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Résumé 

 
Peu est connu sur la présence et l’identité des espèces de Cryptosporidium chez les ovins et les 

caprins en Algérie. Cette étude visait à étudier l’identification  des espèces de Cryptosporidium chez 

les agneaux et les chevreaux de moins de 4 semaines. Au total, 154 échantillons de matières fécales 

(62 agneaux et 92 chevreaux) issus de 13 troupeaux de moutons à Médéa, et de 18 troupeaux de 

chèvres à Alger et  Boumerdès ont été prélevés. La détection de Cryptosporidium spp. a été réalisée 

par PCR-nichée ciblant le gène (SSU ARNr), suivie par un polymorphisme de longueur des fragments 

de restriction et par des analyses des séquences afin de déterminer les espèces de Cryptosporidium . C. 

parvum et C. ubiquitum ont été en outre sous-typés par analyse des séquences ciblant le gène de la 

glycoprotéine de 60 kDa (gp60). A l’issue, Cryptosporidium spp. a été détecté dans 17 échantillons  

(11,0%) dont  9  agneaux (14,5%) et 8  chevreaux (8,7%). Les espèces identifiées sont : C. parvum 

chez 3 agneaux, C. xiaoi chez 6 agneaux et 6 chevreaux, et C. ubiquitum chez 2 chevreaux. L’infection 

cryptosporidienne  a été majoritairement détectée  chez les animaux au cours des deux premières 

semaines de vie (7/8 chez les chèvres et 7/9 chez les agneaux) et associée aux  diarrhées (7/17 ou 

41,2% des chèvres et 7/10 ou 70,0% d’agneaux diarrhéiques étaient positifs au  Cryptosporidium). Le 

sous-typage des isolats de C. parvum et de C. ubiquitum a permis l’identification  des zoonotiques 

IIaA13G2R1 sous type et  XIIa la famille des sous types. Des différences mineures dans les séquences 

d'ARNr de SSU ont été observées entre C. xiaoi isolé des moutons et celui isolé des chèvres. Les 

résultats de cette étude montrent que les agneaux et les chevreaux en Algérie sont fréquemment  

infectés par les zoonotiques Cryptosporidium spp. et C. ubiquitum et C. xiaoi sont des causes 

potentielles des diarrhées néonatales chez ces animaux dans le pays. 
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