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Résumé

RESUME

La population caprine du Burkina Faso est estimée a plus de 10 000 000 de tétes avec
un taux de croit annuel de 3%. Sur la base de critéres morphologique et
géographique, cette population a été scindée en 3 types génétiques majeurs : le type
Sahélien dans la zone sahélienne, le type Mossi dans la zone soudano-sahélienne et le
type Djallonké dans la zone soudanienne. Les études de caractérisation génétique
menées jusque-la sur ces especes sont peu documentées et se résument en des
descriptions phanéroptique et morphologique utilisant des données corporelles
brutes, ce qui ne permet pas une meilleure connaissance et une meilleure exploitation
des races. Ce travail a été mené dans le but de i) décrire les races locales caprines du
pays sur le plan morpho-biométrique, ii) de déterminer la structure génétique des
populations locales, iii) d’évaluer la diversité et la singularité génétiques au sein et
entre les types génétiques et iv) d’analyser les relations phylogénétiques et le flux de
genes entre les différents types génétiques.

Les enquétes morpho-biométriques ont été menées sur 10 147 femelles adultes en
utilisant 7 parametres quantitatifs et 12 parametres qualitatifs.

L’étude du polymorphisme de 27 marqueurs microsatellites pour la détermination
de la variabilité et des relations phylogénétiques entre les 3 races a porté sur 133
individus appartenant aux 3 races et 66 individus appartenant a 2 races espagnoles
utilisées comme groupe de référence. Quant a 1'étude de la variabilité de la séquence
de I’ADNmt, nous avons utilisé 51 individus appartenant aux 3 races du Burkina
Faso, 10 individus du Cameroun, 30 appartenant a 2 sous-populations de la race
Espagnole Bermeya, 5 individus de la race Guadarrama, 12 du Nigéria et 5 du
Sénégal.

L’analyse morpho-biométrique des traits quantitatifs montre des valeurs moyennes
corporelles plus élevées chez les races Sahéliennes. Au niveau qualitatif, les races sont
principalement Noir-blancs (61,92%) avec un cornage de type “Spanish Ibex” (84,05%).
La barbiche et les pampilles sont absentes dans 7533% et 70,72% des cas
respectivement. La distance biométrique de Mahalanobis montre des différences
significatives entre les races Sahéliennes et Soudaniennes (7,50) tandis que les races
Soudano-sahéliennes et Soudaniennes sont plus proches (1,15).

Avec 'analyse des loci microsatellites, 290 alleles chez les 205 animaux analysés ont
été détectés avec une moyenne de 10,8 alleles par locus. Des taux d’hétérozygotie
théorique de 0,512, 0,571 et 0,575 ont été obtenus pour les races Djallonké, Sahélien et
Mossi, respectivement. Les 3 races caprines du Burkina Faso possédent une grande
identité génétique surtout dans la race Djallonké (fii = 0,497+0,010) et un taux de
consanguinité élevé dans la race Mossi (Fs=0,107+0,028). L’étude de la variation de la
séquence de ’ADNmt a permis de classer les races locales du Burkina Faso au cluster
A avec une grande variabilité haplotypique.

Cette étude a permis de fournir une base génétique a la classification classique des
types génétiques du Burkina. Les informations rapportées dans ce travail serviront
de base pour I'élaboration de stratégies durables de conservation et de sélection au
sein des races locales caprines du Burkina Faso.

Mots-clés: Chevre Dijallonké, Chevre Mossi, Chevre du Sahel, traits
morphologiques, Microsatellites, ADNmt, Diversité génétique, Burkina Faso.
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Abstract

ABSTRACT

The Burkina Faso goat population is formed by up to 10,000,000 heads with an
annual growth rate of 3%. Based on morphological and geographical characteristics,
Burkina Faso goat population is divided into 3 major types being Sahelian goat
(Sahel area), Mossi goat (Sudan-Sahel area) and Djallonké goat (Sudan area).
Information on goat resources of Burkina Faso is scarce and limited to the gathering
of qualitative and body traits in local populations. This scenario does not allow an
accurate identification of genetic types and breeds at the national level to be further
characterised at both the production and the genetic levels. The purpose of this study
was to give an accurate morphological description of Burkina Faso local goat, to
assess the genetic relationships among Burkina Faso goat populations using
microsatellite marker polymorphism, focused mainly on the ascertainment of the
Burkinabé goat population structure and degree of admixture.

At morphological level, a total of 10,147 female goats from Burkina Faso have been
scored for 7 body measures and 12 qualitative traits.

Assessment of Genetic variability and relationship using 27 microsatellites
polymorphism have been carried out on a total of 133 reproductive individuals
belonging to the 3 Burkinabé goat populations and 72 individuals belonging to the
endangered Spanish Bermeya goat used as out-group. Analysis of mtDNA diversity
has been carried out using a total of 51 samples obtained from the 3 Burkina Faso
goat breeds. Additional samples have been obtained as follows: 10 from Dwarf goat
obtained from two different Spanish zoofarms; 30 samples from the Spanish Bermeya
goat; and 5 from the Spanish Guadarrama breed. Analyses also included the West
African goat samples: 12 from Nigeria and 3 from Senegal.

Morphological characterization showed that overall, the Sahelian goat had the
highest values for the all the analysed body measures. The Burkina Faso goat is
mainly spotted (61.92 %) with horns type “Spanish Ibex” (84.05 %), frequent absence
of beard (75.33 %) and wattles (70.92 %). The largest Mahalanobis distance was found
between the Sahelian and Sudan areas (7.50) whilst the Sudan and the Sudan-Sahel
populations were poorly differentiated (1.15).

The set of microsatellite loci was useful in information and 290 alleles have been
detected with an average value of 10.8 alleles per locus. Expected heterozygosity
values of 0.512, 0.571 and 0.575 were obtained from Djallonké, Sahelian and Mossi
breed respectively.

