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Introduction

La production porcine de la Guadeloupe, comme dans la majorité des productions porcines
reposent majoritairement sur des élevages spécialisées de type industriel, reposant sur
I’utilisation d’un nombre limité de races exotiques et d’aliments importés [1]. Le porc Créole
a eu une importance économique, sociale et culturelle tres importante en Guadeloupe et dans
certaines iles de la Caraibe telle Cuba. En effet, le porc Créole a contribué pendant plusieurs
années au complément de revenu de nombreuses petites exploitations agricoles [2]. Ces petits
élevages font partie des acteurs essentiels du développement rural, d’un point de vue
économique mais aussi social et culturel [3]. Le porc Créole de la Guadeloupe et de
Martinique (Photo 1) est la résultante des croisements entre des porcs ibériques introduits lors
de la colonisation européenne des le XVIeme siecle et des porcs francgais [4]. Ces porcs
espagnols ont été croisés au cours des temps avec diverses autres races importées (Large
Black, Duroc, Large White, ...). En Guadeloupe, la population porcine Créole s’éleverait a
environ 1 200 truies-meres [5] et elle est en voie de disparition [6]. Le porc Créole est souvent
dévalorisé du fait de sa productivité et son gain de poids moins élevés qu’un porc amélioré.
Cependant, il y a au moins une double nécessité de sauvegarder le porc créole: un intérét
scientifique (déterminisme génétique de 1’adaptation au chaud) et économique (niche
économique autour de la qualité de la viande). En effet, de nombreux travaux ont montré la
qualité organoleptique supérieure de la viande fraiche ou transformé du porc Créole en
comparaison au porc Large White [7, 8], ou en comparant différents régimes alimentaires [9].
Ces résultats constituent un argument de poids pour le développement d’un marché de niche.
De plus, des travaux ont montré la meilleure tolérance a la chaleur du porc Créole. Celle-ci se
caractérise en particulier, par un seuil de sensibilité a une brusque élévation de la température
ambiante plus élevé que le porc Large White [10] et une capacité des animaux Créoles a
consommer de I’aliment au cours des périodes les plus chaudes de la journée [11]. De ce point
de vue, le porc Créole peut étre aussi considérer comme une source potentielle de nouvelles
combinaisons alléliques qui pourraient s’avérer importantes dans le futur [12]. Enfin, par leur
mise en valeur dans des ateliers de production porcine, le porc Créole peut contribuer a
I’utilisation durable de la biodiversité [13].

La variabilité génétique intra-population s’exprime généralement a partir d’un ensemble de
fréquences alléliques [14]. En absence de connaissance sur la généalogie des animaux, les
marqueurs, tel que les microsatellites, permettent de suivre et d’évaluer la variabilité intra-
race. Les marqueurs génétiques fournissent différents niveaux d’informations sur la diversité



génétique. Les microsatellites sont parmi les marqueurs les plus utilisés dans les études de
caractérisation génétique des animaux d’élevage. Les microsatellites consistent en une
séquence d’ADN contenant une répétition d’un motif de 2 a 6 paires de bases (par exemple
CACACACACACACACA). IIs sont répandus sur un génome animal. Le taux de mutation
élevé et la nature co-dominante favorisent I’estimation de la diversité intra et interraciale [6].
Les loci des microsatellites sont habituellement utilisés pour déterminer les estimations sur la
diversité et la différenciation des populations, le calcul des distances génétiques, 1’estimation
des parentés et des mélanges génétiques entre populations [6]. A notre connaissance, il existe
peu de résultats disponibles dans la littérature sur 1’évaluation de la diversité génétique de la
race porcine Créole de Guadeloupe. Les études disponibles [15] montrent une grande richesse
allélique aux marqueurs testés, confirmant la grande hétérogénéité intra-population Créole
observée, notamment au niveau du format, de la coloration ou de la production [4, 16, 17].
L’objectif de cette étude a été d’estimé la diversité génétique de la population porcine Créole
de Guadeloupe en utilisant un panel de marqueurs microsatellites.

