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Résumé

L’¢levage ovin occupe une place importante dans I’histoire et 1’économie de 1’Algérie, cette
importance réside dans la richesse de ses ressources génétiques. La caractérisation des
ressources génétiques animales est une condition indispensable a leur bonne gestion. A cet
effet, plusieurs indicateurs de diversité génétique sont couramment utilisés pour révéler la
structure et relation phylogénétique entre les populations. Afin d’apporter des outils efficaces
a la gestion des races ovines locales algériennes,nous avons réalisé une étude de la diversité
génétique par I’utilisation d’un panel de quinze marqueurs microsatellites pour génotyper 296
animaux appartenant a 12 races ovines locales (41 Ouled Djellal, 43 Rembi, 30Hamra, 25
Berbere, 21 Barbarine, 30Sidaoun, 19D’men, 30Taadmit, 30 Tazegzawt, 11Ifilene, 13Srandi,
10Daraa) élevées dans différentes régions de 1’ Algérie.

Les résultats obtenus ont montré que tous les marqueurs microsatellites utilisés étaient
fortement polymorphes avec un nombre d’alleles par locus variant de 19pour le
marqueur INRA0123 a 34pour le marqueur OARIJMP29, ainsi ils sonttrés informatifs avec
une valeur moyenne de PIC=89% (>50 %). Une forte diversité génétique a été observée avec
des valeurs d’hétérozygoties varient de 0,75 chez la race Déaraa a 0,84 chez la race Hamra,
mais demeurent faibles parrapport a celles des hetérozygoties attendues. Lespopulations
ovines étudiées ne sont donc pas en équilibre de Hardy Weinberg etprésentent un déficit
global en hétérozygotiessauf les deux races (Ifilene et Daraa). La différenciation génétique
entre les races ovines étudiées est faible (Fst=0,044). Par conséquent, la diversité globale est
due principalement a la diversité individuelle et pas raciale. Les analyses de structuration
(AFC, approche bayésienne de groupement) donnent desinformations plus précises sur les
relations entre les différentes races, et montrent uneproximité génétique entre les races du
nord et celles du sud sauf pour les deux races (Tazegzawt et Ifilene) qui ont éte regroupées
hors leurs positions géographiques.

En conclusion, les données et les informations apportées par cette étude représentent une base
de référence, afin de préserver la variabilité génétique de nos races ovines et d’améliorer les
méthodes de gestion de 1’¢élevage ovin en Algérie.

Mots clés : Algérie ; races ovines ; marqueurs microsatellites ; diversité génétique



Abstract

Sheep farming occupies an important place in the history and economy of Algeria, this
importance lies in the richness of its genetic resources. The characterization of animal genetic
resources is a prerequisite for their proper management. To this end, several indicators of
genetic diversity are commonly used to reveal the structure and phylogenetic relationship
between populations. In order to provide an effective tools for the management of local
Algerian sheep breeds, we carried out a study of genetic diversity by using a panel of fifteen
microsatellites markers to genotype 296 animals belonging to 12 local sheep breeds (41 Ouled
Djellal, 43 Rembi, 30 Hamra, 25 Berber, 21 Barbarine, 30 Sidaoun, 19 D’men, 30 Taaddmit,
30 Tazegzawt, 11 Ifiléne, 13 Srandi, 10 Déraa) raised in different regions of Algeria.

The results obtained showed that all the microsatellite markers used were highly polymorphic
with a number of alleles per locus varying from 19 for the marker INRA0123 to 34 for the
marker OARIJMP29, also they are very informative with an average value of PIC = 89% (>
50%). High genetic diversity was observed with valuesof heterozygosities ranging from 0.75
in the Daraa breed to 0.84 in the Hamra breed, but remain low compared to those expected
heterozygosities. The sheep populations studied are therefore not in Hardy Weinberg
equilibrium and show an overall deficit in heterozygotes except the two breeds (Ifilene and
Daraa). The genetic differentiation between the sheep breeds studied is low (FST = 0.044), for
that reason, overall diversity is due mainly to individual and not racial diversity. The
structuring analyzes (AFC, Bayesian grouping approach) give more precise information on
the relations between the different breeds, and show a genetic proximity between the breeds
of the north and those of the south except for the two breeds (Tazegzawt and Ifilene) which
have been grouped outside their geographical positions.

In conclusion, the data and information provided by this study represent a baseline, in order to
preserve the genetic variability of our sheep breeds and to improve the management methods
of sheep farming in Algeria.

Keywords: Algeria; Sheep breeds; Microsatellite markers; Genetic diversity
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Introduction générale

Depuis des millénaires, les especes vivantes n’ont cessé de se disperser dans des milicux tres
variés, bien au-dela de leurs centres d’origine. Ces espéces ont ainsi di évoluer et s’adapter
progressivement a des environnements tres variés. Ceci a conduit a la formation et a
I’expression d’une importante diversité génétique au sein des especes. Cette diversité se
matérialise au travers d’une grande variét¢ de formes et de caractéres transmis par voie
héréditaire. Elle a grandement évolué au cours du temps du fait des pressions de sélection
naturelle, mais aussi de ’action exercée par les communautés humaines tout au long de leur

histoire dans les différentes régions du monde (Fao, 2007).

Ce n’est qu’apres le début des années soixante que le monde a commencé a avoir conscience
de la disparition des races qui n’étaient pas considérées comme les plus rentables. En
référence a la tenue de la convention sur la diversité biologique adoptée lors du sommet de la
Terre a Rio en 1992 et le protocole de Nagoya sur I’accés aux ressources génétiques qui a été
adopté en 2010 a Nagoya, au Japon, les pouvoirs publics ont commencé a réfléchir sur des
alternatives orientées vers I’exploitation rationnelle, et la conservation des ressources
naturelles comme une nécessité d’un développement durable. Ainsi, la notion de biodiversité

a été largement diffusée.

Aujourd’hui I’importance de la biodiversité est reconnue et il ne fait aucun doute qu’elle
participe a la sauvegarde des écosystemes et de différentes espéces. Un systéme diversifié,
comprenant un nombre significatif d’especes jouant un role actif dans les cycles naturels, est
une assurance contre les risques de déséquilibre (Fadlaoui, 2006). Ainsi, la diversité génétique
que I’on trouve chez les races d’animaux domestiques représente son potentiel évolutif. Elle
favorise 1’adaptation des cheptels aux diverses conditions d’environnement et de stress, y
compris les maladies, le manque temporaire d’aliment et/ou d’eau, la température, I’humidité

et beaucoup d’autres facteurs (Feliachi et al., 2003).

Cependant, la diversité génétique des animaux d’¢levage est menacée. Le nombre signalé de
disparitions de races est trés préoccupant. D’aprés la FAO «Food and Agricultural
Organization of the United Nations », 30 % des races d’élevage sont menacées d’extinction et

environ six races disparaissent chaque mois (FAO, 2004).

Le mouton a probablement été parmi les premiers animaux domestiqués au Croissant Fertile,
il y a environ 8000 a 9000 ans. L’information archéologique suggére deux zones
indépendantes de domestication de moutons en Turquie - la vallée de I’Euphrate supérieure
dans I’Est de la Turquie et 1’Anatolie centrale (Peters et al., 1999). Il s’est ensuite répandu

dans le monde entier, s’adaptant aussi bien aux zones herbagéres du nord de I’Europe ou de la
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Nouvelle-Zélande qu’aux régions séches voire semi-désertiques, de I’ Afrique et de I’ Australie

(Tabet-Aoul, 1999).

En Algérie, I’espéce ovine représente la tradition en matiere d’¢élevage. Il constitue 1’un des
revenus les plus importants au tiers de la population algérienne (Chellig, 1992). En effet, le
mouton est un des rares animaux de haute valeur économique & pouvoir tirer profit des
immenses espaces de paturages des régions arides constituées par la steppe qui couvrent 12
millions d’hectares, ce territoire est cinq fois plus étendu que le reste des terres cultivables de

I’ Algérie (Chellig, 1992).

Actuellement, le cheptel ovin renferme plusieurs races présentant diverses caractéristiques de
résistance, de prolificité, de productivité de viande, de lait et de laine ainsi qu’une bonne
adaptation au milieu aride steppigue et saharien. Cependant, en raison de la situation actuelle
de I’élevage ovin en Algérie qui est caractérisé par I’absence de toute stratégie de préservation
et de conservation de la variabilité génétique ovine. Depuis quelque temps et surtout apres
avenement de la mécanisation dans la steppe, un phénomeéne dangereux menace la diversité
génétique de notre cheptel ovin ; représenté par les croisements non contrélés pratiqués dans
plusieurs régions du pays par 1’introduction de la race OuledDjellal, qu’est une race favorisée
par les éleveurs dont le rendement en viande est le plus important (dans son berceau) par
rapport aux autres races. Ce phénomeéne va sans doute entrainer une régression du nombre et

de la variabilité génétique de certaines races comme la race Hamra (Gaouar, 2009).

Les récents développements en matiére de génétique moléculaire ont fourni des outils
nouveaux et puissants, appelés marqueurs moléculaires, pour évaluer les origines des especes
d’animaux d’¢élevage et la distribution géographique de leur diversité. Les marqueurs
protéiques ont été les premiers marqueurs moléculaires utilisés pour I’élevage. Un grand
nombre d’études, surtout au cours des années 70, ont documenté la caractérisation du groupe

sanguin et des systémes d’allozymes.

Toutefois, le niveau de polymorphisme des protéines est souvent faible et, par conséquent,
I’applicabilité générale du typage des protéines dans les études sur la diversité est réduite. Les
polymorphismes basés sur I’ADN sont actuellement les marqueurs préférés pour les enquétes
moléculaires en maticre de diversité génétique. Les marqueurs d’ADN polymorphes indiquant
les différents modeles d’hérédité mendélienne peuvent s’étudier dans presque toutes les
principales espeéces d’animaux d’élevage. Ils incluent la séquence de la boucle D et les

séquences du cytochrome B dans I’ADN mitochondrial (hérédité maternelle), les
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polymorphismes d’un seul nucléotide (SNP) et les microsatellites spécifiques du chromosome

Y (hérédité paternelle) et les microsatellites autosomiques (hérédité biparentale).

Les microsatellites autosomiques ont été isolés en grande quantité dans la plupart des especes
d’animaux d’¢élevage. La FAO et la Société internationale de génétique animale (ISAG) ont
recommandé des listes de marqueurs microsatellites autosomiques pour les études en matiére

de diversité génétique (http://www.fao.org/dad-is). Les marqueurs génétiques fournissent

différents niveaux d’informations sur la diversité génétique. Les loci des microsatellites
autosomiques sont habituellement utilisés pour estimer la diversité génétique et la
différenciation entre les populations, le calcul des distances génétiques, 1’estimation des

parentés et des mélanges génétiques entre populations.

L’¢étude de la diversité génétique des races ovines locales algériennes a été tres limitée depuis
longtemps aux caractéristiques phénotypiques, notamment celles relatives a la morphométrie
(Djaout et al., 2017 ; Chekkal et al., 2015 ; Belaib, 2012). Quant a la caractérisation sur le plan
moléculaire par les marqueurs biochimiques, aucun travail n’a été enregistré a I’état actuel sur

la diversité genétique des races ovines qu’il s’agisse des groupes sanguins ou des protéines.

Par contre, il y a peu de travaux qui sont réalisés sur la caractérisation génétique de ces races
ovines locales sur le plan moléculaire par les microsatellites. Néanmoins il faut souligner les
travaux publiés par Gaouar et ses collaborateurs (2014, 2015b et 2016 b) portent
respectivement sur deux races (Ouled Djellal et Hamra) avec 6 microsatellites, puis sur six
races (Hamra, Ouled Djellal, Rembi, Sidaoun, Taadmit, D’men) en utilisant 30 microsatellites
et enfin huit races (Hamra, Oued Djellal, Rembi, Sidaoun, Taddmit, D’men, Barbarine et
Berbere) a travers I'utilisation des SNPs. Cependant, ces auteurs (Gaouar et al., 2015b)
affirment que 1’échantillonnage utilisé dans leurs précédentes études durant la période 1999-
2004 ne reflete pas la situation actuelle de la structure de ces races qui a été progressivement

détériorée au cours des dernieres années.
Obijectifs du travail de these

L’objectif principal de cette thése est de contribuer a une meilleure caractérisation des races
ovines locales algériennes, afin de disposer d’une base de données récente et actualisée
reflétant la diversité génétique du cheptel ovin en Algérie dans une perspective de mise en

ceuvre d’un futur programme d’amélioration génétique de la productivité de ces races locales.

De fagon spécifique, la thése vise la caractérisation génétique et 1’étude des relations
phylogénétiques de 12 races ovines algériennes (Ouled-Djellal, Hamra, Rembi, D’men,

Barbarine, Berbere, Sidaoun, Taddmit, Tazegzawt, Ifilene, Srandi et Daraa). Cette analyse de
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la variabilité génétique est basée sur 1’étude du polymorphisme de I’ADN de ces races par
I’utilisation de 15 microsatellites avec la technique PCR et génotypage par séquenceur
automatique. L’ensemble des résultats obtenus ont fait I’objet d’une analyse statistique a
I’aide de logiciels en prenant en considération différents indicateurs pour 1’é¢tude de la
variabilité génétique inter- et intra-population. Ainsi, cette these a permis pour la premiére
fois d’analyser le génome des races a appellation nouvelle non encore standardisée (races

locales Ifilene, Srandi et Déaraa) par des microsatellites.

Enfin, cette étude sur les races ovines locales a nécessité I’utilisation de différentes méthodes
(clustering et affectation) pour apprécier leur distance génétique et d’autres paramétres de leur
variabilité génétique dans le but de raisonner dans le contexte socio-économique local, les

priorités de conservation et de préservation des races étudiées.

La premiere partie de la these synthétise une bibliographie organisée en cing chapitres. Le
premier présente les notions générales sur la biodiversité souvent appliquées dans le domaine
de la caractérisation des populations d’animaux d’élevage. Les deux chapitres suivants
mettent ’accent, respectivement, sur les approches de caractérisation d’une part et de gestion
et de conservation des ressources génétiques animales d’autre part. Le quatrieme chapitre
expose des généralités sur ’espéce ovine domestique. Enfin, le dernier chapitre traite des

caractéristiques phénotypiques des races ovines locales en Algérie.

La partie expérimentale comprend deux chapitres. Le premier, porte sur les matériels et les
méthodes utilisées, la description de la zone d’étude et les types et effectifs d’animaux
investigués par des enquétes sur tout le territoire national et les prélévements d’échantillons
sanguins. Le second chapitre présente les résultats moléculaires obtenus a I’aide de marqueurs
microsatellites dans ’estimation de la variabilité génétique intra-race et entre races ovines

locales algériennes.

Enfin, la these se termine par une conclusion générale qui récapitule les principales
considérations qui se dégagent des travaux réalisés dans cette étude sur la caractérisation
génétique des races ovines locales en mobilisant les moyens disponibles dans un contexte trés
contraignant (zonage des races, prélevement et acheminement des échantillons pour analyses
en laboratoire). Des perspectives et des recommandations sont suggérées dans le but de
diffuser les resultats de recherche en génétique ovine vers les espaces professionnels et
universitaires pour une stratégie de gestion et de conservation durables des races ovines en

vue de les valoriser sur le plan socio-économique.
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CHAPITRE I : Rappels sur la biodiversité
1. Notions générales

Les ressources génetiques animales représentent une richesse stratégique qui préoccupe tous
les pays & travers le monde, ils sont liés a I’histoire démographique des populations et aux
processus de sélection naturelle et artificielle (domestication et usages par les hommes).
Plusieurs risques liés aux activités humaines ont conduit a une crise grave entrainant leur
disparition accélérée. Pourtant, chaque fois que I’une de ces ressources disparait, I’humanité
perd un moyen potentiel d’adapter I’agriculture a de nouvelles conditions socio-économiques

et environnementales.

Il est évident que plus la diversité est grande dans un groupe d’individus (sous-population,
population, espece), plus il sera facile pour ce groupe de s’adapter a de nouvelles conditions
environnementales. De ce fait, des efforts importants pour comprendre et protéger ces
ressources sont nécessaires. Dans ce chapitre, nous montrons les notions générales utilisées

dans le domaine d’études et de caractérisation des ressources génétiques animales.
2. Biodiversité

Le terme de la biodiversité est composé par les mots bio (du grec Bioc « vie ») et
« diversité », il consiste a I’étude de la variabilité des écosystémes et des étres vivants animal,
végétal et microbien sur leurs niveaux génétiques, spécifiques et écosystémiques. Cette
diversité est le résultat de millions d’années de sélection naturelle ainsi que de milliers
d’années d’activités d’agriculteurs et d’¢leveurs, d’utilisation des terres et des foréts et de

pratiques halieutiques et aquacoles.

Depuis le sommet de la Terre de Rio de Janeiro en 1992, la préservation de la biodiversité est
considérée comme un des enjeux essentiels du développement durable. L’adoption de
la Convention sur la diversité biologique au cours de ce sommet engage les pays signataires a
protéger et restaurer la diversité du vivantl. Au-dela des raisons éthiques, la biodiversité est
essentielle aux sociétés humaines qui en sont entiérement dépendantes a travers les services
écosystémiques. 2010 a été I’année internationale de la biodiversité, conclue par la conférence
de Nagoya sur la biodiversité qui a reconnu I’échec de I’objectif international qui était de
stopper la régression de la biodiversite avant 2010, et proposé de nouveaux objectifs qui sont
inscrits dans le protocole de Nagoya.


https://fr.wikipedia.org/wiki/Biodiversit%C3%A9#cite_note-1
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3. Diversité génétique

La diversité génétique est un aspect de la biodiversité mesuré a 1’échelle des genes. Ces
derniers représentent les plus petites unités des étres vivants et constituent le substrat sur
lequel vont agir les processus évolutifs qui sont a 1’origine de la variabilité génétique entre les
individus et entre les populations. Ces derniéres années avec le développement des techniques
de la biologie moléculaire 1’¢tude de la diversité génétique a connu une forte progression. En
effet, elle s’intéresse au niveau de similarité ou de différences dans la structure génétique des
individus et des populations a partir de différentes sources d’information (phénotypique ou

moléculaire).
4. Processus évolutifs affectant la variabilité génétique des populations

Au sein d’une espece donnée et a un instant donné, la variabilité génétique se répartit en un
composant inter-populations et une composante intra-population. Les phénomenes auxquels
sont soumises les populations peuvent agir, sur 1I’évolution dans le temps, de I’une ou 1’autre
composante. D’une part, I’isolement des populations et leur maintien avec des effectifs limités
(dérive génétique) et d’autre part, le croisement des populations entre elles (migration), ont
des effets opposés sur la variabilité. La sélection tend a accroitre la variabilité entre
populations, dés lors que différentes populations sont sélectionnées pour des objectifs
différents. Elle tend a réduire la variabilité intra-population, soit directement par instauration
d’un déséquilibre d’association des genes et par fixation de certains alléles (mais quand les
alleles sélectionnés sont rares, la sélection entraine un accroissement temporaire de
variabilité), soit indirectement en accentuant le phénomeéne de dérive génétique (Verrier et al.,
1989).

Enfin, les mutations constituent un facteur de nouveauté, ayant des effets sur les deux
composantes de variabilité, mais qui ne sont sensibles que sur de longues périodes de temps et
que d’autres forces évolutives (dérive génétique, sélection...) entrainent un accroissement de

la fréquence des alléles mutés.
4.1 Dérive génétique

Dans des populations de taille finie, le passage d’une génération a I’autre constitue un
échantillonnage des genes. Ce phénomene de dérive génétique, introduit par Wright en 1968,
se définit par la fluctuation des frequences géniques d’une génération a I’autre (variation au
cours du temps) a I’intérieur d’une population. L’évolution des fréquences geniques peut étre
considérée comme un processus aléatoire (absence de sélection en faveur de I’un ou I’autre

alléle). Les conséquences suivantes peuvent étre engendreées :
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= Lorsque le nombre de génerations écoulées s’accroit, les différences de fréquences
géniques entre sous-populations augmentent ;

= Le taux moyen d’hétérozygoties (calculé sur I’ensemble de la population) diminue ;

= Aprés un grand nombre de générations, un des deux alléles est fixé dans certains groupes
d’individus de la population alors qu’il est perdu dans d’autres et donc diminution du

polymorphisme au sein de ces derniers (Rognon et Verrier, 2007).

L’évolution d’une population soumise a la dérive génétique est le résultat d’une succession
d’échantillonnages. Ainsi, dans une population comprenant plusieurs sous-populations, la
dérive génétique peut occasionner une certaine divergence genétique entre les sous-
populations (Hartl et Clark, 1997). (Figure 1)

Population
initiale

Dans les petites populations, la
dérive génétique peut provoquer
des changements au hasard dans
la fréquence des geénes

Prochaine
génération

Figure 1. Phénomene de dérive génétique affecte les petites populations (Bucheton et al.,
2008).

4.2 Sélection

La sélection naturelle est un mécanisme qui contribue a 1’évolution des espéces. Elle fait le tri
entre les individus montrant un différentiel de survie et de reproduction dans un
environnement donné. Elle augmente ainsi la fréquence des phénotypes les plus favorables a
la survie et a la reproduction (ayant donc un plus grand dynamisme) tandis que les phénotypes
les moins adaptés tendront a disparaitre. En effet, pour que la sélection agisse, il est nécessaire
que :

(i) Les individus d’une population ne soient pas tous identiques (variation de traits)

(i) Qu’une part de cette variation affecte les traits liés a la capacité de survivre et/ou de se

reproduire et
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(iii) Que les différences de survie/reproduction soient dues a des variations génétiques
héritables (par conséquent, ces différences doivent étre contr6lées par des génes

transmissibles de génération en génération).

Les porteurs des mutations avantageuses ont plus de descendants qui, a leur tour, auront plus
de descendants et ainsi de suite, aboutissant alors & une population dont les individus sont
adapteés a leur milieu. Quant a la sélection artificielle, elle est exercée par ’homme sur les
especes domestiques et cela, sans doute, depuis les débuts de la domestication. Contrairement
a la migration et a la dérive génétique qui affecte ’ensemble du génome, la sélection n’agit
que sur certains loci, et sur leur voisinage direct (locus liés physiquement et/ou

fonctionnellement).
4.3 Migration et mutation

Ces deux phénomeénes sont de nature tout a fait différente. Cependant, leurs conséquences sur
la structure génique d’une population sont qualitativement les mémes dans le sens ou ils sont
facteurs de nouveauté. Leur effet quantitatif n’est par contre pas du tout du méme ordre de

grandeur.
a. Migration

La migration, référant au mouvement des organismes entre populations non fermées,
représentes-en quelque sorte le ciment qui tient les populations homogenes génétiquement, et

qui fixe les limites de différentiation génétique (Hartl et Clark, 1997).

La migration peut parfois étre & sens unique. Dans cette situation, les fréquences alléliques de
la population d’origine demeureront constantes dans le temps, contrairement a celles de la
population réceptrice. Dans les premiéres étapes de différenciation entre des sous-populations,
un faible taux de migration est suffisant pour retarder la différentiation, 8 moins qu’il y ait une
forte sélection différentielle entre les reproducteurs de la population d’origine et ceux de la

population réceptrice (Nei, 1987).

La migration apparait ainsi comme un moyen rapide de faire évoluer les fréquences géniques.
Ceci constitue d’ailleurs un des intéréts du croisement en ¢élevage. En effet, il n’y a
d’évolution appréciable des fréquences que s’il y a une différence initiale entre les deux

populations (Rognon et Verrier, 2007).

En apportant un flux régulier de génes extérieurs, la migration permet d’éviter la perte de
certains alléles (au moins ceux qui sont présents dans la population migrante). Par ailleurs,

dans la mesure ou la population migrante est effectivement de grande taille et que les migrants
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sont non apparentés entre eux, la migration vient briser les relations d’identité des génes au

sein de la population d’accueil (Rognon et Verrier, 2007).
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b. Mutation

Le terme mutation est utilisé pour désigner une modification irréversible de I’information
génétique et héréditaire. Les mutations peuvent engendrer trois types de polymorphisme :
variations ponctuelles, réarrangements de séquences (insertions, délétions, inversions ou

duplications) et des variations du nombre de répétitions de séquences anonymes.

Dans un certain nombre de cas, ces evénements n’ont pas d’influence visible: c’est
notamment le cas lorsque la mutation touche une zone de I’ADN non impliquée dans la

structure, la régulation de I’ADN ou le codage d’une protéine donnée.

Dans d’autres cas, en un locus donné, la mutation provoque le changement d’un alléle en un
autre deja présent ou totalement inconnu dans la population. Les mutations qui intéressent le
généticien sont celles qui sont susceptibles d’étre transmises a la descendance (celles qui

interviennent dans les cellules de la lignée germinale).

La mutation ne constitue pas a elle seule une force évolutive susceptible de modifier de fagon
appréciable les fréquences géniques (le rythme d’évolution des fréquences est trés lent).
Cependant, le role de la mutation, a I’échelle de 1’évolution, est fondamental en tant que
facteur de création de la nouveauté. Pour que la mutation contribue de fagon substantielle a
I’évolution d’une population, il est nécessaire que les alléles nouveaux soient "repris" par des

forces plus efficaces, comme la sélection ou la dérive.

Ces quatre mécanismes précités contribuent aux modifications des fréquences alléliques d’une
population qui selon la loi de Hardy Weinberg doivent se conserver d’une génération a une
autre. L’équilibre de Hardy Weinberg (EHW) ou équilibre panmictique reste le modele
central en génétique des populations. Ce dernier a été mis en évidence au début du XXéme
siecle par un mathématicien anglais G.H. Hardy et un médecin allemand W. Weinberg et
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 ».

La notion d’équilibre dans ce modele est soumise aux hypothéses suivantes :
- Lapopulation est panmictique ;
- La population est de grande taille ;
- Il ne doit y avoir ni sélection, ni mutation, ni migration ;
Les genérations ne sont pas chevauchantes, c’est-a-dire qu’il n’y a pas de croisement entre

individus appartement a différentes générations.
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5. Ressources génétiques animales et notions d’espéce, population et race

Les ressources genétiques sont une fraction de la diversité génétique générale du vivant dont
les hommes font usage par la domestication et la sélection (Charrier, 2006). L’expression
« Ressources Génétiques » est actuellement attribuée a des objets, parties du monde vivant,
allant des séquences d’acides nucléiques a des individus, a des populations, voire des
complexes plurispécifiques d’étres vivants génétiquement identifiés. L’idée de ressources
génétiques a émergé, progressivement au cours du siecle passé, de la conjonction des
avancées de la connaissance biologique (génétique mendélienne, génetique quantitative,
génétique des populations et génétique moléculaire) et du développement corrélatif de
techniques et de pratiques (marquages moléculaires et séquencage en masse et avec de hauts
débits).

La biodiversité des espéces animales qui ont été domestiquées pour l’agriculture et la
production alimentaire est vitale pour la sécurité alimentaire et le développement durable. De
nombreuses races autochtones sont bien adaptées aux conditions locales et pourront s’avérer
trés importantes pour la production animale future, car elles présentent des caractéristiques
comme la résistance aux stress climatiques, aux maladies et aux parasites ainsi qu’aux
disponibilités alimentaires et hydriques. Globalement, les ressources génétiques animales
contribuent pour environ 30 % aux besoins de ’homme en nourriture et en production

agricole (Chabi Toko, 2008). Pourtant, ces ressources sont souvent négligées et mal gérées.

Ces dernieres annees, les RGA ont subi une érosion substantielle et cette évolution pourrait
s’accélérer en raison des changements rapides que connait actuellement 1’¢levage, la
mondialisation, 1’agriculture industrielle, I’accroissement de la population et I’urbanisation, et
le réchauffement climatique. Par conseéquent, 20 % des races d’élevage sont menacées
d’extinction : 1500 des 7600 races de la planete pourraient disparaitre définitivement dans un
avenir proche (Hainzelin, 2013).

Reconnaissant qu’il est nécessaire de mettre en place un cadre efficace de gestion de ces
ressources et de faire face a la menace d’érosion génétique, les RGA ont fait I’objet de
réglementations dans différents pays et d’un traité international, sous 1’égide de la FAO. La
FAO a sollicité les différents pays afin qu’ils recensent leurs RGA. L’inventaire de la
diversité genétique animale dans divers domaines est exécuté dans la plupart des pays en

développement a I’exemple de I’ Algérie (Feliachi, 2003).

En septembre 2007, 109 pays se sont réunis a 1’occasion de la premiere conférence technique

internationale sur les RGA pour I’alimentation et 1’agriculture, qui s’est tenue a Interlaken
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(Suisse). La conférence a adopté le plan d’action mondial pour les RGA, qui est le résultat
d’un processus d’établissement de rapports, d’analyses et de débats & Iinitiative des Etats. La
déclaration d’Interlaken sur les RGA affirme I’engagement des Etats de mettre en ceuvre le
plan d’action mondial et de veiller & ce que la biodiversité des animaux d’¢élevage serve a

promouvoir la sécurité alimentaire mondiale et reste disponible pour les générations futures.

Il existe plusieurs définitions possibles du mot « espéce » dans le domaine scientifique. La
plus commune fut déterminée par Moret (1966). D’apreés lui, une espéce se reconnait a trois
couples de caracteres a savoir : la morphologie et la physiologie, I’écologie et la distribution,
la stérilité extérieure et la fécondité intérieure. Plus clairement, une espece est un groupe
d’étres vivants, présentant un ensemble de caractéristiques morphologiques, anatomiques,
physiologiques et génétiques communes et pouvant se reproduire entre eux, dont la
descendance est fertile. Les espéces sont regroupées en genres et divisées en sous-ensembles

dénommés populations, races ou encore souches.

Selon Verrier et al. (2001), une population est un ensemble d’individus de la méme espéce,
vivant sur un territoire, se reproduisant effectivement entre eux. L’isolement géographique et
la spéciation sont les principaux phénomeénes responsables de la création de différentes
populations pour une méme espece, sans oublier ’action de ’homme par I’exercice de la
sélection. Tres tot dans 1’histoire de la domestication, on voit apparaitre I’idée de n’élever que
les animaux les plus adaptés aux besoins humains et de les faire reproduire entre eux. La
grande diversité des milieux dans lesquels ces animaux a été élevés et les multiples
utilisations auxquelles les destinait I’homme (production de viande, lait, ceuf, cérémonie, etc.)
ont conduit les espéces d’élevage au travers de voies d’évolution multiples. L’homme a alors

tenté de regrouper les animaux domestiques en unités de référence nommeées « races ».

La notion de race est essentiellement liée a I’isolement presque complet sur plusieurs
générations, et donc a la consanguinité, car il est difficilement possible de fixer un caractere
initialement anecdotique dans une population sans passer par la reproduction d’un trés faible
nombre d’animaux portant ce caractére. Cela permet a la population d’acquérir une apparence

et des capacites nettement différentes de celles des autres races.

En fait, le concept de race est originaire d’Europe. Dans les pays développés, les races sont
définies par un standard (ensemble de normes phénotypiques), par 1’utilisation des livres
généalogiques et par I’existence d’associations d’éleveurs officielles souvent soutenues par la
Iégislation. Le terme est maintenant largement utilisé dans les pays en développement, mais il

a tendance a se référer a un concept socioculturel plutot qu’a une entité physique distincte. Par

13



CHAPITRE I : Rappels sur la biodiversité Partie bibliographique

conséquent, I’utilisation de ce terme dans les pays en développement, ou sont situées la
plupart des populations d’animaux d’élevage traditionnelles et locales du monde, est
différente de son utilisation dans les pays développés puisqu’ils utilisent ce terme moins
rigoureusement et identifient davantage les races en fonction de la localisation géographique,
I’appartenance ethnique et les traditions des éleveurs que par les caractéres phénotypiques des
animaux (FAO, 2008).

6. Classification des populations animales domestiques

Selon Tixier-Boichard (2006), une classification des populations animales domestiques en
tant que ressources génétiques a été proposée par Lauvergne (1982) et complétée par Audiot
(1995). Son principe est de décrire les différents types de populations issues de la
domestication d’une espéce sauvage en tenant compte des notions de génétique des
populations, de génétique quantitative, aussi d’histoire et de sociologie. Ce principe permet de
distinguer quatre catégories de populations animales (Tixier-Boichard, 2006) :

e La population traditionnelle : principalement locale; sa structure génétique est
influencée par des forces évolutives telles que la mutation, la migration, la sélection, le
systeme d’accouplement ainsi que sa taille. Elle se caractérise en outre par une importante
variabilité morphologique, dans un systeme d’élevage encore dépendant du milieu.

e La race standardisée : elle est dérivée de la population traditionnelle grace a une
communauté d’éleveurs qui s’appuient sur une liste reconnue de descripteurs de race
(notion de standard) et donc présente moins de diversité phénotypique. Elle est trés
souvent sujette a des effets fondateurs et de dérive génétique potentiellement importante.
La migration est limitée et les généalogies sont trés suivies.

e La race sélectionnée : elle est dérivée des races standardisées ou des populations
traditionnelles grace a une approche de sélection avec I’utilisation de méthodes de
génétique quantitative. La gestion de la population fait appel a des paramétres
économiques et le systeme de production est souvent intensif. La consanguinité augmente
et en raison de la haute intensité de sélection, des problémes liés a la réduction de la
variabilité genétique peuvent apparaitre.

e La race consanguine : cette race est issue des appariements d’individus apparentés se
ressemblant génétiqguement. Elle est & un niveau ultime de «différenciation» d’une
population avec perte de variabilité pour la fixation d’une caractéristique ou d’un
ensemble de caractéristiques. Produite dans un contexte essentiellement expérimental, la
lignée consanguine peut représenter I’asymptote de variabilité minimale vers laquelle va

tendre une lignée intensément sélectionnée.
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CHAPITRE Il : Approches de caractérisation des ressources génétiques animales

La caractérisation des RGA révele un intérét considérable ces derniéres années. De maniére
globale, les ressources génétiques disponibles sont plus et mieux utilisées lorsqu’elles sont
bien connues et bien caractéerisées. L’objectif de la caractérisation est d’obtenir une meilleure
connaissance des RGA. Cette connaissance est essentielle pour mettre en place des systémes

de gestion, de conservation et d’amélioration.