The 3 Burkina Faso breeds had higher genetic identity values being the highest fii
value that of the Djallonké breeds (0.497+0.010). The Mossi breed had the highest
heterozygote deficiency (FIS=0.107+0.028). mtDNA analysis allows Burkina Faso
breeds to be classified in cluster A with higher haplotypic variation.

The information reported here will be the basis for the establishment of further
conservation and selection strategies in Burkina Faso goat.

Keywords : Djallonké goat, Mossi goat, Sahelian goat, Morphological traits,
Microsatellites, mtDNA, Genetic diversity, Burkina Faso.
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Problématique et questions de recherches

PROBLEMATIQUE ET QUESTIONS DE RECHERCHES

La population caprine du Burkina Faso est estimée a 10 035 687 tétes représentant
environ 69,5% des ruminants domestiques exploités dans le pays avec un taux de
croit annuel de 3% (ENEC II, 2004). Cette espece est exploitée de maniere extensive
avec des tailles de troupeaux tres variables. Cependant 1'élevage des petits ruminants
revét un caractére important dans les domaines tant économique que social ; au
regard du cycle court de reproduction, les revenus tirés de la vente permettent de
subvenir aux besoins de base tels que la santé, 1'éducation et méme dans les rites

coutumiers traditionnels (Tamboura et Berté, 1994).

Malgré cette importance numérique, socio-économique et culturelle, les
connaissances actuelles sur les ressources génétiques caprines du Burkina Faso sont
tres insuffisantes au regard du nombre de références y afférentes. Les aspects liés a la
caractérisation génétique sont peu documentés et concernent surtout les traits
phanéroptiques et morphologiques, utilisant des données corporelles brutes telles
que la Hauteur au Garrot (HG), le Périmetre Thoracique (PT) et la Longueur du

Corps (LC) (Sanfo et al., 2000, Traoré et al., 2006) et sur un échantillon restreint.

De telles insuffisances se répercutent sur la définition méme du type génétique utilisé
et la définition d'une population de base pour la sélection, ce qui entraine une
méconnaissance du potentiel de ces populations du point de vue de la production et

du point de vue génétique (Bouchel, 1995).

Méme si les connaissances actuelles ne permettent pas au Burkina Faso de définir
clairement les races, de facon consensuelle, la population caprine du pays est
composée de 3 types génétiques pouvant étre considérés comme race (Simon, 1999) :
la chevre Djallonké, la chévre naine Mossi et la Chevre du Sahel. Ces trois races
occupent respectivement 1'une des trois zones agro-écologiques du Burkina Faso : la
zone Soudanienne, la zone Soudano-Sahélienne et la zone Sahélienne. Les effectifs de
caprins de ces trois zones agro-écologiques sont respectivement 2 113 040, 4 598 519

et 3 324 128 de tétes (ENEC 11, 2004).
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Les informations sur les ressources génétiques locales caprines du Burkina Faso sont
rares et disparates. Les principales bases de données développées aux niveaux
régional et mondial telles que DAGRIS (http ://dagris.ilri.cgiar.org ; DAGRIS, 2007)
et DAD-IS (FAO; http:/ /dad.fao.org/) pour la surveillance de la diversité génétique
dans le monde contiennent des informations tres restreintes a leur propos. La race
étant définie comme 1'unité opérationnelle pour l'estimation de la diversité des
ressources génétiques animales dans le monde (Simon, 1999 ; Duchev, 2006 ; Duchev
et Groeneveld, 2006), la caractérisation des ressources locales (morphologique et

moléculaire) a une grande importance pour les pays en voie de développement.

La connaissance des criteres morpho-biométriques des ressources génétiques
animales constitue la premiere étape de la caractérisation des especes locales
(Delgado et al., 2001). Sur la base des études préliminaires menées dans le bassin
méditerranéen (Lauvergne et al., 1992), les criteres morphologiques utilisés dans la
classification des chevres locales africaines (Sanfo et al., 2000, Dossa et al., 2007) sont
généralement : la Hauteur au Garrot (HG), la Profondeur du Thorax (PT) et la
Longueur des Oreilles (LO). Bourzat et al. (1993) ont proposé l'utilisation de deux
indices possédant un fort pouvoir discriminant entre sous-populations : l'indice de
gracilité sous-sternale (IGs) qui correspond au rapport de la différence entre la HG et
la PT sur la PT et I'indice auriculaire thorax (IAt) qui est égal au rapport de la LO et
de la PT. L'utilisation de ces indices a permis de distinguer des sous-populations
homogenes au sein des populations caprines au Nord Cameroun et au Sud-Ouest du
Tchad (Bourzat et al., 1993 ; Zeuh et al., 1997). Cependant, ce type de classification est
biaisé et les méthodes d’analyses multifactorielles des caracteres morpho-
biométriques apparaissent comme une alternative plus pertinente pour discriminer
les sous-populations car toutes les variables sont étudiées simultanément (Capote et
al., 1998 ; Dossa et al., 2007 ; Herrera et al., 1996 ; Jordana et al., 1993 ; Lanari et al.,
2003; Zaitoun et al., 2005).

Au-dela de I'analyse multifactorielle des traits morphologiques, la caractérisation des
ressources génétiques animales a été réalisée a partir de marqueurs polymorphes de
nature biochimique comme les protéines sériques, les lactoprotéines ou les groupes

sanguins érythrocytaires (Manwell et Baker, 1980 ; Singh et al., 1981 ; Kidd et al.,
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1982 ; Gonzalez et al., 1987 ; Grosclaude et al., 1990 ; Medjugorac et al., 1994 ; Blott et
al., 1998). En raison du faible polymorphisme de ces marqueurs biochimiques (Rege,
1992), durant la derniére décennie, des innovations majeures ont été développées en
génétique moléculaire pour caractériser les ressources génétiques animales
(MacHugh et al. 1998, Luikart et al., 1999; Laval et al., 2000; Martinez et al., 2006). Les
marqueurs les plus répandus sont les microsatellites de ' ADN qui sont des motifs de
quelques paires de bases (1 a 5 paires de bases) répétées un nombre de fois variable
avec une localisation précise dans le génome (Vaiman et al., 1994). Les marqueurs
microsatellites présentent 1'avantage d’étre sélectivement neutres, car non codants.
Cependant, certains de part leur localisation, peuvent étre liés a des génes ayant un
intérét sélectif. D’autres familles de marqueurs ont également été étudiées, et
apportent des informations complémentaires comme les séquences de 1’ADN

mitochondrial (Loftus et al., 1994, Luikart et al., 2001).