Photo 1: Porcs Créoles en croissance élevés sur litiere bagasse.
Matériel et Méthodes
Collection des échantillons et Extraction d’ADN

Etant donné 1’absence d’organisation formelle de la production porcine Créole, un travail
préalable d’enquéte sur les éleveurs et détenteurs de porcs Créoles a été d'abord réalisé [18].
Plusieurs listes de contacts d’exploitants agricoles ont été fournies par différents acteurs, entre
autres le Lycée d'Enseignement Général et Technologique Agricole, 1’association SOS-PIG
(Sauvegarde Organisée et Sélection de Porcs Indigenes de Guadeloupe), la chambre
d’agriculture de Marie-Galante. Sur un total de 190 personnes contactées, la majorité des
éleveurs/détenteurs de porcs CR ont accepté de nous accueillir pour I’enquéte, soit un total de
34 ¢leveurs/détenteurs (18 % des personnes contactées). Pour effectuer les analyses
génétiques, des échantillons de sang ont été prélevés sur 28 porcs Créoles provenant de 15
élevages répartis sur le territoire. Etant donné, 1’absence de suivi généalogique (hormis pour
les animaux provenant de 1’élevage expérimental de 'INRA-PTEA), le choix des animaux
Créoles a été réalisé sur la base du phénotype (coloration de la robe, hauteur au garrot,
présence de pendeloques,...) [18]. La plupart des prélevements sanguins a été effectuée sur
des porcelets en croissance au niveau de la veine jugulaire. De plus, en station expérimentale

a 'INRA-PTEA (Plateforme Tropicale d’Expérimentation Animale), des porcs Créoles ont



été prélevés afin d’élaborer une référence « porc Créole » par rapport aux échantillons hors-

INRA. Pour effectuer le prélevement sanguin, 1’animal est immobilisé. La prise de sang s’est

effectuée sur I’animal renversé et reposant sur le sol par les parties supérieures de 1’épaule,

des parois thoraciques et des parois dorsales [19]. Les échantillons de sang ont été expédié au
Laboratoire de Génétique Cellulaire de I'INRA de Toulouse (LGC) pour extraction d’ADN.

Analyse des données microsatellites

Le typage a été réalisé sur 36 marqueurs microsatellites bien répartis sur les 18 autosomes et
le chromosome X (Tableau 1). Parmi ces microsatellites, 19 marqueurs font partis de la liste
des marqueurs microsatellites recommandés par la FAO/ISAG [20].

Tableau 1. Liste des 36 marqueurs microsatellites utilisés pour 1’évaluation de la diversité

intra-spécifique.

Nom Chr | Séquence Nom Chr | Séquence
5->3 5->3
3>5 3>5
SW1828* | 1 AATGCATTGTCTTCATTCAACC SWS830° | 10 | AAGTACCATGGAGAGGGAAATG
TTAACCGGGGCACTTGTG ACATGGTTCCAAAGACCTGTG
50226“ 2 GCACTTTTAACTTTCATGATACTCC SW951 10 TTTCACAACTCTGGCACCAG
GGTTAAACTTTTNCCCCAATACA
GATCGTGCCCAAATGGAC
SW72° 3 ATCAGAACAGTGCGCCGT SW2008" | 11 | CAGGCCAGAGTAGCGTGC
TTTGAAAATGGGGTGTTTCC CAGTCCTCCCAAAAATAACATG
SW9o02 3 ATCAGTTGGAAATGATGGCC SOO90d 12 CCAAGACTGCCTTGTAGGTGAATA
CTTGCCTCAAAGAGTTGTAAGG GCTATCAAGTATTGTACCATTAGG
S0217 4 TGTGATGCAGGCTGGCAG S0215 13 TAGGCTCAGACCCTGCTGCAT
GCCTCCTCATCTGGGGTC TGGGAGGCTGAAGGATTGGGT
S0301 4 CCGTCTTACTTAGGATGTTT SWR1941 | 13 AGAAAGCAATTTGATTTGCATAATC
TGATGTGTTTATGTGTTTGA ACAAGGACCTACTGTATAGCACAG
G
IGF1® 5 GCTTGGATGGACCATGTTG SW295 14 | ACCTGCCAGAGTTGTGGC
CATATTTTTCTGCATAACTTGAACCT AAGAGTTTCATTTCTCCCATCC
S0005° 5 TCCTTCCCTCCTGGTAACTA S0355° 15 | TCTGGCTCCTACACTCCTTCTTGATG
GCACTTCCTGATTCTGGGTA TTGGGTGGGTGCTGAAAAATAGGA
S0228° 6 GGCATAGGCTGGCAGCAACA SWI1111 |15 | AGGTCCTACTGTCCATCACAGG
AGCCCACCTCATCTTATCTACACT GAAGCAGAGTTGGCTTACAGTG
SV\]24_06“l 6 AATGTCACCTTTAAGACGTGGG SW93 6"‘ 15 TCTGGAGCTAGCATAAGTGCC
AATGCGAAACTCCTGAATTAGC GTGCAAGTACACATGCAGGG
S0025 7 TCTCCCTTCCCTCCATCTCT S0026° 16 | AACCTTCCCTTCCCAATCAC
CTCCATCAGCCAAAAACATT CACAGACTGCTTTTTACTCC
S0101° 7 GAATGCAAAGAGTTCAGTGTAGG | SW742 16 | AATTCTACTTCTGGGGAGAGGG
GTCTCCCTCACACTTACCGCAG CTTTTGGGAACATTTCTGCC
SW632¢ | 7 TGGGTTGAAAGATTTCCCAA SW24° 17 | CTTTGGGTGGAGTGTGTGC
GGAGTCAGTACTTTGGCTTGA ATCCAAATGCTGCAAGCG
S0178° 3 TAGCCTGGGAACCTCCACACGCTG | SWR1004 | 17 | TGGGAACACCTGCTTCATTC
GGCACCAGGAATCTGCAATCCAGT
TCCATATGCCCCAAGTGTG
S0225 8 GCTAATGCCAGAGAAATGCAGA SW1023 | 18 | AACCTGCTGAGCCACAGTG
CAGGTGGAAAGAATGGAATGAA GCAAGTACCCAATCTTTTTTCC
SW2410° | 8 ATTTGCCCCCAAGGTATTTC SW787 18 | CTGGAGCAGGAGAAAGTAAGTTC
CAGGGTGTGGAGGGTAGAAG GGACAGTTACAGACAGAAGAAGG
SW911* |9 CTCAGTTCTTTGGGACTGAACC S0218 X | GTGTAGGCTGGCGGTTGT
CATCTGTGGAAAAAAAAAGCC CCCTGAAACCTAAAGCAAAG
S0070 10 | GGCGAGCATTTCATTCACAG SW2476 | X | GAGAGGGACAGAGCTGAGAGC
GAGCAAACAGCATCGTGAGC CTTGAGGTTTGATGGCACG