La caractérisation de la variabilité genétique fait appel a différentes sources d’information
historique, phénotypique et moléculaire (Verrier et al., 2005). Les instruments, les techniques
et les méthodes recemment développés peuvent fortement renforcer la quantité et la qualité de
I’information obtenue dans les activités de caractérisation des races et de leurs systemes de
production. Ce chapitre passe en revue les différentes étapes et approches de caractérisation
des RGA.

1. Enquétes sur le terrain et échantillonnage

Dans le domaine de la caractérisation des animaux domestiques, le terme «enquéte » est
utilisé pour désigner toute activité structurée visant a obtenir des données et des informations
sur les RGA, sur leurs environnements de production, leurs utilisations, leur gestion et les
menaces qui les affectent. Les informations sont assez faciles a collecter dans le cas ou les
exploitations sont bien structurées et gérées par I’utilisation de registres réguliers de
généalogie et des caractéristiques et performances individuelles (FAO, 2012). En absence de
tout programme de gestion ou de conservation, des enquétes spécifiques doivent étre mises en

place.

Une analyse de la diversité génétique passe évidemment par un échantillonnage représentatif
de la population étudiée. Le choix de la méthode d’échantillonnage doit étre raisonné en
fonction du projet de recherche (moyens financiers et humains) et des populations analysees
(races répertoriées, populations autochtones ou sauvages) (FAO, 2012), en essayant d’éviter,
au maximum, les biais d’échantillonnage. L’un des principaux risques de biais, lors de
prélevements sur des animaux pour mesurer la diversité génétique, est de sélectionner des
individus trop proches les uns des autres (sur le plan de la généalogie) pour étre représentatifs
de la population réelle. Les alléles que ce groupe d’individus porte alors, risque d’étre
surreprésentés. Dans ces conditions, la FAO recommande de prélever des individus non
apparentés et la méthode la plus simple pour le faire consiste a tirer au hasard les individus

partir d’un échantillonnage aléatoire simple. Le nombre d’individus a échantillonner dans les
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populations fermées a faible effectif est plus faible que dans les populations largement

réparties.

De plus, le nombre de males et de femelles échantillonnées doit étre plus ou moins égal
(FAO,2012). Dans le cas ou le nombre total d’individus a analyser soit limité par le codt, il est
nécessaire de faire un compromis entre le nombre de races étudiées et le nombre d’individus
par race (Leroy, 2008). 30 a 50 individus bien choisis par race sont suffisants pour fournir une

premiére information sur la diversité intra-race (FAO, 2007).
2. Différentes approches de caractérisation de la variabilité génétique

D’une maniére générale, la variabilité génétique peut-étre définie, en un locus donné, comme
la diversité des alleles rencontrés. Pour un ensemble de locus, elle est définie comme la
diversité des alléles et de leurs combinaisons. Dans 1’absolu, la variabilité génétique peut-étre
définie sur I’ensemble du génome, mais en 1’absence d’un grand nombre de locus facilement
étudiés sur de grands effectifs, cette notion peut rester une abstraction pour le zootechnicien.
Aussi a-t-on recours a différentes informations (phénotypiques, biochimiques et moléculaires)

qui nous donnent acces a telle ou telle part de la variabilité génétique.
2.1 Approche morphologique

On entend par le phénotype le résultat de la simple observation de caractéristiques des
animaux (couleur, cornage, aspect du plumage...) ou de mesures morphologiques (taille,
poids, nombre de rayons sur les nageoires...) ou de performances (vitesse de croissance,
production laitiére...). L’avantage de ce type d’information est que son recueil est
généralement simple et peu coliteux et peut ainsi s’effectuer sur de grands effectifs
d’animaux. Ce phénotype nous donne acces a la variabilité des génes induisant des variations
sur les caracteres observés. Ces caractéres peuvent étre a déterminisme simple (gouvernés par
un seul locus, voire deux, et ne sont pas influencés par le milieu), I'interprétation de la
variabilite observée est alors aisée, mais ne concerne que le ou les quelque (s) géene(s)
responsable(s). En outre, ces caractéres ont été ceux pour lesquels les races animales ont pu
faire ’objet d’une standardisation. Le reste des caracteéres sont a déterminisme complexe
(gouvernés par un certain nombre de locus, et sont influencés plus ou moins fortement par le
milieu). Le passage de la variabilité observée a la variabilité génétique nécessite de prendre en
compte correctement les effets du milieu. Par ailleurs, les caracteres mesurés sont souvent

soumis a la sélection (Rognon et Verrier, 2007).

16



CHAPITRE 11 : Approches de caractérisation des ressources génétiques animales Partie bibliographique

2.2 Approches biochimiques et moléculaires

Deux types de marqueurs sont connus. D’une part, les marqueurs biochimiques (protéines et
groupes sanguins) qui donnent accés aux effets primaires des geénes. D’autre part, les
marqueurs moléculaires (minisatellites, microsatellites et SNP «single-nucleotide
polymorphisms »...), donnent accés direct au polymorphisme de I’ADN. Dans les deux cas,
un échantillonnage d’animaux doit étre planifi¢ et des prélévements biologiques doivent &tre

effectués.

Le grand avantage des marqueurs moléculaires est de décrire directement la variabilité
génétique, y compris dans une dimension multi-locus. Durant les derniéres décennies, il est
apparu évident que les outils biochimiques et moléculaires fournissaient des techniques de
choix pour étudier les structures génétiques et [’histoire évolutive des organismes.
L’application des méthodes, développées dans le cadre de la génétique des populations aux

populations domestiques, a ouvert de nombreux champs d’investigations.
2.2.1 Marqueurs biochimiques
a. Groupes sanguins

La premiere mise en évidence de variations biochimiques a été réalisée, au debut du siécle
dernier, sur les groupes sanguins ABO humains. Chez les ovins et les bovins, on connait
respectivement 8 et 13 systemes sanguins répartis sur plusieurs loci polymorphes (Delacretaz-
Wolff, 1997).

Les groupes sanguins sont essentiellement utilisés pour I’identification individuelle et les
contréles de filiation. Selon une étude réalisée sur les marqueurs utilisés actuellement pour la
caractérisation de races ovines, caprines et bovines, les groupes sanguins sont analysés dans

9 % des travaux concernés par cette étude (Baumung et al., 2004).
b. Protéines

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 I’effet d’un champ électrique. Les études de variants
protéiques ou allozymes (enzymes seriques, érythrocytaires et tissulaires) deviennent alors un
outil standard pour I’investigation de la variation biochimique et fournissent le premier moyen
non biaisé d’estimer la variabilité du génome. Ces marqueurs ont éte (et sont encore)
largement utilisés pour des études de génétique des populations. En effet, 15 % des études de

caractérisation récentes sont réalisés en utilisant des allozymes (Baumung et al., 2004).
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Seules les mutations qui entrainent un changement dans la charge de la protéine seront
détectées, soit environ 8 % des variations de I’ADN. Cette technique est simple et il est
possible de la mettre en ceuvre en 1’absence de toute connaissance génétique de I’espéce. Les
limites sont le faible nombre de locus analysés (entre 20 et 50 locus, tous n’étant pas
polymorphes), en plus, ils ne sont pas tous accessibles (Rognon et Verrier, 2007).

2.2.2 Marqueurs moléculaires

Différentes techniques ont ét¢ développées pour permettre I’étude du polymorphisme de
I’ADN. Le séquencage systématique de fragments d’ADN est possible et de plus en plus
automatisé. Une telle pratique donne accés a I’ensemble de I’information de la région étudiée
et permet ainsi de mettre en évidence toute variation de séquences nucléotidiques entre deux
individus. Cependant cette technique reste coliteuse, en particulier, lorsqu’on veut étudier un
grand nombre d’individus et/ou de locus. On peut alors avoir recours a des méthodes
indirectes, fondées sur la détection de différences du nombre d’unités de répétitions, de sites
de restriction, de conformation, de stabilité et de sites de reconnaissance d’amorces

nucléotidiques. Ces technigues reposent sur la PCR (Rognon et Verrier, 2007).
a. ADN mitochondrial

L’ADN mitochondrial (ADNmt) se transmet par voie maternelle et sans recombinaison, ce
qui permet 1’accumulation de mutations dans chaque lignée (Harrison, 1989). Sa vitesse
d’évolution est considérée comme 5 a 10 fois plus rapide que celle de I’ADN nucléaire
(Brown et al., 1979 ; Vawter et Brown, 1986). La quasi-totalité de la séquence de I’ADNmt

est codante, les génes sont contigus et ne contiennent pas d’introns.

Les parties non codantes sont limitées a de courtes séquences et a une partie plus longue
correspondant a I’origine de réplication (D-loop). Plusieurs études suggerent que 1’utilisation
du polymorphisme de cette partie, tres variable de I’ADN mitochondrial, est efficace pour la
caractérisation intra et inter-races (Kavar et al., 2002 ; Bowling et al., 2000 ; Hill et al., 2002 ;
Yang et al., 2002; Aberle et al., 2007). D’aprés 1’étude réalisée par Baumung et
collaborateurs (2004), 37 % des études de caractérisation sont basées sur 1’étude du

polymorphisme de I’ADNmt.
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b. Marqueurs RFLP

La methode mettant en eévidence les marqueurs RFLP (Restriction Fragment Length
Polymorphism) combine 1’utilisation d’enzymes de restriction et de sondes génétiques
(Botstein et al., 1980). Cette méthode, sous sa forme initiale ou méthode de Southern, est
laborieuse et ne permet pas de traiter aisément un grand nombre d’individus. Cependant le
couplage de cette approche avec la PCR a permis d’étudier le polymorphisme de restriction de
nombreux genes (Klungland et al., 1995 ; Lagziel et al., 2000). Ces marqueurs sont toujours
utilisés et Baumung et collaborateurs (2004) estiment que 17 % des études utilisent ces

marqueurs pour la caractérisation de races domestiques.
c. Marqueurs RAPD

Un autre type de marqueur moléculaire RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA),
récemment développé repose sur la mise en évidence de polymorphisme généré par
I’amplification aléatoire de fragments d’ADN gréace a des amorces dont les séquences ont été
définies arbitrairement (Williams et al., 1990). Cette méthode, couramment utilisée en
cartographie génétique des végétaux et en génétique des populations, génere des marqueurs

dominants (pas de différenciation des homozygotes et des hétérozygotes pour un site donné).

Rao et ses collaborateurs (1996) passent par I’approche des RAPD pour différencier
génétiquement les espéces domestiques a I’échelle intra-spécifique. Rincon et collaborateurs
(2000) utilisent les marqueurs RAPD pour étudier la variabilité génétique de races bovines
créoles. Néanmoins, des problemes de reproductibilité et de transmission de ce type de
marqueur ont limité son application chez les animaux (Black, 1993 ; Karp et al., 1996).

d. Marqueurs AFLP

Les marqueurs AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) sont étudiés par une
méthode mise au point en 1995 (Vos et al., 1995). 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. Son principe général repose sur
trois phases successives : une digestion-ligation, une amplification pré-sélective et une
amplification sélective. Le produit final de ces amplifications est visualisé sur gel de
polyacrylamide grace aux extensions fluorescentes des amorces. Tout comme la technique
utilisée pour les RAPD, celle des AFLP ne requiert aucune connaissance préalable du génome
a étudier. Elle permet une mise au point rapide, présente une bonne reproductibilité et génére

une grande quantité de marqueurs (Vos et al., 1995 ; Ajmone-Marsan et al., 1997).
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Parmi les marqueurs moléculaires, ces derniers sont les moins utilisés en caractérisation, 7 %
des études de caractérisation de races domestiques sont réalisées en utilisant les AFLP
(Baumung et al., 2004).

e. Marqueurs minisatellites

Un autre type de marqueur moléculaire polymorphe, connu sous le nom de minisatellites
hypervariables, a été découvert dans les années 80 (Jeffreys et al., 1985). Ces minisatellites
sont constitués de répétitions en chaine (en tandem) d’un motif de 15 a 70 nucleotides. Ces
séquences, a nombre variable de répétitions, ont été appelées minisatellites par analogie a
I’ADN satellite «vrai» qui se situe au niveau de I’hétérochromatine. Les minisatellites
appartiennent a la classe des VNTR (Variable Number of Tandem Repeat). lls présentent un
polymorphisme de taille di a la variation du nombre d’unités de répétition qui les constituent.
Ces éléments sont trés largement représentés et distribués dans le génome des mammiféres
avec une fréquence moyenne d’apparition d’un minisatellite tous les 100 kb. La technique
permettant d’étudier ces éléments est nommée empreinte génétique et a été largement

employée en génétique des populations.

Ainsi, Trommelen et collaborateurs (1993) proposent les minisatellites comme outil
d’identification des paternités chez les bovins. Néanmoins, des difficultés concernant les
quantités d’ADN requises, la visualisation et I’identification des alléles ont rapidement limité

I’utilisation de ces marqueurs.
f. Marqueurs microsatellites

L’une des principales méthodes utilisées aujourd’hui est celle mettant en évidence le
polymorphisme des locus microsatellites ou STR (Simple Tandem Repeats). Ces derniers sont
des séquences d’ADN constituées de répétition en tandem d’un motif de 1 a 6 Pb (Chambers
et MacAvoy, 2000). Figure 2.
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Figure 2. Séquence contenant une répétition GTn (Bautista Salas, 2009)

Gréace a leurs caractéristiques, aussi bien biologiques que techniques, ces locus sont des
marqueurs de choix pour I’analyse de la diversité entre races. En effet chez les eucaryotes, les
microsatellites sont trés abondants (50 a 100 000 suivant les especes) et sont bien distribués

dans le génome (Rognon et Verrier, 2007).

Les microsatellites de type (TG) sont les plus abondants, leur fréquence varie en fonction de
I’espéce considérée (Beckman et Weber, 1992). Le polymorphisme de ces séquences est un
polymorphisme de longueur qui est da a la variation du nombre de répétitions du motif de
base. Les microsatellites présentent une répartition homogéne sur le génome, sont

codominants, multialléliques et a priori neutres vis-a-vis du processus de sélection.

En plus de ces caractéristiques, ces marqueurs sont tres polymorphes du fait d’un taux de
mutation tres élevé, car en moyenne, on peut considérer que ce taux est d’environ 10-4
mutation par locus, par gamete et par génération (Boichard et al., 1998). Ces mutations
peuvent étre générées par deux mécanismes, les recombinaisons inégales constituant le

premier mécanisme.

En effet, les erreurs d’appariement sont fréquentes dans les régions de répétitions 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 répétitions
sur I’une des chromatides et une diminution d’un nombre équivalent de répétitions sur I’autre
(Cooper et al., 1995).
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Le deuxieme mécanisme susceptible de générer

des mutations est le glissement intra-

chromatidien (slippage)a été décrit par Levinson et Gutman en 1987 (Figure 3). Ce modele est

composé de trois étapes :

o Etape d’initiation : la polymérase synthétise le brin complémentaire de la séquence

répétée.

o Etape de dissociation : le brin nouvellement synthétisé se dissocie du brin matrice

pendant que la polymérase traverse la région répétee.

o Etape de rehybridation et erreur d’alignement . deux cas sont possibles : L’ajout d’une

unité de repétition : I’extrémité 3> du brin nouvellement synthétisé se réhybride avec

une région complémentaire en amont du brin matrice. Il y a ainsi formation d’une

boucle dans le nouveau brin. La polymérase va donc ajouter une unité de répétition

supplémentaire. La deuxiéme hypothese est la suppression d’une unité de répétition : ce

mécanisme est presque identique a I’ajout d’une unité a la différence que la boucle se

fait au niveau du brin matrice. La polymérase synthétisera donc une répétition en moins.
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Figure 3.Modele de "slippage réplication” permettant d’expliquer 1’augmentation ou la

diminution du nombre de répétitions dans un microsatellite(Bautista Salas, 2009).

Mis a part leurs propriétés génétiques, les microsatellites présentent des intéréts techniques

considérables. En effet, le génotypage des microsatellites est basé¢ sur I’'utilisation de la

technique PCR, procédure relativement simple et rapide, suivie d’une migration des fragments

amplifiés sur gel d’acrylamide. Plusieurs locus peuvent étre étudiés simultanément quand les

amorces utilisées sont marquées par des fluorophores de couleurs différentes (PCR
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multiplex). Ces caractéristiques techniques favorisent ainsi la réalisation d’études de

populations a grande échelle a I’aide des microsatellites.

L’intérét de I’utilisation des microsatellites dans des études de génétique des populations est
trés récent. 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 montre que, parmi les systéemes disponibles a I’heure actuelle, les
microsatellites sont trés efficaces pour la caractérisation et 1’é¢tude des relations
phylogénétiques entre les populations. 1ls sont utiliseés du fait de leur stabilité biologique, leur
taux de mutation assez élevé et leur dispersion dans le génome. Ces marqueurs sont largement
utilisés dans les études de caractérisation d’animaux domestiques. Ainsi Baumung et

collaborateurs (2004) estiment que 90 % de ces études utilisent ces marqueurs.

Actuellement, chez la plupart des espéces d’animaux domestiques, une liste de références de
locus microsatellites a été publiée par la FAO (FAO, 2004), afin de permettre la comparaison
entre des analyses obtenues pour différentes especes animales et par plusieurs équipes de
recherche dans le monde. Par ailleurs, 1’'une des applications les plus développées, a I’heure
actuelle, des microsatellites, chez les animaux d’élevage, est la détection des principaux genes
ou groupes de génes impliqués dans le déterminisme des caractéres d’intérét économique
QTL (Quantitative Trait Loci) tels que la production de viande, la production de lait, la
résistance aux maladies, la croissance... etc. En effet, 1’identification de telles régions
permettrait de mettre en place une sélection assistée par marqueurs moléculaires en vue

d’augmenter 1’efficacité de la sélection animale (Montaldo et Meza-Herrera, 1998).

Au sein des populations qui ont subi une pression de sélection, la variabilité génétique
diminue. L’objectif est alors de préserver cette derniere afin de permettre la poursuite du
progres génétique sur des QTL, déja sélectionné, ou la reconversion des objectifs de sélection
vers des caracteres peu ou pas prise en compte aujourd’hui. Cette gestion peut étre obtenue

par I’utilisation des microsatellites.
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g. Marqueurs SNP

Une nouvelle génération de marqueurs polymorphes est en cours de développement : les SNP
ou Polymorphismes de nucléotides uniques qui correspondent a des changements d’une base
au niveau de la sequence d’ADN. IlIs constituent la plus grande source de polymorphisme
génétique caractérisable. Ces variations sont identifiées lors des programmes de séquengage a
grande échelle de génome ou de séquences exprimées EST « Expressed Sequence Tag » (Lee
et al., 2006).

Ces EST représentent des portions génomiques correspondant aux geénes d’une espéce
donnée. La présence de polymorphisme chez ces marqueurs, majoritairement due a la
présence de mutations ponctuelles est appelée ESTP ou «Expressed Sequence Tag
Polymorphism ». 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 (Joly, 2005).

Les SNP peuvent étre étudiés par plusieurs techniques reposant sur différents principes
(Vignal et al., 2002). L’une des plus prometteuses est basée sur I’utilisation de puces a ADN
qui présentent un immense potentiel en matiere de recherche de mutations génétiques et qui
permettent d’analyser simultanément plusieurs milliers d’informations génétiques différentes
(Maudet, 2001). Cependant, le génotypage en haut debit nécessite également des outils
spécifiques permettant I’analyse simultanée de milliers ou dizaines de milliers de SNP (Pitel
et Riquet, 2000 ; Vignal et al., 2002). Selon une étude réalisée par Baumung et collaborateurs

en 2004, 12 % des études sont basées sur I’analyse du polymorphisme de ces marqueurs.

De méme que pour les informations sur les séquences, les SNP permettent une
comparaison directe et une analyse conjointe des différentes études. Les résultats de ce type
d’analyse sont plus faciles a comparer entre les laboratoires qu'ils ne le sont pour les
microsatellites. Des ensembles de milliers de SNP sont utilisés pour produire des puces a
haute densité (60k ou plus) pour une couverture dense de I'ensemble du génome. lls sont
probablement les marqueurs les plus intéressants a appliquer a I’avenir dans les études sur la

diversité génétique et 1’établissement de programmes de sélection (Li et al. 2008)
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CHAPITRE |11 : Approches de gestion et de conservation des ressources génetiques

La gestion et la préservation de la variabilité génétique au sein et entre les populations passent
par le maintien de toutes les populations existantes. Les approches a suivre sont fixées en

fonction de leur statut et des objectifs que I’on se fixe.

Dans le cas des populations menacées dont I’objectif majeur est d’éviter leur disparition, les
méthodes de gestion vont dans le sens de la diminution de la consanguinité. Quant aux
populations locales dont I’avenir n’est pas menacé et ’objectif est que ces populations
entombent pas dans la catégorie précédente, le meilleur moyen étant alors de retrouver, a
chacune de ces populations, une niche « écologique » (exploitation d’un milieu présentant des
contraintes particulieres) et/ou « économique » (type de chair, de ponte, etc.). Concernant les
races exploitées et sélectionnées a une échelle nationale ou internationale, I’objectif majeur
est de maintenir la variabilité intra-population. Dans ce chapitre, nous presentons, en bref, les
différentes approches de gestion et de conservation des ressources génétiques animales.

1. Approches de gestion simples

Dans les populations d’élevage, les reproducteurs males sont les moins nombreux. Les voies
conduisant a leur choix et la maniére dont ils sont utilisés ont le plus d’impact sur I’évolution
génétique, qu’il s’agisse de progrés génétique ou d’évolution de la variabilité. Leur choix
devra respecter quelques principes bien établis par la théorie de la génétique des populations

résumeés comme suit :

(1) Les reproducteurs méles doivent é&tre aussi nombreux que possible
(i)  Lestailles de la descendance des reproducteurs males doivent étre homogenes ;

(iii)  Les reproducteurs males doivent étre renouvelés rapidement.

Si les deux premiers principes découlent de I’expression analytique de I’effectif génétique
d’une population, le renouvellement rapide des males, dont I’efficacité est prouvée par la
simulation, constitue un moyen de bien représenter les génes des fondateurs femelles et

d’éviter de favoriser outrageusement les génes d’un reproducteur male donné.
2. Apport potentiel des marqueurs

Les données moléculaires sont aujourd’hui nombreuses pour plusieurs espéces et permettent
de mieux appréhender I’analyse et la structuration de la diversité génétique entre races et au
sein des races. De maniére générale, les marqueurs permettent tout d’abord d’affilier les
animaux a des familles dans les situations ou il est malaisé ou impossible d’enregistrer les

généalogies. Cela donne ainsi acces aux méthodes de gestion de la variabilité et au-dela, il est
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possible de choisir les reproducteurs présentant le plus de variabilité pour un ensemble
démarqueurs. Deux principales stratégies permettent d’aller dans ce sens: choisir
préférentiellement des reproducteurs hétérozygotes ou choisir préférentiellement des
reproducteurs porteurs d’alleles rares (Verrier et al., 2005). Elles devraient aussi aider a
raisonner les choix de conservation (races, effectifs...) et contribuer & une plus large
valorisation du matériel. Dans le cas de sélection ou d’élevage récent, I’approche moléculaire
devrait aussi permettre de distinguer les animaux des filieres de production de ceux des

populations naturelles (Fao, 2008).
3. Approches de conservation

Les approches genérales de préservation des races animales indigénes comprennent la

conservation ex-situ et in situ.
L’approche ex-situ peut étre de deux types :

(1) In vivo, c’est-a-dire la conservation des animaux a I’extérieur de leur environnement
d’origine (dans les centres nationaux, les zoos,) ;
(i) In vitro, par la préservation du matériel génétique (spermes, ovocytes...) dans un

environnement artificiel par cryoconservation.

La conservation in vivo génére beaucoup de critiques du fait que les animaux ne co-évoluent
pas avec I’environnement et donc ne peuvent pas étre adaptés aux futurs changements
écologiques et économiques. La cryoconservation permet, par le biais de I’insémination

artificielle, une meilleure gestion des males parentaux en vue de limiter la consanguinité.

Elle est aussi utile pour le renforcement, voire la reconstitution de races en voie d’extinction
(BRG, (Bureau des Ressources Génétiques), 1998).

Par ailleurs, ’approche in situ s’effectue avec des animaux vivants dans leurs conditions
habituelles d’exploitation. Elle est la meilleure fagon de les conserver dans leurs contextes

sociaux et écologiques.

La conservation in situ doit étre privilégiée dans la mesure du possible, et la conservation ex-
situ doit étre considérée a la fois comme un moyen complémentaire et une assurance a trés
long terme. Or, dans les pays en développement, la conservation des ressources génetiques
animales ne peut représenter une priorité que si elle est liée a la lutte contre la pauvrete, la

sécurité alimentaire et/ou la préservation des écosystemes.
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4. Programmes de conservation des ressources génétiques animales

Les renseignements obtenus par 1’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 a
promouvoir la mise en valeur des ressources zoo g@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, & un moment donné, une population d’une race particuliere est
durable de facon autonome ou en danger. Cette premiére évaluation (enquéte de base) de

I’Etat de la race ou de la population se base sur des renseignements surs :

o Lataille et la structure de la population ;

e Ladistribution géographique ;

o Ladiversité interraciale ;

e La relation génétique entre races lorsque les populations se trouvent dans plus d’un

pays.

Si une population n’est pas en danger (Figure 4), 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 de 1’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.

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 caracteres
d’adaptation, la valeur relative pour I’alimentation et 1’agriculture ou les valeurs historiques et

culturelles des races concernées.
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Ces informations sont également nécessaires pour décider ’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 & I’action. A ce jour, on n’a reu que trés peu d’exemples d’actions concertées par

plusieurs pays en matiére de gestion des ressources zoo genétiques.

| Population raciale dans un pays |

v

Statut de la race: \
» taille et structure de la population

« distribution géographique dans le pays

» populations de la méme race dans d'autres pays /

| Races potentiellement a risque | | Races pas arisque |
v -
«Valeur» de la race: \ / Potentiel d’amélioration:
« distinction génétique | o Caractéres cibles (diversité génétique
« caractéres adaptatifs dans la population)
« valeur d'utilité relative pour I'alimentation o préférences du marché et de la société
et I'agriculture \ /
« utilisation historique et culturelle / T—
// 3 \\‘\“
R
Pas de prograrﬂmei c:’;sm i _--Y damélioration génétique prévue
de conservation et génétique |
v \A,f"/‘ ; E -(\\‘\}
Risque élevé Conservation Conservation | { Elevage en ‘ :
d'extinction ‘ in vitro J in vivo | race pure L Coimit

| (- [

Figure 5. Informations requises pour concevoir des stratégies de gestion de conservations des

races (FAO, 2008).
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CHAPITRE IV : Généralité sur ’origine de ’espéce ovine
1. Position phylogénique.

Le mouton domestique, Ovis aries, appartient a I’ordre des Artiodactyla, et au sous-ordre des
Pecora. Il est de la famille des Bovidae, de la sous-famille des Caprinae, et du genre Ovis.
(Marie Desbois, 2008).

Le terme mouton regroupe plusieurs genres qui sont des formes intermédiaires entre les
moutons et les chevres. Ces genres inclus Pseudois (bharal du Tibet et de la Chine de
I’Ouest), Hemitragus (tahr, qui occupe une position intermédiaire entre la chévre des
montagnes et le mouton américain), et Amnotragus (mouton de Barbarie). Ce dernier semble
étre le seul réel mouton, sur les plans physiologique, anatomique et comportemental, et
certains auteurs pensent qu’il s’agit de I’ancétre du mouton actuel. Le genre Ovisade 4 a 8
espéces selon les auteurs et toutes sont capables de se croiser entre elles. Parmi ces especes on
compte : Ovis aries (le mouton domestique), Ovis ammon (1’argali), Ovis canadensis (le
bighorn nord-américain), Ovis orientalis (I’urial oriental), Ovis musimom (le mouflon),
Ovistragelaphus (I’aoudad nord-africain), et Ovis vignei (I’urial asiatique). (Marie Desbois,
2008) (Figure 5).

De fagon ordonnée, 1’espéce ovine présente le classement suivant :

A\

Régne : Animalia.
Embranchement : Vertébrés.
Classe : Mammifeéres.

Sous-classe : Mammiféres ongulés.
Ordre : Artiodactyles.

Sous-ordre : Ruminants.

Famille : Bovidés.

Sous-famille : Ovinés.

Genre : Ovis.

vV V.V V V V V V V¥V

Espéce : Ovis aries. (Marmet, 1971).
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Figure 6. Phylogénie des Ovins (Sous — famille des Caprinés) (Vivicorsi, 1998)

Par ailleurs, Marmet (1971) mentionne que le genre ovis en général et I’espéce ovis aries en

particulier comprend onze types (Marmet, 1971) :

ovis aries germinaca (mouton germanique)

- ovis aries batavica (mouton des pays bas)

- ovis aries hibernica (mouton des dunes anglaises)

- ovis aries arvensis (mouton du plateau central)

- ovis aries ingevonensis (mouton du Danemark)

- ovis aries britanica (mouton britannique)

- ovis aries ligenensis (mouton du bassin de la Loire)

- ovis aries berica (mouton des Pyrénées)

- ovis aries africana (mouton mérinos)

- ovis aries asiatica (mouton de Syrie ou a large queue)

- ovis aries soudanica (mouton du Soudan).
2. Origines du mouton domestique actuel

Le plus ancien fossile de mouton date de 2,5 millions d’années. Il existe peu de fossiles, sans
doute parce que la formation de fossiles n’est pas favorisée dans 1’habitat normal des

moutons. Les moutons apparaissent d’abord dans le Villafranchien, et on voit quelques
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fossiles dans le Pléistocéne. C’étaient alors de grands animaux, et ils ont ensuite évolué pour
donner des animaux de plus petite taille. On trouve des moutons dans de nombreux habitats,
et les races de moutons varient en taille, aspect de la laine, taille des membres, musculature,

robe.

L’ancétre sauvage du mouton est encore vivant a I’heure actuelle, son principal habitat est la
chaine de montagnes de 1’ Asie centrale. Il s’est répandu au Pléistocéne, a la fois vers I’Europe
et vers I’Amérique (Figure 6). On a d’abord pensé que I’Urial était I’ancétre commun
principal. Ensuite on a attribu¢ au mouflon le fait qu’il avait participé a la formation des races

européennes alors que 1’argali avait contribué a la création des races asiatiques.

[ Habitats naturels actuels d'espéce ovine sauvage

Q Centre de domestications (8500-9000 avant J.C)

Voies de diffusion modeme de I'espéce ovine
domestiquée (6000 ans avant 1.C)

Nouvelle-Zélande

Echelle

{A) Mouton Urial; (B) Mouflon de Chypre: (C) Mouflon méditerranéen;
(D) Moutons d'Orkney; (E) Mouton Soay: (F) Moutons Gute;
(G) Mouton Aland; (H) Mouton Islandais; (I) Mouton Hebridean.

Figure 7. Habitats naturels, centre de domestication et voies de diffusion des espéces

Ovisaries dans le monde.
3. Domestication.

Helmer in (Fouché, 2006) avait proposé la définition suivante : «la domestication est le
contréle d’une population animale par isolement du troupeau avec perte de panmixie,
suppression de la sélection naturelle et application d’une sélection artificielle basée sur des
caractéres particuliers, soit comportementaux, soit structuraux. Les animaux vivants
deviennent en fait la propriété du groupe humain et sont entierement dépendants de

I’homme ».
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Les moutons ont été aussi probablement domestiqués pour la premiére fois dans le croissant
fertile, il y a environ entre 8 000 et 9 000 ans. Les informations archéologiques semblent
indiquer deux emplacements indépendants de domestication des moutons en Turquie — la
vallée supérieure de I’Euphrate, dans la région orientale de la Turquie, et I’ Anatolie centrale

(Peters et al., 1999).

Il y a deux groupes de mouflons : et le mouflon européen (Ovis. musimon) qui est natif
d’Europe et que I’on trouve encore en Sardaigne et en Corse (Figure 7), le mouflon asiatique
(Ovis orientalis) est un mouton sauvage que 1’on trouve encore en Asie Mineure et au sud de
I’Iran (Figure 8). Ils sont tous les deux assez proches, mais le mouflon asiatique est plus
rouge et a des enroulements différents des cornes. L’origine du mouflon européen reste
cependant inconnue, et il y a peu de fossiles pour étudier. Encore de nos jours, on trouve en
Europe du Nord des moutons domestiques assez peu améliorés, ressemblant au mouflon et

avec la queue courte. (Marie Desbois, 2008).

Figure 8. Mouflon d’Europe « Ovis Figure 9. Mouflon d’Asie « Ovis orientalis
orientalis musimun » (Laoun, 2007) laritanica » (Laoun, 2007)

Toutefois, Ryder (1984) a proposé trois espéces de mouton sauvage : 1’urial, Ovis vignei
(Figure 9); [Dl’argali, Ovis ammon (Figure 10); et le mouflon eurasien,
Ovismusinom/orientalis (Figure 7) ont été considérés les ancétres du mouton domestique ou
du moins avoir introgressé quelques races locales. Cependant, une étude génétique récente n’a
indiqué aucune contribution de la part de 1’urial ou de I’argali (Hiendleder et al., 1998). Ce
résultat soutient I’hypothése selon laquelle le mouflon asiatique (Ovis orientalis), présent dans

une vaste région s’étendant de la Turquie jusqu’au moins la République islamique d’Iran, est
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le progéniteur unique des moutons domestiques. Le mouflon européen (Ovis musinom) est

actuellement considéré comme un descendant du mouton sauvage.

Quatre lignées maternelles principales d’ADN mitochondrial ont été enregistrées chez les
moutons domestiques (Hiendleder et al., 1998 ; Pedrosa et al., 2005 ; Tapio et al., 2006), dont
une ou deux pourraient correspondre a des domestications distinctes et les autres a une
introgrérssion sauvage successive. Jusqu’a présent, aucune association claire n’a été décrite
entre ces lignées d’ADN mitochondrial et les variétés phénotypiques des moutons (par

exemple : le mouton a queue grasse, a queue fine et a fesses grasses).

