effectué une électrophorese sur gel agarose (2%) des produits de PCR.
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Bien que I'électrophorése sur gel d'agarose soit une technique simple et aisée, elle possede un
pouvoir de séparation efficace. Le gel a été fabriqué (figure 8) par dissolution de la poudre
d'agarose dans une solution tampon bouillante (TBE 1/10) et un colorant qui facilite la

visualisation sur le gel (Safe View TM Classic)

Figure 8 : Fabrication de gel d’agarose

La solution a été ensuite refroidie, puis versée dans un plateau de support qui contient
des gabarits afin de créer des encoches de dépdt des échantillons lors du coulage (figure 9), ou
elle se solidifie. Le support a été alors submergé dans un appareil délectrophorése a

électrodes contenant de la solution tampon.
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Figure 9 : Coulage de solution d’agarose dans le plateau

Afin de les préparer a I'électrophorese, les échantillons ont été mélangés avec des
composants (Laoding Dye Solution (XB)) qui leur conféres une densité supérieure a celle du
tampon d'électrophorése. Les échantillons peuvent alors étre déposés a l'aide d'une
micropipette dans des encoches. Ou ils sont submergés dans la solution tampon et demeurent

dans les puits.

Afin de vérifier la présence ou 1’absence de I’ADN, nous avons utilisé un marqueur de taille
(DNA ledder, GeneRuler 50 bp).

L'appareil d'électrophorése a été branché a une source de courant continu direct et a été mis
sous tension (72 volts pendant 45 minutes) comme indiqué par la figure 10. Les échantillons

(ADN) ont pénétré le gel a travers des capillaires et ont migré de la cathode vers I’anode.

Apres 45 minutes d’électrophorese, le gel a été mis dans une table UV, dans le but de

visualiser la migration des ADN.
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Figure 10 : Lancement de I’¢lectrophorése

9.2.5. Génotypage des microsatellites

Lors de la migration des produits PCR dans les capillaires du séquenceur, les
fluorophores sont excités par un laser argon et 1I’émission de la fluorescence est interprétée par
le programme Genomelab™ GeXP Genetic Analysis System (BACKMAN COULTER ©).
Ce dernier permet de déterminer le génotype de chaque échantillon pour chacun des 18
microsatellites étudiés. Le standard de taille Kit 400 a permis la détermination de la taille des

fragments.

Pour chaque échantillon, nous avons utilisé un volume de 34,5 ul de SLS (Sample Loading
SolutionGenomeLab™) et de 0,5 pl de marqueur de taille (size standard, 55,
GenomeLab™), 1‘ensemble a été mélangé a 0,5 ul d’ADN (produit aprés la PCR) pour
constituer un volume final de 35,5 pl. (Figure 11)

Une goutte d’huile (mineral oil GenomeLab™) a été rajoutée & la préparation éviter la
vaporisation de la solution lors du fonctionnement des capillaires en raison des températures

élevées.

La solution de nettoyage (separation buffer GenomelLab™) a été préparée au niveau de la
deuxiéme plaque (plaque de nettoyage des capillaires), 70 a 75 % de volume total de chaque
puits est occupé par ce tampon de séparation. (Figure 12).
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Figure 11:Plateau des échantillons

Figure 12 : Plateau de nettoyage des capillaires

Les 2 plateaux ont été mis dans le séquenceur et un soin particulier a été pris lors du codage

des échantillons de fagon a respecter I’ordre et la position des échantillons.

Le traitement des ADN par le séquenceur automatique (BACKMAN COULTER ®) génére des

électrophérogrammes (figure 13) représentant les différents alleles contenus dans le génotype de
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chaque individu. Ces données ont été par la suite enregistrées automatiquement dans des fichiers

auparavant créés au niveau de la base des données de 1’ordinateur couplé au séquenceur.

L’analyse des ¢léctrophérogrammes permet d’identifier la taille des alléles, cet analyse est réalisé
manuellement par une lecture directe. Les valeurs des tailles ainsi révélées pour chaque individu

ont été mises sous forme d’un tableau Excel.

WAL \\mmmmm& J!

c8/1272015 10226

Figure 13: Début de génotypage des échantillons
9.2.6. Analyses statistiques :

L'étude de la diversité génétique des especes animales domestiques telles que les
especes caprines, ovines et bovines fait appel a des analyses statistiques adaptées s’appuyant

sur des programmes informatiques tres spécialisés.

En effet, avec le développement des sciences de la bioinformatiques et les progrés de la
génétique des populations, plusieurs logiciels statistiques ont été mis au point afin d’effectuer
de nombreuses opérations d’analyses des données fournies par les marqueurs moléculaires

tels que les microsatellites.

9.2.6.1. Principes des analyses de génétique des populations
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La variabilité¢ génétique au sein d’une espece d’animaux domestiques peut €tre au niveau
intra population et interpopulation. Ces deux niveaux complémentaires exigent des logiciels

de bioinformatique différents.

L’analyse des données du génotypage par les marqueurs microsatellitaire nécessite une
approche statistique particuliére afin de caractériser et la structure et la proximité génétique

des populations caprines étudiées.

D’une part, une premicre analyse statistique nous a renseignés sur la déviation des
populations étudiées par rapport a 1’équilibre d’Hardy-Weinberg (EHW) ainsi que sur la

structure et la variabilité génétique des populations.

D’autre part, des calculs de « distances génétiques » avec les arbres phylogénétiques
correspondants, Analyse multidimensionnelle (AFC) ainsi que ’application de 1’algorithme
basé sur des méthodes bayésiennes de clustering en assignant les individus a un ou plusieurs

groupes « clusters ».

Dans le cadre de cette étude, la caractérisation génétique de 4 races caprines locales et la
recherche de leur proximité génétique possible, a partir de différents paramétres calculés pour
les 18 microsatellites étudiés. Ces parametres ont été calculés en utilisant différents logiciels

9.2.6.2. Equilibre de Hardy-Weinberg (EHW)

Le concept de I’équilibre de Hardy-Weinberg (EHW) a été mis en évidence au début
du XXeme siécle par un mathématicien anglais, Hardy, et un médecin allemand, Weinberg. Il
stipule que « Les fréquences alléliques restent stables de génération en génération dans une

population diploide idéale et ne dépendent que des fréquences de la génération initiale ».

Dans le cas le plus simple, avec un locus avec deux alléles (A) et (a) de fréquences alléliques
(p) et (qg) respectivement, la loi EHW prédit que la fréquence génotypique pour I’homozygote
AA est p2, celle de I’hétérozygote (Aa) est de (2pq) et que celle de I’homozygote (aa) est
(92).

La notion d’équilibre dans ce modele est soumise aux conditions suivantes :

La population est panmictique ;

La population est de grande taille ;
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Il ne doit y avoir ni sélection, ni mutation, ni migration ; et les générations ne sont pas
chevauchantes, c'est-a-dire qu’il n’y a pas de croisement entre individus appartenant a

différentes genérations.

Une perturbation de ’EHW donne des indications sur la divergence génétique des
populations. Celle-ci dépend des quatre forces évolutives suivantes : la sélection, les
mutations, la dérive génétique et le flux génique. La conséquence de 1’action de ces forces
évolutives est de faire varier les fréquences alléliques et le taux d’hétérozygotes de la

population par rapport a PTEHW.

Les écarts a la panmixie peuvent ainsi €tre le résultat du mode d’union des reproducteurs qui
n’est pas panmictique (homogamie, hétérogamie, union entre apparentés, sélection des
reproducteurs), de la fragmentation de la population en sous populations, c’est 1’effet
Wahlund, ou encore d’introductions récentes et/ou croisements entre populations différentes

(exces d'hétérozygoties).

Ces données peuvent étre trés utiles pour comprendre I’histoire de la population.
L’échantillonnage peut induire parfois des biais par une surreprésentation de certaines
structures familiales. De plus, la présence d’alléles nuls ainsi que les artéfacts de lecture
induisent une sous-estimation de 1’hétérozygotie observée. Pour tester 1’équilibre de Hardy-
Weinberg, on définit une hypothese nulle HO (HO : la population est en équilibre de Hardy-
Weinberg).

9.2.6.3. Détection des alleles nuls

Les problemes de génotypage créent un vrai probleme dans la fiabilité des données.

Afin de déterminer si certains loci devaient étre ¢liminés de 1’analyse, le logiciel GenAIEx

6.5 (Peakall and Smouse 2006, 2012) a été utilisé.

9.2.6.4. Taux de polymorphisme (PI1C)

Le taux de polymorphisme ou PIC "Polymorphic Information Content" renseigne sur
le polymorphisme des marqueurs. Un marqueur est considéré comme informatif s’il permet de
distinguer deux groupes de descendants selon I’all¢le recu d’un parent (Boichard et al.,
1998). Les valeurs de PIC, obtenues en sommant les probabilités qu’un marqueur soit
informatif en fonction des configurations génotypiques des parents vont de 0 (monomorphe) a

1 (hautement discriminant) (Leroy, 2008).
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Soit un locus a n alléles, 1’alléle 1 ayant une fréquence pi dans la population, le PIC de ce

locus se calcule comme suit :

mn
Pm=1—zp%—2
i=1

9.2.6.5. Le nombre allélique (Na)

> viv

||M|

Le nombre allélique (ou fréquence allélique) est la principale valeur qui est a la base
de I’analyse statistique de la variabilité génétique d’une population, soit la proportion de tous
les all¢les donnés d’un méme type a un certain locus dans cette population (Hartl, 1988). Les
fréquences alléliques ont été calculées pour chacune des races etudiées et données sous forme
de tableau gréce au logiciel GenAlEx 6.5 (Peakall and Smouse 2006, 2012).

Ainsi, la fréquence d’un allele dans un échantillon est égale a deux fois le nombre de
génotypes homozygotes pour cet alléle (car chaque homozygote porte deux copies de 1’alléle)
plus le nombre des génotypes hétérozygotes comportant cet alléle (car chaque hétérozygote
porte une copie) divisé par deux fois le nombre total d’individus dans 1’échantillon (car
chaque individu porte deux alleles a ce locus) (Hartl, 1988).

La formule est utilisée pour calculer la fréquence P1i, de 1’all¢le i au locus k dans la population

X

Pi'k.!: = E{HHJ + ?H',"ZN

e nii est le nombre d’individus homozygotes pour I’all¢le i au locus k
e ni est le nombre d’individus hétérozygotes pour 1’alléle i au locus k
e N est le nombre total d’individus typés au locus k

e |k estle nombre d’alléles au locus k

prkfi
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9.2.6.6. Nombre effectif d'alleles ou (Nombre efficace d'alléles) (Ne)

Le nombre efficace d'alleles (Ne) est défini comme étant I'inverse de la probabilité que
deux marqueurs, pris au hasard, présentent le méme alléle (Rognon et Verrier, 2007) en un

locus donné, comportant plusieurs alléles indicés i et de fréquences respectives : pi(2i pi)=1,

Selon Crow et Kimura, (1970), ce parametre s'exprime comme suit:

Ae = 1/ Zp? —1/(1—H)

et

H=1- ) p?

Le nombre efficace d’all¢les est un critére de variabilité intra population qui vient
compléter I’analyse des fréquences alléliques. En effet, il est égal au nombre total d’alleles
d’une race donnée dans le cas ou les fréquences alléliques sont toutes égales et il est d’autant
plus faible que les fréquences sont déséquilibrées. Les alleles les plus fréquents étant ceux qui

pesent le plus dans la valeur calculée.

Ce parametre a été calculé a partir des fréquences alléliques des microsatellites étudiés en
utilisant le logiciel GenAlEx 6.5 (Peakall and Smouse 2006, 2012)

9.2.6.7. Taux d’hétérozygotie

L’¢évaluation de la wvariabilit¢é génétique au sein d’une population s’effectue
généralement en référence a la proportion d’hétérozygotie au niveau d’un ou plusieurs locus.

La maniére la plus simple est de compter le nombre d’individus effectivement hétérozygotes.

9.2.6.7.1. Taux d’hétérozygotie observé (Ho)

Le taux d’hétérozygotie observé (Ho) est calculé par le rapport entre le nombre

d’animaux hétérozygotes et le nombre total d’animaux typés pour le locus considéré.

50



Partie expérimentale

9.2.6.7.2. Taux d’hétérozygotie attendue (He)

Le taux d’hétérozygotie théorique (He) est calculé, sous I’hypothése d'équilibre de
Hardy-Weinberg a partir des fréquences alléliques déterminées pour chaque locus a 1’aide de

la formule suivante :

e Pikxest la frequence d’iéme alléle a ce locus k
e lkest le nombre d“alléles au locus k.

Et pour un ensemble de loci, une moyenne est ensuite calculée pour chacun de ces

taux (observé et théorique).