Ces genres de marqueurs polymorphiques ont été largement utilisés dans les études
de caractérisation des races animales en Europe et en Asie (Baker et al., 2001 ; Li et al.,
2002, Kim et al., 2002 ; Glowatzki-Mullis et al., 2008). De tels travaux ont rarement été
réalisés sur les races Africaines et a notre connaissance, les seules études menées a ce
jour remontent aux travaux de Hanotte et al. (2002) en Afrique de I'Est. Ces études
ont montré qu’une analyse basée sur le polymorphisme de I"’ADN est nécessaire pour
permettre de faire une caractérisation plus précise des races et une analyse de la
diversité génétique et des relations génétiques entre les différentes races (Renaville,
2003). Malheureusement, aucune étude de ce genre n’a encore été menée en Afrique
Sub-Saharienne a notre connaissance, ce qui en souligne la pertinence, voire la

nécessité.
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Dans la mise en ceuvre de la présente étude, nos travaux viseront a répondre

successivement aux questions de recherches suivantes :

i)

La classification couramment admise des types génétiques caprins du
Burkina Faso en races peut-elle étre objectivée par des bases
scientifiques ? Dans l'affirmative, quelles sont les caractéristiques

morpho-biométriques et moléculaires spécifiques pour chaque race ?

Quelles sont les relations phylogénétiques et quels sont I'importance
et le sens du flux de genes entre ces groupes génétiques de caprins

du Burkina Faso ?
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OBJECTIFS

L’objectif global visé a travers cette étude est d’approfondir les connaissances sur les
ressources génétiques locales caprines du Burkina Faso en vue de leur définir des

stratégies durables d’amélioration.

4 LN 2 (e 2 ~ .
D’une maniere spécifique et pour répondre a nos questions de recherches, nous

visons les objectifs suivants :

i) Décrire sur le plan morpho-biométrique les différentes populations

caprines du Burkina Faso ;

ii) Déterminer la structure génétique des populations locales caprines du

Burkina Faso ;

iii) ~ Evaluer la diversité et la singularité génétiques au sein et entre les types
génétiques ;
iv)  Analyser les relations phylogénétiques et le flux de genes entre les

différents types génétiques;

V) Déterminer un gradient d’évolution des parametres morpho-biométriques

et moléculaires sur le degré de latitude Nord.

Afin d’apporter notre contribution a ces problématiques, nous abordons le sujet sous

quatre (04) chapitres qui sont les suivants :

Le chapitre I est consacré a l'étude bibliographique et fait une synthese de la
littérature existante concernant l'historique des populations caprines au niveau
mondial et en Afrique. Ce chapitre fait ensuite une synthese des méthodes de
caractérisation génétique des races animales, notamment les méthodes morpho-
biométriques, biochimiques et moléculaires. Une partie de ce chapitre est aussi
consacrée a la description des critéres d’analyse de la structure et de la variabilité

génétiques.
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Le chapitre II présente le matériel et les méthodes utilisés au cours de I'étude. Il y est
traité des généralités sur la zone d’étude et des populations caprines présentes, de
I’échantillonnage et des parametres morpho-biométriques. Une description des
méthodes d’études et d’analyses statistiques utilisées est faite dans cette partie du

document.

Le chapitre III présente 'ensemble des résultats obtenus. La premiére partie fait le
point des résultats de la caractérisation morphologique des populations caprines
« Mossi » du Burkina Faso. Dans la deuxiéme partie, nous présentons les résultats de
'analyse multivariée sur les caracteres morphologiques des races caprines sur tout le
territoire national et la derniére partie est consacrée aux données de caractérisation

des races a l'aide des marqueurs moléculaires.

Le chapitre IV est consacré a la discussion des résultats obtenus par rapport a ceux

disponibles dans la littérature.

Enfin, une conclusion générale et des perspectives qu'ouvrent ces travaux sont

abordées.
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CHAPITREI: REVUE BIBLIOGRAPHIQUE

1.1. Données générales sur 1’élevage au Burkina Faso
1.1.1. Importance économique de I'élevage

Sur le plan macroéconomique, l'essentiel des productions agricoles d'exportation du
pays (hors coton) est constitué par le bétail sur pied et les cuirs et peaux pour environ
26 milliards FCFA et constitue de ce fait la deuxieme source de recettes d'exportation
du pays apres le coton. La contribution de 1'élevage au Produit Intérieur Brut (PIB)

est passée de 10% en 1990 a environ 15% de nos jours (ENEC II, 2004).

Au plan microéconomique, en termes d'emploi, de revenu et d'investissement,
'élevage occupe une place de plus en plus importante. C'est la principale source de
revenus pour les familles pastorales et les revenus tirés de cette activité permettent
de subvenir rapidement aux besoins sociaux de santé et d’éducation de la famille

(Tamboura et Berté, 1994).

1.1.2. Importance sociale de 1'élevage

Les fonctions sociales de I'élevage sont extrémement importantes au Burkina Faso.
En effet, c'est en général un facteur de rapprochement entre communautés, exception
faite des conflits fonciers entre agriculteurs et éleveurs. Les produits de cet élevage
sont largement utilisés dans les rites coutumiers traditionnels (mariages, baptémes,

dots...)

1.1.3. Contraintes

L’élevage au Burkina Faso est confronté a d’énormes contraintes parmi lesquelles on

peut citer : le climat, I’alimentation, la génétique et la santé.