¢ A
- y £

Figure 10. Urial; Ovis vignei (Laoun, | Figure 11. Argali; Ovis ammon sairensis
2007) China, Kazakhstan (Laoun, 2007).

4. Analyse du génome du mouton domestique

L’un des principaux problémes de I’origine et de la position taxonomique du
moutondomestique dans le monde, c’est que la systématique proposée par Linnaeus, (1758)
du genre Ovis est trés compliquée puisque, il existe différentes hypotheses en ce qui concerne
le nombre d’especes (Grubb, 2005).

Néanmoins, les analyses chromosomiques ont contribué de maniére significative a la
compréhension de la différence évolutive chez les races ovines, les Mouflons européens et les
moutons sauvages de I’ouest Paléarctique (Ovis orientalis) ont le méme nombre diploide de
54 chromosomes que le mouton domestique. Un nombre diploide de 58 chromosomes a été
enregistré chez les populations iraniennes du mouton Urial (Nadler et al., 1973a, Valdez et al.,
1978).
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Les moutons Argali possedent que 56 chromosomes, par contre un nombre de 2 n = 52a été
trouvé dans 1’espéce Ovis nivicola (Eschscholtz, 1929), et 2n = 54 chez les especes

américaines (Bunch et al., 2000).

Ces révélations chromosomiques tiennent que les moutons sauvages des types Urial ou Argali
ne contribuait pas a la domestication du mouton. Cependant, malgré les différences au niveau
du nombre des chromosomes, les différentes especes du genre Ovis peuvent se croiser entre
eux (Nadler et al., 1973b). De maniére générale, les races ovines domestiques possédent un
nombre de chromosomes 2n = 54. (Figure 11)
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Figure 12. Caryotype le « G-banding » du mouton sauvage Konya (Turquie) (Arslan et Zima,
2011)

Les moutons domestiques possédent de nombreux traits héréditaires qui représentent une
importance économique dans I’agriculture animale moderne. En effet, la contribution du
mouton aux marchés des aliments et des fibres par la production de viande, de lait et de laine
est d’une importance mondiale. Dans le but d’améliorer la production de différentes especes
ovines, les généticiens des animaux ont élucidé avec succes une base moléculaire de
nombreux génes de production au cours de la derniére décennie (Figure 12).A ce jour, des
locus de caracteres quantitatifs (QTL pour quantitative trait loci)ont été identifiés pour de
multiples traits a savoir la production laitiére (Diez-Tascon et al., 2001), la résistance aux
parasites (Beh et al., 2002), la qualité de la laine (McLaren et al., 1997), la salissure fécale de

la laine (MacDonald et al., 1998) et la densité osseuse (Campbell et al., 2003)

En outre, les analyses chromosomiques des caracteres a un seul géne chez les ovins ont été
identifiées et connues, comme celles de la couleur de la laine (Sponenberg, 1997), les traits de
viande tels que callipyge (Nielsen et al., 1994) et la musclure des cotes (Freking et al., 2002)

et les cornes (Nicholl et al., 1998). Des mutations héréditaires telles que le syndrome de

35



CHAPITRE IV : Généralité sur ’origine de ’espéce ovine Partie bibliographique

I’araignade (Montgomery et al., 1996 ; Cockett et al., 1999), la maladie de stockage du
glycogene (Beever et al., 2006) et la susceptibilite a la tremblante (Tan et al., 1997)
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Figure 13. Analyse du génome des moutons a différents niveaux avec différentes ressources
génomiques (Goldammer et al., 2009).

Ces marqueurs sont utilisés pour la sélection génétique basée sur des marqueurs moléculaires
ou (SAM) est basée sur I'utilisation de marqueurs moléculaires, de petits segments d’ADN
situés pres d’un géne d’intérét (résistance a une maladie, par exemple) dans ’ADN de la
plante. Les marqueurs sélectionnés et utilisés au laboratoire permettent de détecter
précisément la présence ou I’absence du (ou des) gene(s) d’intérét recherché(s) dans les plants
en cours de sélection. La SAM présente également un intérét important dans les programmes
d’introgression d’un gene d’intérét dans une variété €lite par rétrocroisements (ou back-cross,
Figure 1). Les marqueurs sont dans ce cas utilisés pour suivre I’introgression des alléles
favorables au géne d’intérét et accélérer le retour au fonds génétique élite souhaité (en

utilisant des marqueurs moléculaires neutres répartis sur tout le génome). (Gallals 1994)
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CHAPITRE V : Apercu sur les races ovines locales algériennes
1. Cheptel ovin algérien

Le cheptel ovin en Algérie est essentiellement composé de races locales qui sont exploitées
pour la viande et secondairement pour le lait et la laine dans des conditions arides et semi-
arides, aux quelles elles s’adaptent de fagon remarquable (Benyoucef et al., 2000). Donc
I’¢levage ovin est une activité économique (liée a I’exploitation des ressources pastorales) qui
continue a jouer un réle vital dans 1’agriculture et I’économie de notre pays, clle représente

une part substantielle dans le produit intérieur brut (Kanoun et Kanoun, 2004).

Le cheptel ovin dans le monde est constitu¢ de 1071 millions d’animaux. L’Asie représente
42 % du total, suivie par I’Afrique (27 %), I’Europe (12 %), I’Océanie (10 %), I’Amérique du
Sud (8 %), I’Amérique centrale (0,8 %) et en fin I’Amérique du Nord (0,6 %) (FAO stat,
2014). En Algerie, le cheptel ovin algérien est estimé en 2014 a environ 27.8 millions de tétes,
Leur répartition au cours de dix ans est indiquée dans la figure 13
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Figure 14. L’évolution du cheptel d’ovin en Algérie (millions de tétes) (FAO stat, 2014 ;
MADR, 2015).

2. Classification et liste des races ovines algériennes :

Au fil du temps, le cheptel est passé par plusieurs modéles de classifications qui permettent
distinguer entre les différentes races commercialisées. En effet, la premiere classification a été
réalisée en 1857 par Mr Bernis (Société Impériale Zoologique d’Acclimatation., 1859) qui a

divisé le cheptel ovin en trois catégories :
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e Le mouton Touareg, qui est appelé par les naturalistes «le Mouton Morvan », ces
moutons n’ont pas de laine, ils sont revétus de poils ras.

e Le mouton a grosse queue de la province de Constantine, ces moutons ont été trouvés
sur une grande partie de la province, la queue grasse est trés développée surtout chez les
males.

e Le mouton a laine et a queue ordinaire dans 1’ouest de la province de Constantine et

celle d’Alger et d’Oran.

Aprés une observation de 1’évolution des effectifs, une seconde classification du cheptel ovin
a été proposée par Chellig (1992) dans laquelle il a séparé la population ovine locale en

fonction de leur importance socio-économique en deux groupes composés de huit races
e Les races principales : Ouled-Djellal, Hamra, Rembi et Taddmit ;
e Les races secondaires : D’men, Sidaoun, Berbére et Barbarine.

Néanmoins, ces deux classifications en fonction des effectifs ont été établies sur la base de
certains critéres phénotypiques et morphologiques, elles semblent aujourd’hui dépassées, car
elles sont incomplétes et ne refletent pas la situation actuelle. Depuis lors, cette population a

connu de grands changements au niveau des effectifs raciaux et de leur berceau.

Selon la distribution géographique ainsi 1’étude moléculaire de 22 microsatillites sur 6 races
ovines, une classification a été proposé par Gaouar, (2009) qui a séparé la population ovine

totale en deux groupes de 3 races :

e Premier groupe contenant les races Ouled Djellal, Rembi et Taadmit;
e Deuxieme groupe représenté par les races D’men, Hamra et Sidaoun. Ce résultat

propose la race D’men, est un croisement entre la race Sidaoun et la race Hamra.

L’¢évolution des effectifs a fait que la classification de ces races par ordre d’importance

numérique a été proposee par Djaout et al. (2017) :

e Les races a effectif éleve : Ouled-Djellal, Hamra, Ifiléne et Sidaoun ;
e Les races a effectif limité : Rembi, D’men, Taddmit, Berbere, Barbarine, Tazegzawt,
Srandi et Déraa.

2.1 Race Ouled Djellal et ses variétes

La race Ouled-Djellal (dite race arabe blanche) occupe la majeure partie des régions nord, au

niveau de la steppe et s’implante aussi au nord du Sahara d’aprés notre enquéte.
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Historiquement, cette race aurait été introduite par les Béni-Hilal venus en Algérie au Xleme
siécle, du Hidjaz (Arabie) en passant par la haute Egypte sous le khalifat des Fatimides. Il faut
cependant remarquer que les races ovines du Moyen-Orient et d’Asie sont toutes des races a
queue grasse. C’est pour cette raison que d’aprés Trouette, 1929, la race Ouled-Djellal a
queue fine et laine fine aurait été introduite par les Romains, grands amateurs de laine, au
cinquieme siecle venant de Tarente en Italie ou ce type de mouton existe jusqu’a présent. Il

est d’ailleurs représenté sur les steles funéraires des ruines de Timgad(Batna). (Chellig, 1992).

Selon Sagne (1950), le qualificatif d’arabe se rattache au territoire ou habite une majorité
d’¢éleveurs de langue arabe ; et non pas introduite par les Arabes « les Béni-Hillal » (Trouette,
1929). Le peuplement ovin des steppes fut postérieur a I’occupation romaine et antérieure a la
conquéte arabe. Il est donc en relation évidente avec les invasions Zénetes et le
développement du grand nomadisme, né de I’apparition du dromadaire en Afrique du Nord
(Sagne, 1950; Turries, 1976). Cette race existe aussi en Tunisie sous le nom de « Bergui ou
Queue fine de I’Ouest » (Snoussi, 2003). Mais, récemment, cette race a connu une extension
au niveau du tell, de la steppe et du Nord du Sahara (Figure 14), ce qui a provoque le
rétrécissement des aires de répartition des races : Hamra, Berbére, Barbarine, Taddmit, Rembi

et D’men.

Sur le plan zootechnique, cette extension est accompagnée dans les régions de 1’Ouest par une
diminution drastique dans le poids des béliers qui ne dépasse pas les 70 kg dans un systeme
d’élevage extensif alors qu’il peut atteindre facilement les 100 kg pour un méme systéme
d’¢levage et peut dépasser les 130 kg pour les béliers d’exposition dans son berceau d’origine
(Est : Sidi Khaled a Biskra). Cette situation peut étre expliquée par les croisements incontrolés
et surtout a I’inadaptation de cette race a vivre dans ces régions (cet état de fait est une
constation des éleveurs de la région qui attestent d’un dégrdation du steppe suite de 1’invasion

d’autres races particuliérement la race Ouled Djelall).

Malgré que les performances de reproduction ne soient pas supérieures a celles des autres
races algériennes, cependant la rusticité dans les différentes conditions et la productivité
ponderale de cette race expliquent sa rapide diffusion sur I’ensemble du pays, ou elle tend a
remplacer certaines races dans leur propre berceau, tel que la race Hamra (Lafri et al, 2011),
cette rusticité est conférée a la race seulement dans le cas ou la diffusion de cette derniére ce
fait par assimilation, ces effets étant le résultat de 1’introgression des caracteres de résistance
par la race autochtone. L’introduction de cette race notamment dans 1’Ouest de la steppe a
causer de véritable probleme écologique du fait de son comportement de déracinement des

végétaux lors du broutage (ceci n’est pas le cas de la race Hamra).
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Les individus de la race Ouled Djellal étudiés sont puissants, les caractéristiques majeures
présentent dans le tableau 1. Le profil céphalique est convexe. Les animaux enquétés sont
mottes alors que Chellig, 1992 indique dans sa description de cette race que les béliers
présentent des cornes moyennes spiralées et absentes chez la brebis (sauf quelques exceptions
surtout chez la variété Djellalia). C’est une race mixte conduite selon un mode extensif
(Snoussi, 2003). Cette race serait la meilleure race a viande en Algérie selon Harkat et al.
(2015).

Selon une enquéte menée par Djaout et al. (2017) ont montré que la race Ouled Djellal existe
sous quatre variétés selon le format de 1’animal, alors que Khelifi. (1999) a décrit deux

N Ouled Dijellal (Photo 1). Hodnia (Photo 2). Chellalia (Photo 3).
om
Djellalia Nailia Chaouiya Safra ou chagra
Localisation Biskra, Toughourt Sétif, Constantine, Bousaada,  Tiaret, Laghouat, Djelfa
Batna, M’sila et Oum-El- et Saida
Bouaghi
Caractéres - Troupeaux tres homogénes plus appréciée par les - Plus petit et plus léger
majeurs - Poitrine large Eleveurs - Téte jaune clair
- Longiligne, haute sur - Membres sont fins
pattes
Longueur 101,32 £9,25 cm 83,64 £7,30 cm 73,64 £5,50 cm
du corps
Hauteur au 92,34 +6,13 cm 82,20 £5,95 cm 70,66 6,23 cm
garrot
Toison non envahissante Semi-envahissante Laine trés fine
Cornes J et @ mottes Q : mottes, & : cornillons Q : mottes, & : cornillons

variétés pour cette race : la variété haute qui est une grande marcheuse et une variété basse qui
évolue dans les parcours subsahariens, Harkat et al. (2015) ont décrit cing variétés de la race
Ouled-Dijellal : les Ouled-Djellal, I’Mouidate, la Safra, la Baida et la Hodnia.

Une autre variété appelée Samiia ou Mssamia qui se trouve dans la région de Souamea, Ouled
Derradj (M’Sila), elle a un format plus grand que les autres variétes, et elle est excellente

laitiére. Elle est en train de dominer la région de M’sila.

Tableau 1. Caractéristiques des variétés de la race Ouled Djellal (Djaout et al., 2017).
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Photo 1. Bélier Ouled Djellal | Photo 2. Bélier Ouled Djellal | Photo 3. Brebis Ouled Dijellal
a Biskra a Sétif a Tiaret

La brebis Ouled Djellal se laisse traire facilement. La traite se fait surtout pendant le

printemps. La production est de 70 a 80 kg en 6 mois de lactation (Chellig, 1992).

La race Ouled-Djellal qui constituait presque la moiti¢ de 1’effectif ovin algérien était répartie
sur presque 1I’ensemble du nord du pays, essentiellement au centre et a I’Est (Chellig, 1992).
Mais, récemment cette race a connu une extension au niveau du tell, de la steppe et du nord
du Sahara, ce qui a provoqué le rétrécissement des aires de répartition des races Hamra,

Berbére, Barbarine, Rembi et D’men (Gaouar et al., 2005 ; Lafri, 2011).

Figure 15. Aire de répartition de la race Oued Djellal en Algérie (Chekkal et al., 2015)
2.2 Race Hamra(Deghma)et ses variétés

La race Hamra dite « Deghma » est autochtone d’Algérie, elle est dite Beni-Ighil au Maroc
(Haut Atlas marocain) ou elle est élevée par la tribu Béni-Ighil d’ou elle tire son nom. Mais en

Algérie cette race est connue sous le nom « Deghma » a cause de sa couleur rouge foncé.

Elle est trés appréciée pour sa rusticité, mais surtout pour la saveur et la finesse de sa chair.
Son effectif était estimé a 3 millions et 200 mille tétes au début des années 90 (Chellig, 1992)
pour atteindre 500 milles en 2003 (Feliachi et al., 2003), ce dernier a beaucoup diminué
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pendant ces derniéres années. Cette diminution est due surtout a I’introduction massive, par
les éleveurs, de la race Ouled-Djellal. Ce qui a abouti au remplacement dans le berceau de
cette race par Ouled-Djellal (Gaouar et al., 2015a). Actuellement, la race Hamra est localisée
surtout au niveau de la région ouest de la steppe jusqu’a la frontiére marocaine au niveau des

wilayas de Saida, EI Bayed et Tlemcen (Lafri., 2011).

Le berceau de la race Hamra était étendu du Chott Chergui a la frontiere marocaine (Chellig,
1992). Actuellement, la race Hamra est localisée surtout au niveau de la région Ouest de la
steppe au niveau des Wilayas de Saida, EI-Bayed, Naama et Tlemcen (Figure 15). Meradi et
al. (2013) indiquent que la race Hamra pure n’existe qu’au niveau des institutions étatiques de
préservation ITELv, CNIAAG et les ¢éleveurs conventionnés avec I'ITELV. Mais notre
enquéte montre I’existence de cette race aussi au niveau de I’Est Algérien (Tébessa, Souk
Ahras, El-Tarf et Constantine.) Ou les éleveurs préférent croiser les males de cette race avec
les femelles de race Ouled Djellal ou de race Berbere pour améliorer la qualité bouchere de

ces derniéeres.

Les animaux sont de taille moyenne. Elle ressemble a la race marocaine Béni-lguil (Boukhlig,
2002) et elle aurait la méme origine (Chellig, 1992). La peau des animaux est brune, les
mugqueuses noires, les onglons noirs et la langue sont bleus. La laine est blanche, les spiralées
souvent striées en noir, de taille moyenne chez les males, les femelles sont mottés (Tableau
2).

La race Hamra a une conformation idéale de mouton a viande, et une finesse remarquable de
I’ossature. Elle était préférée a toutes les autres races sur le marché de France sous le nom de
mouton d’Oranie a cause de ses qualités organoleptiques (Chellig, 1992). Ces qualités sont

intéressantes a utiliser dans un schéma de sélection avec la race Ouled Dijellal.

Selon le degré de la couleur brune de la téte et des membres de cette race, nous avons
enregistré trois types: Acajou foncé presque noir (Photo 04), acajou foncé (Photo 05) et

acajou clair (Photo 06).
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La brebis Hamra est caractérisée par une bonne aptitude a la traite, la production laitiére chez
la brebis Hamra se situe dans la catégorie moyenne avec un maximum de production situé
entre 50 et 60 kg pendant 4 a 5 mois de lactation (Chellig, 1992).

0 145 290 580
— e KM

Figure 16. Aire de répartition de la race Hamra en Algérie (Chekkal et al., 2015)
2.3 Race Rembi :

La race Rembi (nommée «Sagda» dans la région de Tiaret). Historiquement, la Rembi
occupait presque toute la région steppique de I’Est a 1’ouest du pays et présente une meilleure
adaptation a la steppe et parcours de montagne par rapport a la race Ouled Djellal grace a sa
grande rusticité. Ce mouton Rembi est particulierement adapté aux régions de 1’Ouarsenis et

les monts de Tiaret.

Photo 6. Bélier Hamra a Saida

Photo 4. Brebis Hamra a Photo 5. Brebis Hamra a Mechria
(ITELV)

Mechria (Ndama) (Naama)
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La race « Rembi » occupe la zone intermédiaire entre la race « Ouled Djellal » a I’Est et la
race Hamra a 1’Ouest. Elle est limitée a son aire d’extension puisqu’on ne la rencontre nulle
part ailleurs (Chellig, 1992) (Figure 16). Cependant, actuellement et d’aprés notre enquéte,
son aire de répartition connait un rétrécissement (Figure 2) a cause de 1’extension en faveur
de la race Ouled-Djellal. En effet, son berceau est devenu limité a la région centre ouest de
1’ Algérie au niveau de la Wilaya de Tiaret et Ain- Témouchent. Elle n’existe qu’a de faibles
effectifs dans la région de Djelfa et Naama chez quelques éleveurs, le centre de production de
géniteurs (ITELv de Tiaret et centre de sélection des géniteurs a Ain-Témouchent) et quelques
fermes pilotes dans ces deux régions qui travaillent en coopération. Nous avons trouvé aussi
cette race dans la région d’El-Kala et Illizi. Ce qui confirme que la répartition actuelle de nos
races ovines locales est anarchique. De plus, son effectif qui était estimé a 2,2 millions de téte
en 2003 (Feliachi et al., 2003), connait aujourd’hui une diminution drastique et ne compterait

plus actuellement qu’une dizaine des milliers d’animaux.

Sagne en 1950 a présenté la « Rembi » et la « Ouled Djellal » comme des sous races de la race

arabe algérienne, avec deux variétés chez la « Rembi » :

e Le mouton arabe a téte fauve ou sous-race « Rembi des Amour » Photo 7,

e Le mouton arabe a téte noire ou sous-race « Rembi de Sidi Aissa » Photo 8.

D’autres auteurs (Trouette, 1929 ; Jores D’Arces, 1947 ; Magneville, 1959) parlent d’une
seule variété de la race « Rembi » a téte fauve ou jaune, qui peuple I’Oriental, le Sud de Tiaret
et la région de Djebel Amour. D’aprés ces mémes auteurs le mouton Rembi est issu d’un
croisement entre le mouflon de Djbel Amour (appelé également « Laroui ») et la race « Ouled
Djellal », parce qu’il a la conformation de la Ouled Djellal et la couleur du Mouflon dont il a
également les cornes énormes. Cette race est particulierement rustique et productive ; elle est
tres recommandée pour valoriser les paturages pauvres de montagnes (Feliachietal., 2003).

Ainsi ces derniers auteurs ont mentionné deux « types » dans cette race :

o Rembi du Djebel Amour (Montagne),
o Rembi de Sougueur (Steppe).

Le mouton Rembi présente pratiquement les mémes caractéristiques morphologiques que la
race Ouled Djellal (Tableau 2), sauf qu’il a une ligne dorsale un peu plus incurvée et les
membres ainsi que la téte de couleur fauve (Photo 7) ou légérement grisatre (Photo 8) avec
des oreilles moyennes et pendantes. La laine est blanche et couvre tout le corps jusqu’aux
genoux et aux jarrets. Les béliers présentent des cornes volumineuses et spiralées (Photo 8),

et les brebis peuvent présenter des cornes inclinées vers I’arriere.
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Photo 7. Brebis Rembi
Djanet (lllizi)

a

Photo 8. Bélier Rembi a El-Kala
(El-Tarf)

Photo 9. Téte & couleur rousse
avec tache blanche a la nuque
(d’ou le nom Sagaa)

Figure 17. Aire de répartition de la race Rembi en Algérie (Chekkal et al., 2015)

2.4 Race Taadmit

La race Taddmit a été remplacée par la race Ouled Djellal dans son berceau, elle a pour

origine génétique un croisement entre le Mérinos et 1’Ouled Djellal. C’est une race autochtone

de la région de Djelfa (Jore d’Arce, 1947 ; Sagne, 1950). Ce croisement a été entrepris dés les

années 1860 a la station expérimentale de Taddmit, d’ou son appellation. Ce croisement avait

comme objectif principal I’amélioration des aptitudes lainiéres de la race Ouled Djellal

(Chellig, 1992).

La race Taadmit qui était exploitée dans la région centre de la steppe algérienne ne présente

actuellement que quelques centaines d’animaux au niveau de la wilaya de Djelfa surtout au

niveau de la région de Taadmit et un noyau de troupeau au niveau de la Station de recherche
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INRAA de Hmadna (wilaya de Relizane) (Figure 17). Elle est en train d’étre remplacée
essentiellement par la race Ouled Djellal. Actuellement la production lainiere de cette race
reconnue une chute qu’est probablement dle a la forte consanguinité qui sévit au sein du

troupeau.

Ainsi, cette race se caractérise par une téte blanche avec un profil busqué et des cornes
volumineuses chez le méle avec un corps long. L’animal est haut sur pattes, la toison est
étendue, recouvrant le front et descendant jusqu’aux jarrets et parfois jusqu’aux genoux. La

laine est superfine a fine. La queue est longue (Photos 10 et 11).

Photo 10. Bélier Taddmit (Taddmit) Photo 11. Antenais Taddmit

':. AT PRI
.3 t ‘éﬁ&ﬁﬁ%

Figure 18. Aire de répartition de la race Taddmit en Algérie (Djaout et al., 2017).
2.5 Race D’men et ses variétés

C’est une race saharienne des oasis du Sud-ouest algérien (Erg. Occidental et Vallée de
I’Oued Saoura) et du Sud marocain (Chellig, 1992). Ces régions ont des liens historiques trés
étroits entre elles ce qui explique en grande partie la présence de la race D’men dans les deux
localites (Bouix et Kadiri, 1975).
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Ce qui n’est pas le cas ces derniéres années vu I’isolement politique entre les deux pays,
d’ailleurs 1’é¢tude moléculaire qui a été réalisée par Gaouar (2009) a prouvé une nette
différence entre les deux populations. Une différence phénotypique existe aussi; surtout

concernant la répartition des couleurs sur le corps.

La race D’men (localement le mot D’men veut dire croise) a un effectif trés réduit,
actuellement, quelques troupeaux dans la région de Bechar, EI-Menia (EI-Goléa) et Adrar. De
plus, cette race, qui présente un phénotype tres proche de la race Sidaoun, peut facilement étre
confondue avec des animaux croisés entre la race Sidaoun et une race blanche du Nord, ce

constat a été confirmé par une étude réalisée par 22 marqueurs microsatellites (Gaouar, 2009).

Aprés une série d’enquétes, on a signalé que I’introduction de béliers de race Sidaoun et de
races du Nord algérien, ces dernieres années et leurs utilisations excessives comme
reproducteurs par les éleveurs de la race D’men, a engendré un métissage intense de troupeau
initialement de race locale D’men dans plusieurs oasis de la wilaya d’Adrar. Actuellement,
seules les oasis éloignées des zones urbaines gardent des élevages purs de race D’men dans le
Nord de la wilaya d’Adrar (Boubekeur et Benyoucef., 2012) in (Figure 18).

Sur le plan zootechnique, la race D’men est caractérisée par des aptitudes reproductives
exceptionnelles telles que la prolificité élevée (200 %), la précocité sexuelle et la fertilité. La
brebis D’men est apte a se reproduire durant toute I’année. Boubekeur et al. (2015 b) ont
réalisé des agnelages sur les quatre saisons de I’année sur des brebis D’men dans la station
INRAA d’Adrar. Les animaux D’men sont capables de profiter des noyaux de dattes, les
¢leveurs n’ont remarqué cette caractéristique sur aucune autre race. Ces caractéristiques sont
importantes a prendre en considération dans un plan de sélection par introgression entre la
race D’men et la race Ouled Djellal par exemple. Ce qui mettrait en valeur ce sous-produit de

la palmerait et diminuerais le coup de revient de I’alimentation.

On parle d’introgression, car la qualité de la viande de la race D’men de Béchar est de
mauvaise qualité. Mais sur un echantillon de 22 éleveurs de la race D’men, Boubekeur et
Benyoucef (2012) ont conclu que la viande de mouton D’men est de bonne qualité et a un

gout sucré a cause de 1’utilisation des dattes dans 1’alimentation des animaux D’men.

Les animaux etudiés présentent de grandes variabilités morphologiques. L’animal D’men est
de petite taille et d’un squelette fin, a téte fine, étroite et a profil busqué, on note 1’absence des
cornes chez les deux sexes, néanmoins les agneaux males naissent avec des ébauches qui

tombent a 1’dge de 3 mois, un cou long et mince ou ’absence de pendeloques, la présence
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d’une tache blanche sur le front des animaux avec et la queue longue a bout blanc sont les

caracteres dominants chez la race D’men.
Tous les types de pigmentations sont admis toutefois les plus répandus sont :

1. Le type multicolore : cette variété présente plusieurs combinaisons de couleurs (noire,
brune, blanche et rousse) (Photo 12).

2. Le type acajou ou brun (d’Adrar) : La téte, les membres et la toison sont de couleur
acajou foncé. La laine présente des reflets acajou plus au moins prononcés (Photo 13).

3. Le type noir (de Béchar) : La téte, les membres et la toison sont de couleur noire, la
queue et les membres sont noirs avec des extrémités blanches au niveau de la queue
(Photo 14). Ce type ressemble phénotypiquement & une variété de la race D’men au
Maroc (Boukhlig, 2002).

Photo 12. Antenaises D’men a | Photo 13. Brebis D’men a Photo 14. Bélier D’men a
Adrar Adrar P’ITELV de Saida
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Figure 19. Aire de répartition de la race D’men en Algérie (Chekkal et al., 2015).
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2.6 Race Sidaoun

Cette race s’appelle aussi Targuia parce qu’elle est élevée par les Touaregs qui vivent au
Sahara entre le Fezzan en Lybie-Niger et le Sud algérien au Hoggar-Tassili. Il semble que
I’origine de la race Targuia soit le Soudan (le Sahel) (Photos 19 et 20). Elle avait un effectif
qui était estimé a 25.000 tétes (Chellig, 1992). Aujourd’hui, selon Djaout et al. (2017) cette
race a connu un accroissement considérable sur son effectif en raison de I’extension de son
aire de répartition au niveau de tout le Sahara, il peut étre estimé a plus de 1 million de tétes
(Figure 19). Elle occupe la quasi-totalité du Sud Algeérien et durant notre enquéte on a trouvé
quelques tétes de cette race dans la région de Laghouat.

Cette race est interdite dans les régions de la steppe et du tell du fait qu’elle nous parvient du
Sahel, elle est considérée par les services vétérinaires comme un porteur sain de bon nombre

de parasites. (Gaouar, 1998 ; non publier)

Le mouton Sidaoun ressemble a une chévre sauf qu’il a une queue longue et un bélement de

mouton (Tableau 2).

- Son corps est de couleur noire, paille clair, blanc ou présentant un mélange de deux

couleurs (Photos 15, 16 et 17), avec des variétés dans la répartition des taches.

- Les cornes chez le male sont soit absentes soit se présentent sous forme courbée et de
petite taille (Photo 17).

- La queue est mince, trés longue presque au ras du sol, et elle présente une extrémité
blanche (Photo 18).
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Photo 15. Bélier Sidaoun a Djanet | Photo 16. Bélier Sidaoun a Photo 17. Bélier Sidaoun a
(MMizi). Djanet (lllizi). Djanet (lllizi).
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Figure 20. Aire de répartition de la race Sidaoun en Algérie (Chekkal et al., 2015).

Photo 18. Brebis Sidaoun a Photo 19. Bélier Dubasi du Photo 20. Bélier Nili du Soudan
Laghouat Soudan

2.7 Race Ifiléne et ses variétés

La race Ifilene est originaire du Mali, du Niger et du Nigeria (Race Uda) (Photo 23), elle est
exploitée essentiellement par la population Touareg (Figure 20). Cette race est haute sur
pattes et elle se caractérise par un chanfrein busqué chez les deux sexes, des oreilles longues
et tombantes contrairement a la Sidaoun qui a des oreilles courtes, un corps longiligne, de
couleur blanche noire ou marron et parfois un mélange de deux couleurs. L’animal est haut
sur pattes avec des membres longs, une queue moyenne, le bélier a des cornes trés

volumineuses enroulées en spirale et les brebis sont mottes.
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C’est une race a poils, sa viande est appréciée par les éleveurs contrairement a la viande de la
race Sidaoun et D’men. Nous avons remarqué deux types de cette race selon la couleur du

corps :
- Unicolore (blanche, marron ou noire : (Photo 21) et

- Bicolore (noire et blanche ou marron et blanc : (Photo 22).

Photo 21. Brebis Ifilene & | Photo 22. Bélier Ifiléne & Djanet | Photo 23. Bélier Uda a Nigeria
Djanet (lllizi) (IMizi) (Adebambo et al., 2004)

Figure 21. Aire de répartition de la race Ifilene en Algérie (Chekkal et al., 2015).
2.8 Race Berbere

C’est la plus ancienne race algérienne, dite « Berbére a laine azoulai », ¢’est une race en voie
d’extinction, elle est localisée dans les montagnes de Bouhadjar et de Souk Ahras, dans la
région d’El-Tarf, Annaba et au niveau des frontieres Algéro-Tunisiennes et a Tlemcen
(Figure 21). Elle est nommée « A'arbia » par les éleveurs parce qu’ils croient qu’elle est la
plus ancienne des races algérienne et originaire de cette région, alors que la race Ouled Djellal
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est appelée « Chaouiya », car elle est blanche et de grand format. Les troupeaux de cette race

ne dépassant pas les 20 tétes par éleveur.

Selon la bibliographie, I’aire de répartition de la race Berbére est au niveau de la chaine
montagneuse du Nord Algérien (Souk Ahras, Maghnia, Tlemcen, Jijel (Collo), Edough,
Ouarsenis, et les montagnes de Tiaret (Chellig, 1992). Mais notre enquéte dans la région
montagneuse de Jijel et les montagnes de Tiaret montre que cette race est absente de ces
régions et ce fait remplacée par la race Ouled Djellal et Hamra. La disparition de cette race est
aussi due a la disparition de la tradition de fabrication du burnous qui nécessite en partie la

laine azoulai pour sa conception.

C’est un animal de petite taille a laine mécheuse blanc brillant (Azoulai), robuste, de
couleur généralement blanche, marron, peut-étre noire ou un mélange de couleur marron et
blanc ou noir et blanc. La téte est courte, concave, fine avec des oreilles moyennes, fines et
horizontales. La laine est longue et blanche parfois mélangée de marron et noire, non frisée,

toison ouverte largement retombante. (Photo 24)

Selon les éleveurs, elle est bonne laitiére. Le lait est utilisé pour la consommation familiale.
Les éleveurs préférent cette race pour sa rusticité vis-a-vis des pathologies parasitaires et au
froid. La qualité de la viande est médiocre.

Lors d’une sortie sur terrain en Sicilie dans la région de Vallé del Belice on a remarqué la
présence d’une race (Vallé del Belice, Photo 25) qui ressemble beaucoup a notre race
Berbeére, selon les éleveurs cette race a été créé il y a environ 100 ans et serais le résultat d’un
croisement entre plusieurs races (02 males de 1’ile de Malte, la race S’arda, la race Comissana
et les races autochtones de 1’Ouest de la Sicile), le caractére lunette lui aurait été transmis par
les males de I’ile de Malte. Cette race Sicilienne est aussi connue pour sa trés bonne
production laitiére, d’ailleurs son lait est a I’origine de produit d’origine controlée). De plus la
race Sicilio-Sarde qui a eté introduite par les colons pour étre couplée a la production de

céréales (Rouissi, et al., 2001) ressemble elle aussi a notre race Berbeére.
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Photo 24. Brebis Berbere des montagnes de | Photo 25. Brebis Vallé del Belice (Sicile, Italie)
Bouhadjar (Gaouar, 2009)

0 145 290 580
e Km

Figure 22. Aire de répartition de la race Berbere en Algérie (Chekkal et al., 2015).
2.9 Race Barbarine et ses variétés

La race Barbarine ou appelée race d’Oued Souf (nommée « Guebliya») dans cette région
présente actuellement des effectifs qui sont influencés par le développement de la race Ouled
Djellal dans cette région (Figure 22). Elle résiste a la chaleur et a la sécheresse et montre une
tres bonne adaptation aux parcours sablonneux du Sahara. De plus, les animaux de cette race a
demi-queue grasse subite une forte migration vers la Tunisie. Les troupeaux ne comportent au
maximum que 20 a 30 tétes par éleveurs.