9.2.6.8. Nei statistiques (1973)

La variabilité entre populations peut étre appréhendée par la mesure du coefficient de
différenciation génétique (Gsrt) de Nei (1973) dans le cadre de I’analyse par décomposition
hiérarchique de la diversité génétique. La diversité génétique totale de I’espéce (Hy) peut étre
décomposée en diversité intra population (Hs) et diversité inter populations (Dst). Les indices
HT et Hs sont calculés sous 1’hypothése de 1’équilibre de Hardy-Weinberg et ne dépendent

que des fréquences alléliques observées par la formule suivante :

HT: H5+ ﬂ_ﬂ'

En effet, le coefficient de différentiation génétique (Gst) indique au sein d’un
ensemble de populations, la part de la variabilité totale qui est due a des différences moyennes
entre ces populations.

Il est calculé par le logiciel Fstat 2.9.3 (Goudet, 2001) selon la formule suivante :

Gst= (Hy — H,)/Hy

L’indice Ht représente 1’hétérozygotic attendue par individu, en supposant la
population globale 8 ’TEHW. En d’autres termes, c’est I’hétérozygotie attendue si toutes les
sous-populations étaient regroupées en une seule unité panmictique. Si I’on note pi* la

fréquence moyenne de I’all¢le Ai sur I’ensemble des X sous-populations, on obtient :
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K
Hy =1— Zpri
i

L’indice Hs représente la moyenne des He (taux d’hétérozygotie théorique par population)

dans les X populations :

y _ ZEHa
Ll
X

9.2.6.9. F statistiques de Wright.

Dans une population subdivisée, il existe trois niveaux de complexité : les individus
(), les sous-populations (S) et la population totale (T). Dans ce travail, les populations
relatives aux régions représentent les sous-populations et 1’ensemble des populations
représente la population globale. Pour mesurer 1’organisation de la diversité génétique dans
une population, Wright (1978) a défini 1’hétérozygotiec de chacun de ces trois niveaux
respectivement par les parameétres suivants : H,, Hs et Hy. Le premier paramétre H, correspond
a I’hétérozygotie moyenne des individus sur I’ensemble des sous-populations. Il représente
¢galement 1’hétérozygotie moyenne observée pour I’ensemble des genes (ou loci) d’un
individu. C’est aussi la probabilité d’hétérozygotie en un locus pris au hasard. Ainsi, si H; est
I’hétérozygotie observée dans la iéme sous-population, on aura, pour X sous-populations, la

formule :
L
H = Z_H,—ﬂi’
1

Le second parameétre Hs indique 1’hétérozygotie attendue par individu pour chaque
sous-population en la supposant a I’équilibre Hardy Weinberg. Il représente aussi
I’hétérozygotie attendue dans une sous-population supposée a 1’équilibre Hardy-Weinberg ou

pi est la fréquence du i éme alléle. Soit pour la S éme :
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k
H.'z =1- Z_p%s
i

On notera Hs la moyenne des Hs sur les X sous-populations :
k
t=1— Z Hs/X
i

Enfin, le dernier parametre Hrt représente 1’hétérozygotie attendue par individu, en
supposant la population globale a 1’équilibre Hardy-Weinberg. En d’autres termes, c’est
I’hétérozygotie attendue si toutes les sous-populations étaient regroupées en une seule unité
panmictique. Si on note pi* la fréquence moyenne de 1’alleéle Ai sur I’ensemble des X sous-

populations, on obtient :

k
Hr=1- ) p{?
i

Trois indices sont générés a partir de ces hétérozygoties : Fis, Fst et Fir. Ces derniers
mesurent 1’écart de 1’hétérozygotie par rapport a 1’équilibre Hardy-Weinberg (EHW) a

différents niveaux. Le premier indice Fs est défini par la relation:

¥ __

Frc = H_f.' H I
I5 — .
H:

Cet indice, appelé coefficient de consanguinité, mesure la réduction éventuelle de
I’hétérozygotie des individus a I’intérieur de leur sous-population. En cas de consanguinité,
cet indice est positif et indique un déficit en hétérozygotie. Evidemment, il prend la valeur
zéro si les sous-populations sont a ’EHW. En revanche, s’il est négatif, les populations

présentent un exces d’hétérozygotie. (Hedrick, 2000).

Entre les sous-populations et la population totale, I’effet de la subdivision est exprimé par un

indice similaire :
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Ce parametre, appelé indice de fixation, correspond a la réduction de 1’hétérozygotie
dans les sous-populations liée aux différences de fréquences alléliques moyennes. Cet indice
renseigne sur la différenciation et I’effet de subdivision des populations. Il prend la valeur
zéro lorsque toutes les sous-populations ont les mémes fréquences alléliques et sont a ’EHW.
Dans le cas contraire, I’effet Wahlund implique que Ht soit plus grand que Hs et donc Fst

sera positif.

Selon Frankham et al., (2002), les valeurs de Fst comprises entre 0,05 et 0,3 étaient typiques
pour la différenciation des races de bétail et les mémes auteurs ont précisé que des valeurs

beaucoup plus faibles pourraient également étre significatives.

Enfin, la réduction de I’hétérozygotie entre 1’individu et la population globale théorique est

donnée par la formule :

Ces trois indices sont liés par la relation :

(1—Frr) = (1 —Fis)(1—Fsr)

Si toutes les sous-populations sont bien a ’EHW, on aura Fis = 0 et par conséquent Fst
= Fyr. Par ailleurs, si elles sont toutes a ’EHW et ont les mémes fréquences alléliques, alors
les trois indices seraient nuls. Dans ce cas, la division en sous-populations n’existe plus et la
population globale est a ’EHW. Comme il a été souligné, I’indice de fixation Fsr permet de
quantifier le degré de diversification génétique entre les populations. Les paramétres Ft, Fis et
Fst désignent respectivement les indices de fixation d’un individu de la population, d'un
individu d’une sous-population et d'une sous-population. Fr et Fis mesurent la corrélation
entre les gamétes d’un méme individu tiré au hasard respectivement dans une sous-population

et dans la population totale. Fis permet de mesurer le déficit local moyen d’hétérozygoties par
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rapport a la structure de Hardy-Weinberg. F;r permet de mesurer le déficit global
d’hétérozygoties dans I’ensemble de la population. Fst représente la corrélation entre deux
gameétes tirés au hasard dans deux sous-populations différentes et renseigne sur le niveau de
différenciation ou I’individualisation des sous-populations, déficit connu sous le nom de «
effet de Wahlund », 0 < Fst <1 (Nei, 1973). Le logiciel Popgene 1.32 (Yeh et al., 1997) a été

utilisé pour le calcul de ces indices ; le niveau du test de signification est : p < 0,05.

9.2.6.10. Flux des géenes

La différenciation génétique entre populations est favorisée par la dérive et limitée par
les flux génétiques entre les populations. Le nombre de migrants effectifs par génération (Nm)

est relié a la différenciation géneétique Fst par la relation :

(1 — Fst)

Nm= TFst

Plus la valeur de Nm est supéricure a 1, plus 1’échange de génes est important. Dans
notre étude, les calculs de Nm entre populations ont été réalises par le logiciel Genetix
version 4.04 (Belkhir et al., 2002).

9.2.6.11. Distances génétiques et arbres de classification

Plusieurs méthodes, rendant compte de la divergence génétique et des relations
phylogénétiques entre les populations, sont proposées (Rognon et Verrier, 2007).

Le but des calculs de distances génétiques est de quantifier les différences entre des groupes
d'individus (des races dans notre cas). Chaque groupe est défini par un certain nombre de
critéres (les fréquences alléliques par exemple) a partir desquels la proximité ou I'éloignement
entre ces groupes sont estimés. La notion de "distance" revient a réduire les données en une

seule valeur qui caractérise la distance qui sépare les différents groupes.

Dans le cadre de ce travail, nous avons utilisé la fonction pour calculer les distances entre
paires de races selon I'approche classique basée sur les frequences alléliques dans chaque race
en retenant la distance standard de Nei (1972) calculée avec les logiciels Popgene (Yeh et
al.,, 1997).
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9.2.6.12. Distance standard de Nei (1972)

Elle est définie grace au concept d’identité génétique. C’est le rapport de la probabilité
que deux alléles pris au hasard dans chacune des deux populations soient identiques (non
distinguables et non pas identiques par descendance) sur la probabilité que deux alléles pris
dans la méme population soient identiques. C’est une distance géométrique basee sur le calcul

des fréquences alléliques. Cette distance considére un modele mutation-dérive.

9.2.6.13. Méthodes de construction des dendrogrammes

Les dendrogrammes sont des diagrammes qui traduisent graphiquement les degrés de
similitude entre les groupes et qui sont hiérarchisés en effectuant des moyennes entre les

distances (Solignac et al., 1995).

Une fois les distances de Nei sont calculées, différentes méthodes qui se distinguent par leurs
hypothéses évolutives et leurs algorithmes ont été appliquées pour la construction des
dendrogrammes. Nous avons choisi la méthode de "Neighbor-Joining™” (NJ) (Saitou et Nei,

1987), car elle est la plus couramment utilisée.

Cette méthode regroupe les populations en partant des plus ressemblantes pour aller jusqu’aux
moins ressemblantes. Ainsi, dans une premiere étape, les populations les plus ressemblantes

sont recherchées et regroupeées. (Laliberté, 1998).

Le dendrogramme de distance génétique pour la race a été établi avec Population 1.2.32
(Langella, 1999) et FigTree 1.4.2. (Rambout, 2006) selon la matrice de distance génétique
minimale de Nei (Nei, 1972), la méthodologie de rééchantillonnage bootstrap (1000

répétitions) a été réalisée pour tester la robustesse de la topologie du dendrogramme.

9.2.6.14. Méthode “Neighbor-Joining”

Cet algorithme conduit a la construction d’un arbre dans lequel la distance entre deux
objets est égale a la somme des branches qui les rattachent. Les longueurs des branches sont
ici inégales et ont un sens : elles représentent la quantité d’évolution d’un objet depuis sa

divergence.

Le principe de cette méthode est d’identifier les paires les plus proches, ou voisins, de
maniere a minimiser la longueur totale de I’arbre. Deux voisins sont deux objets connectés par

un neeud simple dans un arbre non enraciné (c’est-a-dire qui n’a pas d’origine, et qui refléte
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des distances entre unités sans notion d’ancestralité¢). La topologie de I’arbre sera obtenue par
regroupements successifs de paires de voisins. On démarre avec un arbre étoilé, ou tous les
objets sont a égale distance d’un nceud central, puis on définit des voisins de maniére a ce que,

s’ils sont regroupés, I’arbre a une longueur totale plus courte.

L’ensemble des dendrogrammes, que nous avons réalis¢, a été obtenu par 1’utilisation des
logiciels Popgene 1.32 (Yeh et al., 1997), a partir des matrices de distances génétiques de
Nei (1972), entre les 4 populations caprines étudiées avec les 18 microsatellites.

La stabilité des embranchements obtenus dans les arbres est estimée par la méthode de ré-
échantillonnage dite du bootstrap (Felsenstein, 1985). Elle consiste a tirer au hasard, et avec
remise, un ensemble de K caractéres parmi, les K caracteres constituants les données.

Dans notre étude, ce sont les marqueurs qui ont fait I’objet d’un reéchantillonnage. En effet, le
tirage avec remise fait que, dans chaque nouvel échantillon, certains marqueurs sont présents
plusieurs fois, d’autres sont absents, il y’a donc une pondération des différents marqueurs. Un
grand nombre de nouveaux ensembles de données ont été ainsi crées (au total 1000) et ont été
utilisés pour élaborer différents arbres, toujours avec la méme méthode de classification. La
comparaison des différents arbres permet d’estimer la fréquence d’’apparition des
regroupements entre les populations. Plus cette fréquence d’apparition est grande et plus le

regroupement est considéré comme fiable.

9.2.6.15. Analyse factorielle des correspondances (AFC)

L’analyse factorielle des correspondances (AFC) introduite par Benzécri et al.,
(1973), a été adaptée aux données génétiques diploides par She et al., (1987). L’AFC place
chaque individu dans un hyper-espace a K dimensions (K étant le nombre total d’alléles
présents sur ’ensemble des loci) et les projette sur les plans définis par les axes orthogonaux
(donc indépendants) expliquant le mieux la dispersion des points (méme principe que celui
d’une régression). Une mesure de la pertinence des axes ainsi déefinis est représentee par le
pourcentage d’inertie de chaque axe. Comme il y a K axes, un axe représentant 100/K %
d’inertie ne veut rien dire. L’inertie est donc proportionnelle non seulement a la quantité
d’informations que 1’axe correspondant représente, mais est aussi fonction du nombre total
d’axes (plus il y a d’axes et moins chaque axe peut avoir une tres forte inertie). L’AFC est une
procédure qui peut s’avérer utile pour classer les individus en fonction de leur proximite

génétique.
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Pour apprecier les relations phylogenétiques entre les 4 races caprines algériennes étudiées,
les résultats du génotypage des 18 microsatellites ont été utilisés pour I’ Analyse Factorielle
des Correspondances (AFC). Dans cette méthode, les objets analysés sont représentés sous
forme d’un nuage de points dans un hyperespace qui a autant de dimensions qu’il y a de
modalités (Race et individus). L’algorithme détermine une série d’axes factoriels. Par
convention, le premier axe est celui qui a la plus forte contribution a I’inertie totale " AFC
Populations " du logiciel GENETIX v 4.05 (Belkhir et al., 2001).