Du point de vue climatique, 1'élevage burkinabé est caractérisé par sa quasi-
dépendance des ressources naturelles, notamment pour lalimentation et

"abreuvement, qui sont fortement dépendantes des aléas climatiques.
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Sur le plan alimentaire, les fourrages naturels constituent la base de I'alimentation
des herbivores domestiques. Mais I'exiguité et 1'insécurité fonciére, les disponibilités
liées a la pluviométrie et aux saisons, la pression démographique et la faible valeur

alimentaire de ces paturages en saison seche constituent les contraintes majeures.

Sur le plan sanitaire, la situation épidémiologique connait une persistance des
grandes épizooties déstabilisatrices au plan économique comme les trypanosomoses,
les charbons symptomatique et bactéridien, les pasteurelloses et les parasitoses
animales (Kaboré et al., 2006). Ces pathologies constituent une contrainte majeure a

I’amélioration génétique et a I'intensification des productions animales.

Au plan génétique, le potentiel des races locales du Burkina Faso est insuffisamment
connu car a ce jour, aucune étude de caractérisation n’est disponible si bien que ces
races sont jugées de faibles productrices. Cette faible productivité est liée a I’absence
de programme d’amélioration génétique avec des objectifs précis et des méthodes de
suivi comme un systeme d’identification pour permettre une certaine tragabilité des

races.

D’autres types de contraintes aussi importants liés a la faible productivité des petits
ruminants au Burkina Faso et non souvent pris en compte sont les pertes en jeunes

liées a I’abattage des femelles gravides (Traoré et al., 2008).

1.2. Histoire évolutive des races caprines en Afrique et dans le monde
1.2.1. Historique des travaux effectués sur I'espéce caprine en Afrique

Les travaux réalisés par Bourzat et al. (1993) et Lauvergne et al. (1993) ont esquissé
une syntheése partielle des études sur les ressources génétiques caprines qui n’ont
pris en compte que les animaux de I’ Afrique Sahélienne. Une synthese plus complete

des études disponibles a été faite par Bouchel (1995).

Les études sur les ressources génétiques caprines ont déja été mentionnées dans des
écrits tres anciens par les Grecs (Hédérodote, vers -435; Aristote, -347/-342), les
hébreux (Vincent, 1964) et les Egyptiens (Jacq, 1994). Les nouvelles descriptions des

ressources génétiques caprines ont commencé au XVéme siecle avec l'arrivée des
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explorateurs Portugais sur les cotes ouest Africaines, la plus ancienne étant celle de
Dapper et al. (1906). Les premiers auteurs (Pegler, 1886 ; Crépin, 1906 ; Sanson, 1910)
s’efforcaient de faire simplement des descriptions morpho-biométriques des chevres

du monde a travers des synthéses peu documentées.

La connaissance des ressources génétiques caprines Africaines a commencé au début
du XXéme apres la conférence de Berlin qui permit aux Européens d’explorer le

continent.

Les travaux ont été mieux documentés avec les études de Pierre (1906), de Curasson
(1936), de Roth (1938) et de Doutressoulle (1947) sur I’ Afrique Occidentale Frangaise
(AOF), de Geoffroy Saint-Hilaire (1919) sur 1'Afrique du Nord, de Greef (1917),
Leplace (1937) et de Pecaud (1928) sur 1’Afrique Centrale. Les travaux sur les
ressources caprines d’Afrique du sud ont été réalisés par Schapera (1930) pendant
que celles de I’Afrique australe ont été menées par Marchi (1929), Roetti (1938) et
Bettini (1938).

Apres les indépendances dans les années 1960, les efforts de recherches sur les
ressources génétiques caprines ont été poursuivis par les services nationaux en
charge de I'élevage et par quelques organisations internationales telles que la FAO et
I'ILRI. Les principaux travaux sont ceux de Mason et Maule (1960), Henrotte (1961),
Robinet (1967), Devendra et Burns (1970), French (1971), Leclercq (1976), Dumas
(1977), Trail et al. (1979), Bourzat (1985), Ngere (1985), Wilson (1991), Hossaini-Hilali
et Benlamli (1995), Bouchel (1995), Sanfo et al. (2000).

1.2.2. Origine de la chévre domestique en Afrique

Sur la base de I'analyse de documents archéozoologiques et picturaux et a l'issue de
leur datation, pour Muzzoloni (1989, 1991, 1992, 1993, cité par Bouchel, 1995), la these
d’une domestication en Afrique a partir des chevres sauvages autochtones n’est pas a
écarter. Toutefois, si d’apres cet auteur, la présence de caprins sauvages a été attestée
au paléolithique au Maghreb et si de nombreux restes de caprins ont été retrouvés

par les archéozoologues en Afrique, les preuves de l'existence d'un processus de
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domestication analogue a celui mis en évidence au Moyen-Orient n’est pas encore
d’actualité. Le seul caprin sauvage qui existerait actuellement en Afrique est le genre

Ibex localisé en Ethiopie (Bouchel, 1995).

Ainsi, la these couramment admise est celle diffusionniste a partir de I'unique foyer

Moyen-Oriental (Mason, 1981, Gautier, 1990, Nozawa, 1991, Helmer, 1992).

1.2.3. Classifications des ressources génétiques caprines

Les auteurs ayant cherché a faire une classification des ressources génétiques

caprines, se sont basés sur plusieurs criteres :

Le premier critére morphologique a été proposé pour les ovins par Geoffroy Saint-
Hilaire (1861, cité par Bouchel, 1995) et distingue les ovins de type longipes et les

ovins de type brevipes.

Ensuite, il y a eu la classification de Baron (1893) qui a con¢u un systeme général de
description morphologique avec un trigramme signalétique qui rend compte du
format (ellipometrique, eumetrique et hypermetrique), du profil (concaviligne,

rectiligne ou convexiligne) et des proportions (bréviligne, medioligne et longiligne).

Concernant les caprins Africains, les classifications suivent essentiellement le critere
de la localisation géographique (Pierre, 1906). Les caractéristiques anatomiques
(Hauteur au garrot, trigramme signalétique) ou phanéroptiques (couleur de la robe)
completent l'appellation géographique: grande chévre du Sahel, chevre naine
Djallonké du sud, chévre rousse de Maradi etc. L’appellation fait aussi référence au

groupe ethnique des éleveurs : Cheévre Mossi, chevre Peul etc.