\

C’est une race caractéris€ée par une capacité a accumuler des réserves graisseuses dans la
partie antérieure de sa queue, cette derniere représente une réserve d’énergie et d’eau
métabolique, c’est une forme de résistance et d’adaptation aux milieux désertiques et chauds
(FAO, 1977). Ceci dit ces animaux ont perdu actuellement la graisse au niveau de leurs
queues et cela suite a la sécheresse qui a sévie depuis plus de 5 ans dans la région d’Oued

Souf au niveau des frontieres tunisiennes (Sud tunisien).
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Selon Skouri et al. (1969) et dans le Sud tunisien, les ovins Barbarins perdent jusqu’a 40 % de
leur poids en période de sécheresse tout en restant fertiles, ce qui s’expliquerait par la faculté
de puiser de I’énergie dans leur réserve caudale (FAO, 1977). Sa viande fortement imprégnée

de suint n’est guere apprécice.
Ils existent a I’intérieur de cette race deux groupes :

e Type a toison fermée semi-envahissante (c’est le type originel), c’est le type trouvé dans
la région de Taleb EI-Arbi (Oued Souf). Ces animaux de petite taille ont la laine blanche,
la téte et les membres peuvent étre blancs, bruns, noirs ou pigmentes. Les cornes sont
développées chez le male alors que quelques femelles ont des cornes courtes et orientées
vers I’arriére. Les oreilles sont petites et semi-horizontales (Photo 26)

e Type a toison ouverte a meéches longues et pointues (influence orientale), c’est le type
élevé dans I’ITELV de Saida. Ces animaux de taille moyenne sont longilignes avec une
laine presque envahissante qui couvre tout le corps. La téte et les membres sont blanches

(Photo 27), Iégerement marron ou noirs. Ce type présente une queue demi-grasse.

Photo 26. Brebis Barbarine aux Sahara de | Photo 27. Bélier Barbarine a I’ITELV Saida
Oued Souf
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Figure 23. Aire de répartition de la race Barbarine en Algérie (Chekkal et al., 2015).
2.10 Race Tazegzawt ou Ham (bleue)

Son poids peut dépasser 30 kg a 6 mois. Tazegzawt se rencontre principalement dans les
wilayas de Bejaia et de Tizi-Ouzou. Son effectif représente moins de 0,02 % du cheptel

national. Elle est menacée par les croisements non contrdlés avec les autres races (Figure 23).

La race bleue est dite Tazegzawt en Kabyle et dite Ham dans la région de Mechria (Naama).
Elle présente des pigmentations noires bleuétres au niveau des yeux, des lobes des oreilles, du
museau et de la méchoire inférieure. Cette race est haute sur pattes avec un corps longiligne
avec une laine blanche et semi-envahissante (Photo 28). Les béliers ont des cornes massives
enroulées en spirale (Photo 29). Les pendeloques existent chez la plupart des animaux. Selon
Moula (2003), cette race a longtemps été ignorée par la communauté scientifique et n’est pas
encore repertoriée officiellement. On I’a trouvé dans différentes régions du pays, mais elle est

plus fréquente :

- Au niveau des montagnes de la Kabylie (Tizi Ouzou et Bejaia au niveau de régions dont
I’altitude est de 1200 m) ou elle ne présente qu’un tres faible effectif (au maximum 300
animaux). Cette race fait I’objet de plusieurs projets de recherche (Moula, 2015 ; El-
Bouyahiaoui, 2015) (Photo 28). Dans cette région, les mammites sont fréquentes chez les
brebis, alors que I’hernie inguinale est fréquente chez les béliers.

- Au niveau de la région de Mechria (Naama) ou les éleveurs donnent le nom « Ham » a
cette race qui signifie la couleur bleue (Photo 29). Cette race existe chez plusieurs

éleveurs (au moins 400 animaux). Il existe aussi une variété de la race Tazegzawt qui est
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dite « Chakhma », c’est une variété qui a la combinaison de trois couleurs (blanc, marron
et noire ou bleu) au niveau de la peau (téte et pattes) et de la laine (Photo 30).
- Alors que dans la région de Tlemcen, les éleveurs pensent que c’est une variété de la race
Sardi ou Srandi. Elle est présente a de faibles effectifs (3 a 5 tétes) chez quelques éleveurs.
- La coloration de la téte et des pattes de la race Tazegzawt ressemble a celle de la race
Martinik (Photo 31), qui est une race frangaise d’origine africaine, mais la robe de cette

derniére ressemble beaucoup plus a celle d’une chévre qu’a une toison de mouton.
(Daniel., 2000)

Photo 29. Bélier Tazegzawt a Mechria
(Naama)

o

Photo 30. Brebis Chakhma a Mechria | Photo 31. Brebis et Bélier Martinique en
(Naama) France (Daniel., 2000)

Figure 24. Aire de répartition de la race Tazegzawt en Algérie (Chekkal et al., 2015).
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2.11 Race Srandi ou Sordi ou Sardi et ses variétés

La race Srandi avec son homologue Sardi du Maroc, la race Ripollesa de I’Espagne et la race
francaise Causses-du-Lot, existe sur le territoire algérien, avec un effectif assez important
dans les régions a proximité des frontiéres algéro-marocaines, son origine n’est pas vraiment
définie. Cette race est trés convoitée par les éleveurs et les citoyens dans cette région
particuliérement au moment de 1’Aid al-Adha (Figure 24).

Elle présente une téte blanche dépourvue de laine avec des taches noires autour des yeux, du
museau, des extrémités des oreilles, des pattes et au niveau des articulations (genoux et
jarrets). Ce phénotype lui confére 1’appellation de « race a lunettes ». (Chikhi et Boujenane,
2005)

Le chanfrein est légérement busqué chez le male, rectiligne chez la femelle. Les cornes
absentent chez la femelle et présentent chez le méale, mais avec une taille moins importante de
celles de la race Sardi du Maroc. La laine est fermée a semi fermée. La hauteur au garrot de
ces animaux varie de 70 cm a 80 cm avec un poids corporel de 50 a 70Kg. La queue des
animaux est moyenne ou courte c’est le principal caractere qui différentie entre la Srandi de
I’Algérie et celle du Maroc ou cette derniere a une queue longue (Boujenane, 1999 ;
Boukhlig, 2002 ; MADRPM/DERD, 2007 ; Chikhi et Boujenane 2005)

- Des animaux qui ont des lunettes noires et des taches noires autour du museau et des
extrémités des oreilles et des pattes (c’est le type méme du Maroc (MADRPM/DERD,
2007) avec une queue moyenne ou courte) (Photo 32)

- Des animaux qui ont les mémes caracteres que la premiere variété sauf que la couleur
des taches est marronne (Photo 33). Selon Boukhlig, 2002, ces taches de couleur marron
sont considérées comme des caracteres éliminatoires pour la race Sardi marocaine.

- Des animaux qui ont des taches noires étendues autour des yeux (Photo 34), ces
taches couvrent presque la totalité de la téte, avec des pigmentations noires autour des

extrémités des oreilles et des pattes.
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Photo 32. Bélier Srandi avec
des pigmentations noires a
Nama

Photo 33. Antenais Srandi avec
des pigmentations marron a
Mechria (Naama)

Photo 34. Antenais Srandi avec
des pigmentations irréguliéres
dans la région de Tlemcen

Figure 25. Aire de répartition de la race Srandi en Algérie (Djaout et al., 2017)

2.12 Race Daraa ou race noire

Cette race existe dans tout le territoire algérien, mais a de faibles effectifs, elle se trouve dans

les troupeaux melangés avec d’autres races, elle ressemble beaucoup a la race frangaise noire
du Velay (Photo 36) (Daniel., 2000), la race tunisienne noire de Thibar (Photo 37) et a une
variété de la race D’men décrite par Boukhlig, (2002) et MADRPM/DERD, (2005). On
estime son effectif entre 02 et 05 % du cheptel. Elle est caractérisée par une téte et des

membres entieérement noirs (d’ou son nom Daraa) avec une laine fermée ou semi-fermée de

couleur marron (Photo 35). La laine de cette race est utilisée pour la fabrication du

Bernousse. La téte est courte et fine, le chanfrein est rectiligne, les membres sont fins, la

queue est moyenne ou longues, les cornes sont absentées chez les femelles, mais elles peuvent

exister chez les males.
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D’aprés les éleveurs le résultat du croisement entre la race Ouled Djellal et la race Hamra
donne naissance a des animaux appelés Daraa qui ont la peau noire (téte et membres) et une
laine blanche avec des taches noires ou marron surtout au niveau des épaules. Selon Kanoun

et al. (2008), ce type est appelé « Bakaa » dans la région de Djelfa.

Photo 35. Brebis Déaraa dans | Photo 36.Brebis Francaise noire Photo 37.Bélier Noire de Thibar
la région de Tlemcen du Velay (Daniel., 2000) a Zaghoueéne. Tunisie
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Tableau 2. Un tableau récapitulatif met en évidence les performances et les reproductivités des races ovines algériennes

Nom de Couleur* Laine* Aspect du Poids vifs Hauteur au Production laitiere  Utilisation**
Race Queue* (Kg) ** garrot (Cm) **  (Kg) (durée de
M = M = lactation) **
Ouled . 70-80 Lait, laine et
Djellal Peau blanche Blanche Fine et moyen 81 49 84 74 (180 jours) viande
Hamra Peau brune g%?g)u (rouge Fine et moyen 71 40 76 67 50-60 (150 jours) Viande et laine
. 55-65 . .
Rembi Peau brune Blanc Moyen 80 62 77 71 (180 jours) Viande et laine
\ Généralement . 50-60 . .
Berbere blanc Brillant et blanc Moyen 45 37 65 60 (180 jours) Lait et laine
Barbarine Blanc Blanc Moitié grasse 45 37 70 64 40'5Q L_a ine, lait et
(180 jours) viande
. . Cheveux (noir, 70-80 . .
Sidaoun Multicolore marron et blanc) Moyen 46 37 75 60 (180 jours) Viande et lait
D’men
Taddmit* Peau blanche Blanche Fine et moyen - - - - - L.a't' laine et
viande
Ifiléene Multicolore Cheveux (multi) Moyen - - - - - Viande et laine
Blanc avec des Laitet la
Tazegzawt patchs bleus noirs Blanc Moyen 80 60 87 79 - viande
Daraa Noir Marron Fine et moyen - - - - - Viande et laine
Srandi Blanc Blanc Moyen ou court 70 50 80 70 - Viande et laine

*(Djaout et al., 2017) ; **(Chekkal et al., 2015)
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3. Productions ovines en Algérie

La filiere de la production de la viande ovine reconnue avec quelque 27 millions de tétes dont
est composé le cheptel ovin (Figure 25), 1’Algérie est classée au 5¢me rang mondial en
matiere de production de la viande ovine, derriere la Chine 24 %, 1’Australie 8 %, la
Nouvelle-Zélande 5% et le Soudan 4 %. Des pays comme le Royaume-Uni, I’Inde et la
Turquie se positionnent a la méme place que 1’Algérie avec un taux de 3 % chacun de la
production mondiale de viande ovine (FAO stat, 2014). En revanche, c’est au niveau de la

consommation que I’ Algérie connait des contreperformances dans ce créneau.

En effet, selon le méme bilan, I’ Algérie ne figure pas sur la liste des pays consommateurs de
la viande ovine qui reste prédominée par 1’Arabie saoudite avec 278 000 tonnes/an et la
Turquie avec 158 000 tonnes/an, pour ce qui est de la région Afrique du nord et Moyen-
Orient. Laquelle situation améne & relever les faibles incidences sociales de la croissance
exceptionnelle de la filiere ovine en Algérie qui est passée de 19 millions tétes en 2005 a 26
millions tétes en 2015. En effet, la viande ovine reste inaccessible pour une grande partie des
ménages algériens aux revenus moyens et faibles avec des prix en constante hausse se situant
dans la fourchette de 1200 a 1800 DA/Kkg.
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Figure 26. L’évolution de tonnage de la production ovine (viande, lait et laine) (FAO stat,
2014).
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La production de lait de brebis laitiéres est souvent enregistrée comme aprés la tétée des
agneaux pendant quatre a huit semaines, contrairement a la pratique pour les chevres laitieres
ou les bovins (Giambra, 2011). Dans le cas de I’ Algérie, le systéme de la production de lait de

brebis en vue d’une consommation humaine dépend essentiellement de I’année (pluviométrie)

(Ayachi, 1992), donc :

(i) En bonne année, c’est-a-dire automne et printemps pluvieux, les brebis sont traitées
systématiquement durant toute la phase d’allaitement et méme aprés le sevrage des
agneaux. La traite est pratiquée matin et soir, avant le départ aux paturages et aussitot le
retour du troupeau. Le sevrage est précoce (un mois),

(ii) En année moyenne, les brebis traitées sont de catégories :

e Les brebis ayant perdu tot leurs agneaux pour différentes causes (Mortalité
périnatale, agneau adopté par une autre brebis).
e Les brebis, dont les produits, sont sevrées.
(iii) En fin, en année mauvaise, la pratique de la traite est pratiquement impossible (la survie

aussi bien de la mére que de son produit).

La production lainiére demeure tres faible et tres stable au cours de dernieres années avec une
production annuelle de 27 000 tonnes en 2013 (Figure 25), cette faiblesse en rendement est
due probablement a I’absence de toute une stratégie industrielle mise en place par 1’état pour
restaurer cette filiere qui présente une trés importance dans la fabrication des fibres naturelles
ainsi la production et la transformation de la laine représentent des éléments importants de la

vie socio-économique des régions rural

63



PARTIE
EXPERIMENTALE

64



CHAPITRE | : Matériels et méthodes Partie expérimentale

CHAPITRE I. MATERIELS ET METHODES
1. Principe d’échantillonnage

La collection d’échantillons est la premiere et la plus importante étape de toute étude sur la
diversité génétique des animaux d’élevage a partir de marqueurs moléculaires. Tout d’abord,
il est bien connu que la précision des résultats dépend de la taille de 1’échantillon. De plus, les
résultats peuvent étre biaisés si, par exemple, on échantillonne des individus de la méme
famille, donc génétiquement plus proches entre eux, les alleles que ce groupe d’individus

porte alors risquent d’étre surreprésentés.

Généralement, un échantillon de 20 a 50 individus par race devrait étre choisi, de telle sorte
qu’ils soient non apparentés. Cependant, le nombre d’individus échantillonnés peut varier
selon le cas, il peut étre méme plus faible dans le cas d’une population locale hautement
consanguine, et plus élevée dans le cas d’une population largement répandue, divisée
enécotypes différents (Nei et Roychoudhury, 1974; Nei, 1978). En principe,
I’échantillonnage devrait étre représentatif des populations que I’on veut étudier. L utilisation
d’un critére géographique est vivement recommandée, c’est-a-dire collecter un seul animal ou
tres peu d’animaux (non apparentés) par troupeau provenant d’un certain nombre de

troupeaux répandus sur une zone géographique étendue (Parker et al, 2004).
2. Effectifs raciaux et échantillonnage

Dans le cadre de ce travail de recherche, une enquéte sur le terrain a été menée afin de
caractériser I’ensemble de la population ovine locale. Ainsi, nous avons pu collecter des
données concernant les caractéristiques de chaque race ; morphobiométrique, distributions
géographiques, le mode d’élevage en général et leurs environnements de production, ces

données font objet d’une étude de thése de doctorat en science.

Cette premiere étape d’échantillonnage a été faite suite a plusieurs missions planifiées a
travers le territoire national, ou 40 wilayas (représentant 83,33 % du territoire national) ont éte
visitées (excepte : Chlef, Blida, Bouira, Alger, Tipaza, Ain Defla, Tissemssilet et Boumerdes)

parmi les 48 existant en Algérie, et ce de I’année 2004 & I’année 2015 (Figure 26).
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Figure 27. Carte des sites visités durant I’échantillonnage pour les 12 races ovines en Algérie

Cette enquéte a été assurée grace a des contacts avec différentes directions des services
agricoles (DSA), les instituts techniques des élevages (ITElv), Haut-Commissariat au
Développement de la Steppe (HCDS), I’institut technique du développement de I’agriculture
saharienne (ITDAS), la direction des conservations des foréts et les éleveurs, est basé d’autre
part sur un questionnaire. L’identification racial (avec prise de photos) a été faite a la base de
certains critéres phénotypiques : couleur de la peau (téte et pattes), couleur de la laine, 1’état

d’entoisonnement, la présence ou I’absence des cornes, le format de I’animal.

Chez 245 éleveurs, nous avons examiné 14000 tétes ovines, ou 303 échantillons sanguins ont
été prélevés : 41 Quled Djellal (OJ), 43 Rembi (RB), 30Hamra (HR), 25 Berbére (BR), 21
Barbarine (BB), 30Sidaoun (SD), 19D’men (DM), 30Taddmit (TD), 30Tazegzawt (TG),
11Ifilene (IL),13Srandi (SR), 10Daraa (DR). Les effectifs regroupés par race, effectifs
échantillonnés et la région (Par commune et wilaya) d’ou le prélevement a éte réalisé sont
représentés dans le tableau 3. Pour chaque échantillon, 10 ml de sang a été prélevé par animal
au niveau de la veine jugulaire dans des tubes contenant de 1’anticoagulant EDTA. Sur ces

tubes les informations suivantes ont été transcrites : race, sexe, région et date de prélévement.
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Tableau 3. Informations sur les sites d’échantillonnage et effectifs des animaux échantillonnés

Races Localisations
N° Appelation Nombre Nombre Région Date de prélevement | Wilayas
total détaillé
. 15.09.2013 et .
10 Sidi Khaled 31012015 Biskra
6 Itelv Ain Mlila 17.03.2014 Oum Elbouaghi
. 6 Mezloug 18.06.2013 Sétif
1 %‘[')e)d Djellal a1 3 Tolga 10.05.2015 Biskra
9 Nedroma 05.07.2015 Tlemcen
1 Ghazaouet 2015
1 Tiaret 2015 Tiaret
5 Itelv Ain Mlila 1999 Oum Elbouaghi
Ferme Hayder
7 (Madroussa) 20.06.2013
6 ITELV Ksar 12.06.2013 Tiaret
Chellala
. Ferme AbdElkrim
2 (RF?I?)bI 43 7 (Mahdia) 20.06.2013
1 Mechria / Naama
2 Lahchichiya / Sétif
1 El-Kala / El-Taref
13 Ain Tolba 14.06.2015 Ain Timouchent
6 Kssarchellala 2000 Tiaret
6 Mechria 10.06.2015 Naama
1 AinTimouchent 09.06.2015 AinTimouchent
Hamra 1 Boukanoupe 16.05.2015 Tlemcen
3 | #HR) 30 5 LT ELV (Ain 13.12.2015 Saida
adjer)
ITELV (Ain Banque genes (Usto-
17 Hadjer) 1998 Oran)
7 El-Hanachir 27 et 01/2014
4 Berbére 25 2 El-Matroha 23.02.2014 El-Tarf
(RB) 13 El-Kala 19, 23 et 25. 02. 2014
3 Boumaiza 25.02.2014 Skikda
. Barbarine ” 14 ;r_lz_illzef\fl(ﬁrbi 18.03.2014 Oued Souf
in- .
(BB) 7 Lahdjer) 13.12.2015 Saida
6 Sidaoun 30 5 Djanet Avril 2015 lizi
(SD) 25 Tamanrasset 2004 Tamanrasset
7 D’men 19 13 I’'ITDAS (Abadla) 2001 Bechar
(DM) 5 Ferme Privé 2015 Adrar
Taadmit ferme pilote de .
8 (0) 30 30 ) dei)t 2000 Djelfa
2 Sedrata 09.08.2015 Souk Ahras
Tazegzawt 1 Tolga . 10.05.2015 Biskra
9 (T2) 30 3 Mec_hrla 10.06.2015 Naama
24 Station INRAA 2014 Bejaia
Oued Ghir
10 Ifiléne 11 11 Djanet Avril 2015 Iizi
3 Boukanoune 16.05.2015 Tlemcen
1 Nedroma 2015
. 4 Sedrata 09.08.2015 Souk Ahras
1 Srandi 13 3 Mechria 10.06.2015 Naama
1 Lahchichiya 04.06.2015 Sétif
1 Nedroma 2015 Tlemcen
2 Boukanoune 16.05.2015 Tlemcen
2 Sedrata 09.08.2015 Souk Ahras
12 Déraa 10 2 Lahchichiya 04.06.2015 Sétif
2 Mechria 10.06.2015 Naama
1 AinTimouchent 2015 AinTimouchent
Total 303
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3. Méthode d’extraction de I’ADN génomique

Dans notre travail, I’extraction d’ADN génomique a partir du sang total a été réalisée par la
technique de NaCl «Salting out» (Miller et al.,, 1988) au niveau du laboratoire de
Physiopathologie et biochimie de la nutrition (PpBioNut) de 1’université de Tlemcen. Cette
méthode est simple, peu colteuse et trés rentable en matiere d’ADN extrait.

Dans un premier temps, 1’échantillon du sang nécessite 1’¢limination 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. Cet ADN est ensuite traité par la protéase K qui le
débarrasse de toutes les protéines auxquelles il est lié. 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. Enfin, ’ADN pur sera dissout dans le tampon TE 10/1
(Tris/HCI : 10 mM ; EDTA : 1 mM ; pH=8.0) (Annexe 1).

Les ADNSs extraits sont dans un premier temps rangés dans des tube s étiquetés selon la race
et de la région de prélevement, puis nous avons effectué un aliquotage sur I’ensemble des
échantillons, dans lequel nous avons pris 50 ul d’échantillon d’ADN a partir de la solution

meére (100 % concentré) pour ultérieurement tester leur qualité.
4. Controle de la qualité d’ADN et dilution

Cette étape ainsi que toutes les étapes suivantes ont été réalisés au niveau du laboratoire
d’analyse génétique a I’'universitt ADNAN MANDERES, Aydin, Turquie, et ce dans le cadre
d’un stage de courte durée (rendus possible grdce a une convention entre 1’université de
Tlemcen et 'universitt ADNAN MANDERES), nous avons effectué, un test de la qualité
d’ADN grace une spectrophotométrie en goutte via 1’utilisation du NanoDrop (Thermo) qui a
permis de déterminer la concentration en ADN de la solution ainsi que d’évaluer sa pureté.

2 pL de la solution est dosé, contre un témoin approprié (matrice de la solution d’ADN).

La figure 27 présente le NanoDrop2000C Thermo Scientifique que j’ai utilisé pour réaliser

les dosages des échantillons en ADN.

Le NanoDrop permet de mesurer entre autres I’absorbance d’une solution a260 et 280 nm.
L’ADN a la propriété d’absorber a 260 nm en raison de la présence de cycle dans ses bases
azotées. Les protéines absorbent-elles a 280 nm ceci en raison de la présence de résidus

aromatiques.
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Pour I’ADN bicaténaire une unité d’absorbance a 260 nm correspond a 50 pg/ml, de plus le
rapport A260/A280 donne une valeur permettant de vérifier la pureté de la solution d’ADN.
Si ce rapport est compris entre 1,7 et 2,0 on considere la solution comme pure, supérieure a
2,0 il y a contamination par des ARN et/ou des sels et inférieure a 1,7 il y a contamination par
les protéines.

Figure 28. NanoDrop2000c Thermo Scientific

xenon flash lamp

-
optical fiber~ |

CCD detector

Figure 29.Fonctionnement du NanoDrop

Le NanoDrop est un appareil de derniere génération permettant de doser une solution a partir
de seulement 2 uL de fagon précise basée sur une source photonique généré par une lampe
flash de Xénon. Le principe est le méme qu’un spectrophotometre classique hormis le volume
d’échantillon qui est ici de 2 pL. La lampe de Xénon joue le role de source de lumiére, celle-
ci est filtrée par un filtre monochromateur, le faisceau lumineux traverse 1’échantillon, puis est
détecté grace a un détecteur CCD (figure 28) les données sont traitées automatiquement grace
a un logiciel qui permet d’obtenir directement la concentration en ADN bicaténaire en ng/ul,

ainsi que le rapport A260/A280.
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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 mis a une concentration finale qui se situe dans un
intervalle allant de 50 & 150 ng/ul. Ces échantillons finaux sont conserves a - 20 °C pour étre

analyser ultérieurement.
5. Génotypage des marqueurs microsatellites par séquenceur automatique

Cette étape consiste tout d’abord a amplifier des microsatellites par la technique PCR, ce qui
génere des fragments de longueur variable d’un allele a I’autre. En marquant I’'une des
amorces utilisées avec un fluorochrome, nous pouvons déterminer ensuite, par électrophorése
capillaire, la longueur exacte de chaque alléle microsatellite étudié. Comme I’appareil utilisé
peut détecter cing fluorochromes différents et que le méme fluorochrome peut étre utilisé pour
plusieurs microsatellites différents (lorsque les tailles maximales des fragments d’un
marqueur ont une différence de plus 100 nucléotides avec la taille minimale du microsatellite
suivant dans I’ordre de grandeur des alléles), nous pouvons réaliser des multiplex ou plusieurs

marqueurs pouvant étre amplifiés dans un méme tube.
5.1 Principes des techniques

5.1.1 Amplification des marqueurs microsatellites
a. Principe de la PCR classique

La PCR est une technique de biologie moléculaire mise au point par Mullis en 1985. Elle
permet d’amplifier, in vitro, un fragment d’ADN double brin grace a I’activité polymérasique
d’'un ADN polymérase thermorésistante ((Taq polymérase), extraite d’une bactérie
thermophile « Thermus acquaticus »), par un procédé d’extension de deux amorces (sens et
antisens) de 20 a 25 nucléotides, complémentaires des extrémités 3’ des deux brins d’ADN et
encadrant spécifiqguement la séquence a amplifier. La PCR repose sur un processus cyclique

de 3 phases (Figure 29) :
> Dénaturation de I’ADN double brin :

Cette étape consiste a séparer par la chaleur (de 94 °C a 92°C) les deux brins d’ADN en
rompant les liaisons d’hydrogéne. Les deux simples brins résultants peuvent alors servir de

matrice a la synthése de nouveaux brins.
» Hybridation des amorces :

Les amorces s’hybrident avec tout ADN comportant la séquence complémentaire. La

température de cette étape est spécifique a chaque protocole de PCR, car elle dépend de la
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longueur des amorces et de leur composition en oligonucléotides. En général, cette

température est comprise entre 45 °C et 65 °C.
> Elongation des amorces :

Cette étape se déroule généralement a la température optimale de I’ADN polymérase (72 °C)
et sa durée dépend principalement de la longueur de I’amplimére. La polymérase incorpore, a
I’extrémité 3’ de 1’amorce appariée a la cible, les ANTP « Désoxynucléotides triphosphates »
complémentaires de la sequence de la matrice a laquelle elle est hybridée. Ainsi, chaque

amorce est allongée dans le sens 5’ vers 3°. Il en résulte deux ADN bicaténaires.

Le cycle suivant, les brins néosynthétisés serviront eux-mémes de matrice pour initier 1’étape
de polymérisation par ’ADN polymérase. La répétition du cycle triphasique permet une
amplification exponentielle de la séquence génomique cible, soit une amplification théorique
égale a 2nfois ou n représente le nombre de cycles d’amplification effectués. Cependant le

rendement réel de la réaction d’amplification de I’ADN est d’environ 70 %.

Séeuence d'intéret 5 3’
5 3 5 3 — '
5:‘ Y 3° 1 2 3 3 5

| — — . —— .
¥ i 5 3
3. 5’ 3_'__5’ H

_,_o—'_'_'_'_'_‘_'_'_
K—f
Taq polymérase 4
— Amorces

Figure 30. Schéma du principe de la PCR

1 : dénaturation du double brin d’ADN par chauffage ; 2 : hybridation des amorces; 3:
synthése de la séquence complémentaire au brin matrice ; 4 : ce cycle de 3 étapes est répété n
fois.

b. Amplification en Multiplex

La PCR multiplex consiste a amplifier simultanément plusieurs séquences cibles (au moins
deux) dans un méme tube d’amplification. Ainsi, la réaction d’amplification contiendra les
paires d’amorces encadrant plusieurs sites génétiques a amplifier. Puisque les concentrations
optimales de réactifs, la durée et les températures de réaction sont spécifiques a chaque paire
d’amorces, des arrangements pour ces différents paramétres sont établis afin d’obtenir des
résultats satisfaisants. L analyse par PCR multiplex exige aussi que les différents fragments
amplifiés soient de tailles différentes afin qu’il soit possible de déterminer de quels sites
géneétiques ils proviennent. Il est aussi possible d’utiliser des amorces marquées avec des
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fluorochromes, émettant a des longueurs d’ondes différentes, spécifiques pour chaque site
amplifié. Cela permet de distinguer entre les alléles, de différents marqueurs, ayant des tailles
chevauchantes de plusieurs sites génétiques par rapport a la longueur des fragments
(Figure 30).

Cette facon de procéder pour I’amplification permet de réduire le temps d’analyse ainsi que

les colts et la quantité de matériel génétique utilisé.

......................................................

s 6-Fam
o | ey i b7 Nco)
[
-
‘—I‘l—’ ks Ned
S e - >

R UEGE §F  TETNRCENENE TSRS | THSSELTY WY e e ol e

Figure 31. Exemple d’un résultat d’une PCR multiplex (Nikolic, 2009).

Chaque fleche horizontale représente un microsatellite, et la longueur des fléches la
fourchette de tailles attendues pour ses alleles. Ici, nous avons représenté trois microsatellites
par fluorophore (6- Fam, Ned et Hex) et nous pouvons voir l'importance des tailles dans
[’élaboration de nos jeux de marqueurs pour qu’il n’y ait pas de recouvrement. Pour chaque
marqueur la visualisation de 2 pics représente un individu hétérozygote et un seul pic un
individu homozygote.

5.1.2 Electrophorése capillaire

Les fragments de PCR marqués par fluorescence ont été separés par électrophorese capillaire
dans le systeme d’analyse génétique Séquenceur CEQ 8000 DNA (Beekman Coulter, Inc.,
USA) (Figure 31).

Cette électrophorese capillaire (EC) est une technique d’analyse qui permet la séparation et la
quantification d’une large gamme d’analytes, notamment I’ADN, a I’aide d’un capillaire de

moins de 50 micrometres (um) de diametre et en fonction du rapport masse/charge d’analytes.

En effet, les fragments d’ADN a analyser se déplacent vers le pole positif et sont séparés
selon leur masse : les fragments avec une masse moléculaire plus faible vont se déplacer plus

rapidement a travers le capillaire, et les fragments avec un poids moléculaire plus élevé, se
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déplaceront plus lentement. Ces fragments d’ADN sont liés a des marqueurs fluorescents et

sont détectés par un laser a argon, qui les excite a différentes longueurs d’onde.

Afin de calibrer le signal émis par chaque fragment d’ADN et pouvoir donc détecter sa taille,
il est nécessaire d’ajouter un marqueur fluorescent (par exemple Dye 2) (Tableau 4), avec
chaque échantillon. Le software couplé au sequenceur reconnait les positions (avec les tailles
en Pb correspondant) des sommets du marqueur Dye 2 a partir d’une matrice de données
connue. Puis, en utilisant une ligne de régression, le software est capable d’estimer quelles

sont les tailles absolues des alléles pour chaque échantillon.

Figure 32.Le séquenceur automatique a droite et le moniteur de réglage a gauche
5.2 Protocole expérimental
5.2.1 Choix des marqueurs et préparation des amorces

Un panel de 15 marqueurs microsatellites a été choisi, I’ensemble de ces marqueurs font
partie d’un panel de microsatellites dont la majeure partie appartient a la liste établie par la
FAO pour I’étude de la structure génétique des races ovines a 1’échelle mondiale. Ces
marqueurs présentent les caractéristiques suivantes (Tableau 4). Les amorces utilisées sont
marquées par quatre fluorophores différents : Dye 2 (émets dans le bleu), Dye 3 (émets dans
le vert), Dye 4 (émets dans le noir). Les amorces regues sont resuspendues, en utilisant de
I’eau ultra-pure, pour une concentration finale de 16,1 nmol/pl. Par la suite les marqueurs sont
regroupés en multiplex de trois marqueurs de sorte qu’ils puissent étre distingués par leur

fluorophore. Ainsi, 2 multiplex ont été constitués (M1 et M2) (Tableau 4).

73



CHAPITRE I : Matériels et méthodes

Partie expérimentale

Tableau 4. Caractéristiques du panel de 15 marqueurs microsatellites utilisé dans cette étude.