9.2.6.16. Méthodes de clustering

Afin de mettre en évidence 1’existence de groupes génétiquement distincts a I’intérieur
d’une population, Pritchard et al., (2000) ont développé un algorithme basé sur des
méthodes Bayesiennes de Clustering a 1’aide de Structure (Pritchard et al., 2000; Falush et
al., 2003, 2007; Hubisz et al., 2009).

Cette approche définit « K » sous-populations, en assignant les individus a un ou plusieurs
groupes « clusters » avec un certain pourcentage, sans information a priori sur leur
appartenance a une population. Les analyses de Structure ont été effectuée avec une brilure
de 20 000 de longueur, Suivi de 100 000 itérations de Monte Carlo & chaine de Markov pour
chacune de K = 2-4, Avec 20 courses répliquées pour chaque K, En utilisant des fréquences

alléle indépendantes et un modéle de mélange.

La méthode d'Evanno (Evanno et al., 2005) a été utilisée pour identifier le nombre approprié
de grappes (cluster) en utilisant AK, en fonction du taux de variation de la probabilité
logarithmique des données. Les valeurs K optimales ont été sélectionnées au moyen de
STRUCTURE HARVESTER (Earl et vonHoldt, 2012).
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X. Résultats et discussion
10.1. Qualité des ADN utilisés

Le tableau 16 et I’annexe 18 rapportent les résultats de mesures effectuées avec le

NanoDrop 2000 sur les ADN des races caprines

Tableau 16 : Résultats de mesures effectuées avec le NanoDrop 2000 sur les ADN des quatre
races caprines étudiees.

Echantillon | Concentration en acide nucléique | Unité | A260 | A280 | 260/280

Moyenne 75,2 ng/ul | 1,504 | 0,9353 | 1,6335

La valeur moyenne de la concentration en acide nucléique est de 75,20 ng/ul, et se
situe dans I’intervalle compris entre 50 a 150 ng/pl et permet de déduire que les échantillons
d’ADN étudiés présentent une bonne concentration en ADN. Le rapport de la densité optique

moyenne est de 1,63 (260/280) ce qui témoigne d’une bonne qualité des ADN extraits.

L’extraction d’ADN a partir du sang total de caprins par la technique NaCl « Salting
Out » a donc été satisfaisante tant sur le plan quantitatif que qualitatif. Donc 1’utilisation des

kits n’est pas une fatalité, ces résultats ont fait la preuve.

10.2. Electrophorese

Les résultats de migration des produits de PCR sur gel d’agarose ont montré des
résultats positifs, ces résultats confirment que la PCR a été effectué avec succes et que les

microsatellites ont été amplifiés dans des bonnes conditions.

10.3. Résultats de génotypage avec le séquenceur

10.3.1. Nombre d'alléles détectés

L’ensemble des microsatellites choisis ont montré de bonnes performances lors de
cette étude sur la diversité des chévres algériennes tant sur le plan du nombre d'alléles

détectés, de la diversité des génes etdes valeurs du PIC.

Les conclusions des travaux de Barker, (1994) recommandent lors de l'analyse de la

diversité génétique de considérer un locus avec au moins 4 alléles. Dans le cadre de notre
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¢tude, I’ensemble des loci analysés ont présenté un nombre d’alleles égal ou supérieur a 4,
indiquant ainsi que tous les marqueurs étaient appropriés pour étudier la diversité génétique

des races ciblées.

Un total de 450 alleles de 18 locus microsatellites a été observé (annexe 19). Ce nombre est
supérieur a celui de 120 observé par Missohou et al., (2011) lors de I’étude de neuf races de
chévre d'Afrique occidentale, il est également plus élevé a celui de 313 observé par Agaoglu
et Ertugrul (2012) lors de 1’étude de chévres turques. Il est également plus important
comparé au nombre d’alléles (204) a la base des travaux de Parejo et al., (2015) sur les
chévres Retinta Extremena en Espagne. Enfin, signalons que seulement 135 alleles ont été

isolés chez la chévre de race Gaddi de I'Himalaya occidental (Singh et al., 2015).

Tel que indiqué par la figure 14 et ’annexe 20, le nombre moyen d'alléles est de 25 par locus,
ce qui justifie la sélection des marqueurs utilisés (tableau 14) pour I'analyse de la diversité

génétique des chevres de races locales.

Le nombre de 25 alleles par locus est largement supérieur a celui mentionné par les travaux de
Dixit et al.,(2010) sur les races de chévres du sud de I'Inde (14,12 alléles), de Dixit et al.,
(2011) sur la chevre de race Kanniadu (8,64 alleles), de Dixit et al., (2012) sur 22 races de
chévres indiennes (16,48 alleles), de Missohou et al., (2011) sur la chévre de race ouest-
africaine (11,7 alleles), de Agaoglu et Ertugrul, (2012) sur les races de chévres turques
(15,65), de Singh et al., (2015) sur la race de chévre Gaddi de I'Himalaya occidental (9), de
Bosman et al., (2015) sur les chevres laitieres sud-africaines (8), de Radhika et al., (2015)
sur les groupes génétiques caprins indigéenes et croisés du Kerala, en Inde (16,5), de Parejo et

al., (2015) sur les chévres Retinta Extremena en Espagne (9,27).
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Figure 14 : Nombre moyen d’alléles détectés par locus

10.3.2. Nombre moyen effectif des alleles

Le nombre moyen d'alleles est un indicateur raisonnable de la variabilité génétique au

sein des populations, tel que rapporté par Kumar et al.,

(2009). Le nombre moyen effectif

d'alleles observé est de 16,73, il varie de 11,60 pour (ILTS0087) a 24,84 pour (INRA063)

comme indiqué par la figure 15 et I’annexe 21. Ce nombre est nettement supérieur a celui de

4,22 rapporté par Dixit et al.,

concernant la population de Retinta Extremena (Parejo et al.,

(2011),de 6,58 mentionné par Singh et al.,
2015).

(2015) et de 4,01
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Figure 15 : Nombre moyen effectif des alléles détectés par locus
10.3.3. Contenu d'information polymorphe (PIC):

L'évaluation statistique de l'informativité d'un marqueur est définie par les valeurs
PIC, les marqueurs génétiques montrant des valeurs PIC supérieures a 0,5 sont considérés
comme informatifs dans l'analyse génétique de la population (Botstein et al., 1980). Les
valeurs de PIC dans notre étude se situent entre 0,91 (ILTS0087) et 0,96 (INRA063) comme
I’illustrent la figure 16 et I’annexe 22 et la moyenne des valeurs de PIC est de 1’ordre de 0,93.
Cette derniére valeur est supérieure a celles de 0,78 caractérisant les races de chévres turques
(Agaoglu et Ertugrul, 2012) de 0,67 (Parejo et al., 2015) de 0,81 (Singh et al., 2015) et de
0,60 (Bosman et al., 2015). Le PIC estimé dans la présente étude est supérieur a 0,75, les
marqueurs sélectionnés se sont révélés donc trés informatifs pour l'analyse de la diversité

génétique intra et inter populations, comme indiqué par Radhika et al., (2015).

Les valeurs PIC observées sont en rapport avec 1’augmentation de 1’hétérozygotie et de la
richesse allélique dans la population caprine locale étudiée ; ils constituent indéniablement de
bons indicateurs du polymorphisme génétique de cette population. L’ordre de grandeur des

valeurs observées indiquent que sur le plan méthodologique les marqueurs utilisés constituent

des outils de qualité pour I'analyse de la diversité génétique des races caprines algériennes.
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Figure 16 : Valeurs du PIC par locus
10.3.4. Les F statistiques de Wright (Fis, Fi1, Fst)

Le Fis est une mesure de I'écart des fréquences génotypiques a partir des fréquences
panmictiques en termes de déficite ou d'exces d’hétérozygote. Les valeurs négatives du Fis
indiquent un exces d'hétérozygote et les valeurs positives indiquent une carence en

hétérozygote par rapport aux attentes d'équilibre de Hardy-Weinberg (Hedrick, 2000).

Parmi les 18 loci utilisés, seuls 2 loci (OARFCB20 et INRA0023) ont montré des valeurs de
Fis négatives indiquant ainsi, l'excés d'hétérozygotes ; toutefois, leurs valeurs sont tres
proches de zéro. De facon générale, les valeurs du Fs se situent entre -0,061 (INRA0023) et
0,179 (INRA063) comme illustré par la figure 17 et I’annexe 23.

La moyenne des valeurs du Fis est de I’ordre de 0,057, elle est plus élevée que celle des
populations de chévres suisses (0,014) signalée par Glowatzki-Mullis et al., (2008). Elle est
également élevée comparée a la valeur de 0,037 rapportée par Agaoglu et Ertugrul, (2012)
lors d’une étude sur des races de chévres turques indigenes. L’écart reste également important
entre la valeur Fs que nous avons observée et celle de 1’ordre de 0,02 concernant des chévres
laitieres sud-africaines (Bosman et al., 2015). L’analyse génétique menée par Parejo et al.,

(2015) sur des chévres Retinta Extremena révéle une valeur de Fs de 0,006.

65



Partie expérimentale

0,065

S

&S

?y

»
N

Q
&S

o

-0,061

9

N %
-0,042

0,179

0,123

0,092 0,09_8 O,_098

0,075 0,072

0,064 0,06 0,058 0,056

0,031

1

0,021

L

S N N
N O
SN

ég“%@

0,014

]

Q‘)

A
Q‘Q’ Qg

Figure 17 : Valeurs de F,s pour chaque microsatellite

La figure 18 et I’annexe 24 montrent que la valeur Fr indicatrice d’une perte générale
d'hétérozygotie, évolue dans un intervalle allant de -0,039 (INRA0023) a 0,219 (INRA063).

La valeur moyenne de ce parametre est de 0,102 ; elle est relativement supérieure aux valeurs

de 0,08 et 0,077 signalées respectivement dans les travaux de Bosman et al.

, (2015) de

Parejo et al., (2015).
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Figure 18 : Valeurs de Fr pour chague microsatellite

Les différences entre populations examinées par 1’indice de fixation Fst pour chaque
locus, sont présentées dans la figure 19 et I’annexe 25. Selon Frankham et al., (2002), les
valeurs de Fst comprises entre 0,05 et 0,3 sont typiques des races de bétail différentiées (est
donc isolé les uns des autres). Dans notre étude, le Fst le plus élevée a été observée pour
SRCSRP0023 (0,087) et le Fst le plus faible pour SRCRSP0008 (0,018) avec une moyenne
de 0,048 indiquant que seulement 4,8% de la variabilité génétique pourrait étre attribuée a la
différence entre les races, alors que 95,2% de la différenciation génétique est due a des

différences entre les individus dans la race.

Sur une population de 45 races caprines européennes et du Moyen-Orient Canon et al.,
(2006), rapportent que seulement 7% de la variabilité génétique totale était attribuée aux
différences inter races. Agha et al., (2008), Serrano et al., (2009) et Amie Marini et al.,
(2014) indiquent que les valeurs Fst concernant respectivement les chevres égyptiennes
(0,06), les chevres Gudarrama (0,02) et Malaysienne (0,06) sont faibles.