Certains auteurs ont bati un systéme de classification sur le critere de développement

de I'oreille (Mason et Maule, 1960).

1.3. Méthodes de caractérisation génétique des races animales
La caractérisation des ressources génétiques animales peut revétir plusieurs aspects

et englobe toutes les activités associées a l'identification, a la description qualitative
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et quantitative et a la documentation des populations raciales, et des habitats naturels
et des systemes de production. Au niveau national, cette activité comprend
I'identification des ressources zoogénétiques du pays et 'enquéte sur ces ressources.
Les renseignements obtenus par le processus de caractérisation favorisent une prise
de décision éclairée sur les priorités de la gestion des ressources qui visent a
promouvoir leur mise en valeur tout en garantissant leur conservation pour les

besoins futurs.

1.3.1. Outils de caractérisation
1.3.1.1. Enquétes

Les enquétes sont entreprises pour collecter de fagon systématique les données
nécessaires a identifier les populations raciales et décrire leurs caractéristiques
visibles, leur distribution géographique, leur élevage en général et leurs
environnements de production. Ces enquétes sur les ressources génétiques prévoient
plusieurs catégories de variables incluant les informations de base et les
caractéristiques morphologiques typiques des races. Ces informations sont
aujourd’hui mises en base de données, a I'échelle nationale, régionale ou mondiale et

visent a couvrir I'ensemble des populations constituant les ressources génétiques de

chaque espece sur une aire géographique donnée.

La description morpho-biométrique est généralement basée sur 1'étude des variants a
effet visible tels que la couleur de la robe, la présence ou non de cornes ou de
barbiches et des parametres mesurables tels que la hauteur au garrot (HG), la
profondeur du thorax (PT), la hauteur a la croupe (HC), la longueur de la diagonale

du corps (LDC).

Sur la base de I'observation des variants de génes a effet visible (phanéroptique) tels
que la coloration de la robe, la répartition de I’eumélanine et de la phaeomélanine, le
cornage, le port d’oreilles, Lauvergne (1992) a proposé un regroupement des
ressources génétiques selon une classification évolutive, qui distingue quatre (04)

catégories de populations a savoir des populations sauvages, des populations

primaires (ou traditionnelles), des races standardisées et des lignées sélectionnées.
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Ces catégories correspondent a des statuts et a des degrés successifs dans le
processus de domestication. Cet auteur a été le 1¢r a introduire les notions d’indices
(indices de primarité) qui traduisent le statut post-domesticatoire des populations.

Ainsi, il distingue :
- l'indice de primarité "loci a effet visible en ségrégation": IPs.
- l'indice de primarité alleles au locus agouti: IPa.

L’on peut retenir globalement qu’en dehors de quelques informations succinctes sur
les caracteres zootechniques des différentes races, ces types d'inventaires renseignent

peu sur leurs ressemblances ou dissemblances et donc sur leur diversité.

1.3.1.2. Marqueurs biochimiques : les allozymes
Une allozyme est une enzyme synthétisée par différents alleles d’'un méme gene.

La premiére mise en évidence de variations biochimiques a été réalisée au début du
20éme siecle sur les groupes sanguins ABO humains. Néanmoins, il faudra attendre
les années soixante pour voir les premieres études visant a appréhender les
processus évolutifs en utilisant des techniques biochimiques (Lewontin et Hubby,

1966).

Grace a la technique de l'électrophorese sur gel, il a été possible de mettre en
évidence des variants protéiques et deés lors, ces études sont devenues un outil de
choix pour l'investigation de la variation biochimique et fournirent le premier moyen
non biaisé d'estimation de la variabilité du génome. Au travers de 1'étude de 13
allozymes (dont 11 loci des groupes sanguins), Grosclaude et al. (1990) ont tenté de
préciser les relations génétiques existant entre 18 races bovines francaises. Cette
étude a conduit les auteurs a distinguer quatre (04) sous-ensembles de races
cohérentes avec les données historiques et géographiques. De méme, Randi et al.
(1991) ont utilisé la méme technique pour établir les relations évolutives entre

différentes especes des genres Capra, Ovis et Rupicapra (Artiodactyle, Bovidae).

12
Thése de Doctorat Unique




Revue bibliographique

Les premieres études de ce genre au Burkina Faso remontent aux travaux de Queval
et Petit (1982) avec le polymorphisme de I’hémoglobine des races bovines

trypanosensibles, trypanotolérantes et de leurs produits de croisement.

Comme les marqueurs morphologiques, les limitations majeures des allozymes sont
le faible nombre de locus susceptibles d'étre révélés et le fait qu'il y ait une certaine

spécificité d'organe : tous les enzymes ne sont pas présents ou actifs dans tous les

organes (Rege, 1992 ; Meghen et al., 1994).

1.3.1.3. Marqueurs moléculaires

Les marqueurs moléculaires sont constitués de séquences d’ADN caractéristiques
d’un individu ou groupe d’individus. Contrairement aux marqueurs traditionnels
(morphologiques et biochimiques), ils ne sont pas influencés par 1'environnement et
sont observables a n’importe quel stade de développement de l'individu et sur
n'importe quel organe (Rege, 1992). Ils sont tres utiles pour l'identification
individuelle ou raciale, 1'établissement de relations phylogénétiques et la sélection
assistée par marqueurs. Ils permettent 1'élaboration de cartes génétiques ou chaque
chromosome est représenté sous forme d’un ensemble de marqueurs moléculaires
dont l'ordre et l'espacement sont déterminés en comparant les individus de la
descendance d'un croisement. Certains caractéres sont gouvernés par 1'action d'un
seul géne et sont dits de type «qualitatifs» (présence ou absence). Les caractéres de ce
type sont transmis de facon simple lors d’un croisement puisqu’il suffit que le gene
responsable soit transmis a une descendance pour que celle-ci ait le caractere désiré.
Méme si la séquence d'un gene responsable d'un phénotype intéressant n’est pas
connue, ce gene peut étre localisé sur une carte génétique et entouré de marqueurs

moléculaires.