Multiplex Microsatellites (IE?]?%Irir?ggc?rrr:ique Séquences des Amorces Ta:g'lsGdes A"éleé Sgb) Marquage
owrceiss i oo TG
OarFCB304 19 E ggg‘:’ég?@? ggggg@gﬁéﬁgéémee 148-190 150-188 Dye 3
INRAGO23 P GAGTAGAGCTACAAGATAAACTIC 51 ;15 195595 | Dyes
o o3 [ SCromCRTeTeTATeTICASS
wRAn 0 [ preaTTIcACcToRTCeTeee
w2 [ CIeTsceoeTeTe . ez
svists 20 " AGCTGGGAATATAACCAAAGG 258010 2878
veizs
voMosz7 5 P GTCCATTGCCTCAAATCAATTC 165179 165157 | Dyes
CSRDO0247 14 E gf\cATng gg?E(?ﬁTTrirgTC&%TG 209-261 220-247 Dye 3
o w2 T TTATTeCTeee
BM1329 6 SO UANG [CLARAGTC 145161  160-182
woom . CIscchTecoAAcAchh
cunwz . STATCACOTeoCACCeCTTTOTAC
MAE214 16 E GGGTGATCTTAGGGAGGTTTTGGAGG 181-265 174-282

AATGCAGGAGATCTGAGGCAGGGACG
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5.2.2 Préparation du mélange réactionnel de PCR

La PCR est réalisée en utilisant un mix contenant 1’eau distillée, le tampon de dilution, les
ions de MgCly, les dNTPs, les amorces (F : forward (Sens vers I’avant) R : Reverse (Sens
inverse) et la Ta polymérase. Les concentrations des différents composants sont optimisées au
préalable afin de donner de bons résultats pour des fragments allant jusqu’a 1 Kb. On a réalisé
ensuite pour chaque échantillon une solution de 10 pl contenant 8 pl de mix de PCR de
multiplex (qui correspond aux amorces encadrant les régions du génome que 1’on veut

étudier) et 2 ul prévenants de 1I’échantillon d’ADN a tester (Tableau 5)

Tableau 5. Préparation des solutions de PCR

Mix PCR Concentration mere  Pour un échantillon Pour 100 échantillons
Eau distillée (dH.0) | - 3,8 ul 380 pl
Tampon de dilution | (10x) 1l Mix PCR 100 pl
lons de MgCl, 25 mM 0,2 ul 20 pl
dNTPs (3 mp) 0,2 mu 2,66 pl = 266 pl
Les amorces | F 10 uM x 7Amorses 0,01 pl 1ul x 7 amorce
;314)?) D3 et R 10 uM x 7Amorses 0,01 pl 8L 1ul x 7 amorce
Taq polymérase 5 unités/ul 0,2 ul 20 pl
Echantillons d’ADN | (50-100ng/pl) 2 ul

1000 pl (QSP)
Volume Total 10 pul

5.2.3 Conditions d’amplification

Les conditions d’amplification par PCR (Thermocycleur TC-PLUS, Bibby Scientific Ltd.) de
ces 15 microsatellites ont été réalisées au niveau de notre laboratoire d’analyse génétique
université Aydin, Turquie, quinze (15) marqueurs microsatellites d’espéces bovines, ovines et
caprines ont été choisis fonction des recommandations de I’Organisation des Nations Unies

pour I’alimentation et I’agriculture (FAO, 2011).

Des régions génomiques spécifiques ont été amplifiées en utilisant des protocoles de PCR de
différente température (Touchdown PCR) pour chaque groupe multiplex. En effet, deux
groupes multiplex ont été formés avec les 15 microsatellites utilisés. Le premier et second
groupe sont composes respectivement, par sept microsatellites (BM1818, D5S2, INRA0023,
INRAO132, OARAE0129, OARFCB20 et OARFCB304) et huit microsatellites (BM1329,
BM8125, CSRD0247, HSC, MAF214, McMO0527, OARFCB128 et OARJMP29)
(Tableau 6).
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Tableau 6. Les conditions de cyclage thermique utilisées pour touchdown PCR.

Elongation
finale

Groupe de 1°®T°

Multiplex  dénaturation Dénaturation Hybridation Elongation Cycles

Loci

BM1818

D5S2

INRAQ0023
INRA0132 M1
OARAEO0129
OARFCB193
OARFCB304

5°C 35 °C 72

(5 min) 40s) ?435 ;4 € 72eceos) © (10min)

BM1329
BM8125
CSRDO0247

HSC 0 35 °C o o 72
MAE214 M2 95 °C 60-50°C  72°C 34 (10 min)

; (40 s
McMO0527 (5 min) ) (40's) (60s)

OARFCB128
OARIM

5.3 Etude du polymorphisme des microsatellites par séquenceur automatique
5.3.1 Préparation des échantillons

Pour chaque échantillon, on prend 34,5 ul de SLS (Sample Loading Solution) et 0,5 ul de
marqueur de taille, le tout est mélange avec 0,5 ul d’ADN (produit de PCR) pour arriver a un

volume final de 35,5 pl.

Pour 96 échantillons (plaque complete), on prépare une solution qui contient seulement le
SLS et le marqueur de taille puis on fait le calcul sur 100 échantillons (Tableau 7), pour
éviter les erreurs de manipulation puis, on partage 34.5 ul de facon équitable de ce volume
total sur tous les 96 puits, puis on ajoute 0,5 ul ADN de nos échantillons dans chaque puits.
Aprés on ajoute une goutte de I’huile pour éviter la vaporisation de la solution lors de
fonctionnement des capillaires. La solution de nettoyage est préparée au niveau de la
deuxiéme plaque (plaque de nettoyage), ou on remplit 70-75 % de volume total de chaque

puits par le tampon de séparation.

Tableau 7. Préparation des solutions des plaques d’échantillons du séquenceur

Composants Un échantillon 100 échantillons
SLS 34.5 ul 3450 pl
Marqueur de Taille 0.5 ul 50 pl

ADN (produit mix de PCR) 0.5u 0.5 pl*

Volume Total 35.5 ul 3500 pl + 0.5 pl*

*Produit du PCR
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5.3.2 Mise en marche du séquenceur et analyse des électrophérogrammes

Aprés la préparation de deux plaques, la premiére porte les échantillons a analyser et la
deuxieme porte la solution de nettoyage des capillaires. Apres la mise en place de ces deux
plaques dans le séquenceur et en méme temps tous les échantillons d’ADN sont enregistrés
avec un codage et de fagon a respecter I’ordre et la position de ces échantillons dans les puits

de la plaque d’échantillons.

Pour analyser des fragments des microsatellites, la fonction Frag3 (Fragment3) est la
fonction recommandée. Le niveau de gel de 1’¢électrophorése doit étre observé avant le début
de I’analyse, leur changement est en fonction du nombre des échantillons a analyser, sinon un
nouveau tube de gel est ajouté toujours avec la demande d’acces pour éviter tout blocage de
I’appareil. En cliquant sur I’image de tube de gel dans I’écran principal. Aprés 1’appareil est

maintenant prét pour la mise en marche (Figure 32).
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Figure 33. Démarrage de séquenceur automatique : Analyse des fragments de PCR marqués
par fluorescence (bleu, vert, noir et rouge (marqueur de taille)).

Le traitement des ADN par le séquenceur automatique génére des électrophérogrammes
représentant les différents alléles contenus dans le génotype de chaque individu. lls sont
enregistrés automatiquement dans des fichiers au niveau de la base des données de
I’ordinateur couplé au séquenceur. L’analyse de ces éléctrophérogrammes permet d’identifier
la taille des alléles, il est réalisé manuellement par une lecture directe. Ensuite, les valeurs des

tailles révélées pour chaque individu sont mises sous forme d’un tableau(Figure33).
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Figure 34. Les électrophérogrammes correspondent aux marqueurs microsatellites
(Fluorescence vert et bleu).

6. Méthodes d’analyse statistique

L'étude de la diversité génétique au niveau des especes d'animaux domestiques nécessite
I’utilisation des approches statistiques particulieres réalisées grace a des programmes
informatiques trés spécialises. En effet, avec le développement des sciences de
bioinformatiques et les progrés de la génétique des populations, plusieurs logiciels statistiques
sont mis en fonctions pour effectuer de nombreuses opérations d’analyse des données fournies
par les marqueurs moléculaires comme les microsatellites et SNPs. Dans cette présente étude,
nous avons utilisé 12 logiciels. Les tests réalisés par chaque logiciel sont mentionnés au

niveau du tableau 8.

78



CHAPITRE I : Matériels et méthodes

Partie expérimentale

Tableau 8. Liste des logiciels bioinformatiques utilisées dans les analyses statistiques de cette

étude.
Type de logiciel ~ Site web Caractéristiques Références
GenAlEx 6.5 http://biology- Calcule la diversité et la divergence génétiques.  Peakall and Smouse

assets.anu.edu.au/Gen
AlEx/Welcome.html

Test d'équilibre d'Hardy-Weinberg et les
déséquilibres de liaison.

(2006, 2012)

Popgene 1.32

https://sites.ualberta.c
a/~fyeh/popgene_dow
nload.html

Analyse de la variation génétique entre et a
l'intérieur des populations naturelles en utilisant
des marqueurs codominants et dominants et des
traits quantitatifs

Yeh et al. (1997)

Cervus 3.0.3 http://www.fieldgenet  Analyse de la fréquence de l'alléle : Les tests de  Marshall, (2006) ;
ics.com/pages/home.j  parenté utilisant la vraisemblance nécessitent Kalinowski et al.
sp des fréquences alléliques. (2007)
Simulation et analyse des parents
MEGA 6 http://www.megasoft ~ MEGA est un outil intégré pour effectuer Tamura et al. (2013)

ware.net/

I'alignement automatique et manuel des
séquences et inférer des arbres phylogénétiques.

Dendroscope 3

http://dendroscope.or
al

Est congu pour visualiser des arbres
phylogénétiques de toutes tailles Et peut étre
utilisé pour une variété d'analyse des ensembles
de données moléculaires

Huson and
Scornavacca, (2012)

Fstat 2.9.3

http://www2.unil.ch/p
opgen/softwares/fstat.
htm

Programme complet sur les indices en
génétique des populations pour évaluer la
diversité et la divergence génétiques. (Wright’s
F-statistics (F|T, Fis, FST)

Goudet, (2001)

Arlequin 3.5.2.2

http://cmpg.unibe.ch/s
oftware/arlequin35/Ar

lequin35.html

Les analyses des données intra-population
(informations statistiques sont extraites
indépendamment de chaque population) et
inter-population (les échantillons sont comparés
les uns aux autres).

Excoffier et Lischer
(2010)

Genetix 4.05 http://www.univmont ~ Programme complet sur les indices en Belkhir et al. (2000)
p2.fr/genetix/genetix/  génétique des populations pour évaluer la

diversité et la divergence génétiques (Analyse
Facturielle Correspandant-AFC)

FreeNA http://www1.montpell  Détecte les alleles nuls au sein de marqueurs Chapuis et Estoup,
ier.inra.fr/CBGP/soft ~ microsatellites. 2007
ware/FreeNA/

GeneClass2 http://www.montpelli ~ Détecte les migrants et assigne les individus a Piry et al. (2004)
er.inra.fr/URLB/index leur population d'origine.

.htm
Phylip 3.696 http://evolution.geneti  Calculs de distances génétiques entre Felsenstein. (1989)

cs.washington.edu/ph
ylip.html/

populations, construction d'arbres
phylogénétiques (UPGMA / Neighbor Joining)
a partir de matrices de distances.

Structure 2.3.4

http://pritch.bsd.uchic
ago.edu/software/stru
cture 2_1.html

Identifie des groupes et assigne les individus
aux groupes les plus probables

Pritchard et al.
(2000) ; Falush et al.
(2007) ; Hubisz et al.
(2009)

Structure
Harvester 0.6.94

http://taylor0.biology.
ucla.edu/structureHar
vester/

Le programme fournit un moyen rapide
d'évaluer et de visualiser les valeurs de
vraisemblance a travers de multiples valeurs de
K et des centaines d'itérations pour faciliter la
détection du nombre de groupes génétiques qui
correspondent le mieux aux données.

Earl and vonHoldt
(2012)
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CHAPITRE | : Matériels et méthodes Partie expérimentale

6.1 Principes des analyses faites en génétique des populations

L’analyse de la variabilité des populations animales est reposée sur deux niveaux de
variabilité une variabilité intra population et d’autre variabilité inter populations. Ces deux
niveaux complémentaires. L’analyse des données du génotypage des marqueurs
microsatellites nécessite une approche statistique particuliére. Le but de cette approche est la
caractérisation, I'é¢tude de la structure et la proximité génétique des populations ovines
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 I’application de 1’algorithme basé sur des méthodes bayesiennes de clustering

en assignant les individus a un ou plusieurs groupes « clusters ».

Dans le cadre de cette étude, la caractérisation génétique de 12 races ovines locales et la
recherche de leur proximité génétique possible, a partir des différents parametres calculés

pour les 15 microsatellites étudiés. Ces paramétres sont :
6.2 Test de conformité a I'équilibre de Hardy-Weinberg

L’équilibre de Hardy-Weinberg (EHW) a été mis en évidence au début du XXéme siecle par
un mathématicien anglais, G.H. Hardy, et un médecin allemand, W. Weinberg, et 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 alleles (A) et (a) de fréquences alléliques
(p) et (q) respectivement, la lot EHW prédit que la fréquence génotypique pour ’homozygote
AA est p2, celle de I’hétérozygote (Aa) est de (2pQq) et celle de I’homozygote (aa) est (q2).
La notion d’équilibre dans ce modele est soumise aux conditions suivantes :

e Lapopulation est panmictique ;

e La population est de grande taille ;

e |l ne doit y avoir ni sélection, ni mutation, ni migration ; et

e Les générations ne sont pas chevauchantes, c'est-a-dire qu’il n’y a pas de croisement

entre individus appartenant a différentes générations.
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Une perturbation de I’EHW donne des indications sur la divergence génétique des
populations. Celle-ci dépend des quatre forces évolutives: la sélection, les mutations, la
dérive génétique et le flux génique, décrits dans le premier chapitre. La conséquence de
I’action de ces forces évolutives est de faire varier les fréquences alléliques et le taux

d’hétérozygotes de la population par rapport a ’EHW.

Les écarts a la panmixie peuvent ainsi étre 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 I’effet
Wahlund, ou encore d’introductions récentes et/ou croisements entre populations différentes

(exces d'hétérozygoties).

Ces données peuvent étre tres utiles pour comprendre 1’histoire de la population. Il faut savoir
aussi que 1’échantillonnage induit parfois des biais par une sur-représentation de certaines
structures familiales. D’autre part, la présence d’all¢les nuls ainsi que les artéfacts de lecture
induit une sous-estimation de I’hétérozygotie observée. Pour tester 1’équilibre de Hardy-
Weinberg, on définit une hypothése nulle Ho (Ho : la population est en équilibre de Hardy-
Weinberg).

Ensuite on calcule I’indice de fixation intra population de Wright (Fis), qui correspondrait a la
perte actuelle d’hétérozygotie due a la consanguinité. Les résultats sont interprétés par rapport
a un seuil préalablement fixe (5 %). Si la P-value est inférieure a 0,05, 1’hypothése HO est
rejetée c'est-a-dire la valeur du Fis dans la population étudiée dévie significativement par
rapport a 1’équilibre de Hardy-Weinberg (déficit en hétérozygoties si les valeurs du Fis sont
positives et excés en hétérozygoties si les valeurs du Fis sont négatives). Par contre, si la P-
value est supérieure a 0,05, Ho est acceptée, la valeur du FIS n’est pas significativement

différente de 0 et donc la population étudiée est en équilibre de Hardy-Weinberg
6.3 Fiabilité des loci microsatellites
6.3.1 Détection des alléles nuls

Les problemes de génotypage créent un vrai probleme dans la fiabilité des données. Afin de
déterminer si certains loci devaient étre éliminés de 1’analyse, le logiciel FreeNA (Chapuis et
Estoup, 2007) a été utilisé pour 1’estimation, pour chaque locus et échantillon, des fréquences

d’all¢les nuls (I’erreur la plus souvent rencontrée).
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6.3.2 Taux de polymorphisme (PIC)

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 1’alléle recu d’un parent (Boichard et al., 1998).
Les valeurs de PIC, obtenu 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). Soit un locus a n alléles, 1’allele i ayant une

fréquence pidans la population, le PIC de ce locus se calcule comme suit :

i=1 j=i+1

n n—1 n
PIC = I_ZP‘Z_Z[Z Z pfpf‘
i=1

6.3.3 Déséquilibre d'association

Ce parametre nous permet de comprendre le comportement social qui régit les croisements
des populations sauvages et le mode avec lequel un élevage est conduit au niveau des
animaux domestiques. Il nous permet aussi de voir si, dans un environnement donné, des
associations préférentielles ont lieu entre alleles de loci différents, ce qui peut nous renseigner
sur de probables régions d'intérét zootechnique. De plus, cette analyse peut aussi donner des
éléments de réponse en cas de déviation par rapport a 'EHW. Le logiciel Genepop (Raymond
et Rousset, 1995) a eté utilisé pour analyser ce parameétre. La conformité des données
attendues a celles observées est vérifiée par la comparaison de valeurs de a a la valeur non

biaisée de P en utilisant la méthode de chaine de Markov (Guo et Thompson,1992).
6.4 Analyse de la diversité intra-population

Dans un premier temps, 1’étude a porté sur I’analyse de la variabilité génétique au sein des
populations étudiées. Les génotypes obtenus pour les microsatellites étudiés ont éteé analysés

pour I'estimation des critéeres suivants :
6.4.1 Richesse allélique

Elle représente le nombre total d’alléles pour un locus donné. Ce parameétre peut toutefois étre
sous-estimé si le nombre d’individus typés est faible et le marqueur trés polymorphe, les

alleles rares ayant alors peu de chance d’étre échantillonnés (Rognon, et Verrier, 2007).
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6.4.2 Fréquences alléliques

La 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 & un certain locus dans cette population (Hartl, 1988). Les fréquences alléliques ont été
calculées pour chacune des races étudiées et données sous forme de tableau grace au logiciel
GenAlEx 6.5 (Peakall and Smouse 2006, 2012). Ainsi la fréquence d’un all¢le dans un
échantillon est égale a deux fois le nombre de génotypes homozygotes pour cet alléle (car
chaque homozygote porte deux copies de ’allele) plus le nombre des génotypes hétérozygotes
comportant cet allele (car chaque hétérozygote porte une copie) divisé par deux fois le

nombre total d’individus dans I’échantillon (car chaque individu porte deux all¢les a ce locus)

(Hartl, 1988).

La formule est la suivante pour calculer la frequence Pi, de I’all¢le i au locus k dans la
population x :
Pikx = Z(n,-,-) + ni/ZN

e nii est le nombre d’individus homozygotes pour 1’alléle 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 avec

e |k : estle nombre d’alléles au locus k

Ik
> Pu=1
i=l

6.4.3 Taux d’hétérozygotie

L’¢valuation de la variabilité génétique au sein d’une population s’effectue généralement en
référence a la proportion d’hétérozygoties au niveau d’un ou plusieurs locus. La maniere la

plus simple est de compter le nombre d’individus effectivement hétérozygotes.
» Taux d’hétérozygotie observé (H0)

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
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» 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 I’aide de la
formule suivante :

H,=1- __lplgkx

l
v Pikest la fréquence d’iéme alléle a ce locus k

v 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.
» Taux d’hétérozygotie non biaisé (Hnb)

Il permet une correction en fonction de 1’échantillonnage. Nei (1978) propose d’utiliser un
estimateur (Hnb) ou diversité génétique non biaisée lorsque le nombre d’animaux testés est
faible, il est calculé par la formule suivante :

_ zn(l_ Zplz)
n T on—1

Ou

e Pikétant la fréquence de I’alléle 1 au locus k dans la population x

e nest le nombre d’individus étudiés.

Le taux d’hétérozygotie observé, théorique et non biaisé ont été calculés a I’aide du logiciel

GenAlIEx 6.5 (Peakall and Smouse, 2006; 2012)
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6.4.4 Nombre efficace d'alléles

Le nombre efficace d'alleles (Ae) est défini comme l'inverse de la probabilité que deux
marqueurs, pris au hasard, présentent le méme allele (Rognon et Verrier, 2007). En un locus
donné, comportant plusieurs alleles indicés i et de fréquences respectives : pi(2i pi)=1, ce

paramétre s'exprime comme suit (Crow et Kimura, 1970) :
Ae = 1/Zp,-2 =1/(1-H)
i

Et
H=1- ) p?
i

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’alleéles 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 désequilibrées. 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)

6.5 Analyse de la diversité inter-populations

La variabilité génétique entre races s’exprime, généralement a partir des distances génétiques
entre races. Ces derniéres peuvent étre converties en phylogénie, classification ou mesure
globale de diversité (Ollivier et al., 2000)

6.5.1 Analyse de différenciation des populations
a. Nei statistiques (1973)

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

que des fréquences alléliques observées par la formule suivante :

HT= HS+ DST
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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 — Hy)/Hr

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

moyenne de 1’alléle Ai sur I’ensemble des X sous-populations, on obtient :

k
HT =1- Epi*z
i

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

dans les X populations :

_ YXHyp,
X

H,

b. F statistiques de Wright.

Dans une population subdivisée, il existe trois niveaux de complexité : les individus (1), les
sous-populations (S) et la population totale (T). Dans ce travail, les populations relatives aux
régions représentent les sous-populations et I’ensemble des populations représente la
population globale. Pour mesurer 1’organisation de la diversité génétique dans une population,
Wright (1978) a défini I’hétérozygotie de chacun de ces trois niveaux respectivement par les
parametres suivants : Hi, Hset Hr. Le premier paramétre H; correspond a 1’hétérozygotie

moyenne des individus sur ’ensemble des sous-populations.

Il représente également 1’hétérozygotie moyenne observée pour ’ensemble des génes (ou
loci) d’un individu. C’est aussi la probabilité d’hétérozygotie en un locus pris au hasard.
Ainsi, si Hiest I’hétérozygotie observée dans la i*™ sous-population, on aura, pour X sous-

populations, la formule :

k
H, = Z H;/X
i
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Le second parametre Hsindique 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 piest la

fréquence du i®™ alléle. Soit pour la S°™ :

k 2
Hy = 1- ) pi
L

On notera Hs* la moyenne des Hs sur les X sous-populations :
k
H.:=1- z Hs/X
i

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

obtient

Kk
Hy =1- ZP?Z
i

Trois indices sont générés a partir de ces hétérozygoties: Fis, Fstet Fir. Ces derniers
mesurent 1’écart de I’hétérozygotie par rapport a 1’équilibre Hardy-Weinberg (EHW) a
différents niveaux. Le premier indice Fis est défini par la relation:
Hs; — H;
Fjo= —t

IS 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.

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 I’hétérozygotie dans les
sous-populations liée aux différences de frequences alléliqgues 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, 1’effet Wahlund implique que Hr soit plus grand que Hs et donc Fsr sera positif.
Enfin, la réduction de 1’hétérozygotie entre I’individu et la population globale théorique est

donnée par la formule :

Ces trois indices sont liés par la relation :

(1—Fr)= (1—F)(1—Fgp)

Si toutes les sous-populations sont bien a ’EHW, on aura Fis = 0 et par conséquent Fst = Fir.
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 Fst permet de

quantifier le degré de diversification génétique entre les populations.

Les parameétres Fir, 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. Fir 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 rapport a la structure de Hardy-Weinberg.

Fir permet de mesurer le déficit global d’hétérozygoties dans 1’ensemble de la population.

Alors que 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.
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6.5.2 Flux des génes

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 génétique Fst par la relation :

(1 — Fst)
Nm="3Fst
Plus la valeur de Nm est supérieure a 1, plus I’échange de génes est important. Dans notre
étude, les calculs de Nm entre populations ont été réalisés par le logiciel Genetix version 4.04
(Belkhir et al., 2002).

6.6 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 deux fonctions pour calculer les distances entre
paires de races selon lI'approche classique basée sur les fréquences alléliques dans chaque race
en retenant la distance standard de Nei (1972) et celle de Reynolds (1983) calculées avec les
logiciels Popgene (Yeh et al., 1997) et Phylip (Felsenstein, 1993). Chacune de ces deux
distances présente des propriétés spécifiques et reste appropriée pour ce type d'étude. Elles ont
été surtout choisies du fait de leur utilisation courante dans ce domaine. Rappelons que ces
deux distances ont été utilisées pour 15 microsatellites sur un ensemble de 12 races

algériennes.
6.6.1 Distances utilisées
a. 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 (hon
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 basée sur le calcul

des fréquences alléliques. Cette distance considére un modéle mutation-deérive.
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b. Distance de Reynolds (1983)

Cette mesure dérive de I’index de fixation Fst. Ce parametre de distance génétique est estimé
entre paire de populations stationnaires, de taille égale a 2 N et qui ont diverge il y a t
générations selon la formule :

Fst=1-(1-3)=1- e

Si t est petit, alors :

Fst ~ —
Y

Reynolds a proposé de calculer les distances génétiques en fonction de ce parametre par la
formule suivante :

t
D = ln(l—Fst) zﬁ

Cette distance mesure la divergence des populations due a la dérive génétique, donc
appropriée a des temps courts ou les mutations sont négligeables. Pour cette raison, la
distance de Reynolds est considérée comme la distance la plus appropriée pour 1’étude des
relations phylogénétiques entre les races d’animaux domestiques (Baumung et al., 2004 ; Toro
et Lero, 2004 ; Negrini et al., 2006). On appelle souvent cette distance le Coefficient de

coancestralité.
c. Corrélation entre matrices de distances génétiques

Il peut étre intéressant de comparer entre elles, des matrices de distances génétiques entre

populations, se basant sur des théories évolutives différentes.

Nous avons effectué la corrélation entre les deux matrices de distance (distance standard de
Nei et celle de Reynolds) en utilisant le test de Mantel, tel qu’il est mis en application dans le
programme XLstat 5.03 (2014). Le test de Mantel consiste a étudier la corrélation entre deux
matrices, ou plus, par un procédé de permutation (Mantel, 1967). La signification statistique
des coefficients de corrélation a été estimee par analyse de permutation en utilisant 1000

répliques.
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Mantel (1967) a proposé une premiére statistique pour mesurer la corrélation entre deux

matrices de proximité (similarité ou dissimilarité) symétriques A et B de taille n :
x-1 x
VA (AB) = Z Z a,-]- bl]
i=x j=it+i

La statistique standardisée de Mantel, plus pratique, car variant entre -1 et 1, est le coefficient

de corrélation de Pearson entre les deux matrices :

L x-1 x a;— @ (by— b
r(AB)=n(n_1)/2_1z_Z( Sq )< Sp )

i=x j=i+1

6.6.2 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 et Reynolds 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 les méthodes du "Unweighted Pair
Group Method Analysis” (UPGMA) (Sneath et Sokal, 1973) et de "Neighbor-Joining™ (NJ)
(Saitou et Nei, 1987), car elles sont les plus couramment utilisées.

Ces deux méthodes regroupent les populations en partant des plus ressemblantes pour aller
jusqu’aux moins ressemblantes. Ainsi, dans une premicre étape, les populations les plus
ressemblantes sont recherchées et regroupées. Une nouvelle matrice de distances est calculée
dont le mode de calcul varie d’une méthode a I’autre (Laliberté, 1998).

a. Méthode “UPGMA”

C’est une méthode hiérarchique de construction d’arbre. Son principe est basé sur le fait que
la distance entre deux clusters (populations ou groupes de populations) est égale a la moyenne
arithmétique de toutes les distances, deux a deux entre les membres des deux

clusters.

A chaque étape, les deux populations les plus proches vont étre agglomérées et ainsi de suite
jusqu'a ce que toutes les populations soient agglomérées pour obtenir I’arbre final. Cette
construction impose [’hypothése que les vitesses d’évolution sont identiques entre les

différentes branches de 1’arbre et donc que la distance mesurée sur I’arbre entre deux
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populations est proportionnelle au temps de divergence entre ces dernieres. Ces arbres sont

donc naturellement enracinés.
b. 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
maniére a minimiser la longueur totale de I’arbre. Deux voisins sont deux objets connectés par
un nceud simple dans un arbre non enraciné (c’est-a-dire qui n’a pas d’origine, et qui refléte
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, 1’arbre a une longueur totale plus courte.

L’ensemble des dendrogrammes, que nous avons réalisé, a été obtenu par 1’utilisation des
logiciels Popgene 1.32 (Yeh et al., 1997) et Phylip (Felsenstein, 1993), a partir des matrices
de distances génétiques de Nei (1972) et celle de Reynolds (1983) respectivement, entre les

12 populations ovines étudiées avec les 15 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 caracteres parmi, les K caractéeres 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.

Enfin, le niveau de différenciation des populations a été calculé a 1’aide d’Analyses

Hiérarchiques de Variance Moléculaire (AMOVA) réalisées par le logiciel GenAlEx 6.5

(Peakall and Smouse 2006, 2012). 1l s’agit d’une analyse de variance hiérarchique dont les

données sont les distances génetiques entre individus et dont les hypotheses sont testées par
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des tests de permutation. Cette analyse requiert de spécifier des groupes d’individus et

d’assigner chaque individu a une sous population au sein des groupes.
L’AMOVA décompose la variance totale en 3 composantes :

e Lesvariations entre les populations
e Lesvariations entre les individus a ['intérieur des populations

e Lesvariations dans les individus a [’intérieur des populations
6.7 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’all¢les présents sur
I’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 définis est représentée 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’information 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 proximité
génétique.

Pour apprécier les relations phylogénétiques entre les 12 races ovines algériennes étudiées, les
résultats du génotypage des 15 microsatellites ont été utilisés pour 1’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 Genetix 4.03 (Belkhir et
al., 2002).

6.8 Meéthodes de clustering

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

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
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appartenance a une population. Les analyses de Structure sont lancées, avec un ‘burn-in’ de
50000 suivi de100000 itérations. En fixant Kentre 2 et 12 suivit d’un jeu de vingt simulations
MCMC (Markov Chain Monte-Carlo).

Pour la détermination de la valeur de K la plus vraisemblable et donc le nombre de sous
populations le plus probable, la courbe d’évolution du log-likelihood en fonction de K peut
montrer dans certains cas un maximum ou un plateau a un point donné, que 1’on considere
alors comme la valeur de K optimale (Pritchard et al., 2000). Cette méthode n’est pas toujours
efficace, ce qui a motivé le développement d’une autre méthode pour le choix de K (Evanno
et al., 2005). Cette deuxieme méthode est basée sur la variation de second ordre du log-

likelihood, qui semble plus efficace pour certaines données (Camus-Kulandaivelu,2007).

Dans notre étude, nous avons évalué la valeur la plus probable de Ken utilisant le taux de
changement de second ordre A(K)selon Evanno et al., (2005) a I’aide de I’application en ligne
de Structure Harvester version.0.6.1 (Earl and Vonholdt, 2011).

6.9 Méthodes d’affectation des individus a une population

La possibilité d’affecter un individu a une population constitue une approche particuliére de
I’étude de la diversité génétique entre les populations, puisqu’elle permet a partir d’un
échantillon d’ADN d’identifier la race d’un individu de maniere fiable. L’affectation a aussi
une application beaucoup plus pratique, lors de ’inscription a titre initial d’un individu de

généalogie inconnue a une race (Leroy, 2008).

L’affectation individuelle est définie comme la probabilité d’affectation d’un individu a une
race, ceci est calculé en selon d’un algorithme propose par Paetkau et al. (2004). Le principe
est d’ignorer I’information sur 1’origine raciale des animaux, de les classer en fonction de leur
ressemblance sur la base des génotypes aux marqueurs microsatellites, de calculer la fiabilité
de ce classement sur un grand nombre de répétitions (10000) et de comparer ensuite ce
classement avec leur origine raciale. Le logiciel utilisé est GeneClass2(Piry et al. 2004). Le
critere retenu pour I’affectation est celui de Rannala et Mountain (1997), un individu est

classé dans la population pour laquelle la probabilité d’affectation est la plus élevée.

La méthode de fréquence calculée, en fonction du génotype de chaque individu, est d’estimer
sa probabilité d'appartenance aux différentes races et de l'affecter a la race pour laquelle cette
probabilité est maximale. Les populations sont supposées étre a I'équilibre de Hardy-
Weinberg (Gaouar, 2009).
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Chapitre I1. Résultats et discussion
1. Qualité des ADN extraits

Aprés dosage, les échantillons d’ADN extrait par la méthode Nacl montrent une bonne qualité
du point de vue de la pureté d’ADN, aucun signe de contamination n’a été trouvé soit par les
sels ou par les protéines. Une valeur moyenne de 1,74 a été enregistrée pour le
rapport DO260/D0O280 avec un intervalle [1.4-2.2]. En revanche, tous les échantillons
présentent une concentration tres élevée supérieure au 1000 ng/ul a cause de I’exces en ADN

qui provient de la solution mere, ce qui nécessite une dilution.

L’utilisation de la technique NaCl « Salting Out » pour I’extraction d’ADN a partir du sang
total d’ovin, a donnée des résultats satisfaisants concernant la qualité des ADNs extraite sur le
plan de la pureté et de la quantité récupérée. La technique NaCl est tres rentable et moins

colteuse par rapport aux Kits commerciaux.
2. Résultats du génotypage par séquenceur automatique

Apres la fin de I"opération d’analyse des fragments d’ADN par le séquenceur automatique,
I’analyse des électrophérogrammes obtenus a été réalisée manuellement, suite a une lecture
directe des résultats obtenus et ce pour attribuer la taille moléculaire (Pb) réelle a chaque
allele. L apparition des pics a une faible résolution est di a cause des problemes de qualité
d’ADN (Pureté) ou a des erreurs techniques lors de la réalisation de la PCR, a été la cause de

I’élimination de six échantillons (apres une réanalyse de confirmation).

Les données de génotypages sont représentées sous forme d’une matrice avec, en colonne, les
marqueurs et, en ligne, les individus. Chaque marqueur est représenté par deux formes
génotypiques (homozygotes ou hétérozygotes) possédant une taille propre en paire de bases
(Pb). Enfin, il faut noter que 7 individus ont été aussi (en plus des six ou non? explique)
¢liminés a cause de 1’échec d’amplification de leur ADN et aucune information n’a pu étre
observée apres I’analyse des fragments. La matrice finale des données a éte récuperée dans un
fichier Excel et contient 296 génotypes pour les 15 marqueurs microsatellites étudiés
(Annexe 2).

3. Analyse de la diversite genétique
3.1 Equilibre de Hardy Weinberg

Le test exact de déviation par rapport a 1’équilibre de Hardy-Weinberg (EHW) a été realisé en
utilisant le logiciel Genepop (Raymond et Rousset, 1995). L’écart a la panmixie de chaque

population a été déterminé d’aprés la comparaison des valeurs de la probabilité non biaisees
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(P value) estimées en utilisant la méthode de chaine de Markov (Guo et Thompson, 1992),
ainsi, apres une correction de Bonferroni (P-value inférieures a o =0.0033, cette correction
consiste a diviser (oo = 0.05) par le nombre de facteurs analysés: dans ce cas les 15

microsatellites étudiés).