* microsatellites faisant partie de la liste des marqueurs microsatellites recommander par la FAO/ISAG pour
I’étude de la diversité génétique.




Sur la base des distances entre individus (proportion d’alleles partagés), une classification
ascendante hiérarchique sur les distances entre individus, méthode « complete » a été réalisée.

Résultats et Discussion

A partir de I’analyse des distances génétiques entre porcs Créoles, cinq groupes d’animaux
ont pu étre constitués (Figure 1). Ce regroupement sur la base des marqueurs moléculaires est
similaire au regroupement géographique des fermes (Figure 2) : les groupes 1 et 2 se situent
au Lamentin, le groupe 3 a Marie-Galante, le groupe 4 a Petit-Bourg et le groupe 5 a Baie-
Mahault. Intra- groupes, les distances génétiques minimales ont été estimé entre les animaux
de I’élevage expérimental de 'INRA-PTEA. Cette faible hétérogénéité est a mettre en relation
avec le fort taux de consanguinité de ce cheptel, qui depuis I’an 2000, n’a pas connu de
renouvellement par des reproducteurs non apparentés aux animaux fondateurs. Presque la
moitié (environ 46 %) de la diversité génétique des animaux analysés se trouve a Marie-
Galante. Ce résultat est a mettre en relation avec les effectifs de porcs Créoles probablement
plus important a Marie-Galante qu’ailleurs, ce qui diminue le risque de dérive génétique
(fixation d’un seul allele).

Dans cette étude, nous nous sommes focalisés sur la variabilité intra-population porcine
Créole. Il conviendrait de comparer les typages obtenus avec d’autres races, comme le porc

Large White. Ce type d’étude permettra de réévaluer les distances génétiques entre races.

Figure 1. Classification ascendante hiérarchique sur les distances entre les 28 animaux
génotypés.
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Figure 2. Répartition géographique des animaux étudiés.
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Conclusion

Cette étude confirme que les marqueurs microsatellites constituent un bon outil a moindre
colit pour évaluer la diversité génétique des populations a faible effectif et ils contribuent a la
conservation des races en voie extinction. L’utilisation ponctuelle des marqueurs, combinée a
une gestion de la reproduction, notamment par 1’identification des animaux et le suivi de la
reproduction, permet de gagner en efficacité sur le maintien de cette race originale. Aussi, la
sauvegarde du porc Créole impose la mise en place d’une organisation générale incluant la
conservation et la gestion de sa diversité génétique.
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