A Topposé, d’autres caracteres correspondent a la combinaison de l'action de
plusieurs genes et sont dits «quantitatifs»: le rendement carcasse ou la hauteur au
garrot des individus par exemple peuvent ainsi prendre toutes les valeurs entre deux
extrémes. Les régions chromosomiques impliquées dans ces caracteres quantitatifs

(QTL: Quantitative Trait Loci) peuvent étre localisées sur une carte génétique a l'aide
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de méthodes statistiques et repérées par des marqueurs moléculaires (Beh et al.,

2002).

1.3.1.3.1. Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP)

Cette technique a été décrite pour la premiere fois en 1980 avec la découverte
d’enzymes de restriction bactérienne. La technique est basée sur la coupure

spécifique de séquences nucléiques par ces enzymes (Botstein et al., 1980).

Cette méthode est basée sur la digestion de ' ADN par les endonucléases spécifiques,
la séparation par taille des fragments d'ADN sur gel d'électrophorese, puis le
transfert sur membrane de nylon (Southern blot) et enfin la visualisation des
séquences spécifiques d'ADN en utilisant des sondes marquées par de la

radioactivité ou par des molécules fluorescentes.

La méthode RFLP présente l'avantage de générer des marqueurs codominants
(marqueurs permettant de faire la discrimination entre individus homozygote et
hétérozygote). Cette technique est stable et reproductible mais la méthodologie est

longue, cotiteuse et nécessite de grandes quantités d’ADN.

1.3.1.3.2. Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD)

Un autre type de marqueur moléculaire récemment développé repose sur la mise en
évidence du polymorphisme généré par l'amplification aléatoire de fragments
d'ADN grace a des amorces de séquences aléatoires (10 bases environ) : RAPD
(Williams et al., 1990). Cette méthode couramment utilisée en cartographie génétique
des végétaux et en génétique des populations, génére des marqueurs dominants (pas
de différenciation des homozygotes et des hétérozygotes pour un site donné),
contrairement aux marqueurs RFLP. Rao et al. (1996) passent par l'approche des
RAPD pour différencier génétiquement les especes domestiques. A 1'échelle intra-
spécifique, Rincon et al. (2000) utilisent les RAPD pour étudier la variabilité
génétique de races bovines Créoles. Cette technique a été utilisée avec succes par

Bahy (2003) pour étudier les relations phylogénétiques au sein de 4 races ovines
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d’Egypte. Néanmoins, des problemes de reproductibilité et de transmission de ce

type de marqueurs ont limité son application (Black, 1993 ; Karp et al., 1996).

1.3.1.3.3. Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP)

Les AFLP sont des marqueurs bialléliques dominants, mis au point en 1995 (Vos et
al., 1995). La méthode est proche de la technique RAPD, basée sur une amplification
sélective des fragments d’ADN génomique selon 3 phases: une digestion-ligation,

une amplification pré-sélective et une amplification sélective.

La méthode AFLP ne requiert aucune connaissance préalable du génome étudié,
synthése d'amorces ou caractérisation de sondes. Elle permet ainsi une mise au point
rapide et présente une bonne reproductibilité (Vos et al., 1995 ; Ajmone-Marsan et al.,

1997).

L’inconvénient de cette technique est qu’elle montre un mode dominant d"hérédité,
ce qui réduit son pouvoir dans les analyses de génétique des populations sur la

diversité intraraciale et la consanguinité (FAO, 2008).

Cependant, Ajmone-Marsan et al. (1997) montrent qu'au travers de l'utilisation du
couple enzymatique EcoRI=Msel, les AFLP peuvent générer des marqueurs
codominants et un trés fort polymorphisme au sein des races bovines et suggeérent
leurs utilisations dans les études de diversité génétique et de parenté des races

domestiques.

1.3.1.3.4. Séquencage de I’ADN mitochondrial (mtDNA)

L’ADN mitochondrial (ADNmt) est un ADN circulaire, transmis exclusivement par
voie maternelle, contenu dans les mitochondries et présent uniquement dans le
plasma cellulaire de l'ovule. Il est absent des spermatozoides, a la différence de
I’ADN nucléaire qui provient de la fusion des 2 gametes. L’étude du polymorphisme
de la séquence de I’ADNmt permet de fournir des informations complémentaires sur

I'origine parentale des populations étudiées.
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En raison de son mode de transmission maternelle et de son fort taux de mutation, le
polymorphisme de I’ADNmt permet de reconstruire les relations évolutives intra et
interraciales. Les marqueurs de 'ADNmt peuvent également fournir un moyen
rapide de détecter I'hybridation entre les espéces et les sous-espéces d’animaux

d’élevage.

Les polymorphismes dans la séquence de la région hypervariable de la boucle D ou
de la région de controle de '’ ADNmt ont largement contribué a l'identification des
ascendants sauvages des especes domestiques, a I'établissement des modéles
géographiques de la diversité génétique et a la compréhension de la domestication

des animaux d’élevage (Bruford et al., 2003).