Le Fsr était compris entre 0,13 a 0,165 pour les chevre de Sud de I'Inde (Dixit et al., 2012), et
pour les chévres turque il était de 0,030 Agaoglu et Ertugrul (2012), et pour la chévre

iranienne il était de 0,062 (Vahidi et al., 2014). Pour les chévres Retinta Extremena en

67



Partie expérimentale

Espagne il était de 0,072 (Parejo et al., 2015), pour les races nigérianes le Fst étaient de
0,077 (Murital et al., 2015). 0,075 pour les chevres Turque (Bulut et al., 2016). le Fst de

chévre nord-africaine était de 0,075 (Elbeltagy et al., 2016),
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Figure 19 : Valeurs de Fst pour chaque microsatellite

10.3.5. Hétérozygotie moyenne (H) :

La variabilité génétique d'une population est généralement estimée par 1’hétérozygotie

moyenne par locus, alors que les différences de genes entre deux populations peuvent étre

mesurées par la distance génétique standard de Nei. Dans notre étude, la valeur moyenne de

I'hétérozygotie (F) pour tous les loci étudiés est de 0,89, avec 0,86 pour (BM1329) et 0,93

pour (INRAO0132) (figure 20, annexe 26). Ces valeurs sont proches de celle observée par

Singh et al., (2015) qui est de 0,83.
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Figure 20 : Hétérozygotie moyenne (H) pour chaque locus
10.3.6. Hétérozygotie observée (Ho) et Hétérozygotie attendue (He) :

Les figures 21 et 22 ainsi que I’annexe 8 présentent les valeurs des hétérozygoties
observées (Ho) et attendues (He). La valeur Ho la plus élevée a été observée pour le locus
INRA0023 (0,96) et la valeur la plus basse a été observée pour le locus BM1329 (0,76) ; la

valeur moyenne du critére Ho est de 1’ordre de 0,84.
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Figure 21 : Hétérozygotie observée (Ho) par locus
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L’hétérozygotie attendue (He), est considérée comme un des meilleurs estimateurs de la
variabilité génétique dans une population. Les valeurs extrémes observées sont de 1’ordre 0,91
(ILTS0087) et de 0,96 (INRA0639), avec une moyenne de He de 0,94. Il apparait que la
valeur de He est supérieure a celle du Ho, ce qui reflete un déficit d’hétérozygote dans la
population. La valeur moyenne Ho (0,84) est supérieure a celle rapportée par plusieurs auteurs
(Sechi et al., 2007, Kumar et al., 2009, Dixit et al., 2010, Agaoglu et Ertugrul,
2012, Mahmoudi et al., 2014, Singh et al., 2015, Radhika et al., 2015, Seilsuth et al.,
2016 et Duetal., 2016).
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Figure 22 : Hétérozygotie attendue (He) par locus

Les données obtenues relative a 1’hétérozygotie sont en faveur d’une importante
diversité génétique des populations étudiées. Les valeurs Ho Iégerement inférieures
témoignent d’un léger déficit d’hétérozygotie. Une variation génétique plus élevée peut étre
attribuée au mélange de différentes populations et a une pression de sélection plus faible, alors
que le déficit en hétérozygote peut étre di a la consanguinité causée par le manque de bons
géniteurs (boucs) dans la population, a la grande taille de la population et a la migration du a

I’importation de race exogenes.
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10.3.7. Fréquence d’allele nulle F(Null):

De faibles fréquences en allele nulles (<0,05) ont été observé pour OARFCB20,
ILTS0019, INRA0023, INRA0132, ILTS0087, BM1258, SRCRSP0008 et SRCRSP0024
(figure 23 et annexe 27).

Les fréquences d'allele nulles élevées (> 0,05) ont été observées pour les locus: HSC,
SRCSRP005, SRCSRP0023, BM1818, McMO0527, MAF0065, CSRD0247, BM1329 et
INRAOGS.

Des fréquences trés proches (de 0,05) peuvent étre tolérées (Cemal et al., 2013)
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Figure 23 : Fréquences des alleles nulle F(Null) par locus
10.3.8. L"équilibre de Hardy-Weinberg (HWE):

Lorsque s HWE n’est pas atteint dans une population, une déviation des fréquences
génotypiques est observée. Les écarts observés chez certains marqueurs dans les populations
peuvent avoir été causés par la consanguinité, I’homogamie, 1’hétérogamie, 1’effet pére, I’effet
Wahlund et par la non-amplification (présence d'alléles nuls). L'équilibre de Hardy-Weinberg
(HWE) a été testé pour toutes les populations et les résultats sont regroupés dans le tableau
17.
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L'évaluation de I'équilibre génétique dans les races examinées a montré des différences tres
significatives (P <0,001) pour tous les loci (statistiques de Wright selon Weir et Cockerham,
(1984). Araujo et al., (2006) n'ont trouvé aucune déviation de HWE pour les deux marqueurs
(ILSTO11 et INRAOO6) dans les populations Alpine, Saanen et Moxotd. Bosman et al.,
(2015) ne rapportent aucune déviations a HWE, sauf pour un seul locus (INRA40).

Tableau 17 : Parameétres du polymorphisme génétique des 18 loci étudiés

Loci HWE Dst Gst Hr Nm*
INRA0023 ke 0,013 0,014 0,932 11,77
INRAOOS ke 0,041 0,043 0,952 4,71
OARFCB20 ke 0,022 0,024 0,927 7,88
ILTS0019 ke 0,017 0,019 0,923 9,26
BM1818 kel 0,051 0,054 0,940 3,78
INRAO132 kel 0,012 0,013 0,950 11,97
CSRDO0247 ke 0,071 0,075 0,941 2,76
McMO0527 falale 0,045 0,047 0,951 4,26
SRCSRP005 falake 0,044 0,046 0,949 4,39
ILTS0087 falake 0,025 0,027 0,914 7,01
SRCSRP0023 falake 0,074 0,079 0,940 2,63
HSC falake 0,059 0,062 0,949 3,34
BM1329 falake 0,060 0,065 0,930 3,19
INRAOG3 kel 0,039 0,040 0,964 4,85
MAF0065 ke 0,062 0,067 0,927 3,08
SRCRSP0008 ke 0,009 0,010 0,946 13,66
SRCRSP0024 ke 0,014 0,015 0,948 10,73
BM1258 ke 0,027 0,029 0,946 6,62
Moyenne 0,038 0,040 0,941 6.439

HWE: Equilibre de Hardy-Weinberg, Ht: Diversité génétique de Nei, Dst: Diversité entre
les races, Gst: Coefficient de différenciation des genes et Nm: Flux de génes estimé (Nm =
0,25 (1- Fs1) / Fst (Nei 1987)

10.3.9. La diversité génétique de Nei (Hy), la diversité entre les races (Dst)
et coefficient de différenciation des genes (Gst)

La valeur moyenne de la diversité des genes Nei (Hy), la valeur de la diversité entre
races (Dsr) et le coefficient de différenciation des génes (Gsr) sont respectivement de 0,941,
0,038 et 0,040 (tableau 17) explique et compare avec les F statistique.
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10.3.10. Le flux génétique (Nm)

Le flux génétique (Nm) qui représente le nombre de migrants par génération a une
valeur moyenne de 6,439 (tableau 17). 1l est supérieur a celui rapporté par Kim et al., (2002) :
3,18 pour les races caprines chinoise et Saanen qui présentent une grande similarité génetique
entre elles. Ces auteurs ont également signalé que lorsque le flux génétique est faible (0,71),
cela traduit une forte différenciation génétique, tel est le cas observé entre les chéevres

coréennes et Saanen.

Un flux génétique de 9,78 est signalé par Ligda et al., (2009) pour les races ovines grecques
et expliquerait selon ces mémes auteurs, I'hétérozygotie élevée observée chez ces races. Les
travaux de Radhika et al., (2015) font état d’un flux de génes de 7,32 pour les chévres

indigénes et croisées du Kerala en Inde.

10.3.11. Nombre moyen d'alleles (MNA):

Les résultats de la diversité génétique pour chaque race sont résumés dans le tableau
18. Le nombre moyen d'alléles (MNA) varie de 12,94 pour la race MO a (16,39) pour la race
AR. La valeur de ce critere est forte, comparée a celle rapportée par Li et al., (2002), qui
rapportent que les races de chevres chinoises, évaluées par 25 microsatellites, ont un nombre
limité d'alléles : de 5,24 a 7,77, de lamartino et al., (2005) qui est de 7,3 et qui concerne neuf
races caprines différentes, dont la Saanen et I’Alpine, de MNA rapporté par Agha et al.,
(2008) pour des races de chévres italiennes et égyptiennes évaluées par sept microsatellites a
une valeur de 6,5, de 14,12 pour une race caprine du sud de I'inde (Dixit et al., 2010), des
chevres Saoudienne Ardi évaluées par 14 loci, ou le MNA est de 6,664 (Aljumaah et al.,
2012 ), des travaux de Agaoglu et Ertugrul, (2012) qui ont signalé un MNA qui variaient de
10,45 (race de chevre d'Honamli) a 11,8 (race de chévre Angora), de certaines races de
chevres telles que Ardi, les Bédouins noirs et les chévres de Damas de 1’ Arabie Saoudite, de
Jordanie et de Syrie, qui respectivement, ont des valeurs de MNA de 8.25, 9 et 7.25, (Al-
Atiyat et Aljumaah, 2014), des résultats de Bosman et al., (2015) qui ont constaté que le
MNA variait de 3 a 12 (avec une moyenne de 8) chez les populations de chevres sud-
africaines, des résultats de Al-Atiyat et al., (2015) qui relatent un MNA variant de 5,06 a
6,88 pour la race somalienne du Jabali de I’Arabie Saoudite, des races de chevres sud-
italiennes Girgentana, Maltese et Argentata del I'Etna qui ont montré un MNA de 6,60, 7,7 et

8,2 respectivement (Criscione et al., 2016).
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Tableau 18. Parameétres de polymorphisme génétique selon les races de chévre étudiées sur 18

loci

Hétérozygotie moyenne NPA
Races MNA | Ho He Fis |HWE |Freq. |Freq.

(SE) (SE) >5% | <%5 Total
ME 14,00 (0,82 (0,030) |0,89 (0,010) {0,085 |16 17 9 26
MO 12,94 10,83 (0,022) |0,88(0,008) (0,077 |5 13 6 19
AR 16,39 |0,83(0,015) |0,90 (0,006) (0,082 |16 13 17 30
NK 16,06 (0,89 (0,013) |0,90 (0,006) (0,023 |16 32 11 43

MNA: Nombre moyen d'alléles, Ho: hétérozygotie moyenne observée, He: hétérozygotie
moyenne attendue, Fs: Déficit hétérozygotie intra-race, HWE: nombre de locus ne se

trouvant pas dans I'équilibre de Hardy-Weinberg (P <0,05), NPA: nombre d'alleles privés

10.3.12. Hétérozygotie moyenne observée (Ho) :

L'hétérozygotie observée est signalée dans le tableau 18. Il varie de 0,82 pour la race
Mekatia a 0,89 pour la race Naine de Kabylie. Ces valeurs sont élevees par rapport a celles
raportées par Luikart et al., (1999) et Missohou et al., (2011) sur la chévre de race ouest-

africaine

10.3.13. Hétérozygotie moyenne attendue (He) :

Les valeurs du critére He sont consignées dans le tableau 18. La valeur la plus basse
concerne la race M'zabite (0,88) et la plus élevée est observée chez les races Arbia et Naine de
Kabylie (0,90). Ces valeurs sont supérieures a celles obtenues par Elbeltagy et al., (2015)
relatives a une étude sur cing races de chevres locales égyptiennes et syriennes. Les valeurs
observées dans notre travail, restent également plus élevées a celles obtenues a partir
d’analyse réalisées sur 6 races de chevres portugaises et 6 races de chevres brésiliennes
(Ribeiro et al., 2012) et a partir de populations croisées et pures de chévres de Sardaigne
(Sechi et al., 2007) et de 9 races caprines italiennes (lamartino et al., 2005). Le He était de
0,67, 0,71 et 0,741 pour la chévre sud-italienne englobe Maltese, Girgentana et Argentata del

I'Etna respectivement (Criscione et al., 2016).

Dans la plupart des populations étudiees, I'hétérozygotie attendue est plus éleveée que
I'nétérozygotie observée, ce qui indique un déficite en hétérozygotie tel que rapporté par
Missohou et al., (2011)
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10.3.14. Deficit d’hétérozygotie intra-race (Fs) :

Les races Naine de Kabylie, M'zabite, Arbia et Mekatia ont montré respectivement une
valeur Fs positive de 0,023, 0,077, 0,082 et 0,085 (tableau 17). Al-Atiyat et al., (2015)
rapportent des valeurs de -0,059, -0,056, -0,400 et -0,3333 pour les races Jabali, Bishi,
Tohami et Somali, respectivement chez les chévres saoudienne. Les valeurs de Fs rapportées
pour les chévres de la race Bishi et de race Najarani sont respéctivement 0,114 et 0,123, étude
réalisé par Canon et al., (2006). Pour la chévre Saoudienne Ardi, Aljumaah et al., (2012)

signalent une valeur du Fis de I’ordre de 0,18.

Sur la base des valeurs de Fis qui sont respectivement de -0,063, de -0,035 et de -0,005 pour
la chévre Toggenburg, British Alpine et Saanen, Bosman et al., (2015) considérent qu’il y a
une faible différenciation génétique de ces populations. Ce constat s’explique par le fait que
les races alpines: Saanen, Toggenburg et Alpin britanniques ont été sélectionné comme
chévres laitiéres et, par conséquent, elles présentent un grand nombre de traits en commun. En
ce qui concerne nos données, il apparait que les races de chévres algériennes ciblées montrent

une forte différenciation génétique.