Deux tests ont été utilisés: le premier est un test d’exceés d’hétérozygoties et le deuxiéme est
un test de déficit en hétérozygotes. Les races qui ne présentent ni un exces ni un deficit en

hétérozygotes sont considérees en équilibre.

Dans cette présente étude, nous avons vérifié I’équilibre de Hardy Weinberg sur deux niveaux
différents : par locus pour I’ensemble des races et par locus pour chaque race. La présence des
déficits en hétérozygoties peut étre expliquée par plusieurs facteurs. Il est possible que le
mode d’union des reproducteurs ne soit pas panmictique (unions entre apparentés et/ou
sélection des reproducteurs se font selon un mode homogame). La population peut aussi étre
structurée en sous-groupes (effet Wahlund). Enfin, ce déficit peut étre da a I’existence des

alléles nuls (alléles ne donnant lieu a aucune amplification par PCR) (Laliberté, 1998).
a. Test d'exces d'hétérozygoties

Aucun exces d’hétérozygoties n’a été enregistré sur I'ensemble des populations pour tous les

marqueurs étudiés pour les deux niveaux d’étude.
b. Test de déficit en hétérozygoties

A T’échelle du test global, les résultats indiquent que 10 populations sur les 12 étudiées
présentent un déficit en hétérozygoties (Barbarine, Ouled Dijellal, Déaraa, Rembi, Berbere,
Taadmit, Hamra, Sidaoun, Tazegzawt et D’men), dont les valeurs de P sont largement
inférieures a o (0,05) et cela méme apres correction de Bonferroni a = 0,0033. La race Srandi
et la race Ifilene ont les seules populations qui ne présentent ni excés ni déficit en
hétérozygotes en prenant en considération I'ensemble des 15 microsatellites. Elles sont donc
les seules races en équilibre pour les marqueurs analyses. Les races Ouled Djellal et Rembi
détiennent le nombre le plus élevé (4 loci) en matiere de déficit en hétérozygotie, suivie par
les races : Hamra, Sidaoun et Tazegzawt avec 3 marqueurs en déficit d’hétérozygotie, le reste
présente soit un ou deux marqueurs en déficit, il s’agit des races Barbarine, Berbere et Déraa
(Tableau 9). Ces résultats confirment ceux trouvés par Gaouar (2009), qui a expliqué ce
phénomeéne de carence en hétérozygotie principalement par la subdivision des troupeaux en

sous population (effet Wahlund) et I’effet pere.

En analysant les résultats du test de déficit d’hétérozygote sur I’ensemble des populations
pour chague marqueur, nous observons que neuf loci: OARFCB193, OARFCB304,
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INRA0132, BM1818, BM8125, MCMO0527, CSRD0247, OARFCB128 et HSC présentent un
écart significatif a 1’équilibre de Hardy-Weinberg (EHW), pour le reste des marqueurs
(06) INRA0123, OARCP34, D5S2, BM1329, OARIMP29 et MAF214 les valeurs de P sont

supérieures a o = 0,0033 ce qui montre I’absence de déficit en hétérozygotie.

Ce déficit trouve chez 9 loci sur 15 (environ 60 %), augmente probablement un risque
génétique, en fait, les différentes régions du génome ne réagissant pas de la méme maniere
face aux différentes forces évolutives, la proximité ou la liaison fonctionnelle d'un marqueur
par rapport & une région importante du génome diminuerait sa probabilité & évoluer est donc

sa variabilité génétique (Gaouar, 2009).

Tableau 9. Microsatellites en déséquilibre de Hardy-Weinberg (p < 0,0035) pour les cinq

populations étudiées. Les couleurs servent a identifier les mémes marqueurs dans différentes

populations
Races Marqueur a I’écart de HW P-value (o= 0,0033) Total
Barbarine OARFCB193 0,0012 )
OARFCB304 0,0021
OARFCB304 0,0000
. BM1818 0,0000
Ouled Djellal — ~opngoa7 0,0000 4
HsC 0,0014
Daraa OARFCB193 0,0002 1
OARFCB193 0,0000
. OARFCB304 0,0006
Rembi BM1818 0,0000 4
BM8125 0,0000
Berbére OARFCB193 0,0012 1
. OARFCB304 0,0000
Taadmit BM1818 0,0004 2
BM1818 0,0000
Hamra MCMO0527 0,0005 3
HSC 0,0009
INRA0132 0,0025
Sidaoun BM1818 0,0000 3
CSRD0247 0,0022
OARFCB193 0,0005
Tazegzawt OARFCB304 0,0010 3
CSRD0247 0,0024
D’men OARFCB193 0,0031 )
OARFCB128 0,0003
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3.2 Fiabilité des loci microsatellites
3.2.1 Détection des alléles nuls

Les alléles nuls sont fréguemment rencontrés dans les études de génétique des populations
naturelles, bien que fréquemment ignorées. Il est méme probable que bon nombre de déficits
en hétérozygoties soient en fait dus a ce type d’alléle (De Meets, 2012). Les fréquences
d’all¢les nuls (p) détectées dans cette étude sont insignifiantes. En fait, p est inférieur a 0,20
(<20 %) pour 100 % des 180 combinaisons locus x population, avec une valeur maximale de

p=0.18 enregistré avec le microsatellite (HSC) (Annexe 3).

Habituellement, les fréquences d’alléles nuls (p) inférieures a 0,4 et p <0,20 sont considérées
acceptables dans la plupart des séries de données de microsatellites (Dakin et Avise, 2004).
Donc, nous avons conservé tous les loci pour les analyses de la diversité et la structure

génétique des populations de notre étude.
3.2.2 Deséquilibre de liaison

Ce parameétre de déséquilibre de liaison entre les loci explique 1’indépendance de
I’information apportée par chacun (Saleh, 2008). Dans cette présente étude, nous avons
analysé le deséquilibre de liaison entre les paires de marqueurs & deux niveaux : a I'échelle des
12 populations étudiées et a I'échelle globale des populations (on considére toute les

populations comme une seule race).

a. Les résultats obtenus apres une analyse du déséquilibre d'association (P inférieur a o =
0,05) au niveau des 12 races ovines étudiées (Barbarine, Ouled Dijellal, Ifilene, Srandi,
Déraa, Rembi, Berbére, Taddmit, Hamra, Sidaoun, Tazegzawtet D’men) ont révélés un
nombre de 45 cas de déséquilibre d'association parmi les 1260 combinaisons possibles
entre les 15 microsatellites utilisés.

Neuf races des 12 étudiées (Barbarine, Ouled Djellal, Rembi, Berbére, Taadmit, Hamra,
Sidaoun, Tazegzawt et D’men) présentent des déséquilibres de liaison (Annexe 4), la race
qui présente le plus de locus en déséquilibre est la race Hamra, avec 14 cas de déséquilibre
identifiés, les mémes résultats ont été rapportés par Gaouar. (2009) en utilisant 22
Microsatellites. Pour le reste des races: Barbarine : Ouled Djellal, Rembi, Berbeére,
Taadmit, Sidaoun, Tazegzawt et D’men, le nombre de cas de déséquilibres d'associations
est respectivement 3, 7, 3,4, 4, 3, 5 et 2.

En absence de liaison physique entre ces microsatellites, ce résultat peut étre expliqué par
des relations fonctionnelles spécifiques a I’environnement, un comportement social

différent d'une race a une autre et/ou une consanguinite élevée (Gaouar, 2009).
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Environ 127 cas d’absence d'information ont été observés :14 pour la race Rembi, 23 pour
la race Ifilene Ouled Djellal, 15 pour la race Srandi, 59 pour la race Déraa, deux cas pour
la race Sidaoun et 14 pour la race D'men. L'absence d'information pour ces combinaisons
est due & des données manquantes au niveau du tableau de contingence.

b. Le test de déséquilibre de liaison, pour chaque paire de locus dans l'ensemble des
populations, met en évidence 9 cas de déséquilibres d'association : Ces cas sont les
suivants :

e OARFCB304-D5S2

e INRAO0123-D5S2

e OARCP34-D5S2

e INRAO0132-D5S2

e OARCP34-CSRD0247
e INRAO0123-HSC

e BMB8125-OARIMP29
e D5S2-MAF214

e OARIJMP29-MAF214

Ce résultat peut étre expliqué d'une part par un déséquilibre fonctionnel spécifique a I'espéce
et/ou I’environnement n’a que peu ou pas d’influence et d'autre part, par la présence probable

des microsatellites D5S2 et OARIJMP29 dans une région a effet pléitropique du génome.
3.2.3 Polymorphisme des marqueurs microsatellites

Les parametres de la variabilité des loci étudiés sont présentés dans le tableau 10. Un total de
236 alléles est obtenu pour les 15 microsatellites. Le nombre d'alleles varie de 19 (OARCP34)
a 35 (OARJMP29), avec une valeur moyenne de 24,67 (Figure 34). Le nombre d'alléles
observés a un locus est une indication de sa variabilité génétique. Ainsi, selon Barker (1994)
ce nombre doit étre supérieur a 4 pour réduire l'erreur standard dans I’estimation des distances
génétiques. Le nombre d'alléles efficaces (Ae) varie entre 5,6 (MAF214) et 10,25 (BM1818),

avec une moyenne générale de 7,48.

Le PIC est un indice idéal pour mesurer le polymorphisme des marqueurs. Selon Botstein et
al. (1980), un PIC superieur a 0,50 indique un locus tres informatif, un PIC compris entre 0,50
et 0,25 indique un locus moyennement informatif, et un PIC inférieur a 0,25 indique un locus
peu informatif. Dans notre étude, toutes les valeurs de PIC se situent au-dessus de 0,80 avec
une valeur maximale de 0,93 (BM1818) (Tableau 10). Généralement, les marqueurs utilisés
dans cette étude sont trés informatifs avec une valeur moyenne de 0,89 (PIC>50 %). Ceci est

en concordance avec le nombre important des alleles observés par locus.
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A propos de la qualité des microsatellites, tous les loci utilisés dans cette étude présentent un
bon niveau de polymorphisme selon la recommandation FAO/ISAG (2011) concernant le
nombre minimal d'alleles pour les études de la diversité génétique dans les populations

ovines.

L hétérozygotiec moyenne observée a travers les 15 microsatellites étudiés est de 0,82 avec
une valeur maximale enregistrée de 0,89 (OARJMP29) et I’hétérozygotie moyenne attendue
est de I’ordre de 0,90et 0,94 enregistrée comme une valeur maximale pour le locus BM1818
(Tableau 10).

Dans cette présente étude, les valeurs moyennes obtenues du nombre d'alléles, hétérozygoties
observées (Ho) et hétérozygoties attendues (He) sont plus élevées que celles des études
réalisées par Ben Sassi-Zaidy et al. (2014) avec 17 microsatellites ; Gaouar et al. (2014,
2015 b, 20164, 2016 b) avec 30 microsatellites, Loukovitis et al. (2016) avec 11 marqueurs et
Othman et al. (2016) avec 22 microsatellites. Un haut niveau d'hétérozygotie observé peut-
étre s’explique par I'nomogénéisation élevée et les croisements incontrolés observés chez les
troupeaux en Algérie (Gaouar 2002, 2009).
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Figure 35. Nombre d’alléles mis en évidence pour chaque marqueur microsatellite dans les
12 populations ovines étudiées.

Les F-statistiques de Wright (1968) Fis, Fst et Fir ont permis de décrire le niveau
statistiquement attendu d'hétérozygotie dans la population, ils ont été estimés pour chaque
locus dans I’ensemble des populations étudiées. Le déficit d’hétérozygotie a I’intérieur des
populations (Fis) varie entre -0,092 pour INRAO0123 et 0,147 pour BM1818 avec une
moyenne totale de 0,032pour I’ensemble des loci. Cinq marqueurs INRA0123, OARCP34,
BM8125, OARJMP29 et MAF214 ont présenté des valeurs de Fis négatives ce qui signifie
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que, dans I’ensemble des populations, il y a eu plus d’hétérozygotes que prévu pour ces

marqueurs.

La valeur FiT représente le déficit global en hétérozygoties dans les populations. Le tableau 10
montre les valeurs des paramétrés de F-statistiques obtenues pour I’ensemble des 12
populations ovines étudiées et pour chaque microsatellite. Les valeurs de Fit varient de -0,027
pour le marqueurINRA0123 a 0,196 pour le marqueurBM1818, la valeur moyenne est de
0,088. La moyenne de I’indice de fixation de chaque population (Fst) est de 0,057, variant de
0,089 pour CSRD0247 & 0,043 pour HSC (Tableau 10).

Nous avons obtenu une valeur de Fst égale a 0,057 indiquant une différentiation génétique
modérée entre les 12 populations ovines étudiées. En effet, 5,7 % de la variabilité totale est
ainsi due a des différences entre les populations alors que les différences intra

populationnelles expliquent 94,3 % de la variabilité totale.

La valeur globale obtenue par Dst décrivant la diversité entre les races est de 0,017, le
coefficient de différenciation des genes (Gsr)varie entre0,003 (HSC) et 0,055 (CSRD0247) et
la diversité totale des genes (Ht) de Nei varie entre 0,856 (MAF214) et 0,940 (BM1818) avec
un moyen total de 0,900(Tableau 10). Ces résultats révelent une faible diversité génétique
entre les populations ovines étudiées. En effet, les valeurs moyennes des valeurs de Dst et Gst
enregistrés dans cette étude sont faibles par rapport a celles des races ovines Turque (Yilmaz
et al., 2014), des races ovines Suisses (Stahlberger-Saitbekova et al., 2001) et des races ovines
locales Nigerianes (Agaviezor et al., 2012), en revanche elles sont plus élevées a celles
rapportées par Hoda et Marsan (2012) sur les races ovines en Albanie. Sur I’ensemble des
loci, la valeur moyenne de la différenciation des populations (Gst) est égale a 0,022c'est-a-
dire que la variation génétique totale chez la population ovine locale algérienne est expliquée
par 2,2 %entre les différentes populations, tandis que 98,1 % de cette variation est expliqué

par la différence entre les individus.

De maniére générale, les résultats obtenus pour la majorité des parametres génétiques étudiée
par les 15 microsatellites sont plus élevés que ceux rapportés par Farid et al. (2000) ; Arranz
et al. (2001); Santos-Silva et al. (2008) ; Jyotsana et al. (2010) ; Hoda et Marsan (2012) ;
Gaouar et al. (2014, 2015 b, 2016a, 2016 b) ; Yilmaz et al. (2014), Kdidi et al. (2015) et
Othman et al. (2016). Donc, ces marqueurs génétiques utilisés dans cette étude ont un grand

pouvoir de révélation de la diversité génétique des races ovines.
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Tableau 10. Valeurs des paramétres génétiques pour chaque locus choisi et chez toutes les races ovines étudiées

A

Loci N Taille des Na Ne PIC Ho He H Fis Fir Fst Dst Gst Ht Nm*
Alléles (Pb)
OARFCB193 293 88-138 22 6,29 088 0,73 089 083 0,146 0210 0,075 0,028 0,038 0,896 3,07
OARFCB304 289 140-192 26 708 089 073 09 084 0,115 0,162 0,054 0,011 0,016 0,893 4,41
INRAO123 295 191-229 21 806 091 093 092 086 -0,092 -0,027 0,059 0,024 0,028 0,914 4,00
OARCP34 293 100-134 19 579 085 083 087 081 -0,033 0,027 0,058 0,020 0,025 0,866 4,08
INRA0132 294 142-184 21 834 091 086 092 087 0,010 0,063 0,054 0,020 0,020 0,921 4,38
D5S2 290 160-216 20 6,18 088 0,70 0,89 082 0,022 0101 0,081 0,036 0,048 0,897 2,83
BM1818 276 242-296 28 10,25 0,93 0,74 094 089 0,147 0,196 0,057 0,017 0,015 0,941 411
BM8125 295 100-138 20 761 089 089 09 085 -0,059 -0012 0,044 0,012 0,013 0,894 5,37
MCMO0527 285 151-191 21 661 087 079 088 084 0,081 0122 0,044 0,009 0,005 0,884 547
CSRD0247 284 199-263 33 6,48 090 080 091 081 0,008 0,097 0,089 0,042 0,055 0,897 2,54
OARFCB128 293 94-136 22 6,47 088 084 089 083 0,021 0081 0,061 0,017 0,027 0,887 3,84
BM1329 293 126-194 23 967 092 085 093 089 0,053 0,096 0,045 0,006 0,009 0,932 5,30
HSC 277 261-311 25 10,02 092 082 093 089 0,113 0,153 0,045 0,001 0,003 0,930 5,32
OARJMP29 295 94-162 34 776 089 089 09 085 -0,042 0,003 0,043 0,004 0,011 0,897 5,57
MAF214 296 179-257 32 560 084 082 086 080 -0010 0,044 0,053 0,012 0,020 0,854 4,47
Moyenne 2446 748 089 082 09 085 0,032 0,088 0,057 0,017 0,022 090 432

(Na) Nombre d'alléles, (Ne) Nombre efficace d'alleles, (PIC) Contenu de I'information polymorphe, (Ho) Hétérozygotie observée, (He)
Hétérozygotie attendue, (H) Hétérozygotie moyenne, (Fis, Fit, Fst) F-statistiques de Wright (Wright 1931; Weir et Cockerham. 1984) ; (Hr) La
diversité des génes de Nei, (Dst) La diversité entre races, (Gst) Coefficient de différenciation des genes, (*Nm) flux génétique estimé pour Nm =
0,25 (1- Fst) /Fst (Nei. 1987) par logiciel Popgene (Yeh et al., 1997).
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3.3 Diversité intra populationnelle

Le cheptel ovin algérien a subi une augmentation considérable ces derniéres annees, ce qui a
fait que I’espéce ovine occupe actuellement une position importante par rapport aux autres

animaux d’¢élevage.

L'identification des races ovines est devenue un phénomene tres important en Algérie.
L’identification génétique a base moléculaire est un outil trés important que les
enregistrements de performance et les évaluations morphologiques des élevages ovins doivent

prendre en considération.

L’étude de la variabilité intra-race a été réalisée en utilisant les résultats du génotypage de 296

animaux appartenant aux 12 races analysés avec les 15 microsatellites.
3.3.1 Diversité allélique

L’analyse de I’ensemble des fréquences alléliques pour chaque race donne une idée sur la
variabilité génétique au sein de chacune d’entre elles, mais cette information reste trop vague
et ne donne pas une idée précise sur la différenciation des races. L’analyse des autres
indicateurs de la variabilité va révéler plus d’information sur leur diversité génétique intra-
populations. Les parametres de la diversité génétique au sein des populations sont présentés
dans le tableau 11.

3.3.2 Nombre allélique

Il représente le nombre total d’alléles (Na) pour un locus donné. Ce parametre peut toutefois
étre sous-estimé si le nombre d’individus typés est faible et le marqueur trés polymorphe, les

alléles rares ayant alors peu de chance d’étre échantillonnés (Rognon, et Verrier, 2007).

D’apres les résultats obtenus pour les 12 races étudiées, on remarque que le nombre d'alléles
par race varie de 131 a 267 avec une moyenne de 198,83, le nombre moyen d'alléles par locus
(MNA) est plus élevé chez la race Ouled Dijellal avec 17,67 suivis par la race Rembi avec
15,8, le plus faible nombre moyen d’alléles a été enregistre chez les races Daraa et Ifilene
avec 8,73et 9,07 respectivement, ceci peut étre expliqué par le la taille des échantillons
(Tableau 11) (Andru,2012).
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Le niveau de la variabilité génétique au sein de nos populations étudiées est plus élevé que
celui qui a été trouvé par Gaouar et al. (2015 b) chez les mémes races, cela s'explique en
partie par la méthode d'échantillonnage. En effet, lors de 1’étude menée par Gaouar et al.
(2015 b) I’échantillonnage a ¢été réaliser en grande partie au niveau des stations

expérimentales ou le systéme d'élevage est controlé.
3.3.3 Richesse allélique (Ra)

La richesse allélique a été calculée avec le logiciel Fstat (Goudet, 2001) qui pondere le
nombre d’alléles par rapport a la taille de 1’échantillon et limite le biais di a
I’échantillonnage. Les valeurs de la richesse allélique sont comprises entre 8 et 9 pour toutes
les races étudiées sauf la race Ifilene qui enregistre une faible valeur qui est de I’ordre de 7,72.
La race Ouled Dijellal est la plus riche en nombre d’all¢les parce que ¢’est une race dominante
qui détient la plus grande partie d'effectif du cheptel ovin national, cet avantage du nombre lui
permet d’envahir tout le territoire national par rapport au détriment des autres races. Les races
Barbarine, Hamra et Tazegzawt ont aussi présentées une richesse allélique tres importante qui
est respectivement 9,6, 9,27 et 9,08. Dans notre étude la richesse allélique est de I’ordre de
8,78 pour I’ensemble des 12 populations étudiées, ce qui est relativement important dans les

études de caractérisation des races ovines (Tableau 11).
3.3.4 Nombre efficace d'alleles (Ae)

Le nombre efficace d'alleles (Ne) est défini comme l'inverse de la probabilité que deux
marqueurs, pris au hasard, présentent le méme alléle (Rognon et Verrier, 2007). Le nombre
d'alleles efficaces (Ae) pour la population ovine algérienne est de 8,00. Il varie de 6,12pour la
race Daraa 10,46pour la race Ouled Djellal. Les races a appellation nouvelle : Daraa, Ifilene et
Srandi présentent de faibles taux en matiére du nombre efficace d’alléles avec des valeurs
respectivement 6,12, 6,17 et 6,85 (Tableau 11). Ces races menacées posseédent une faible
taille d’effectif qui requiert une mise en place rapide d’un programme de conservation

génétique.
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Tableau 11. Mesure de la diversité génétique de 12 races ovines Algériennes

Races NTA MNA Ae Ra
Barbarine 220 14,67 8,66 9,6
Ouled Djellal 267 17,80 10,46 9,76
Ifilene 136 9,07 6,17 7,72
Srandi 157 10,47 6,85 8,45
Daraa 131 8,73 6,12 8
Rembi 237 15,80 8,98 8,78
Berbeére 200 13,33 7,90 8,61
Taadmit 204 13,20 7,30 8,34
Hamra 215 14,60 9,18 9,27
Sidaoun 206 13,67 8,27 8,85
Tazegzawt 222 14,87 8,15 9,08
D’men 188 12,87 8,02 8,66
Moyenne 198,58 13,24 8,00 8,76

NTA : Nombre total des alleles MNA : Nombre moyen des alléles, Ae : Nombre d’alléles
efficaces, Ra : Richesse allélique.

3.3.5 Alléles privés

Les alléles privés sont une source de diversité génétique (Petit et al., 1998). Un total de 41
alleles privés a été observé pour ’ensemble des populations étudiées (Tableau 12), dont 9
sont spécifiques a la race Ouled Djellal, 6 et 5 pour la race Barbarine et Tazegzawt
respectivement. Le reste des races partage entre eux 21 alléles privés, toutes les populations
étudiées présentent au moins un allele privé. Les races Daraa et Ifilene, avec deux alléles
privés ainsi que les races Srandi, Rembi, Taddmit et Hamra. La race D’men présente 3 alléles

privés et les deux races Berbere et Sidaoun montrent 4 alléles privés.

La majorité de ces alléles privés sont exprimés par de faibles fréquences, dont la fréquence
maximale est de ’ordre de 6,3 % pour I’alléle 281 (OARIMP29) chez la race berbére, la
faiblesse de ces frégquences indique une faible contribution de ces alleles a la variation
génétique. Par ailleurs 1’existence de nombreux alléles privés dans une population démontre
son originalité (Fotsa, 2008). La majorité des marqueurs génetiques utilisés dans cette étude
présentent au moins un allele privé (Tableau 12), le microsatellite (BM8125) quant a lui est
dépourvu d’allele privé. Par contre il existe d’autres marqueurs microsatellites avec plus de 5

alleles privé (par exemple sept alléles priveés, il s’agit du marqueur (OARJMP29)).
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Tableau 12. Alleles prives pour chaque locus et chaque population

Locus BB (ON] 1L SR DR RB BR TD HR SD TG DM Total
94 104 88 (1,7 %)

OARFCB193 (4,5 %) (3,8 %) 96 (1, % 7) 4
192

OARFCB304 (2.4%) 1

229
INRA0123 (2,6 %) 1
103 134
0,
OARCP34 106 (1,4 %) (1.7 %) (2.6 %) 3
184

INRA0132 (1.7 %) 1
178 184 (1,4 %) . 212

D552 24%) 214 (14 %) 160 (3,8 %) (2.2 %) 5

258

BM1818 (1,7 %) .

BM8125 0
161

MCMO0527 (4.8 %) 1

201
(2,2 %) 263
CSRD0247 199 (2,8 %) 543 (1.9 %) 4
(2,2 %)
OARFCB128 259 (2,8 %) 1
BM1329 126(1,7 %) 194(1,7 %) 2
[0)

HSC 309(?'3 & 261(1,3 %) 281(6,3 %) 299(1,8 %) 4
106 96(1,7 %)

OARJIMP29 (2.4%) 152(2,8 %) 110(1,7 %)  162(1,7 %) 120(1.7 %) 108(2,6 %) 7

(Zlf'f/) 221(1,4 %)
MAF214 '195" 237(1,4 %) 247(2,4 %) 6
(4.8 %) 239(1,4 %)
Total 6 9 1 2 1 2 4 2 2 4 5 3 41

BB: Barbarine, OJ :Ouled Dijellal, IL: Ifilene, SR: Srandi, DR :Déaraa, RB : Rembi, BR: Berbére, TD:Taddmit, HR : Hamra, SD:Sidaoun,

TG:Tazegzawt, DM : D’men
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3.3.6 L’hétérozygotie observée et attendue

Le tableau 13 résume les différents taux d’hétérozygotie observé (Hobs), attendu (He) et non
biaisé (Hnb) calculés grace au logiciel GenALEXx 6.5 (Peakall et Smouse 2006, 2012) pour
les 15 microsatellites analysés. En raison du faible nombre d’échantillons représentant
certaines races étudiées (par exemple 10 pour la race Déraa), il est préférable de considérer
I’hétérozygotie attendue non biaisée. En effet, puisque les taux d’hétérozygotie observé et
théorique varient selon le nombre d’alléles détectés, ils peuvent étre sous-évalués si

I’échantillonnage est trop faible.

Le plus faible taux d’hétérozygotiec non biaisé enregistré est évidemment celui des races a
faibles effectifs, il s’agit des races Ifilene (0,861), Srandi (0,860) et Daraa (0,870), tandis que
le taux le plus important est celui de la race Ouled Dijellal (0,914) qui présente la plus
importante diversité génétique, parmi les 12 races étudiées, pour les 15 marqueurs analyses.
Les taux moyens d’hétérozygoties attendus non biaisés, pour les races restantes sont compris
entre 0,871 et 0,872pour la race Taadmit et Tazegzawt respectivement et pour le reste des
races Berbere, Sidaoun, Rembi D'men, Barbarine et Hamra, les valeurs d’hétérozygoties
attendus non biaisés sont respectivement (0,88; 0,884; 0,89; 0,894; 0,895 et 0,901)
(Tableau 13).

On remarque que ces taux sont beaucoup influencés par le nombre total d'alleles que possede
chaque race, puisque celles qui présentent le plus faible taux d'hétérozygotie sont celles qui
présentent le moins d'alleles, mais cette influence n’est pas proportionnelle puisque les
contextes zootechniques et environnementaux ne sont pas les mémes : effet pére, déséquilibre

d'association, sélection et la consanguinité (Tableau 13).

Nous constatons que I’hétérozygotie observée est inférieure a 1’hétérozygotie attendue non
biaisée pour la population ovine algérienne totale et pour chaque race étudiée avec des valeurs
comprises entre 0.754 (Ifilene) et 0.844 (Hamra). Le taux d’hétérozygotie attendu non biaisé
moyen est égal a (0,883 £0,003), ce qui montre que dans 1’ensemble, les races étudiées
présentent une diversité génétique importante en considérant les résultats obtenus pour les 15
microsatellites étudiés. En effet, I'nétérozygotie moyenne des 12 races ovines locales
algériennes semble nettement plus élevée que celles rapportées dans la littérature, par
exemple, 0.66 chez les races turques (Yilmaz et al., 2014); 0.800 et 0.650 respectivement
pour les races tunisiennes (Ben Sassi-Zaidy et al., 2014 et Kdidi et al., 2015) ; 0,662 pour les

races marocaines (Gaouar et al., 2016a); 0,660 et 0.780 respectivement pour les races
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algériennes (Gaouar et al., 2015 b et 2016 b) ; 0,694 pour les races grecques (Loukovitis et al.,

2016) et 0.710 pour les races égyptiennes (Othman et al., 2016).

Tableau 13. Hétérozygoties attendues, observées et non biaisées avec erreur standard pour

chaque race ovine sur I’ensemble des 15 microsatellites étudiés.

Hétérozygotie moyenne

Races

Ho +SE He +SE Hnb £SE
Barbarine 0,838 +0.027 0.874 +0.012 0,895 +0,012
Ouled Djellal 0,837 +£0.020 0.901 +0.005 0,914 +0,005
Ifilene 0.830 +£0.019 0.821 +0.014 0,861 +0,014
Srandi 0.829 +0.023 0.836 +0.014 0,870 +0,015
Déaraa 0.754 +£0.032 0.825(0.012 0,870 +0,013
Rembi 0.802 +0.026 0.879 +£0.009 0,890 +0,009
Berbere 0.808 +£0.026 0.861 +0.012 0,880 +0,012
Taadmit 0.823 +0.025 0.856 +0.008 0,871 +0,008
Hamra 0.844 +0.023 0.885 +0.006 0,901 +0,006
Sidaoun 0.830 + 0.027 0.868 +0.009 0,884 +0,010
Tazegzawt 0.835 +0.027 0.857 +0.014 0,872 +0,015
D’men 0.822 +£0.029 0.870 +0.008 0,894 +0,008
Moyenne 0,821 +0,007 0,861 +0,004 0,883 +0,003

Ho : hétérozygotie observée ; He: hétérozygotie attendue ; Hnb: hétérozygotie non biaisé
(Nei 1978).

3.4 Diversité inter populationnelle
3.4.1 Parameétres de différenciation des populations

La méthode la plus classique de caractérisation des populations, et peut-étre la plusancienne,
est celle des indices de fixation proposée par Wright (1969). En effet, les F-statistiques
permettent de décrire la structure des populations, la répartition de la variabilité génétique
entre et au sein des populations en estimant la variance standardisée des fréquences alléliques
entre les sous populations (Wright, 1978). Les F- statistiques de Wright permettent aussi de
connaitre la structure génétique d’une espéce grace a 1’estimation, d’une part, de la fixation
des all¢les dans I’ensemble des populations (FiT) et a I’intérieur des sous-populations(Fis) et,

d’autre part, de la différenciation génétique entre les sous populations (Fst).
a. Indice de fixation Fis

Fis ou le coefficient de consanguinité est théoriquement compris entre [-1; +1], Fis< O

signifie que la sous-population présente un exces d’hétérozygoties qui peut étre dd :

e A un régime de reproduction hétérogame (entre individus différents) ou

109



CHAPITRE Il : Résultats et discussion Partie expérimentale

e A une sélection des hétérozygoties au locus considéré

Alors que, si le Fis> 0, cela signifie que la sous population présente un déficit

d’hétérozygoties da :

e A un régime de reproduction fermé (consanguinité ou homogamie) ou & une sous
structuration lors de 1’échantillonnage,
e Ala présence d’alléles nuls ou

e A une sélection des individus homozygotes au locus considéré.

Dans notre étude, les valeurs moyennes de Fis calculées pour I’ensemble des loci par
population (Tableau 14), sont toutes positives, variant de 0,038 pour la race Ifilene a 0,14
pour la race Déraa avec une moyenne de 0,072, six sur douze races étudiées n’ont pas montré
une différence significative. Plusieurs facteurs peuvent contribuer a une hétérozygotie plus
faible que prévu et donc un déficit en hétérozygotie dans une population, dont le plus répondu
est la consanguinité (accouplement entre un individu et ses ascendants, ses collatéraux et/ou
ses descendants) qui modifie les fréquences génotypiques et le déficit aurait une incidence sur
I’ensemble des loci (Hoda et Marsan,2012).