1.3.1.3.5. Minisatellites

Dans les années 1980, Jeffreys et al. (1985), ont mis en évidence un nouveau type de
marqueur moléculaire polymorphe connu sous le nom de minisatellite hautement
variable. Les minisatellites sont constitués de répétitions en chaine (bis en tandem)
d'un motif formé de 15 a 70 nucléotides. Ces séquences, en nombre variable de
répétitions, ont été appelées minisatellites par analogie a ' ADN satellite vrai qui se
situe au niveau de 1'hétérochromatine. L'évolution du nombre de copies du motif
constituant le minisatellite est relativement rapide et s'explique par des crossing-over
inégaux durant la méiose. Ces éléments sont tres largement représentés et distribués
dans le génome des mammiferes avec une fréquence moyenne d'apparition d'un
minisatellite tous les 100 kb. La technique permettant d'étudier ces éléments a été
nommée empreinte génétique et a été largement utilisée dans des problémes de
génétique des populations. Ainsi, Trommelen et al. (1993) proposent les minisatellites
comme outil d'identification des paternités chez les bovins. Néanmoins, des
difficultés relatives aux quantités d'ADN requises, a la visualisation et a

l'identification des marqueurs ont rapidement limité 1'utilisation de cette technique.
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1.3.1.3.6. Microsatellites

A la fin des années 80, la description des marqueurs microsatellites a révolutionné le
domaine de la génétique moléculaire et sont a présent les marqueurs les plus utilisés
dans les études de diversité génétique des animaux d’élevage (Sunnucks, 2001). Ces
marqueurs, connus aussi sous plusieurs autres appellations telles que Simple
Sequences Repeats (SSR), Simple Tandem Repeats (STR), Short Tandem Repeats
(STR), Variable Number Tandem Repeats (VNTR) ou Simple Sequence Length
Polymorphisms (SSLP), sont des séquences constituées de répétition en tandem de
mono-, di-, tri- ou tétranucléotides répétées 10 a 20 fois en moyenne dans le génome.
IIs sont constitués de courtes séquences répétées, généralement des CA, dont le
nombre varie d'un individu a l'autre. Le taux de mutation élevé et la nature
codominante favorisent I'estimation de la diversité intra et interraciale, et le mélange

génétique entre les races, méme tres proches (Takezaki et Nei, 1996).

Le taux de polymorphisme de ces marqueurs est tres élevé et repose sur la variation
du nombre d'unités de répétition constituant le microsatellite. Les séquences
flanquant ces éléments répétés permettent de définir les amorces qui seront utilisées

pour la réaction de polymérisation en chaine (PCR).

Si les microsatellites constituent de bons marqueurs moléculaires, leur caractérisation
initiale est toutefois assez lourde car leur production doit passer d’abord par le

clonage et le séquencage de ces éléments répétés (FAO, 2008).
Ci-dessous des exemples de microsatellites :

AAAAAAAAAAA =(A) 11 =mononucléotide (11bp)
GTGTGTGTGTGT =(GT)s = dinucléotide (12 bp)
CTGCTGCTGCTG =(CTG)4 = trinucléotide (12 bp)
ACTCACTCACTCACTC =(ACTC)s = tétranucléotide (16 bp)

Microsatellite Homozygote

... CGTAGCCTTGCATCCTTCTCTCTCTCTCTCTATCGGTACTACGTGG (46 bp)
... CGTAGCCTTGCATCCTTCTCTCTCTCTCTCTATCGGTACTACGTGG (46 bp)

Extrémité 5 Microsatellite Extrémité 3
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Microsatellite Hétérozygote

..CGTAGCCTTGCATCCTTCTCTCTCTCTCTCT ATCGGTACTACGTGG ... (46 bp)
..CGTAGCCTTGCATCCTTCTCTCTCTCTCTCTCTCTATCGGTACTACGTGG...(50 bp)

Extrémité 5 microsatellite Extrémité 3

1.3.1.3.7. Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs)

Les marqueurs SNPs, ou Polymorphisme d’un seul nucléotide, sont des variations de
nucléotides qui ne changent pas la longueur globale de la séquence d’ADN dans la
région. Ces variations se produisent partout dans le génome en moyenne tous les 1kb
au niveau des régions codantes et non codantes et sont tres abondantes chez
I’homme (Sachinandam et al., 2001). Plusieurs millions de marqueurs SNPs ont été
identifiés a ce jour (Wong et al., 2004). Pour qu’'une variation soit considérée comme
SNP, son occurrence dans la population doit étre au moins égale a 1%. La plupart des
marqueurs SNPs (environ 2/3) est caractérisée par le remplacement d’'une cytosine

(C) avec de la thymine (T).

En génétique des populations, il a été proposé 1'usage des SNPs dans des études
d’adaptabilité. Ces marqueurs peuvent étre détectés par RFLP, par séquencage et par

PCR.

Cette technique présente l'avantage d’étre hautement reproductible et tres
informative. Cependant, son cott élevé et la connaissance préalable de la séquence

étudiée limitent son application.

1.4. Moyens d’étude de '’ ADN

Les multiples applications scientifique et technologique impliquant I'étude de ' ADN
font appel a différentes techniques. Les plus communément utilisées sont : la réaction
de polymérisation en chaine (PCR), l'électrophorese sur gel d’agarose ou de

polyacrylamide et le séquencage.
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1.4.1. La Réaction de Polymérisation en Chaine (PCR)

La Réaction de Polymérisation en Chaine, plus connue sous 1’abréviation anglaise de
PCR (Polymerase Chain Reaction) fut inventée par Mullis en 1983 et brevetée en
1985. C’est un procédé permettant une amplification spécifique d'un fragment
d’ADN. Son principe repose sur l'amplification de 'ADN grace a une enzyme
polymérase thermo-résistante recombinante : la Taq polymérase. Il s’agit d'une
réplication in vitro de séquences spécifiques d’ADN. Cette méthode permet de
générer a des dizaines de milliards d’exemplaires, un fragment d’ADN particulier (la
séquence d’intérét) a partir d'un extrait d’ADN (ADN matriciel). En effet, si la
séquence d’intérét est présente dans l'extrait d’ADN, il est possible de la répliquer
sélectivement (on parle d’amplification) en tres grande quantité. La puissance de la
PCR repose sur le fait que la quantité d’ADN matriciel n’est pas, en théorie, un
facteur limitant et il est possible d’amplifier des séquences nucléotidiques a partir de

quantités infinitésimales d’ADN.