10.3.15. Nombre d'alléles privés (NPA):

Un total de 118 alléles privés a été observé, et le plus grand nombre (43) concerne la
race NK. Il est a signaler que pour la race MO, seulement 6 alleles privé ont été identifiés

dont un est présent chez la race a une fréquence supérieure a 5%.

Le nombre d’alléles privées présent a une fréquence > 5% est de 17 alleles. Ce résultat se
trouve chez la race AR.Ce résultat est supérieur par rapport a la fréquence des alleles privés
identifiés pour le Toggenburg suisse (11 alléles) par Glowatzki-Mullis et al., (2008) et
seulement quatre alleles par (Bosman et al.,, 2015) chez les populations de chévres sud-

africaines.

Un allele privé est considéré comme ayant une fréquence élevée si cet alléle se produit dans
plus de 20% de la population (Glowatzki-Mullis et al., 2008).

10.3.16. Nombre de locus ne se trouvant pas en équilibre de Hardy-
Weinberg (P <0,05) (HWE) :

Les résultats obtenus montrent que 5 loci pour la race MO, et 16 pour les races ME,

AR et NK ne sont pas en équilibre de Hardy-Weinberg (tableau 18). De telles observations
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ont éteé signalées dans de précédents travaux tels que ceux de Da Rocha et al., (2016) sur des
chévres indigénes breésiliennes ; elles indiquent une déviation par rapport au couplage
aléatoire (Luikart et al., 1999; Barker et al., 2001; Li et al., 2002). Plusieurs causes
possibles de la déviation de ’HWE sont incriminées : la sous-structuration de la population,
les alleles nuls, les croisements non panmictique et la pression de sélection (Mekuriaw et al.,
2016).

Le grand nombre d'alléles génére de nombreuses combinaisons génotypiques, qui interferent
avec le HWE, ce qui conduit a des proportions plus élevées de déviation par rapport a HWE.
Les travaux d’Agaoglu et Ertugrul, (2012) on montrés que toutes les races de chevres

turques sont a I'équilibre de Hardy-Weinberg.

10.3.17. Distances génétiques et etablissement des relations phylogeniques

Le tableau 19 présente la matrice génétique de Nei.

Tableau 19. Matrice de distance génétique de Nei (au-dessus de la diagonale) et matrice de

distance génétique (au-dessous de la diagonale) de Nei.

Races |ME MO AR NK
ME ikl 0,465 0,507 0,378
MO 0,765 ikl 0,587 0,464
AR 0,680 0,533 |*** 0,463
NK 0,973 0,769 0,769 falekal
ME: Mekatia, NK: Naine de Kabylie, AR:Arbia, MO: M’zabite

Les valeurs du tableau indiquent que les distances génétiques les plus élevées
concernent les races AR et MO (0,587) et les plus faibles sont signalées entre les races NK et
ME (0,378).

Ces résultats indiquent que les races Arbia et M'zabite sont génétiquement proches,
mais les races Naine de kabylie et Mekatia sont plus éloignées. Les estimations de distance
génétique de Nei, (1972) révelent une relation génétique étroite entre les quatre races, la

distance génétique varie de 0,533 a4 0,973.

La distance génétique la plus faible (0,0533) est observée entre les races M'zabite et Arbia, ce

résultat s’expliquerait par le fait que ces 2 derniéres races caprines sont élevées dans des
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régions proches geographiquement. La race de chevre Naine de Kabylie montre la plus longue

distance génétique par rapport aux autres races.

En consequence, le dendogramme (figure 24) construit suivant les distances minimales de
Nei, (1972) et la méthode NJ (Neigth board joining), rassemble les races Mekatia et Arbia
dans le méme groupe. En revanche, la population caprine M'zabite et Naine de Kabylie
constitue chacune un groupe distinct. Ces résultats sont soutenus par 1’analyse de

STRUCTURE (Figure 25) et par I’AFC (Figure 26).

Mekatia

003
0.499

0,262

Arbia

10,535 0333

M'zabite

0535

Nae de Kabylie

0.06

Figure 24 : Dendrogramme réalisé par la méthode NJ en fonction des distances génétiques
minimales de Nei (méthode de rééchantillonnage bootstrap (1000 répliques).
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MEKATIA
M’ZABITE
ARBIA
NAINE DE
KABYLIE

Figure 25 : Résultats de la structure génétique de la population étudiés obtenus par le logiciel
« STRUCTURE»

O Mekatia

B M'ZABITE

CJ Arbia

B Naine de Kabylie

Axe 3(2549 %)

Figure 26 : Résultats de I'analyse de la correspondance factorielle (FCA)
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Les axes du test AFC indiquent également que les races de chevre Naine de kabylie et
M'zabite sont séparés des autres races, alors que les races Mekatia et Arbia sont proches. Les
4 races de races caprines algériennes sont completement séparées et n'ont montré aucun
mélange génétique par ce test statistique. Le nombre de sous-populations (K) dans I'ensemble
des echantillons de chévres algériens analysés a eté evalué par une approche bayésienne mise
en ceuvre par STRUCTURE.

Ces analyses ont été effectuées sans utiliser sans informations antérieures concernant les
populations, en fixant des valeurs antérieures de K = 1 a 4 et en comparant la probabilité de la
donnée. Le tableau 20 montre les valeurs moyennes de In Pr (X / K) aprés 20 itération de

chaque valeur K.

Le nombre de clusters appropriés (K) dans I'analyse par le logiciel STRUCTURE Harvester,
est rapporté par le tableau 20. La valeur AK montre que le nombre de groupes le plus
approprié est de 4 (K = 4). Les résultats de I'analyse par le logiciel STRUCTURE Harvester

contenant différents nombres de regroupement sont donnés par la figure 27.

Les résultats obtenus a partir de I'analyse de structure sont équivalentes au dendrogramme

présenté au niveau de la figure 24.

Tableau 20 : Probabilités postérieures estimées [Ln Pr (X | K)] pour différents nombres de
groupes (K) et AK statistique.

K | Reps | moyenne LnP(K) | AK
1120 -23691.090000 —

2 |20 -22372.010000 2.423786

3 (20 -21216.265000 7.858534

4 120 -20514.870000 417.877410
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Deltak = mean(|L"(K)}|) / sd(L(K))

400

300+

Delta K

100

2.0 25 30 35 a0 15 5.0

Figure 27 : Probabilités postérieures estimées [Ln Pr (X | K)] pour différents nombres de
groupes (K) et AK statistique.
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XI. Conclusion générale

Les résultats de I'étude actuelle suggérent que les races de chevres locale algériennes
ont une grande diversité génétique pour les dix-huit loci étudiés. Au total, 450 alléles ont éeté
observés, le nombre moyen d'alléles (MNA) a pour les races étudis varie de 12,94 pour la race
M'zabite (MO) a 16,39 pour la race Arbia (AR).

Le nombre moyen d'alleles par locus est de 25, et le nombre moyen d'alleles efficasse
est de 16,73. Les valeurs PIC sont de 0,93 en moyenne. Les valeurs de F;s se sont révélées
étre compris entre -0,061 et 0,1779 et la valeur du F;r est comprise entre -0,039 et 0,219. Le
Fst le plus élevé est de 0,087, et le plus bas est de 0,018.

Les alléles privés observés dans les quatre races de chévres est de 19 pour la race
Mekatia (ME), et de 43 pour la race Naine de kabylie (NK) avec un total de 118 alléles privés.
Cependant, seuls 6 alleles privés ont été observés pour la race (MO) avec une fréguence
supérieure a 5%. Le nombre le plus elevé (17) d'alleles privés présent a plus de 5% parmi les

races a éte trouvé chez la race (AR).

L’ensemble des races a affiché une valeur Fis positive, elle est de 1’ordre de 0,023,
0,077, 0,082 et 0,085 respectivement pour les races NK, MO, AR et ME. La valeur moyenne
d'hétérozygotie pour tous les loci étudiés est de 0,89 avec Ho (0,84) et He (0,94).

La distance génétique la plus faible (0,0533) est observée entre la race de chevre
M'zabite et la race de chévre Arbia. La race de chevre Naine de Kabylie a la distance
génétique la plus importante par rapport aux autres races de chevres. Les races Mekatia et
Arbia sont regroupé lors de I’analyse au niveau du méme groupe, tandis que la M'zabite et

Naine de Kabylie se maintiennent chacune en tant que race dans un groupe distinct.

En résumé, nous concluons que les 4 races de chévres indigenes algériennes
étudiées sont classées en races distinctes avec un bon niveau de diversité génétique. En outre,
ces données fournissent des informations importantes pour les programmes de conservation et

pourraient étre utilisées pour définir des stratégies de sélection.
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XI1. Perspectives et recommandations

Les résultats obtenus a I’issue du travail réalisé, suggerent un certain nombre de
recommandations qui pourraient contribuer a moyen et long terme a la mise en place de
schémas de sauvegarde de la variabilité génétique des races caprines locales. Ces
recommandations portent sur :

% La sensibilisation pour la conservation et la gestion des ressources génétiques

animales en définissant les priorités en matiere de conservation ;

e

*

La protection des races contre leur utilisation abusive et incontrélée ;

X/
°e

L’amélioration des méthodes de gestion des animaux d’élevage (identification des
animaux, établissement des généalogies, ressources, etc) ;

¢ DL’installation d’un comité sectoriel des ressources génétiques pour assurer
I’amélioration de la gestion des ressources génétiques, la mise en place de plan de
gestion, de programmes de sélection et de croisement afin de minimiser les risques de
consanguinité et d’hybridation incontrolée et ce notamment pour les races a faible
effectif ;

De tels programmes doivent viser également les aspects de reproduction et de production
intra races. Ainsi, des stratégies pourraient étre envisagées afin de sélectionner parmi ces
races caprines locales, celles qui présentent une meilleure aptitude a la traite dans le but de
créer des noyaux pour les programmes de sélection génétique des races caprines laitieres en
Algérie. Dans ce sens, il s’agit d’ceuvrer pour :

- La constitution et le renouvellement des troupeaux de races locales ;

- La création de centres de production et multiplication de géniteurs pour la diffusion du
progrés génétique en veillant a 1’amélioration de la productivité, 1’élimination des animaux
pas ou peu performants et la mise a la reproduction d’animaux performants ;

- La constitution de banques de semences animales et d’embryons ;

- La labellisation des viandes, telle celle de la race Naine de Kabylie ;

-La production et la valorisation des produits de terroir [production fromagere de type
appellation d’origine controlée]

% Mise en place d’un réseau national recherche-développement-formation spécifique

aux ressources genétiques animales (se réseaux commence a Vvoir le jour grace aux

efforts du Dr. GAOUAR SBS et son équipe) en relation étroite avec les associations
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d’¢leveurs et les experts dans ce domaine. Un tel réseau se chargerait du consulting
dans les aspects suivants :

- Inventaire de la biodiversité.

- Orientations en matic¢re de conservation et d’amélioration génétique animale ;

- Continuite et renforcement des travaux entrepris ;

- Suggérer toutes actions nouvelles jugées nécessaires.