La présence d’alléles nuls est un autre facteur qui peut également causer un déficit
d'hétérozygotie dans la population. Dans la présente étude, le test de présence d’alléles nuls
n’était pas concluant (Annexe 3). L'explication la plus probable de ce déficit est la présence
de sous populations a I’intérieur de la race, ce qui peut conduire a un effet Wahlund (Gaouar,
2009). Ce dernier consiste au fait que deux sous-populations, échangeant peu de génes et
ayant de ce fait leur fréquence allélique propre, se qui conduit a observer un déficit en
hétérozygotes vis-a-vis de I'EHW.
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Tableau 14. Valeurs des Fis par locus et par population

BB 0J IL SR DR RB BR TD HR SD TG DM Moyenne
OarFCB193 0,255 0,120 -0,017 0,130 0,376 0,157 0,097 0,073 0049 0,102 0,290 0,220 0,154
OarFCB304 0,175 0,200 0,077 0,080 0,097 0,244 0,168 0,251 0,137 0,235 0,213 0,020 0,158
INRAQ023 0,024 0,066 0,020 -0,018 0,000 -0,048 -0,059 -0,137  -0,065 -0,107 -0,145 -0,021  -0,041
OarCP34 -0,110 0,142 -0,133 -0,047 0,176 0,069 -0,005 0,088 0,075 0,008 -0,174 0,088 0,015
INRA0132 -0,058 0,039 0,245 -0,063 -0,059 0,042 0,022 0,136 0,104 0,055 0,009 -0,009 0,039
D5S2 0,250 0,147 -0,105 0,166  -0,013 0,140 0,137 0,01 -0,00 0,229 -0,006 -0,012 0,070
BM1818 0,069 0,235 0,082 0,126 0,236 0,337 0,190 0,211 0,201 0,118 0,173 0,308 0,182
BM8125 -0,039 -0,010 -0,081 -0,121 -0,080 0,196 0,074 -0,162 0,056  -0,055 -0,013 -0,054 -0,024
MCMO0527 0,028 0,078 -0,070 0,127 0,438 0,091 0,299 0,038 0,183 -0,021 0,008 0,154 0,113
CSRDO0247 0,021 0,124 -0,047 0,044  -0,075 0,055 0,073 0,063 0050 0,248 0,067 0,095 0,060
OARFCB128 0,021 0,081 0,022 0,118 0,187 -0,004 0,069 -0,071 0,021  -0,089 0,067 0,287 0,059
BM1329 0,135 -0,013 0,231 0,178 0,259 -0,001 -0,036 0,234 0,234 0,084 -0,006 -0,036 0,105
HSC 0,099 0,152 0,212 0,147 0,314 0,137 -0,015 0,013 0,209 0,125 0,045 0,166 0,134
OARJIMP29 0,022 -0,044 -0,036 -0,063 0,133 0,100 0,188 -0,015 -0,056 -0,060 -0,029 -0,051 0,008
MAF214 0,096 -0,057 0,075 -0,108 0,020 -0,023 0,049 0,081 -0,073 0,059 0,162 0,062 0,029
Moyenne 0,065** 0,084*** 0,038 0,049 0,240** 0,100*** 0,083** 0,056 0,062 0,063 0,046 0,082* 0,072

Valeur significative avec (*p < 0,05 ; **p < 0,01 ; ***p < 0,001).
BB: Barbarine, OJ: Ouled Dijellal, IL: Ifilene, SR: Srandi, DR: Déaraa, RB: Rembi, BR: Berbere, TD: Taddmit, HR: Hamra, SD: Sidaoun, TG:
Tazegzawt, DM. D 'men
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b. Indice de différenciation Fst

Le Fs mesure la différenciation entre groupes ou sous populations. Ce parameétre est compris
entre 0 et 1. Un Fst> O reflete une différenciation entre les populations. Le minimum 0
indique une absence de divergence génétique entre les populations. Wright (1978) propose

certains critéres pour une interprétation qualitative des Fsta savoir :

e L’intervalle de 0 a 0,05 indique une faible différenciation génétique qui est toutefois
non négligeable,

e L’intervalle de 0,05 a 0,15 indique une différenciation génétique modérée

e L’intervalle de 0,15 a 0,25 indique une importante différenciation génétique

e L’intervalle Fst > 0,25 : indique une trés importante différenciation génétique

Le tableau 15 donne les valeurs de Fst entre les différentes populations ovines étudiées, il
existe une faible différenciation entre les 12 populations ovines étudiées. En effet, toutes les
valeurs Fst sont comprises entre 0,013 et 0,040. La plus grande valeur de Fst (0,040) a été
observée entre les deux paires de race, D’men avec Ifilene et D’men avec Srandi. Par contre,
la valeur minimale de Fst (0,013) est enregistrée entre les populations de Rembi et Berbere,

elle indique une absence de divergences genétiques entre ces deux populations.

D’une maniére générale, les valeurs de Fst obtenues ont divisé la population ovine algérienne
en deux groupes. Le premier regroupe les races du Nord algérien a savoir Rembi, Berbeére,
Taddmit et Ouled Dijellal, Barbarine, Déraa et Srandi et le deuxieme rassemble
majoritairement les races du Sud algérien (Sahara), il s’agit des races Hamra, D’men et
Sidaoun. Néanmoins, ce regroupement a fait I’exception pour deux races, il s’agit de la race
Tazegzawt et la race Ifilene qui sont mal classées suivant leurs positions géographiques. En
fait, la race Tazegzawt est une race du nord a été classée avec des races du sud et la race
Ifiléne est une race du sud a été classée avec des races du nord, ceci est probablement di au
processus de formations de ces deux races, en effet, ce résultat reste préliminaire et demande

d’autres études.

Néanmoins, le classement des autres races est déja confirme, il s'agit la race Rembi et la race
Taadmit qui sont des races croisées issues directement par un croisement avec la race Ouled
Djellal, on remarque aussi ces derniéres années un envahissement (surtout au Nord) par la
race Ouled Djellal qui est préférée par les éleveurs sur le plan zootechnie. Le méme
phénomeéne d’envahissement est remarqué pour les races du sud ou ¢’est la race Sidaoun qui
est en train d’envahir les berceaux des autres races. Cela explique les faibles valeurs de Fst

enregistrées entre les races étudiées.
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Ces résultats de différenciation entre les pairs des 12 races ovines sont confirmées par Gaouar
et al. (2015 b) avec 30 Microsatellites et (2016 b) avec SNP qui divise la population ovine en
deux groupes: le premier formé par les races (Ouled Djellal, Rembi et Taadmit) et le
deuxiéme renferme les races (D’men, Hamra et Sidaoun) avec des valeurs de Fst
respectivement de 0,011 et 0,077.

Tableau 15. Valeurs de Fsr entre les paires de 12 populations

Races BB 0J IL SR DR RB BR TD HR SD TG DM
BB -
(ON] 0,020* -

IL 0,029* 0,027* -

SR 0,031* 0,018 0,026 -

DR 0,031 0,025 0,024 0,021 -

RB 0,019* 0,014* 0,025 0,019 0,025 -

BR 0,022* 0,014* 0,025 0,020 0,022 0,013* -

TD 0,028* 0,019 0,027 0,026* 0,024 0,015 0,013 -

HR 0,027* 0,018* 0,036* 0,034* 0,032* 0,022* 0,026* 0,024* -

SD 0,027* 0,017* 0,029* 0,028 0,029* 0,021* 0,020* 0,022 0,018* -

TG 0,031* 0,023* 0,034 0,031* 0,028 0,024* 0,023* 0,024* 0,022* 0,018* -
DM 0,030* 0,020* 0,040* 0,040 0,038* 0,024* 0,025* 0,027 0,019 0,022* 0,030*

* 1 Valeur significative avec P < 0,001 (Par logiciel : ARLEQUIN 3.5.2.2(Excoffier et Lischer 2010)
BB: Barbarine, OJ : Quled Djellal, IL: Ifilene, SR: Srandi, DR : Daraa, RB: Rembi, BR: Berbeére,
TD : Taddmit, HR : Hamra, SD : Sidaoun, TG: Tazegzawt, DM : D 'men.

c. Flux des génes

Le flux de genes (Nm) entre les paires des populations étudiées présente une valeur
relativement importante (46,58) entre la race Berbére et la race Taddmit suivit la race Berbere
et la race Rembi (33,79). La valeur de Nm (5,45) la plus faible est enregistrée entre la race
D’men et la race Srandi (Tableau 16). En géneral, les résultats obtenus pour le flux de géne
entre les races ovines étudiées sont trés faibles (10,60 £2,94), donc, il y a un équilibre
d’échange entre les populations ovines, ceci est d0 principalement & 1’homogénéisation des

races suit au non-respect des berceaux.
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Tableau 16. Flux des génes entre les paires des 12 populations ovines

Races BB 0OJ IL SR DR RB BR TD HR SD TG DM

BB - 1254 1232 901 1289 13,77 1339 740 769 7,72 6,26 7,86
0J - 12,10 32,85 20,18 19,39 27,84 11,30 13,79 14,69 8,71 13,52
IL - 37,48 21,02 1365 1937 11,71 6,44 1024 7,06 6,32
SR - 19,00 22,26 38,69 1123 6,42 1006 7,93 545
DR - 18,51 77,41 20,65 10,09 11,74 1392 8,09
RB - 33,79 18,78 8,79 922 7,96 9,67
BR - 46,58 7,96 13,66 9,82 10,79
TD - 827 981 822 8§11
HR - 1453 9,57 18,75
SD - 14,18 11,71
TG - 6,99
DM -

BB: Barbarine, OJ : Ouled Dijellal, IL: Ifiléne, SR: Srandi, DR : Déraa, RB: Rembi, BR: Berbere,
TD: Taaddmit, HR: Hamra, SD : Sidaoun, TG: Tazegzawt, DM : D’men

3.4.2 Distances génétiques et établissement des relations phylogéniques

a. Distances génétiques et corrélation

Les fréquences alléliques, obtenues pour les 15 microsatellites, nous ont permis de calculer

deux types de distances : la distance standard de Nei (1972) avec le logiciel Popgene (Yeh et
al., 1997) et celle de Reynolds (1983) avec le logiciel Phylip (Felsenstein, 1993). Ces deux

distances sont fondées sur des théories évolutives différentes : un modeéle mutation-dérive

pour la distance standard de Nei et la dérive génétique seule pour la distance de Reynolds. Les

résultats des deux distances sont représentés dans le tableau 19. Cette matrice de distances

nous a permis ensuite de construire des arbres phylogénétiques.

Le calcul de la distance génétique de Nei ou celle de Reynolds montre que la valeur la plus

faible est trouvée entre la race Berbére et la race Rembi(Tableaul?), tandis que la race

D’men montre une grande distance génétique avec la race Ifilene par I’utilisation de la

distance Reynolds (0,075) et avec la race Srandi par 1’utilisation de la distance de Nei (0,528).

114



CHAPITRE 11 : Résultats et discussion

Partie expérimentale

Tableau 17. Distances génétiques entre les 12 populations ovines étudiées : distance de
Reynold au-dessus de la diagonale et la distance standard de Nei ci-dessous en diagonale.

Races BB 0J IL SR DR RB BR TD HR SD TG DM

BB - 0,039 0,056 0,060 0,059 0,037 0,042 0,053 0,052 0,052 0,059 0,057
0J 0,311 - 0,052 0,036 0,048 0,026 0,028 0,037 0,034 0,033 0,044 0,040
IL 0,287 0,287 - 0,050 0,046 0,049 0,048 0,053 0,070 0,056 0,066 0,075
SR 0,361 0,164 0,187 - 0,041 0,039 0,038 0,050 0,066 0,053 0,059 0,078
DR 0,320 0,245 0,136 0,120 - 0,048 0,043 0,048 0,060 0,057 0,054 0,072
RB 0,253 0,191 0,250 0,185 0,240 - 0,025 0,028 0,043 0,041 0,046 0,046
BR 0,261 0,158 0,214 0,168 0,170 0,134 - 0,025 0,050 0,038 0,045 0,048
TD 0,389 0,265 0,257 0,261 0,216 0,166 0,118 - 0,046 0,042 0,047 0,052
HR 0,424 0,270 0452 045 0,352 0,335 0,359 0,333 - 0,034 0,043 0,036
SD 0,411 0,242 0,305 0,321 0,306 0,320 0,249 0,274 0,221 - 0,035 0,044
TG 0,436 0,316 0,359 0,333 0,250 0,321 0,265 0,293 0,290 0,182 - 0,057
DM 0,418 0,291 0457 0528 0420 0,317 0,292 0,340 0,211 0,284 0,351 -

BB: Barbarine, OJ : Ouled Dijellal, IL : Ifilene, SR :

Srandi, DR : Daraa, RB : Rembi, BR:
Berbere, TD : Taadmit, HR: Hamra, SD : Sidaoun, TG: Tazegzawt, DM : D ’men

Le résultat obtenu apres une mesure de corrélation entre matrices de distances génétiques

montre qu’il existe une corrélation positive entre les deux distances génétiques utilisees

(distance standard de Nei et celle de Reynolds) basées sur deux hypotheses évolutives

différentes. Le test de Mantel a été réalisé a I’aide du logiciel Xlstat 5.03 (Figure 35). Le test

de permutation a donc été proposé pour permettre de déterminer si le coefficient de

corrélation peut étre considéré comme significativement différent de zéro. L’hypothése nulle

(Ho) signifie que les matrices ne sont pas corrélées par contre I’hypothéese alternative (Ha)

signifie que les matrices sont corrélées.
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Figure 36. Histogramme du test de Mantel
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Etant donné que la p-value calculée (0,0001) est inférieure au niveau de signification
alpha=0,05, on doit rejeter I’hypothése nulle HO, et retenir I’hypothése alternative Ha.
Autrement dit nous admettons qu’il existe un lien entre la distance standard de Nei et celle de

Reynolds dans notre étude avec un coefficient de Pearson der(AB)=0,7955 = 79,55 %
b. Arbres phylogénétiques (dendrogramme).

Deux arbres phylogénétiques ont été construits a partir des resultats obtenus pour les deux
types de distances : distance génétique du Nei (1972) (Figure 36) et Distance génétique de
Reynolds (1983) (Figure 37), en utilisant respectivement la méthode de classification
automatique « UPGMA » et « Neighbors-Joining » par les logiciels MEGA 6 (Tamura et al.,
2013) et Dendroscope (Huson et Scornavacca, 2012). Les valeurs de bootsrap indiquées a
chaque nceud révelent le pourcentage d’apparition de ce dernier parmi 1000

reéchantillonnages.

En comparant les deux dendrogrammes construits par la méthode UPGMA ou Neighbors-
Joining, nous avons constaté que le résultat des deux arbres subdivise la population ovine

locale en quatre groupes distincts :

e Groupe 1 : la race Sidaoun est regroupée avec la race Tazegzawt et la race Hamra avec la

race D’men, en effet, ce regroupement de deux races Hamra et D’men est d0 au fait que
cette derniére est connue pour étre le résultat d’un croisement de la race Sidaoun avec une
race a laine du Nord qui pourrait étre la race Hamra (Gaouar, 2009).
Cependant, le résultat est plus ou moins compatible avec les données geographiques et
historiques des races, en ce qui concerne la race Tazegzawt qui est regroupée avec une race
Sidaoun qu’est une race saharienne plutot qu’avec les races telliennes. Selon le travail de
Djaout et al. (2017), la race Tazegzawt sera originaire du Sahara et donc son
rapprochement avec la race Sidaoun serait plus logique.

e Groupe 2 : Plusieurs races sont regroupées, la race Ouled Djellal suivit respectivement par
les races (Rembi, Berbére et Taddmit), ces résultats sont en concordance avec ceux Cités
par Gaouar (2009). En fait, les animaux de races Rembi et Taadmit sont connus étre le
résultat d’un croisement avec la race Ouled-Djellal.

e Groupe 3 : C’est un groupe trés isolé, composé par les races Ifilene, Srandi et Déraa, ces
nouvelles races, sont caractérisées par une faible taille d’effectif et elles sont inconnues sur
le plan des performances zootechnies. En fait, ces races elles sont soit issues par un
croisement avec la race Ouled Dijellal, cas de la race Déaraa (Djaout et al., 2017), ou, elles

sont des races transfrontaliéres, c’est le cas des races Srandi et Ifiléne.
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e Groupe 4 : Une seule race a été classée dans ce groupe qu’est la race Barbarine. Cette
identification peut étre expliquée par la position géographique trés isolée par rapport aux

autres races, ainsi la race Barbarine est une race a demi-queue graisse.

Figure 37. Dendrogramme basé sur les distances génétiques minimales de Nei entre 12 races (méthodologie de
ré échantillonnage bootstrap (1000 répétitions)), par ['approche « UPGMA » BB: Barbarine, JO : Ouled
Djellal, IL : Ifiléne, SR : Srandi, DR : Daraa, RB : Rembi, BR : Berbére, TD : Taddmit, HR: Hamra, SD :
Sidaoun, TG : Tazegzawt, DM : D’men

Rembi

Taadmit

Ouled Djellel

7e5

Sidaoun

D’men

Hamra

Figure 38: Arbre phylogénétique obtenu a partir de la distance génétique standard de Nei par
I'approche « UPGMA » Gaouar, 2009
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Figure 39. Dendrogramme basé sur les distances Reynolds entre 1Mgie de ré échantillonnage
bootstrap (1000 répétitions)), par I’approche « Neighbor-Joining »
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+o00 Ouled Djellel

Sidaoun

oon
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Figure 40: Arbre phylogénétique obtenu a partir de la distance génétique de Reynolds par I'approche «
Neighbor-Joining » (Gaouar , 2009)
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Figure 41. Pourcentages de la variabilité moléculaire chez la population ovine algérienne

La hiérarchisation de la diversité globale de I’ensemble des populations ovines de la présente
étude a été réalisée par ’AMOVA avec le logiciel GenALEXx 6.5 (Peakall et Smouse 2006,
2012) Figure 38. Le résultat a montré que le pourcentage de variation entre les populations
obtenues est de 2 % et entre les individus au sein de ces groupes il est de 9 %, par contre la
grande variation est enregistrée au sein des individus, elle est de 89 %. Ce résultat signifie que
la diversité globale est due principalement a la diversité entre les individus au sein des

populations.
3.4.3 Resultat d’analyse factorielle des correspondances (AFC)

Les relations génétiques entre les 12 populations étudiées a partir d’analyses factorielles des
correspondances (AFC) sont présentées en figure 39. Dans notre étude, deux AFC sont

réalisés afin de mieux exploiter les donnees :

e Premier AFC : il a été réalisé en prenant comme élément de base I’ensemble des 12 races
étudiées Figure (39.A)

e Deuxieme AFC : il a été réalisé en prenant comme élément de base les 296 individus
étudiés Figure (39.B) :
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Le résultat de I’AFC est présenté au niveau de la figure 39. Au total, 41,66 %de la variabilité
peut étre expliquée par les trois premiers axes avec respectivement : 17,44 % (premier axe),

13,10 % (deuxieme axe 2) et 11,05 % (troisieme axe) de la variabilité totale.

La premiere analyse des résultats obtenus aprés un AFC sur les deux niveaux, nous a permis
de séparer la population ovine en quatre groupes distincts (figure 39.A), mais uniquement
dans le cas de I’AFC réaliseé sur les 12 races étudiees. Cependant, il est difficile de distinguer
entre les races dans le cas de la distribution individuelle d’AFC (Figure 39.B), ce niveau de
mélange refléte probablement la situation du terrain ou aucune notion de race n’est respectée

par les éleveurs (croisement incontr6lé, non-respect des berceaux,). (Figure 39.B).

En général, les résultats obtenus par I’analyse factorielle des correspondances (AFC) sont
similaires a ceux donnés par le dendrogramme, dont lequel les races sont divisées en quatre
groupes: Le premier groupe est constitué de 7 races: Rembi, Srandi, Berbére, Ifiléne,
Taddmit et Déraa, ce regroupement témoigne de la relation génétique trés étroite entre ces
races. Le deuxiéme groupe est constitué quant a lui par les races Tazegzawt et Sidaoun, suivie
par deux races Hamra et D’Men qui forme le troisieme groupe. Le quatriéme groupe en haut

du schéma est constitué par la race Ouled Djellal et la race Barbarine.
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Figure 42. Représentation par AFC dans 1’espace de 3 -dimensions des échantillons des 12
races ovines étudiées. A) Sur I’ensemble de 12 races. B) Sur I’ensemble de 296 individus.

3.4.4 Assignation des individus a des populations génétiques et clustering
a. Assignation des individus par le logiciel Structure

La structure génétique des 12 races ovines a été étudiée en utilisant le logiciel Structure, dont
I’analyse a été effectuée avec une combustion de 20 000 de longueur, suivie d’un test de
chaine de Markov avec 100 000 itérations de Monte-Carlo pour chacun des K allant de 2-12,
avec 20 répliques pour chaque K, et ce en utilisant des fréquences d’alléles indépendants et un
modele de mélange. Ce logiciel structure nous a permis d’identifier le degré de mélange entre
nos populations ovines, de sort qu’il nous donne une idée claire sur la situation génétique de

notre cheptel.

121



CHAPITRE Il : Résultats et discussion Partie expérimentale

La figure 40 montre les variations de la valeur de A(K) selon les valeurs de K (hnombre des
populations étudiées) avec la méthode d’Evano en utilisant le logiciel Structure Harvester
(Earl et vonHoldt, 2012). Nous remarquons que les valeurs de A(K) augmentent de K=2 a K
= 3pour atteindre une valeur maximale (AK= 30929) puis elles diminuent rapidement & K=4
avec une valeur de A(K) = 3309 (Tableau 18).Apres cela, nous observons une fluctuation
dans les valeurs de A(K) avec un enregistrement de deux pics, le premier avec la valeur de
K=5 et le deuxiéme avec la valeur de K=10, mais ces deux pics reste tres faible a ce qui a
enregistré au niveau de la valeur K=3 donc, cette valeur de AK est considéré comme la
meilleure valeur de K, ce qui signifie que notre population locale ovine avec 12 races est

regroupée en trois clusters (Figure 40).

la

K Ln Pr (X|K) AK
2 -22 840,215 29810
T 3 22641230 30929
= 4 -22 718,215 3309
20 5 -22 529,305 5837
2. 6  -22562,610 1,524
; 7 -22759,805 0,097
: 8 -22 971,685 0,007
’ 9 23185810 0,681
0 10 -22 941,185 2195
i 6 8 10 12 11 -23 501,895 1,022
(Nombre de population) 12 23384780 0,197
Figure 43. Détermination de la valeur de K la plus | Tableau 18. Estimation postérieure de
vraisemblable selon la méthode Evanno et al. (2005). | probabilité [Ln Pr (X|K)] pour différents nombres
La variation de second ordre du log-likelihood K | de groupes inférés (K) et AK statistique.
(AK))
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Figure 44. Estimation de la structure de la population avec des valeurs K différentes (K =2 a

12).

La figure 41 montre qu’a partir de la valeur de K=2, un premier cluster s’identific avec une
premiere séparation des deux races Tazegzawt et Sidaoun avec quelques animaux appartenant
a la race Hamra et a la race D’men. Ensuite, une deuxiéme séparation, elle a eu lieu a K=3. Ce
deuxiéme cluster est le résultat d’un isolement de la race Barbarine et la race Ouled Djellal
avec le reste des individus de la race Hamra. Les six autres races forment ensemble le
troisiéme cluster, il s’agit des races a appellation nouvelles (Ifilene, Srandi et Déraa) et les
races Rembi, Taadmit et berbére. A partir de K = 4, aucun cluster ne s’identifie, toutes les 12

races montrent un mélange entre elles jusqu’a la derniére valeur de K=12 sauf que deux
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faibles pics ont été détectés a k=5 et k=10, montrant que, dans une moindre mesure, I’analyse

bayésienne a pu distinguer respectivement les 5 et 10 races nominales.

Ces résultats obtenus ne sont pas en concordance avec ceux qui ont été trouvés par Gaouar et
al. (2015 b) et (2016 b), dont lesquels la population ovine algérienne était regroupée en 2
clusters, et ce en utilisant 30 microsatellites et le polymorphisme a un seul nucléotide (SNP) a
I’échelle du génome avec respectivement six et huit races étudiées. Toutefois, les deux
premiers des 3 clusters distingués au niveau de notre étude sont représentés par les mémes
races que celles citées dans les travaux de Gaouar (2015 b et 2016 b). Par contre, le troisieme

et le dernier cluster regroupe les nouvelles races (Ifilene, Srandi et Déaraa).

A Téchelle individuelle, I’analyse bayésienne montre qu’il existe peu de races qui sont
homogeénes, ces races sont constituées par des animaux relativement semblables entre eux, il
s’agit des races Barbarine, Rembi et Srandi, cependant le reste des neuf races montrent des
niveaux variables de mélange. En fait, cette situation refléte exactement ce qui s’est passé au
cours de ces derniéres années. D’aprés les travaux de Gaouar (2009) et le récent travail
phénotypique et morphologique sur les races ovines de Djaout et al. (2017), le cheptel ovin en
Algérie connait progressivement une dégradation inquiétante sur le plan de diversité
génétique. Cela est soutenu par notre présente étude qui montre bien que la majeure partie de
la variabilité au niveau de notre population ovine locale réside au niveau individuel et n’ont

pas au niveau racial (voir I’analyse AMOVA).
b. Méthodes d’affectation des individus a une population

L’affectation des animaux aux 12 populations étudiées a été réalisée en utilisant les résultats
du génotypage pour les 15 microsatellites utilisés (Annexe 6). Les résultats de cette
affectation ont été obtenus a 1’aide du logiciel GeneClass2 (Piry et al.,2004). Nous avons
remarqué que les animaux ont eté affectés a 100 % a leur race d’origine a cause du nombre

important de marqueurs utilisés. Les résultats sont présentés par race :
Barbarine :

e 14 animaux sur 21 sont affectés a leur race avec un pourcentage qui est de 100 %
e Les animaux O8FT, 09FT, 13FT, 11FT, 12FT, BARIM1001, BARIM1327 restant sont

affectés a leur race avec un pourcentage qui dépasse les 99,92 %, ces animaux sont aussi
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affectés aux races Rembi, Tazegzawt, Sidaoun et Ifilene, mais avec de trés faibles

pourcentages qui n’excede pas les 0,05 %.

Ouled Djellal :

e 18 animaux sur les 36 analysés sont affectés a leur race avec un pourcentage qui est de
100 % ;

e Les animaux restants sont affectés a leur race avec un pourcentage qui dépasse les
98,53 %, ces animaux sont aussi affectés aux races Rembi, Hamra, Barbarine, Sidaoun,
Berbere, Srandi D’men, Taddmit, Tazegzawt et Déaraa, mais avec un trés faible

pourcentage qui n’excede pas les 0,8 %.

Ifilene :

e 6 animaux sur les 11 analysés sont affectés a leur race avec un pourcentage qui est de
100 % ;

e Les animaux restants sont affectés a leur race avec un pourcentage qui dépasse les
99,98 %, ces animaux sont aussi affectés aux races Ouled Dijellal Srandi Tazegzawt

Rembi et Berbére, mais avec un trés faible pourcentage qui ne dépasse pas les 0,01 %.

Srandi :

e 9 animaux sur les 13 analysés sont affectés a leur race avec un pourcentage qui est de
100 % ;

e Les animaux restants sont affectés a leur race avec un pourcentage qui dépasse les
99,98 %, ces animaux sont aussi affectés aux races Rembi Ifilene, Déraa et Ouled Dijellal,

mais avec un tres faible pourcentage qui n’exceéde pas les 0,01 %.

Daraa :

e 7 animaux sur les 10 analysés sont affectés a leur race avec un pourcentage qui est de
100 % ;

e Les animaux restants sont affectés a leur race avec un pourcentage qui dépasse les
99,99 %, ces animaux sont aussi affectés aux races Rembi Srandi et Hamra, mais avec un

trés faible pourcentage qui ne dépasse pas le 0,001 %.

Rembi :
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24 animaux sur les 41 analysés sont affectés a leur race avec un pourcentage qui
dépasse les 98,54 %. Ces animaux sont aussi affectés aux races Ouled Djellal,
Berbere, Barbarine, Daraa, Srandi, Taadmit, Tazegzawt, Ifilene et Sidaoun, mais avec
un tres faible pourcentage qui n’excede pas les 1,58 % ;

Les 3 animaux (RHFSN3, R:05 et R:03) sont affectés plutdt aux races Hamra,
Taadmit et Berbére avec un pourcentage qui dépasse les 61,96 % et a la race Rembi

avec un pourcentage de 37,93 %.

Berbeére :

15 animaux sur les 24 analysés sont affectés a leur race avec un pourcentage qui
dépasse les 97,91 %. Ces animaux sont aussi affectés aux 12 races étudiées, mais avec
un tres faible pourcentage qui n’excede pas les 0,94 % ;

Le seul animal (28 FB) est affecté a la race Srandi avec un pourcentage de 91,12 %et a

la race Berbére avec un pourcentage de 8, 87 %

Taadmit :

15 animaux sur les 30 analysés sont affectés a leur race avec un pourcentage qui
dépasse les 93,71 %. Ces animaux sont aussi affectés aux 12 races étudiées, mais avec
un tres faible pourcentage qui n’excede pas les 3,13 % ;

Le seul animal (T26) est affecté a la race Berbére avec un pourcentage de 62,63 % et

aux races Taadmit et Rembi avec un pourcentage de 37, 36 %

Hamra :

100 % des animaux sont affectés correctement a leur race ;

16 animaux sur les 30 analysés sont affectés a leur race avec un pourcentage qui est
de100 % ;

Les 14 animaux restants sont affectés a leur race avec un pourcentage qui dépasse
1es99,19 %, ces animaux sont aussi affectés aux races Ouled Djellal, Sidaoun,
Barbarine, D’men, Tazegzawt, Rembi, Berbere et Déraa, mais avec un trés faible

pourcentage qui n’excede pas les 0,39 %.

Sidaoun :

100 % des animaux sont affectés correctement a leur race ;
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11 animaux sur les 30 analysés sont affectés a leur race avec un pourcentage qui est
del100 % ;

Les 19 animaux restants sont affectés a leur race avec un pourcentage qui déepasse
les96,53 %, ces animaux sont aussi affectés aux races Tazegzawt, D’men, Hamra,
Ouled Djellal, Taddmit, Barbarine, Berbere, Rembi, mais avec un trés faible

pourcentage qui n’excede pas les 2,72 %.

Tazegzawt :

13 animaux sur les 30 analysés sont affectés a leur race avec un pourcentage qui
dépasse les 97,12 %. Ces animaux sont aussi affectés aux races Taadmit, Srandi,
Berbére, Hamra, Rembi, Sidaoun, Ouled Djellal et D’men, mais avec un tres faible
pourcentage qui n’exceéde pas les 1,49 % ;

Le seul animal (TZSF10) est affecté a la race Sidaoun avec un pourcentage de

88,76 %et aux races Tazegzawt et Hamra avec un pourcentage de 11,22 %.

D’men :

100 % des animaux sont affectés correctement a leur race ;

06 animaux sur les 19 analysés sont affectés a leur race avec un pourcentage qui est
del100 % ;

Les animaux restants sont affectés a leur race avec un pourcentage qui dépasse
les98,24 %, ces animaux sont aussi affectés aux races Hamra, Tazegzawt, D’men et

Ouled Dijellal, mais avec un tres faible pourcentage qui n’exceéde pas les 1,50 %.

Dans cette présente étude, nous constatons qu’il y a 3 groupes selon le pourcentage

d’affectation des races. Le premier groupe est formeé par des races a faible pourcentage

d’affectation des animaux a 100 %, il s’agit des races Berbére, Rembi, Taddmit et Ouled
Djellal avec un pourcentage de 33,33 %, 35,71 %, 43,33 % et 50,00 % respectivement. Le

deuxieme groupe est constitué par des races avec un pourcentage moyen d’affectation a
100 %, constitué des races Hamra (53,33 %), Tazegzawt (56,67 %), Sidaoun (63,33 %) et la

race Ifiléne avec 63,64 %. Enfin, le troisiéme groupe est représenté par les races avec le plus

grand pourcentage d’animaux affectés a 100 %, ces races sont la race Barbarine, la race

D’men, la race Srandi et la race Daraa avec un pourcentage respectivement de 66,67 %,
68,42 %, 69,23 % et 70,00 % d’animaux affectés sans ambiguité
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CONCLUSION GENERALE

Connue par I'immensité de son territoire et la diversit¢ de ses milieux naturels, 1’ Algérie
recele des ressources dont I’importance tant qualitative que quantitative est 8 méme de lui
assurer un développement durable de ses ressources animales. Néanmoins, ces ressources ne
sont guere exploitées de facon appropriée. Les espéces animales et végétales avec toutes les
races et les variétés et populations qui les caractérisent, non seulement sont peu connues, mais
sont en voie d’extinction, voire de disparition pour certaines avec toutes consequences

négatives que cela induit sur le plan écologique et économique.

Les espéces animales constituent des ressources vitales pour le pays et un patrimoine
génétique universel. Malgré leur importance primordiale pour la sécurité alimentaire et pour
le développement économique local ces ressources sont sujettes actuellement au processus

d’érosion génétique qui va en s’accentuant.

C’est dans ce contexte et dans une optique de recherche de mesures appropriées pour la
préservation de ces ressources que ce travail de thése a été focalisé sur la caractérisation
génétique de 12 races ovines locales (Barbarine, Ouled Djellal, Rembi, Berbere, Taadmit,
Hamra, Sidaoun, Tazegzawt, D’men, Ifiléne, Srandi et Daraa). La premiére action a été
entamée sur 1’¢tude des relations phylogénétiques de ces races. Ainsi le polymorphisme
génétique de ces races a été étudié par 15 marqueurs moléculaires de type microsatellite
«OarFCB193, OarFCB304, INRA0023, OarCP34, INRAO0132, D5S2, BM1818, BM&125,
McMO0527, CSRD0247, OarFCB128, BM1329, HSC, OarJMP29 et MAF214 », en analysant

296 échantillons d’ADN provenant de 11 a 41 animaux non apparentés par race.

Cette thése a permis de réaliser 1’analyse de I’ensemble des résultats obtenus pour les
15microsatellites en utilisant des logiciels spéecifiques pour I’étude statistique de plusieurs

indicateurs de la variabilité génétique.

De maniere globale les résultats de cette caractérisation moléculaire ont montré que la
population ovine locale algérienne posséde une grande variabilité génétique au niveau intra-
populationnelle par rapport a celles de la variabilité génetique inter-populationnelle. Cette
diversité génétique observée est exposée a plusieurs problemes tels que la restriction des
berceaux et I’envahissement des races élites tel que la race Ouled Djellal au Nord et la race

Sidaoun au Sud.
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L’identification de nouvelles races ovines est utile pour le patrimoine génétique existant
localement qui nécessite en toute urgence un programme de caractérisation génétique et
zootechnique qui doit étre mis en ceuvre pour ces races dans une perspective d’intégration

dans des schémas d’amélioration génétique.

L’ensemble des 296 animaux étudiés ont présenté un total de 367 alleles différents avec 15
microsatellites utilisés. Les résultats obtenus révelent la présence de 41 alléles spécifiques
pour I’ensemble des races étudiées. Par ailleurs, le taux d’hétérozygote non biaisé moyen

obtenu pour I’ensemble de ces races est de 1’ordre de 0,883 +£0,003.

La comparaison des races a permis de constater que la race Ouled Dijellal présente la
variabilité génétique intra-race la plus importante avec 267 alléles et un taux d’hétérozygotie
attendu non biaisé élevé égal a 0,914 +0,005. Par contre, la race Daraa présente la variabilité
génétique intra-race la plus faible avec 131 alléles et un taux d’hétérozygotie attendue non
biaisée le plus faible (0,870 +0,013). Ceci est probablement d0 a la taille réduite de
I’échantillon analysé et au fait que cette race est connue pour son isolement et son faible

effectif.

Dans cette étude, il est permis d’abord de constater une richesse allélique de I’ordre de 8,78
pour I’ensemble des 12 populations étudiées; ce qui est relativement important dans les
études de la caractérisation des races ovines, ensuite de vérifier si les 12 races ovines
considérées étaient en equilibre de Hardy-Weinberg et enfin de déduire que les races Srandi et
Ifilene sont les seules qui ne présentent ni excés ni déficit en hétérozygoties en prenant en
considération 1’ensemble des 15 microsatellites. Quant aux autres 10 races ovines étudiées
(Barbarine, Ouled Djellal, Daraa, Rembi, Berbére, Taadmit, Hamra, Sidaoun, Tazegzawt et

D’men), elles sont en désequilibre & cause du déficit en hétérozygoties.

Les hypothéses susceptibles d’expliquer ces déséquilibres concernent des facteurs génétiques
(consanguinité, déséquilibre d’association et effet pere) ; I’existence d’alleles nuls et I’effet
Wahlund (présence de sous populations a D’intérieur de la race). Au total, 45 cas de
déséquilibre d’association ont été detectés chez les 12 races étudiées. La race Hamra présente
le plus grand nombre de cas (n= 14) de déséquilibre d’association parmi lesquels 1’ensemble

des loci sont en déséquilibre d’association de Hardy-Weinberg.

Par ailleurs, la connaissance de la variabilité inter-race a nécessité une analyse de la

structuration au sein de ces races, les résultats obtenus montrent que la diversité totale pour
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I’ensemble de 12 races est due majoritairement a une diversité intra-populationnelle (98 %).
Cette derniere révéle 1’existence d’une homogénéisation génétique des races qui résulterait
principalement de I’envahissement de la race Ouled Djellal des aires de répartition des autres

races. Le taux de diversité inter-populationnelle a été estimé a 2 %.

La mise en évidence des relations phylogénétiques entre les 12 races ovines Algériennes a
mobilisé plusieurs approches : a) les distances genétiques (la distance standard de Nei et celle

de Reynolds) ; b) I’analyse factorielle de correspondances ; ¢) la méthode de clustering.

Les résultats obtenus suggérent que 1’ensemble de la population ovine locale étudiée est
divisée en 4 groupes alors que 1’analyse bayésienne n’a généré que 3 groupes avec une
meilleure valeur de k=3. Il en résulte que la structuration de ces races a permis de faire

ressortir les éléments suivants :

- Un net rapprochement entre 4 races (Ouled Djellal, Rembi, Taddmit et berbere). En effet,
sur le plan phénotypique, ces races partagent un grand nombre de traits. Cela serait dii &
I’introduction non contrdlée dans les berceaux des 3 races par la race Ouled Djellal ;

- Une nette proximité a été observée entre deux binbmes de races : a) les races Hamra et
D’men ; b) les races Sidaoun et Tazegzawt. Quant aux nouvelles races (Ifilene, Srandi et
Déraa), elles révelent une certaine relation entre elles ;

- La race Barbarine se distingue nettement des autres races. Cela semble résulter de
I’isolement géographique de cette race et de sa caractéristique spécifique (race a demi-

queue grasse).

Enfin, pour chacune de 12 races étudiées, I’analyse du pourcentage d’affectation a fait
ressortir 3 groupes de races ovines locales : a) le premier groupe est marqué par des races a
faible pourcentage d’affectation a 100 % (Races : Berbére, Rembi, Taddmit et Ouled Djellal) ;
b) le deuxiéme groupe de races (Hamra, Tazegzawt, Sidaoun et Ifilene) se caractérise par
pourcentage moyen d’affectation a 100 % ; c) le troisiéme groupe est constitué des races

(Barbarine, D’men, Srandi et Daraa) avec un pourcentage tres élevé d’affectation a 100 %.

Il en résultat un constat alarmant qui met en évidence une tendance au cours des dernieres
décennies a un déclin de la diversité génétique pour la majorité des races ovines locales. Cette
dégradation de la variabilité est surtout accentuée par 1’effet des croisements non contrélés
entre les animaux de différentes races pratiques par les éleveurs ou la race Ouled Djellal est la

plus utilisée. La mise en place en toute urgence d’un plan national de gestion et de
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conservation de ces ressources génétiques nécessite d’une part, une réaction rapide des
autorités nationales par la création de fonds spéciaux pour la sauvegarde et la conservation
des ressources génétiques ovines menacées et d’autre part, 1’accompagnement de la
communauté scientifique par des encouragements dans leurs travaux de recherche sur
I’évaluation et la caractérisation des races ovines locales en étroite collaboration avec les
¢leveurs motivés par la création d’associations locales pour la préservation de la diversité

génétique de chacune des races ovines locales.

Cette thése suggere des perspectives visant a mettre en ceuvre des stratégies pour conserver et
améliorer les races ovines locales, quel que soit leur effectif en relation avec les
professionnels d’élevage, et ce sur la base de travaux continus et coordonnés a la fois sur leur
variabilité génétique ovine et leurs caractéristiques zootechniques. Tout en les évaluant et en

les adaptant aux différents environnements et conditions d’élevage.

Par ailleurs, la présente étude a permis notamment de faire pour la premiére fois la
caractérisation génétique de I’ensemble du cheptel ovin algérien en apportant un certain
nombre de résultats sur la dynamique du génome ovin local et les relations phylogénétiques

entre les 12 races étudiées.

Cette these suggeére 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 ovines locales. Ces recommandations portent sur :

v" Sensibilisation des Autorités locales pour promulguer des lois de conservation et de
gestion des ressources génétiques a la fois végétales et animales en définissant les priorités
en matiere de conservation de ces ressources

v En synergie des compétences pour la protection des races contre leur utilisation abusive et
incontrdlée.

v Amélioration des méthodes de gestion des animaux d’élevage (identification des animaux
et établissement des généalogies)

v' Installation d’un comité sectoriel des ressources génétiques pour assurer I’amélioration de
la gestion des ressources génétiques, la mise gestion de programmes de sélection et de
croisement afin de minimiser les risques de consanguinité et d’hybridation incontrolée et
notamment pour les races a faible effectif. De tels programmes doivent aussi viser les
aspects de reproduction et de production intra race. Ainsi, des stratégies pourraient étre

envisageées afin de sélectionner parmi ces races ovines locales, celles qui présentent une
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meilleure aptitude a la traite dans le but de créer des noyaux pour les programmes de
sélection génétique des races laitieres ovines en Algérie. Il peut s’agir de :

- Constitution et renouvellement des troupeaux de races locales,

- Création de centres de production et multiplication de géniteurs pour la
diffusion du progres génétique [amélioration de la productivité, élimination
des animaux pas ou peu performant et mise a la reproduction d’animaux
performants]

- Constitution de banque de semences animales et d’embryons

- Labellisation des viandes et particulierement pour les races en extinction [race
Hamra]

- Production et valorisation des produits de terroir [production fromagére de
type appellation d’origine controlée]

v" Mise en place d’un réseau national recherche-développement-formation spécifique aux
ressources génétiques animales en relation étroite avec les associations d’éleveurs et les
experts dans ce domaine. Un tel réseau se chargerait du consulting dans les aspects
suivants :

- Inventaire de la biodiversite.

- Orientations en matiére de conservation et d’amélioration génétique animale ;

- Continuité et renforcement des travaux entrepris.

- Suggérer toutes actions nouvelles jugées nécessaires.

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

ressources génétiques animales locales.
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ANNEXES

Annexe 1. Protocole d’extraction d’ADN a partir du sang total par la technique NaCl
« Salting Out »

Les premicres étapes de toute étude de biologie moléculaire nécessitent I’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,
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,
2- Etapes de extraction de PADN :

L’extraction de I’ADN au NaCl nécessite les étapes suivantes :

a) Lyse des globules rouges

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

Aprés une délicate homogénéisation, le tube est mis dans la glace pendant 30 mn (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 15 mn, le surnageant est éliminé et le culot obtenu est suspendu dans
30 ml de TE. Pour une élimination 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 pul de solution de lyse (SLB : Tris/Hcl 10mM, EDTA
0,1 M, SDS 0,5 %, pH=8) sont ajoutés, Le SDS (Sodium Dodécyl Sulfate) contenu dans cette
solution a pour role de solubiliser les lipides des membranes plasmiques afin de déstructurer
ces dernieres, inhiber les nucléases et dénaturer les protéines. Apres resuspension de ce culot
par une agitation rapide, 25 | ul de protéinase K a 20mg/ml sont ajoutés afin qu’elledigere

toutes les protéines associées a I’ADN.
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c) Précipitation de I’ADN.

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 : |

e Une phase contenant de ’ADN

e Une phase contenant les débris membranaires des globules blancs.

Ceci est di essentiellement & la compétition entre les ions salins ajoutés et les autressolutés
dissous par la solvatation des molécules,ainsi beaucoup de protéines indésirables (PK+Débris

cellulaires) sont éliminées de la solution aprés avoir été entrainées vers le fond du tube.

Le surnageant ainsi formé contient de 1I’ADN,C’est le phénoméne de Salting-
Out(précipitationsaline. 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 autretube en évitant de décoller le culot,deux volumes d’éthanol

absolu froid de celui du surnageantsont ajoutés dans le tube.

On remarque que dés 1’ajout de I’éthanol, la solution devient blanchatre et I’ADNcommence a
se précipiter (I’éthanol condense I’ADN),apres une agitation douce, I’ADN seprécipite sous
forme de filaments qui se compactent rapidement en une masse blanchatre visiblea I’ceil nu
appelée méduse qui sera ensuite récupérée dans un tube eppendorf stérile, puis lavée
al’éthanol froid a 70 % et a 100 % et séchée, La dissolution de la méduse se fait dans 200 a
500 plde tampon TE 10/1 (Tris/HCI: 10mM; EDTA : 1mM; pH=8,0) selon la taille de la
méduse et aune agitation douce a température ambiante pendant au moins 24 h pour avoir

enfin un ADNcomplétement dissout prét a étre utilisé (dosage, PCR...).
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Annexe 2. Les résultats de la lecture des pics apres ’analyse des fragments par le séquenceur

automatique

P19 M ¢ 3 284 v
A B E F G H | ] K L M N 0 P Q R *

1 MULTIPLEX1

2 OARFCB304 INRA0123 OARCP34 INRA0132 D382 BM1818 BMB8125

3 |Race Code 148-190 195-225 112-130 152-178 190-210 248-284 110-130

13 |Barbarine 13FT 170 184 195 201 114 120 148 168 188 192 0 0 114 134

14 |Barbarine 14FT 182 182 201 201 108 118 146 158 192 192 254 254 114 136

15 |Barbarine 10FT 170 186 195 209 114 128 156 174 188 194 248 248 112 120

16 |Barbarine 11FT 170 170 195 203 120 120 146 172 194 194 248 288 120 132

17 |Barbarine 12FT 172 172 201 201 112 128 146 174 186 192 0 0 110 134

18 |Barbarine BARIF111040 150 168 201 219 114 122 154 176 188 188 248 248 114 138

19 |Barbarine BARIF10125 178 178 199 209 118 126 156 166 188 188 248 284 114 138

20 |Barbarine BARIF13153 162 184 209 211 112 128 148 166 188 196 248 264 114 136

21 |Barbarine BARIF13178 168 188 211 225 110 128 148 168 188 216 248 270 120 128

22 |Barbarine BARIM1001 146 186 197 209 112 118 146 168 188 194 248 272 114 138

23 |Barbarine BARIM1327 162 186 209 217 118 128 146 174 188 192 0 0 114 136

24 |Barbarine BARIM1223 130 186 199 209 112 118 146 160 188 192 248 262 112 134

25 | Ouled Djellal ODMO1 170 190 211 215 102 112 170 176 190 202 250 264 114 136

26 | Ouled Djellal 0ODMO02 168 174 193 215 112 120 156 160 186 186 248 288 120 134

27 |Ouled Djellal ODM3R9 162 170 197 205 112 120 160 178 194 202 260 260 128 138

28 | Ouled Djellal ODM95 174 188 195 211 106 116 178 178 190 200 266 290 116 116

29 | Quled Djellal ODM310 138 178 197 209 118 126 130 168 188 214 248 292 114 134

30 | Ouled Djellal ODF03 162 184 205 217 110 130 146 146 194 204 256 268 100 134

31 |Ouled Djellal ODF4 168 174 195 207 102 110 178 178 0 0 274 274 114 126

32 |Ouled Djellal OAMI123 162 184 205 211 114 118 146 154 186 208 250 290 106 106

33 | Ouled Djellal 0AMO94 152 184 197 221 114 118 146 164 186 194 252 294 116 128

34 | Ouled Djellal 0AF1001 162 182 205 209 110 128 148 154 188 204 248 288 114 124 -

ANIMALS | Samples retry M1 | Samples retry M2 | Sheetl ® il 3

Annexe 3. Les fréquences d’alleles nuls (p)

Populations

Locus
BB 0J IL SR DR RB BR TD HR SD TG DM

OARFCB193 0,1070 0,0837 10,0194 0,0527 0,2041 0,0990 0,0771 0,0000 0,0591 0,0769 0,1114 0,0994
OARFCB304 0,0899 0,0991 10,0280 0,0000 0,0400 0,0998 0,0772 0,1226 0,0307 0,0990 0,0987 0,0351
INRA0123 0,0000 0,0391 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0189
OARCP34 0,0000 0,0571 0,0000 0,0000 0,0126 0,0287 0,0000 0,085 0,0257 0,0000 0,0000 0,0322
INRA0132 0,0000 0,0029 0,1012 0,0000 0,0000 0,0283 0,0000 0,0474 0,0470 0,0462 0,0359 0,0000

D5S2 0,1158 0,0786 0,0000 0,0490 0,0000 0,0695 0,0463 0,0000 0,0000 0,0992 0,0000 0,0000
BM1818 0,0612 0,1693 0,0459 0,0727 0,1048 0,1808 0,1091 0,1066 0,1655 0,0735 0,0697 0,1375
BM8125 0,0522 0,0326 0,0217 0,0000 0,0000 0,1041 0,0223 0,0000 0,0155 0,0000 0,0247 0,0000

MCMO0527 0,0000 0,0437 0,0000 0,0131 0,1808 0,0368 0,1255 0,0000 0,1032 0,0000 0,0000 0,0618
CSRD0247 0,0000 0,0642 0,0000 0,0000 0,0000 0,0246 0,0064 0,0168 0,0000 0,1261 0,0583 0,0000
OARFCB128 0,0326 0,0425 0,0000 0,0305 0,0800 0,0153 0,0000 0,0000 0,0640 0,0000 0,0509 0,1402

BM1329 0,0455 0,0000 0,0923 0,0781 0,1048 0,0175 0,0000 0,0872 0,1001 0,0401 0,0000 0,0000
HSC 0,0278 0,0851 0,0580 0,0303 0,1839 0,0526 0,0000 0,0000 0,0897 0,0560 0,0199 0,0696
OARJMP29 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0527 0,0304 0,0672 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000
MAF214 0,0124 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0404 0,0000 0,0000 0,0000 0,0787 0,0000

BB:Barbarine, OJ : Ouled Djellal, IL :Ifilene, SR : Srandi, DR :Déaraa, RB : Rembi, BR :Berbére,
TD :Taaddmit, HR :Hamra, SD :Sidaoun, TG :Tazegzawt, DM : D’men.
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Annexe 4. Déséquilibre d’association a I’échelle des 12 populations ovines étudiées

Population Paire de locus P-Value S,E,
1 Barbarine CSRD0247-MAF214 0,0130 0,0079
2 Barbarine BM8125-OARIMP29 0,0157 0,0080
3 Barbarine OARCP34-BM1818 0,0230 0,0050
4 Berbére OARFCB19-BM1329 0,0204 0,0077
5 Berbére OARFCB19-D5S2 0,0250 0,0081
6 Berbére HSC-MAF214 0,0340 0,0076
7 Berbére INRA0123-MAF214 0,0425 0,0121
8 D’men INRA0123-D5S2 0,0069 0,0057
9 D’men MCMO0527-MAF214 0,0113 0,0063
10 Hamra OARFCB19-OARCP34 0,0017 0,0015
11  Hamra CSRD0247-OARIMP29 0,0019 0,0013
12 Hamra OARFCB19-MAF214 0,0022 0,0017
13 Hamra OARFCB19-OARIJMP29 0,0050 0,0030
14  Hamra OARCP34-OARIJMP29 0,0050 0,0040
15 Hamra OARFCB30-INRA0123 0,0074 0,0038
16  Hamra OARFCB30-OARIMP29 0,0087 0,0049
17  Hamra OARFCB30-MAF214 0,0097 0,0051
18  Hamra INRA0123-OARFCB12 0,0120 0,0050
19 Hamra D5S2-OARFCB12 0,0129 0,0056
20 Hamra OARFCB12-OARIMP29 0,0195 0,0106
21  Hamra OARFCB19-D5S2 0,0453 0,0084
22 Hamra INRA0132-BM1818 0,0462 0,0192
23 Hamra INRAQ132-D5S2 0,0486 0,0086
24 Ouled Djellal BM1818-MAF214 0,0080 0,0042
25  Ouled Djellal OARFCB30-INRA0132 0,0116 0,0101
26  Ouled Djellal D5S2-OARFCB12 0,0182 0,0089
27  Ouled Djellal CSRD0247-OARFCB12 0,0258 0,0138
28  Ouled Djellal OARFCB19-MCMO0527 0,0276 0,0119
29  Ouled Djellal OARFCB30-OARFCB12 0,0368 0,0131
30  Ouled Djellal D5S2-MCM0527 0,0417 0,0153
31  Rembi BM8125-OARJMP29 0,0078 0,0045
32  Rembi OARFCB19-MAF214 0,0078 0,0051
33  Rembi D5S2-OARJMP29 0,0122 0,0063
34  Sidaoun OARFCB12-MAF214 0,0032 0,0025
35  Sidaoun MCMO0527-MAF214 0,0110 0,0062
36  Sidaoun MCMO0527-OARFCB12 0,0287 0,0087
37  Taadmit OARFCB19-OARFCB30 0,0086 0,0052
38  Taadmit INRA0123-D5S2 0,0133 0,0071
39  Taadmit OARCP34-OARIJMP29 0,0298 0,0102
40  Taddmit BM1818-HSC 0,0497 0,0194
41  Tazegzawt OARFCB19-OARFCB30 0,0023 0,0023
42  Tazegzawt INRA0123-MAF214 0,0212 0,0065
43  Tazegzawt OARFCB19-OARCP34 0,0269 0,0090
44  Tazegzawt MCMO0527-OARFCB12 0,0350 0,0142
45  Tazegzawt INRAO0132-BM8125 0,0478 0,0179

154



Annexes

Annexe 5. Distribution des fréquences alléliques par population et par locus.

Fréquence allélique W barbarine
M ouleddjelal
" 8’288 m ifilen
3 ’ B srandi
S 0,300 M daraa
% 0,200 B rembi
@ 0100 B berbere
0,000 H taadmit
m Hamra
M sidaou
OARFCB193 = tazegzawt
Microsatellite dmen
Fréquence allélique B barbarine
M ouleddjelal
0,350 - . ‘;‘: edajela
$ 0,300 - ifilen
2 0,250 - M srandi
o 0,200 - -
3 0150 - daraa‘
g 0,100 - ¥ rembi
2 0,050 - ® berbere
0,000 - M taadmit
m Hamra
OARFCB304 W sidaou
M tazegzawt
Microsatellite dmen
Fréquence allélique W barbarine
0.400 B ouleddjelal
3 ' m ifilen
e 0,300 M srandi
¥ 0,200 m daraa
<2 .
@ 0,100 M rembi
b 0.000 M berbere
’ M taadmit
m Hamra
INRAO123 M sidaou
. . .
Microsatellite gar:;gnza‘”t
Fréquence allélique W barbarine
B ouleddjelal
" 0,500 | ifilen
@ 0,400 B srandi
$ 0,300 mdaraa
3 0,200 M rembi
@ 0,100 [ | berber.e
0,000 M taadmit
m Hamra
M sidaou
OARCP34 ¥ tazegzawt
Microsatellite dmen

155




Annexes

Férguences

0,400
0,300
0,200
0,100
0,000

Fréquence allélique

INRAO132
Microsatellite

M barbarine

M ouleddjelal

m ifilen

W srandi

M daraa

H rembi

M berbere

B taadmit

® Hamra

M sidaou

M tazegzawt
dmen

Férquences

Fréquence allélique

Microsatellite

M barbarine

H ouleddjelal

m ifilen

B srandi

M daraa

m rembi

M berbere

B taadmit

® Hamra

M sidaou

M tazegzawt
dmen

Fréquence allélique

BM1818
Microsatellite

M barbarine

B ouleddjelal

m ifilen

B srandi

M daraa

u rembi

M berbere

M taadmit

® Hamra

M sidaou

M tazegzawt
dmen

uences

o
=
N

F

0,500
0,400
0,300
0,200
0,100
0,000

Fréquence allélique

BM8125
Microsatellite

M barbarine

M ouleddjelal

m ifilen

M srandi

M daraa

H rembi

M berbere

M taadmit

M Hamra

M sidaou

M tazegzawt
dmen

156




Annexes

Fréquence allélique W barbarine
B ouleddjelal
§ m ifilen
5 M srandi
g_ M daraa
35 B rembi
w H berbere
M taadmit
m Hamra
MCMO0527 M sidaou
. . m tazegzawt
Microsatellite dmen
Fréquence allélique  barbarine
H ouleddjelal
" 0,600 m ifilen
g 0,500 M srandi
c 0,400
o m daraa
2 0,300 .
T 0,200 W rembi
@ 0,100 M berbere
0,000 M taadmit
m Hamra
CSRD024 H sidaou
RDO247 W tazegzawt
Microsatellite dmen
Fréquence allélique B barbarine
0,350 B ouleddjelal
2 0,300 m ifilen
o 0,250 .
5 0,200 M srandi
g_ 0,150 M daraa
&5 0,100 M rembi
w 0,050 H berbere
0,000 M taadmit
m Hamra
OARFCB128 W sidaou
. . m tazegzawt
Microsatellite dmen
Fréquence allélique W barbarine
0,250 B ouleddjelal
§ 0,200 m ifilen
5 0,150 W srandi
S oo S
‘0
w 0050 H berbere
0,000 M taadmit
126150152154/156158160162/164{166{168/170172(174{176(178[180182(184186(188192(194 = Hamra
BM1329 M sidaou
. . M tazegzawt
Microsatellite dmen

157




Annexes

Fréquence allélique B barbarine
0,300 - m ouleddjelal
8 0,250 - m ifilen
§ 0,200 - M srandi
g_ 0,150 A M daraa
5 0,100 - u rembi
w 0,050 - M berbere
QILLIRIRINIRININIRIRRRI2QRRRRI1 = ® Hamra
HSC M sidaou
M tazegzawt
Microsatellite dmen
Fréquence allélique W barbarine
H ouleddjelal
» 0,300 m ifilen
§ 8:%88 M srandi
2 0,150 M daraa
T 0,100 B rembi
@ 0,050 M berbere
0,000 W taadmit
94 198 102 106 110 114 118 122 126 130 ® Hamra
OARJMP29 H sidaou
. . M tazegzawt
Microsatellite dmen
Fréquence allélique W barbarine
0,500 - B ouleddjelal
§ 0,400 ] ifilen.
£ 0,300 M srandi
3 0,200 :dafa;
= rembi
& 0,100 M berbere
0,000 M taadmit
m Hamra
MAF214 M sidaou
. . M tazegzawt
Microsatellite dmen

158




Annexes

Annexe 6.Affectation de tous animaux sauf les animaux qui sont 100 % affectés a leur race exacte.

Echantillon Rang  Score Rang  Score Rang  Score Rang  Score Rang  Score Rang  Score Rang  Score
assigné 1 % 2 % 3 % 4 % 5 % 6 % 7 %
BB BB 99,999 RB 0,001

BB BB 99,999 RB 0,001

BB BB 99,988 RB 0,006 TG 0,005 1L 0,001

BB BB 99,999 RB 0,001

BB BB 99,99 RB 0,009 SD 0,001

BB BB 99,999 RB 0,001

BB BB 99,522 RB 0,478

0J 0J 99,995 RB 0,005

0J 0J 99,961 HR 0,039

0J 0J 99,995 RB 0,005

oJ 0J 99,000 BB 0,721 RB 0,146 BR 0,126 SR 0,005 TD 0,001
0J 0J 99,999 SD 0,001

0J 0J 99,987 BR 0,013

0J 0J 99,822 BR 0,176 TG 0,002

0J 0J 95,753 BR 4,219 SR 0,014 RB 0,012 DM 0,001
0J 0J 99,998 RB 0,002

0J 0J 99,975 RB 0,025

0J 0J 99,95 HR 0,050

0J 0J 99,998 SR 0,002

0J 0J 99,999 HR 0,000

QJ 0J 84,128 SR 15,78 RB 0,045 SD 0,034 DR 0,008 BR 0,003 D 0,002
0J 0J 99,817 DM 0,168 BR 0,015

0J 0J 99,846 TD 0,153 TG 0,001

QJ 0J 95,33 DM 3,505 BR 1,164

0J 0J 99,994 SD 0,005 HR 0,001

IL IL 99,999 0OJ 0,001

IL 1L 99,998 SR 0,002

IL IL 99,995 TG 0,005

1L 1L 99,95 RB 0,050 BR 0,001

SR SR 99,953 RB 0,047

SR SR 99,999 RB 0,001

SR SR 99,974 IL 0,024 0J 0,002

SR SR 99,999 DR 0,001

DR DR 99,997 RB 0,002

DR DR 99,999 SR 0,001

DR DR 99,998 HR 0,002

RB RB 99,987 0OJ 0,013

RB RB 99,999 BR 0,001

RB RB 99,983 BB 0,013 SD 0,004 BR 0,001

RB HR 51,635 RB 48,364 DM 0,001

RB RB 99,904 BR 0,077 BB 0,015 oJ 0,005

RB RB 99,974 DR 0,01 0J 0,009 SR 0,007

RB RB 99911 SR 0,086 DR 0,002

RB RB 99,998 SR 0,001 TD 0,001

RB RB 99,796 TD 0,165 BR 0,035 TG 0,002 (SN 0,002
RB RB 99,934 TG 0,039 0J 0,026

RB RB 99,969 BR 0,029 BB 0,003

RB RB 91,939 BR 8,032 BB 0,019 TD 0,005 SR 0,003 0J 0,001
RB RB 98,333  TD 1,666

RB RB 99,999 TD 0,001

RB RB 99,592 BR 0,268 SR 0,138 SD 0,003

RB RB 99,996 BR 0,004

RB RB 99,995 0OJ 0,005

RB RB 99,993 BR 0,006 0oJ 0,001 BB 0,001

RB RB 99,872 BR 0,128

RB RB 99,996 IL 0,004

RB RB 99,996 TD 0,003

RB RB 99,996 BR 0,003

RB RB 99,998 SD 0,002

RB D 58,25 RB 41,427  BR 0,321 1L 0,002

RB RB 79,7 0J 20,272 1D 0,027 TG 0,001

RB BR 75,997 RB 24 TD 0,002

RB RB 99,999 TG 0,001

BR BR 99,998 SD 0,002

BR BR 99,999 RB 0,001

BR BR 98,05 D 1,922 TG 0,021 RB 0,006 0J 0,001 1L 0
BR RB 95,098 BR 3,888 DR 0,57 TD 0,299 0J 0,143 HR 0,001
BR BR 99,993 RB 0,005 oJ 0,001 TG 0,001

BR BR 99,102 RB 0,87 TD 0,027
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BR BR 99,975 SR 0,015 RB 0,009 0J 0,002
BR BR 99,999

BR BR 99,973 0J 0,016 BB 0,007 RB 0,004
BR BR 99,999 TD 0,001

BR BR 99,976 RB 0,018 TD 0,006

BR BR 80,528 RB 19,469 OJ 0,003

BR BR 95,994 RB 3,999 TG 0,005 DR 0,002 TD 0,001
BR SR 91,125 BR 8,875

BR BR 99,994 TG 0,005

BR BR 99,996 TD 0,004

TD TD 99,899 DR 0,101

TD TD 91,073 RB 8,927

TD D 51,987 BR 47,842 SR 0,167 SD 0,003 0J 0,002
TD TD 99,998 BR 0,002

TD D 99,977 RB 0,02 BR 0,002 DR 0,001 TG 0,001
TD TD 99,998 BR 0,002

TD D 99,993 BR 0,007

TD D 99,997 SD 0,001 BB 0,001

TD D 99,9 RB 0,083 BR 0,016

D TD 99,667 RB 0,252 BR 0,075 SD 0,006
TD RB 64,184 TD 22,927  BR 12,87 0J 0,019
D TD 99,634 BR 0,366

TD TD 99,726 RB 0,273 BR 0,001

TD TD 99,999 RB 0,001

D TD 99,728 [ON 0,237 RB 0,033 BR 0,002
TD TD 99,999 BR 0,001

TD BR 62,635 TD 37,276 RB 0,089

HR HR 99,059 0J 0,938 RB 0,003 DM 0,001
HR HR 96,745 0J 2,638 RB 0,48 BR 0,116 DR 0,02
HR HR 96,101 SD 2,228 BR 1,564 0J 0,106 BB 0,001
HR HR 98,812 BB 0,852 RB 0,258 TG 0,054 SD 0,022 DM 0,001
HR HR 99,988 DM 0,012 [ON 0 RB 0

HR HR 98,513 TG 1,477 DM 0,006 SD 0,005
HR HR 99,701 SD 0,285 TG 0,01 DM 0,004
HR HR 99,999 SD 0,001

HR HR 99,994 TG 0,006

HR HR 99,997 SD 0,003

HR HR 99,996 SD 0,004

HR HR 99,999 SD 0,001

HR HR 99,796 SD 0,204

HR HR 99,999 SD 0,001

SD SD 99,999 TG 0,001

SD SD 99,972 DM 0,028

SD SD 64,208 TG 35791 IL 0,001

SD SD 99,999 HR 0,001

SD SD 99,996 HR 0,004

SD SD 97,776 TG 2,185 0J 0,031 BR 0,008
SD SD 99,991 0J 0,006 BB 0,002 RB 0,001
SD SD 99,967 TG 0,033

SD SD 99,948 HR 0,05 TG 0,002

SD SD 99,987 TD 0,013

SD SD 99,999 DM 0,001

TG SD 88,765 TG 11,228 HR 0,007

TG TG 97,363 0J 1,492 BR 1,144 HR 0,001
TG TG 99,893 RB 0,104 SD 0,003

TG TG 99,973 SD 0,027

TG TG 99,997 TD 0,002 BR 0,001

TG TG 99,97 SR 0,03

TG TG 99,999 BR 0,001

TG TG 99,999 BR 0,001

TG TG 65,629 TD 33,053 SD 0,656 BR 0,369 RB 0,204 0J 0,089
TG TG 99,999 HR 0,001

TG TG 99,994 HR 0,006

TG TG 99,921 RB 0,068 0oJ 0,008 SR 0,002
TG TG 99,992 BR 0,006 [ON 0,001

TG TG 99,926 RB 0,055 BR 0,013 DM 0,006
DM DM 99,636 HR 0,364

DM DM 99,995 TG 0,003 HR 0,002

DM DM 99,999 HR 0,001

DM DM 89,845 DM 10,155 HR 0,001

DM DM 99,994 0oJ 0,005

DM DM 99,999
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Abstract - In sheep, the polymorphism of major milk proteins is reduced as compared with other
ruminant species, like cattle and goats. As in other ruminant species, in sheep these polymorphisms
were studied relative to milk quantity, quality and its manufacturing properties or for authenticity
identification of dairy products. In Algena, data concerning the characterization of the sheep breeds in
the six loct codifying for major milk proteins genes are almost absent. The purpose of our study was to
determine milk protemn polymorphism in local sheep breed, using 30 samples of milk from local sheep
breeds Hamra. Our work consisted in the 1solation and characterization of milk protemns, For this, we
used the precipitation of casems pHi (pH 4.6). After extraction, purification and assay, both casein and
serum protem fractions were then assayed by the Bradford method and separated by SDS-PAGE. Milk
protein variants were determined by the molecular weight in gel using a molecular weight proteins
ranging from 10 to 250 kDa. The electrophoretic pattern of milk samples showed the presence of four
major caseins varants (osl-, es2- - and k-casein) and two whey proteins (f-lactoglobulin,d a-
lactalbumin). Our study on percentage analysis of protein fractions of mnterest revealed that caseins
represented 79.16% of the total protein of sheep milk, followed by whey proteins with 20.43%.
According to the standards, the total ovine milk proteins showed a molecular weights, which are
respectively (33, 32, 28 and 27 kDa) for caseins fraction and The p-lg, o-la fractions were determined
to be around 19 and 15 kDa respectively. Further studies (Real Time gPCR) are requisite for certitude
of the results on the polymorphic genes of proteins from sheep milk, in order to identify the genetic
variants from the locus of each protein.

Keywords: Caseins, Hamra, Protein Polymorphism, Sheep milk, SDS-PAGE

1. Introduction

There 15 a particular worldwide interest for the conservation and breeding of the local breeds of
animals due to their superiod biological traits. The high efficiency of local sheep production for
example 15 given by their superior traits — rusticity, resistance and the capacity to acclimatize to
different environmental conditions, their better productive potential in relation to the level of
improvement and technology of rearing and exploitation (Carta et al. 2009 ). Being increasingly aware
of the benefits offered (meat and milk production with special nutrnitional qualities) the government,
organizations and associations of state and private breeders and specialists in animal husbandry have
created programs to study, to conserve and ameliorate these breeds. Hamra race, known as Beni Ighil
is indigenous to Maorth specifically the Moroccan High Atlas Afrnica where she was raised by the Bemi-
Ighil tribe from which it derives its name. This sheep charactenzed by its small size with a dark brown
head and legs tending towards red. She has some ability in particular its strength, but now in sharp
decline because of his non-preferred height for race Ouled Dyellal (Chellig 1992). Despite the limited
genetic knowledge on milk protein variability in sheep, interesting relationships between genetic milk
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