- Evaluer et valider les projets de recherche et développement relatifs aux ressources

génetiques animales locales.
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IV X. Annexes

Annexe 2 : La race Saanen (Source : www.szzy.ch)

105


http://www.szzy.ch/

Annexes

Annexe 4 : La race Maltaise (Source :Associazone nazionale della pastoiza Associazione
italiana allevatori -Dr Andrea Rosalti)
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Annexe 6 : La race Toggemburg (Source : www.szzy.ch)
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Annexe 7 : La race Angora (Source : Association nationale des éleveurs de chévres Angora
Les NAUZES)

Annexe 8 : La race Cachemire (Source : Lycée Agricole « Roc fleuri »-RUFFEC)
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Annexe 9 : la race Arbia

Annexe 10 : la race Mekatia
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Annexe 11 : la race Naine de Kabylie

Annexe 12 : la race M’zabite
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Annexe 13: Répartition et évolution des effectifs caprins par wilaya de 2000 a 2009 (En

milliers de tétes)

Wilayas/Années | 2000 2001 | 2003 |2004 |2005 |2006 |2007 |2008 |2009 |Moy(00-09)
El Oued 155,8 1954 |2255 [238,6 [239,9 [261,9 [2853 (242,1 (2889 (237
Djelfa 150,8 [157 170,5 |153,7 |203,2 |206 215 215 224,8 (1884
Laghouat 97 129,2 (135,2 |133,3 |132,9 [133,3 (129,2 |128 130 127.,6
Biskra 103,8 98,5 109 117,7 |126,8 [133,6 [125,3 [138,4 (127,6 |120,1
Batna 83,8 64,2 |86 60 59,9 1959 929 881 |104 81.6
QOuargla 98.9 60 734 |779 |85 899 |879 (873 (873 (831
Ghardaia 99,7 85,8 |85 85 87,6 |87 90 82 80 86,9
M'sila 88,2 90,3 |55 56 53,6 |66 75 75 80 71
Elbayadh 20,7 645 |71 714 71,1 |721 |726 |739 |79,6 (66,3
Skikda 29,8 29,8 |72,7 |72,7 |708 |725 |73,7 [753 [763 [63,7
Tébéssa 96,9 875 |70 725 |70 73 73 60 69 74,7
Tiaret 44,6 459 |506 |66,1 |[70,2 |691 |721 |648 |681 61,3
Béchar 37,9 426 316 |[323 [386 |46,8 |50,8 |539 |63 44,2
Tissemsilt 19 36 35 33 28,6 |49 49 45 52,3 1385
SoukAhras 33 35 384 354 385 404 43,4 |454 |49 39,8
Adrar 37,5 376 |378 428 |42,6 |43,8 (457 |46,3 |46,2 [423
Médéa 33,2 31,3 |34,6 339 343 |289 |337 |366 |41 34,2
Chlef 34,1 33,8 |356 |34,7 368 43,1 |409 (40,6 [40,2 |[37,7
Khenchla 43 438 384 |33 335 349 |37 36,3 395 |37,7
Naéma 20,5 205 20,9 30,7 |31 325 32,6 32,6 |349 |285
Sétif 30,5 279 283 31,1 |31,3 |333 332 |337 |34,7 |[316
Jijel 29,8 305 311 |328 329 |327 338 [343 |344 |[325
Guelma 19,7 22,3 |215 21,7 24,7 |255 284 |313 |325 [253
Tindouf 17,3 15 22,1 32,7 304 |257 285 |30,1 |30,1 (258
Mascara 14,9 16 21,4 [245 23,7 |[256 |27 29,5 |30 23,6
O,EIBouaghi 34,6 36,7 339 328 342 30,3 |26,7 |243 |294 |[314
A, defla 14,9 146 (16,8 19,5 196 (204 (215 22,3 |28,7 (198
Tamenrasset 15,5 349 337 |36,8 |251 |249 |264 |273 |278 |28
B,B,arreridd] 19,2 18 17,7 (18,8 (19,1 (19,8 (22,4 |[253 |[258 [20,7
Rélizane 15 16 17 16 156 16,2 |16,1 |[18,1 (25 17,2
TiziOuzou 16,9 16,5 |20 21 21,1 (21,8 21,4 22,7 (24,1 |20,6
ElTarf 15 15 235 26,1 |272 24,7 228 (225 (23,1 (222
Béjaia 19,5 178 246 (202 (16,8 (17,8 (17,9 (19,7 (22,4 [19,6
Tlemcen 13,5 145 138 |18 16,6 [158 (16,5 (19,6 (20,6 |[16,6
Saida 21 20,8 |115 (12 18,9 29,2 |27 24 20,5 (20,6
Mila 11,5 14,4 |15 149 (16,7 (18,8 (20,5 (19,2 (19,8 |[16,8
Hlizi 13,4 135 146 (146 (144 (149 (153 |[157 |[159 |[147
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Bouira 13,1 13 13,3 [13,3 |165 (17 13,1 [15,2 (135 (14,2
S,BelAbbes 8,6 11,3 129 (123 (114 (119 (11,8 (11,8 (11,8 |[11,5
Mostaganem 7,3 79 3,3 79 23,7 181 8,2 8,3 9,2 9,3
Annaba 6,6 6 8,8 8 7,5 8,5 8,5 8,4 8,6 7,9
Tipaza 55 3.8 7,6 8,3 8,4 8,5 8 7.4 8,3 7,3
A, Témouchent |3,1 3 3,2 4,7 4,3 4.9 5 6,1 6,1 4,5
Oran 3,7 4,7 4,1 3,7 3,5 4,6 4,5 5 4,9 4,3
Constantine 2,1 2 2,6 1,8 2,6 4,3 4.3 4.2 3,5 3
Boumerdés 2 2,1 2,5 2,7 2,1 2,5 2,4 2,5 2,6 2,4
Blida 2,5 2,9 2,9 3 2,5 3,6 3,8 3,7 2,5 3
Alger 0,5 0,6 0,4 0,4 0,1 0,7 1 1 11 0,6
Total effectif 1705,4 (1790 (1904 1940 |2026 (2152 |2201 |2160 |[2299 |[2019,6

Source : MADRP(2011)
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Annexe 14 : Evolution de la production laitiere caprine en Algérie entre 2000 et 2016
(source : F.A.O. 2018)
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Annexe 15 : Evolution de la production de viande caprine en Algérie (source : F.A.O. 2018)
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Annexe 16 : Evolution de la production de peau caprine en Algérie (source : F.A.O. 2018)
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Annexe 17: Protocole d’extraction NACL et préparation des solutions :
1-Extraction de ’ADN par la technique de NaCl :

Les premieres étapes de toute étude de biologie moléculaire nécessitent 1’extraction
d’ADN génomique. Cette extraction peut se faire a partir de tissus de différents organes, de la
peau.

Cependant, le sang est le matériel biologique duquel I’ADN est le plus souvent extrait
car il est plus simple a utiliser, a prélever...

1-1-Principe :

L’extraction d’ADN a partir du sang par la technique de NaCl nécessite d’abord une
lyse des globules rouges par une solution hypotonique, suivie d’un choc thermique dans la
glace (ceci permettra leur élimination). Ensuite, on procéde a la lyse des lymphocytes afin que
I’ADN soit libéré. Cet ADN sera ensuite traité par la protéase K qui le débarrassera de toutes
les protéines qui lui sont liées .Enfin, I’ADN pur sera dissout dans un tampon adéquat.

1-2- Etapes de I’extraction de I’ADN
L’extraction de I’ADN au NaCl nécessite les étapes suivantes :

a) Lyse des globules rouges :

Dans un tube Falcon contenant 15ml d sang total, on ajuste avec le tampon TE10/10
(Tris/fHCL 10mM, EDTA 10mM, pH =8) jusqu’a un volume final de 30 ml.

Apres une délicate homogeénéisation, le tube est mis dans la glace pendant 30mn (Ceci
provoquera un choc thermique qui fragilisera les membranes des globules rouges. Ainsi, la
solution hypotonique de TE provoquera 1’éclatement de celles-ci) suivie d’une centrifugation
a 2500 tours/mn pendant 15mn, le surnageant est éliminé et le culot obtenu est suspendu dans
30ml de TE. Pour une ¢limination maximale des globules rouges et une obtention d’un culot
blanchatre correspondant aux globules blancs, on procede a plusieurs lavages.

b) Lyse des globules blancs :

Au culot de lymphocytes obtenu, 1500 ul de solution de lyse(SLB :Tris/Hcl 10mM,

EDTA 0.1M, SDS 0.5% , pH=8) sont ajoutés.

Le SDS (Sodium Dodécyl Sulfate) contenu dans cette solution a pour réle de solubiliser

les lipides des membranes plasmiques afin de déstructurer ces derniéres, inhiber les nucléases
et dénaturer les protéines.
Apres resuspension de ce culot par une agitation rapide, 25ul de protéinase K a 20mg/ml

sont ajoutés afin qu’elle digere toutes les protéines associées a I’ADN.

¢) precipitation de [’ADN
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Une fois le tube retiré du bain-marie, 500 pl de solution NaCl 5M sont ajoutés a celui-ci. Ce
qui permettra une séparation de deux phases :

- Une phase contenant de I’ADN

- Une phase contenant les débris membranaires des globules blancs.

Ceci est da essentiellement a la compétition entre les ions salins ajoutés et les autres
solutés dissous par la solvatation des molécules. Ainsi beaucoup de protéines indésirables
(PK+ Débris cellulaires) sont éliminées de la solution apres avoir été entrainées vers le fond
du tube. Le surnageant ainsi formé contient de I’ADN. C’est le phénomene de Salting-Out
(précipitation saline). Aprés une agitation vigoureuse suivie d’une centrifugation a
4000tours/mn pendant 15 mn (pour que les deux phases soient séparées), le surnageant
résultant est transféré dans un autre tube en évitant de décoller le culot. Deux volumes
d’éthanol absolu froid de celui du surnageant sont ajoutés dans le tube.

On remarque que des 1’ajout de 1’éthanol, la solution devient blanchatre et 1’ADN
commence a se précipiter (I’éthanol condense I’ADN).

Aprés une agitation douce, ’ADN se précipite sous forme de filaments qui se
compactent rapidement en une masse blanchatre visible a 1’ceil nu appelée : méduse qui sera
ensuite récupérée dans un tube eppendorf stérile, puis lavée a 1’éthanol froid a70% et a 100%
et séchée. La dissolution de la méduse se fait dans 200 a 500 pl de tampon TE 10/1
(Tris/HCI : 10mM ; EDTA : 1mM ; pH=8.0) selon la taille de la méduse et a une agitation
douce a température ambiante pendant au moins 24h pour avoir enfin un ADN compléetement
dissout prét a étre utilisé (dosage, PCR...).

PREPARATION DES SOLUTIONS :

Préparation de 1L de TE10/10 :

-10ml tris-Hcl (1M, pH=8)
-20ml EDTA (0.5M, pH=8)
-gsp eau distillée.

Préparation de 1L de TE10/1 :

-10ml tris-Hcl (1M, pH=8)
-2 ml EDTA (0.5M, pH=8)

-gsp eau distillée.

Préparation de la solution de lyse (100ml) :
-1ml tris-Hcl (1M, pH=8)
-20ml EDTA (0.5M, pH=8)
-5ml SDS (10%)
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-gsp eau distillée.

Préparation de NaCl (5M) :

- Pour5M: 292,25 g — 1000 ml eau distillée.
Préparation de EDTA (0 5 M ; pH=8) :

Annexes

- Fait dissoudre 93,06g de EDTA dans 400ml d’eau distillée puis ajuste jusqu’au
500ml, et avec du NaOH (5M) réegle le pH & 8
Préparation de TRIS Hcl (pH=8) :

121,14 g pour 1L

Equilibrer avec Hcl pour pH =8

Annexe 18 : Résultats de mesures effectuées avec le NanoDrop 2000 sur les ADN des quatre
races caprines étudiées. (- : Bouc, + : chévre)

Echantillon Concentration en acide nucléique | Unité | A260 | A280 260/280
BLANK (étalonnage avec T19E1) | 0,2 ng/ul {0,003 |0 -11,67
01 AR - 75,5 ng/ul | 1,509 |0,899 1,68
02 AR - 42,8 ng/ul |0,857 |0,558 1,53
03 AR - 76,2 ng/ul 1,523 |1,004 1,52
04 AR - 21,2 ng/ul |0,425 |0,199 2,13
05 AR - 88,8 ng/ul 1,775 |1,146 1,55
06 AR - 93,1 ng/ul 1,861 |1,386 1,34
07 AR - 427 ng/ul 0,853 |0,464 1,84
08 AR - 39,5 ng/ul | 0,79 0,379 2,09
09 AR - 88,2 ng/ul |1,764 |1,062 1,66
10 MO - 83,9 ng/ul |1,678 |0,971 1,73
100 MO + 26,3 ng/ul 0,527 |0,283 1,86
101 MO + 61,6 ng/ul 1,231 0,712 1,73
102 NK - 97,1 ng/ul 1,941 |1,209 1,61
103 NK - 51,7 ng/ul 1,033 |0,741 1,39
105 NK - 88 ng/ul |1,76 1,229 1,43
106 NK - 58,5 ng/pl | 1,17 0,782 1,5
107 NK - 115,2 ng/ul | 2,304 1,451 1,59
108 NK - 117,4 ng/ul 2,349 |1,615 1,45
109 NK - 79,2 ng/ul 1,584 |1,149 1,38
11 ME - 51,7 ng/ul 1,035 |0,676 1,53
110 NK - 129 ng/ul |2,58 1,803 1,43
111 ME + 111,6 ng/ul [2,233 1,337 1,67
112 ME + 104,2 ng/ul 2,085 |1,336 1,56
113 ME - 92,8 ng/ul |1,857 |1,075 1,73
114 ME + 24,5 ng/ul 0,491 |0,309 1,59
114 MO + 26,2 ng/ul 0,523 |0,338 1,55
115 ME - 114,3 ng/ul | 2,286 1,437 1,59
115 MO + 64,1 ng/pul | 1,282 0,885 1,45
116 AR + 67,5 ng/pul | 1,349 (0,82 1,65
116 MO + 93,8 ng/pl | 1,875 |[1,261 1,49
117 ME + 82,1 ng/pl | 1,641 |0,965 1,7
118 AR - 34,8 ng/ul | 0,696 |0,442 1,57
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119 AR - 106,5 ng/ul 2,131 | 1,279 1,67
12 ME - 80,4 ng/ul |1,608 |1,022 1,57
120 AR - 80 ng/ul | 1,6 1,001 1,6

121 AR - 33,2 ng/ul | 0,664 |0,451 1,47
122 AR - 99,9 ng/ul {1,999 |1,398 1,43
123 AR - 96 ng/ul 1,921 | 1,242 1,55
124 ME - 99,9 ng/ul 1,997 |1,332 1,5

125 ME - 112,4 ng/ul 2,247 | 1,393 1,61
126 ME - 115,6 ng/ul 2,312 |1,484 1,56
127 ME - 53,8 ng/ul | 1,077 |0,721 1,49
128 ME - 105,4 ng/ul |2,107 |1,281 1,65
129 ME - 38,1 ng/ul 0,762 |0,421 1,81
13 ME - 44,1 ng/ul {0,883 |0,447 1,98
130 ME - 105,5 ng/ul 2,111 | 1,406 1,5

131 ME - 93,4 ng/ul 1,868 |1,178 1,59
133 ME - 92,9 ng/ul |1,858 | 1,055 1,76
134 ME + 31,2 ng/ul |0,623 |0,362 1,72
135 ME + 98,9 ng/pl 1,979 |[1,277 1,55
136 ME + 104,9 ng/ul 2,098 |1,297 1,62
137 ME + 63,3 ng/ul | 1,266 |0,754 1,68
138 ME + 103,4 ng/ul 2,069 |1,295 1,6

139 ME - 84,5 ng/ul | 1,689 |1,049 1,61
140 ME - 93,8 ng/ul 1,876 |1,121 1,67
141 ME - 84,4 ng/ul 1,687 |1,055 1,6

142 ME - 33,6 ng/ul |0,671 |0,378 1,78
143 ME - 87 ng/ul | 1,74 0,989 1,76
144 ME - 85,9 ng/ul 1,719 0,947 1,82
145 ME - 103,2 ng/ul 2,064 |1,325 1,56
146 ME - 71,2 ng/ul |1,423 0,907 1,57
147 ME - 23,2 ng/ul |0,465 |0,29 1,6

148 ME - 41 ng/ul |0,82 0,545 1,51
14NK- 120,3 ng/ul |2,407 1,398 1,72
15 NK+ 123,7 ng/ul |2,473 [1,515 1,63
150 ME - 92,4 ng/ul |1,848 1,147 1,61
151 AR - 83,1 ng/ul | 1,663 |0,973 1,71
152 AR - 24,7 ng/ul 0,494 |0,232 2,13
153 AR - 51,1 ng/ul |1,022 0,577 1,77
154 AR - 70 ng/ul 1,401 |0,845 1,66
155 AR - 78 ng/ul 1,561 |1,038 15

157 AR - 76,8 ng/ul | 1,536 |0,878 1,75
158 AR - 62,4 ng/ul |1,248 0,739 1,69
159 AR - 79,5 ng/ul 1,591 |0,957 1,66
16 NK+ 127,7 ng/ul | 2,554 |1,551 1,65
160 AR - 78,4 ng/ul | 1,568 |0,994 1,58
161 AR - 30,9 ng/ul |0,618 |0,352 1,76
163 AR - 108,7 ng/ul 2,173 | 1,323 1,64
165 AR - 41,3 ng/ul {0,826 |0,518 1,59
166 AR - 56,7 ng/ul | 1,134 [0,729 1,56
167 AR - 47,3 ng/ul 0,946 |0,652 1,45
168 AR - 64,6 ng/ul 1,291 |0,793 1,63
169 AR - 93,4 ng/ul 1,868 |1,01 1,85
170 AR - 75,6 ng/ul 1512 0,772 1,96
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171 AR - 92,2 ng/pl | 1,844 |1,089 1,69
172 AR - 77,1 ng/pl | 1,542 |1,078 1,43
173 AR - 38,8 ng/pul | 0,776 | 0,402 1,93
174 AR - 41,1 ng/ul 0,822 |0,484 1,7
175 AR - 26,4 ng/ul {0,527 |0,346 1,52
176 AR - 90,6 ng/pl | 1,812 1,03 1,76
177 AR - 34,5 ng/pl | 0,69 0,374 1,85
178 AR - 49,6 ng/pl 10,992 0,485 2,04
179 AR - 47,7 ng/pul | 0,953 | 0,564 1,69
17NK- 112,3 ng/ul 2,247 |1,38 1,63
18 NK+ 119,1 ng/pl | 2,383 | 1,487 1,6
180 AR - 59,4 ng/pl | 1,188 |0,696 1,71
181 AR - 41,1 ng/ul 0,822 |0,451 1,82
182 AR - 73,5 ng/ul | 1,471 |0,961 1,53
183 AR - 14,7 ng/ul 0,294 0,141 2,09
184 AR - 77,2 ng/pl | 1,544 1,13 1,37
185 AR - 112 ng/pl 2,239 (1,23 1,82
186 AR - 101,5 ng/pl | 2,03 0,999 2,03
187 AR - 107,6 ng/ul [2,152 |1,14 1,89
188 AR - 58,1 ng/pl | 1,162 |0,498 2,33
190 AR - 66,8 ng/pl | 1,335 |0,668 2
191 AR - 53,8 ng/pl | 1,077 |0,436 2,47
192 AR - 92,9 ng/pl | 1,857 |0,961 1,93
193 NK+ 117,1 ng/ul 2,342 | 1,435 1,63
194 NK+ 65,1 ng/pl | 1,302 |0,765 1,7
195 NK+ 53,2 ng/pl | 1,064 |0,682 1,56
196 NK+ 71,8 ng/pl | 1,435 (0,89 1,61
197 NK+ 126,7 ng/ul 2,534 1,613 1,57
198 NK+ 43,8 ng/ul {0,876 |0,52 1,68
199 AR + 61 ng/pul | 1,221 |0,805 1,52
19NK- 35,1 ng/pul |0,703 |0,425 1,65
20 NK - 123,9 ng/ul |2,477 |1,549 1,6
200 AR + 76,7 ng/pl | 1,535 0,836 1,83
201 AR + 49 ng/ul 0,98 0,634 1,54
202 AR + 68 ng/pul | 1,361 |0,834 1,63
203 AR + 55,3 ng/ul | 1,106 |0,687 1,61
204 AR + 35,5 ng/ul 0,71 0,425 1,67
205 AR + 48 ng/ul 0,96 0,474 2,02
206 AR + 48 ng/ul {0,961 |0,641 15
207 AR - 72,8 ng/pl | 1,456 |0,844 1,73
208 AR - 51 ng/pul | 1,019 |0,701 1,45
209 MO - 103,6 ng/ul 2,072 | 1,427 1,45
20NK- 120,9 ng/ul [2,417 |1,471 1,64
210 MO - 101,2 ng/pl | 2,023 |1,25 1,62
211 MO - 46 ng/pl | 0,92 0,57 1,61
212 MO - 19,1 ng/ul 10,381 | 0,253 1,51
213 MO - 44,2 ng/pul 10,885 |0,571 1,55
215 MO - 118,2 ng/ul 2,364 |1,513 1,56
217 MO + 92 ng/pul | 1,839 |[1,244 1,48
218 MO + 90,9 ng/pul 1,818 |[1,184 1,54
21NK- 95,3 ng/pul | 1,906 |1,196 1,59
22 NK+ 101 ng/ul | 2,02 1,517 1,33
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220 MO + 92,4 ng/pl (1,849 |1,335 1,38
221 MO + 77,1 ng/pl 1,542 |0,933 1,65
222 MO - 68,2 ng/pl 1,364 {0,783 1,74
223 MO + 112 ng/pl | 2,241 |1,694 1,32
224 MO + 36 ng/pl | 0,721 | 0,456 1,58
225 MO + 48,5 ng/ul | 0,97 0,739 1,31
225 MO - 268,4 ng/pl | 5,368 | 3,363 1,6

226 MO - 55,7 ng/pl | 1,114 |0,663 1,68
227 MO - 119,8 ng/pl | 2,397 |1,546 1,55
228 MO + 88,2 ng/pl 1,764 |1,161 1,52
229 MO + 33 ng/pl | 0,661 |0,405 1,63
230 MO - 102,2 ng/pl 2,044 |1,293 1,58
231 MO - 73,2 ng/pl | 1,464 |0,937 1,56
232 MO - 73,4 ng/pl | 1,468 |0,948 1,55
233 MO + 53,1 ng/pl 1,062 |0,63 1,69
23NK- 106,4 ng/pl 2,128 |1,318 1,61
24NK- 36,6 ng/pul | 0,731 |0,424 1,72
25 NK+ 94,6 ng/ul 1,893 1,072 1,77
26NK- 108,1 ng/pl 2,162 |1,313 1,65
29 NK- 49,6 ng/pl 0,991 |0,608 1,63
30 NK- 127,5 ng/ul | 2,55 1,521 1,68
31 NK- 90,2 ng/pl | 1,804 |1,065 1,69
32 NK- 34,4 ng/pl 0,687 0,419 1,64
33 NK- 120,7 ng/ul [2,413 1,539 1,57
34 NK- 45,5 ng/pl {0,909 |0,501 1,81
35 NK- 69 ng/pl 1,38 0,864 1,6

36 NK- 91,8 ng/pl | 1,836 |1,168 1,57
37 NK- 87,3 ng/ul | 1,746 |1,164 1,5

38 NK- 108,6 ng/pl 2,172 | 1,28 1,7

40 NK- 87 ng/pl 1,74 1,275 1,36
42 NK- 120,6 ng/pl 2,413 |1,641 1,47
43 NK- 32,2 ng/pl | 0,644 |0,436 1,48
44 NK - 75,6 ng/ul 1,512 1,026 1,47
45 NK+ -49,9 ng/pl |-0,998 |-0,615 |1,62
46 NK - 66 ng/pl 1,321 {0,914 1,44
47 NK - 101,1 ng/pl 2,021 |1,406 1,44
48 NK - 128 ng/pl | 2,559 |1,616 1,58
48 NK- -3 ng/pl |-0,061 |-0,073 |0,84
49 NK - 73,5 ng/pl | 1,47 0,96 1,53
50 NK+ 115,2 ng/pl 2,305 |1,395 1,65
51 NK+ 56,9 ng/ul |1,138 |0,625 1,82
52 NK - 81 ng/ul [1,621 |1,099 1,48
53 NK - 89,8 ng/pl | 1,796 | 1,068 1,68
54 NK - 124,4 ng/pl |2,488 | 1,606 1,55
55 NK - 105,2 ng/ul |2,104 |1,397 1,51
56 NK - 41,8 ng/ul {0,837 |0,542 1,54
57 NK - 75,1 ng/ul 1,502 0,942 1,59
58 NK - 119,8 ng/ul (2,396 |1,5 1,6

59 NK+ 75,9 ng/pl 1,517 |1,181 1,28
61 AR - 29,3 ng/ul 0,587 0,391 15

62 AR + 64,9 ng/pl | 1,298 | 0,777 1,67
63 AR + 107 ng/pl | 2,14 1,398 1,53
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64 AR - 26,4 ng/ul 10,528 |0,324 1,63
65 AR + 71,4 ng/ul |1,427 0,825 1,73
66 ME + 100,8 ng/ul 2,015 |1,212 1,66
67 ME + 81,9 ng/pl | 1,638 |1,012 1,62
69 ME + 66,8 ng/pl | 1,336 |0,812 1,64
70 AR - 28,8 ng/ul 0,576 |0,354 1,63
71 AR - 101,8 ng/ul 2,037 |1,306 1,56
72 AR - 75,1 ng/pl | 1,502 |0,894 1,68
73 ME + 94,2 ng/pl 1,883 1,183 1,59
74 ME + 108,7 ng/pl | 2,175 | 1,404 1,55
75 ME - 61 ng/ul |1,22 0,784 1,56
76 AR + 68,9 ng/ul | 1,377 |0,902 1,53
78 AR + 84 ng/ul | 1,679 |0,947 1,77
79 AR - 53,4 ng/pl | 1,067 |0,659 1,62
80 AR + 44,3 ng/pl 0,886 |0,531 1,67
81 ME - 36 ng/ul |0,72 0,397 1,81
82 ME - 119 ng/ul 2,379 | 1,54 1,55
83 AR + 93,3 ng/ul 1,867 |1,184 1,58
84 AR - 96,4 ng/pl | 1,928 |1,234 1,56
85 ME - 76 ng/ul 1,521 {0,954 1,59
86 ME + 40,8 ng/ul 0,816 |0,508 1,61
87 ME - 85,6 ng/ul |1,712 0,972 1,76
88 ME + 63,8 ng/ul 1,276 |0,847 1,51
89 ME + 62 ng/pl | 1,239 0,801 1,55
90 ME + 56,2 ng/ul |1,124 |0,707 1,59
91 AR - 89,6 ng/ul 1,792 | 1,176 1,52
92 ME + 118,7 ng/ul 2,374 | 1,545 1,54
93 MO + 48,5 ng/pl | 0,97 0,686 1,41
93 MO - 44,6 ng/pl 0,893 |0,498 1,79
94 MO + 91,5 ng/ul |1,83 0,899 2,04
95 MO + 53,3 ng/ul | 1,066 |0,682 1,56
96 MO + 59,3 ng/pl | 1,186 |0,642 1,85
97 MO + 91 ng/ul |1,82 1,06 1,72
98 MO + 23 ng/ul | 0,46 0,225 2,04
99 MO + 46,7 ng/ul 0,933 |0,615 1,52
Moyenne 75,20538117 ng/ul [ 1,5041 |0,93531 |1,6335

Annexe 19 : Paramétres du polymorphisme génétique des dix-huit loci étudiés dans les
chévres NK, AR, ME et MO.

Loci N interval allélique (bp) |Na |Ne PIC
INRA0023 224 1191-231 21 |14.18 |0,93
INRAOQO5 223 |120-186 33 |18,51 |0,94
OARFCB20 224 | 73-123 26 |13,67 |0,92
ILTS0019 223 |124-170 21 |13,09 |0,92
BM1818 220 |240-298 26 |15,43 |0,93
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INRAO0132 215 |130-190 28 19,37 |0,95
CSRD0247 215 [96-138 22 |16,38 |0,94
McMO0527 218 |147-213 28 18,69 |0,94
SRCSRP005 |220 |148-208 27 18,68 |0,94
ILTS0087 220 |127-159 17 11,60 |0,91
SRCSRP0023 |215 |83-133 24 | 15,79 |0,93
HSC 219 |261-309 24 119,28 |0,95
BM1329 222 |148-188 20 |13,84 |0,92
INRAOG3 220 |141-217 35 24,84 |0,96
MAF0065 215 |111-205 27 13,89 |0,92
SRCRSP0008 |214 |201-259 24 17,67 |0,94
SRCRSP0024 |216 |129-179 26 18,54 |0,94
BM1258 211 |94-134 21 17,72 0,94
Moyenne 25 (16,73 |0,93

NK: Naine de Kabylie, AR: Arbia, ME: Mekatia, MO: M’zabite, Na: hombre d'alléles, Ne: nombre

effectif d'alléles, PIC: contenu d'information polymorphe,

Annexe 20 : Parametres du polymorphisme génétique des dix-huit loci étudiés dans les
chévres NK, AR, ME et MO.

Loci Fis* Fir* Fst™*

INRAO0023 -0,061 -0,039 0,021
INRAOOQS 0,065 0,112 0,050
OARFCB20 |-0,042 -0,010 0,031
ILTS0019 0,014 0,039 0,026
BM1818 0,092 0,149 0,062
INRAO0132 0,021 0,041 0,020
CSRD0247 |0,098 0,173 0,083
McMO0527 0,098 0,148 0,055
SRCSRP005 [0,075 0,124 0,054
ILTS0087 0,031 0,065 0,034
SRCSRP0023 | 0,064 0,146 0,087
HSC 0,060 0,126 0,070
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NK:Naine de kabylie, AR: Arbia, ME:Mekatia, MO:M’zabite, *

BM1329 0,123 0,187 0,073
INRAO063 0,179 0,219 0,049
MAF0065 0,058 0,128 0,075
SRCRSP0008 | 0,056 0,073 0,018
SRCRSP0024 (0,072 0,093 0,023
BM1258 0,023 0,058 0,036
Moyenne 0,057 0,102 0,048

statistiques F de Wright,

Annexes

Fir, Fis, Fst: Les

Annexe 21 : Parametres du polymorphisme génétique des dix-huit loci étudiés dans les
chévres NK, AR, ME et MO.

Loci Ho He H F(Null)
INRA0023 |0,96 0,93 0,91 -0,0167
INRAOO5S 0,85 0,95 0,90 0,0515
OARFCB20 0,93 0,93 0,90 -0,0016
ILTS0019 0,89 0,92 0,90 0,0165
BM1818 0,80 0,94 0,88 0,0778
INRA0132 0,91 0,95 0,93 0,0217
CSRD0247 0,79 0,94 0,86 0,0887
McMO0527 0,81 0,95 0,90 0,0793
SRCSRPO005 0,82 0,95 0,90 0,0696
ILTS0087 0,87 0,91 0,88 0,0257
SRCSRP0023 0,80 0,94 0,86 0,0774
HSC 0,83 0,95 0,88 0,0653
BM1329 0,76 0,93 0,86 0,1009
INRAOG3 0,76 0,96 0,91 0,1168
MAF0065 0,79 0,93 0,86 0,0794
SRCRSP0008 | 0,88 0,94 0,93 0,0354
SRCRSP0024 | 0,86 0,95 0,92 0,0477
BM1258 0,88 0,94 0,91 0,034
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Moyenne ‘0,84 ‘0,94

0,89 ‘ ‘

NK:Naine de kabylie, AR: Arbia, ME:Mekatia, MO:M’zabite, * Les statistiques de Wright
selon Weir et Cockerham.1984; * P<0,05, ** P<0,01, *** P<0,001, Ho: heétérozygotie
observée , He: hétérozygotie attendue, H: hétérozygotie moyenne, HWE: L'équilibre de

Hardy-Weinberg, F (Null): fréquence alléle nulle.
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ARTICLE INFO ABSTRACT

Keywords:
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Native Algerian goats breeds
Microsatellites

Genetic characterization and diversity of local goat breeds (Naine de Kabylie, Arbia, Mekatia, and M’zabite)
raised in Algeria (n = 224) were investigated by eighteen microsatellite markers recommended by FAO (2011). A
total of 450 alleles were detected in this study. The mean values of polymorphic information content, observed
heterozygosity and expected heterozygosity were 0.93, 0.84, 0.94, respectively. The mean number of alleles per
population ranged from 12.94 (M’zabite) to 16.39 (Arbia). The highest values of FIS, FST and FIT known as
Wright F-statistics were 0.179, 0.087 and 0.219, respectively. Although a total of 118 private alleles was ob-
served in this study, only frequency of six allele in M’zabite goat breed was greater than 5%. Mekatia and Arbia
goat populations were genetically closest to each other according to dendrogram. Obtained GST value from the
present study indicated that 4.00% of total genetic variation resulted from the differences between the breeds.
This study indicates that the four studied Algerian native goat breeds are classified into distinct breeds with a
good level of genetic diversity. Indeed, our results showed that the used microsatellite markers were adequately

Population genetic structure

polymorphic and that they can be successfully used to investigate genetic diversity in Algerian goat populations.

1. Introduction

As in most countries of the Mediterranean region, the Goat (Capra
hircus) is considered the most prolific ruminant among all domesticated
ruminants especially under harsh climatic conditions. This is due to
their ability of adapting to different environmental conditions, nutri-
tional fluctuations, disease resistance and capacity to survive under low
input systems (Serrano et al., 2009).

In Algeria native goat breeds, play a major role in using resources
available under extensive production systems and marginal areas and
thus contributing for environmental and socio-economic stability. In
Algeria, there are approximately 4 million goats that are a source of
income for about 800.000 small farmers. Goats are in second place with
13 percent of which does comprise half. Algeria located in north-west of
African continent has a significant traditional background for goat
breeding. Average annual milk production during the past decade has
been about a billion liters of which 60% are from cows, 26% from ewes
and 13% from goats (Nedjraoui, 2006). Arbia (AR), Mekatia (ME),

*Corresponding author at: Department of Agronomic Sciences, Institute of Exact Sciences
and Sciences of Nature and Life, University Centre Ahmed Zabana, Relizane, Algeria.
E-mail addresses: h.tefiel @ensv.dz, hakimtefiel @yahoo.fr (H. Tefiel).

https://doi.org/10.1016/j.smallrumres.2018.01.021
Received 31 May 2017; Received in revised form 28 December 2017; Accepted 29

M'zabite (MO) and Naine de kabylie (NK) which are native goat breeds
of Algeria are important for milk quality and meat yield (Table 1). In-
digenous breeds, which are the basic elements of animal breeding, have
adapted very well to the ecological, sociological and economic condi-
tions of different geographies. Culture breeds or crosses replace native
breeds due to changing consumer habits, economic expectations of
farmers and desire to work with highly productive animals that can
respond to the demands of the growing population (Criscione et al.,
2016). Variation, which is a fundamental characteristic of biological
systems, is significantly reduce due to many factors such as species,
breed or gene loss. The conservation of animal genetic resources is
becoming an increasingly important issue in the world.

The inbreeding levels, genetic diversity and admixture in popula- tions
should be clearly addressed in conservation and breeding pro- grams
to be constructed. Microsatellites markers are very important and efficient
tools for genetic diversity analysis because of their high degree of
polymorphism, random distribution across the genome, co-dom-

inance, possibility of automated scoring of genotypes and neutrality
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VX. Résumé

Dix-huit microsatellites ont été utilisés pour évaluer la diversité génétique de 4 races
de chevres algériennes et les relations établies entre elles. Le matériel genétique utilisé
provient de 224 chévres dont 79 sont de race Arbia (AR), 51 de race Mekatia (ME) 35 de race
M'zabite (MO) et 59 de race Naine de Kabylie (NK). Un total de 450 all¢les a fait I’objet de
nos investigations dont il résulte que : le nombre moyen d'alleles (MNA) varie de 12,94 pour
la race MO a 16,39 pour la race AR. Le nombre d’all¢les privés total est de 118. Il varie de 19
pour la race ME, a 43 pour la race NK. Cependant, seuls 6 alleles privés de la race MO
présentent une fréquence supérieure a 5%. La race Arbia se caractérise par le nombre d'alléles
privés le plus élevé (17). Le nombre moyen d'alléles par locus s’établit a 25 et le nombre
effectif d'alléles & 16,73. Les valeurs PIC de 0,93. Les valeurs Fs varient de -0,061 & 0,1779
et la valeur Fr est comprise entre -0,039 et 0,219. Le Fst le plus élevé est de 0,087, et le plus
bas de 0,018. Les valeurs Fis positives de 0,023, 0,077, 0,082 et 0,085 concernent
respectivement les races NK, MO, AR et ME. La valeur moyenne d'hétérozygotie pour
I’ensemble des loci étudiés est de 0,89 avec des valeurs de Ho et He respectivement de 1’ordre
de 0,84 et 0,94. La distance génétique la plus courte (0,0533) est observée entre les races
caprines M'zabite et Arbia. La chevre de race Naine de Kabylie est celle qui s’¢éloigne le plus
génétiquement des 3 autres races. L’ensemble des parametres étudiés indique que les 4 races
de chévre indigénes algériennes étudiées sont apparentées a des races distinctes de bon niveau
de diversité génétique.

Mots clés: Algérie, chévre, diversité génétique, microsatellites, population, structure

génétique.
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VIX. Abstract

Eighteen microsatellites markers were used to evaluate genetic diversity and
relationships among four native Algerian goat breeds. A total of 224 goats from Arbia breed
(79), Mekatia breed (51), M’zabite breed (35) and Naine de kabylie breed (59) were analysed.
A total of 450 alleles were observed, the mean number of alleles (MNA) across the breeds
ranged from 12, 94 in the M’zabite (MO) breed to 16, 39 in the Arbia (AR) breed. The private
alleles observed in the four goat breeds were 19 in the Mekatia (ME) breed, to 43 in the Naine
de kabylie (NK) breed with a total of 118 private alleles. However, only 6 private alleles in
(MO) had a frequency higher than 5%. The highest number of private alleles among breeds
(17) was found in the (AR) breed.The mean number of alleles per locus was 25 and the
effective number of alleles was 16, 73. The PIC values were 0, 93. The F,s values were found
to be from -0,061 to 0,179 and The F;r value was in the range from -0,039 to 0,219. The
Highest Fst was 0,087, and the lowest was 0,018. All the studied breeds showed positive Fis
value 0,023, 0,077, 0,082 and 0,085 in NK, MO, AR and ME respectively. The average
heterozygosity value for all loci studied was 0, 89 with Ho (0, 84) and He (0, 94). The shortest
genetic distance (0, 0533) was between the M’zabite goat breed and the Arbia goat breed.
Naine de Kabylie goat breed had the longest genetic distance from other goat breeds. This
study indicates that the four studied Algerian native goat breeds are classified into distinct

breeds with a good level of genetic diversity.

Keywords:
Genetic diversity. Native Algerian Goats breeds, Microsatellites, Population genetic structure.
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