Pour initier le processus de réplication de 1'ADN, deux oligonucléotides
complémentaires des extrémités du fragment d'ADN a amplifier (amorces), ainsi que
des nucléotides (ANTPs) sont utilisés. L’amplification d'une portion d'ADN peut
alors étre obtenue en utilisant une répétition de cycles de température comprenant 3
phases : une dénaturation de I' ADN double brin (94°C), une hybridation spécifique
des amorces (selon la composition des amorces) entre 40 et 70°C et une synthese de

I'ADN (72°C) (Figure 1).
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Figure 1: Les 3 phases de la PCR

Ce procédé est exponentiel et permet d'obtenir des millions de copies d'un fragment
d'ADN en quelques dizaines de cycles d'amplification. La complémentarité des
amorces avec les extrémités du fragment cible assure la spécificité de I'amplification

au seul fragment désiré.

La détection et l'analyse des produits peuvent étre trés rapidement réalisées par
électrophorese sur gel d’agarose (ou d’acrylamide). L’ADN est révélé par une
coloration au bromure d’éthidium. Ainsi, les produits sont-ils visibles
instantanément par transillumination aux ultraviolets (280 - 320 nm). Des produits
de tres petite taille sont souvent visibles trés prés du front de migration sous forme
de bandes plus ou moins diffuses. Ils correspondent a des diméres d’amorces et
parfois aux amorces elles-mémes. Selon les conditions réactionnelles, il arrive que
des fragments non spécifiques d’ADN soient amplifiés en quantité plus ou moins

abondante, formant des bandes nettes ou des « trainées » (smear).

Sur des systemes automatisés, on utilise aujourd’hui un analyseur de fragment. Cet
appareillage se fonde sur le principe de 1'électrophorése capillaire. La détection des
fragments est réalisée par une diode laser. Cela n’est possible que si la PCR est

réalisée avec des amorces couplées a des fluorochromes.
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1.4.2. L’électrophorése

L'électrophorese est une technique séparative utilisée le plus souvent dans un but

analytique mais également parfois pour purifier des molécules solubles.

Le principe consiste a soumettre un mélange de molécules a un champ électrique, ce
qui entraine la migration des molécules chargées. En fonction de différents
parametres (charge, masse, forme, nature du support, conditions physico-chimiques)
la vitesse de migration va étre variable, ce qui permet la séparation des différentes

molécules.

La migration des molécules doit au minimum étre guidée. L'électrophoreése utilise un
support et les plus courants sont le papier, l'acétate de cellulose, les gels d'agarose et
les gels de polyacrylamide. Idéalement, le support d'une électrophorése devrait étre
parfaitement inerte sur le plan chimique, contrairement a ce qui se passe pour
certains types de chromatographie. Seul un effet mécanique ralentissant la

progression des molécules est recherché, ce qui permet d'améliorer la séparation.

L'électrophorése sur les supports met a profit les interactions différentielles qui
existent entre certaines classes de molécules et le support pour leur séparation
(exemple de la séparation des protéines sériques) mais cela ne permet pas une tres

bonne résolution.

Le choix du support est dicté par la nature des molécules a séparer. Ainsi, les gels
forment un maillage tridimensionnel. Les molécules doivent donc progresser dans
les pores, espaces libres situés entre les mailles du filet. On congoit aisément que,
plus les molécules seront encombrantes, plus leur progression sera lente. Il arrive
méme qu’a un moment donné, leur encombrement ne leur permet plus de progresser
du tout. Au dela de cette limite, il n'y aura donc aucune séparation. A l'inverse, des
molécules trés petites comparées aux pores ne seront pratiquement pas freinées, et
par suite mal séparées. En fonction de la taille des pores, on peut donc efficacement
séparer des molécules situées dans une fourchette donnée de masses moléculaires.
On peut bien stir adapter la réticulation du gel a 1'échantillon a traiter en choisissant
la concentration du produit. Cela suppose d'avoir une idée sur la nature des

molécules que I'on souhaite séparer. Dans le cas contraire, on peut faire plusieurs
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gels différents, voire faire un gel présentant un gradient de concentration (en
polyacrylamide). La visualisation du gel se fait aprés coloration au bromure

d’éthidium.

1.4.3. Le séquencage

Le séquencage de I'ADN consiste a déterminer l'ordre d'enchainement des
nucléotides d'un fragment d’ADN donné. Cette technique a vu le jour dans les

années 1970 (Maxam et Gilbert, 1977 ; Sanger et al., 1977).

La réaction est basée sur une extension au cours de laquelle une certaine proportion
de didéoxynucléotides (ddNTP ou nucléotides stop") stoppant 1'élongation du
fragment est utilisée, en plus des dNTP. Les cycles d'amplifications sont similaires a
ceux employés pour une amplification classique, mais seule une amorce est utilisée
pour chaque réaction. La synthese d'ADN débute a l'extrémité 3' de I'amorce et, a
chaque cycle d'amplification un certain pourcentage de fragments est stoppé par
l'incorporation d'un ddNTP lors de l'élongation. Il en résulte une amplification
unidirectionnelle, dont la cinétique n'est pas sigmoide mais linéaire. Selon que le
marquage des ddNTP est radioactif ou fluorescent, 1'extension des séquences se fait
dans une ou quatre réactions. Le séquencage est tres largement utilisé, notamment
pour des études phylogénétiques au travers du séquencage de I' ADN mitochondrial
(ADNmt). Dans le cas des especes domestiques, Loftus et al. (1994) et Luikart et al.
(2001) ont mis en évidence plusieurs centres de domestication des races bovines et

caprines, au travers du séquencage de portions de ' ADNmt.

L’image de I'enregistrement du gel apparait sous la forme ci-dessous.
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Figure 2 : Enregistrement de I'électrophorégramme de séquencage sur un séquenceur
automatique montrant un individu de race Djallonké normal et un autre mutant

(Traoré et al., 2008).

1.5. Structure et variabilité génétiques des populations animales

L’analyse des données de polymorphisme moléculaire nécessite une approche
statistique particuliére. La variabilité génétique entre les races animales s’exprime
généralement a partir d'un ensemble de fréquences alléliques, sous la forme
d’indices de fixation et de diversité génique, ainsi que des distances génétiques entre
races (Ollivier et al., 2000). Ces derniéres peuvent étre converties en phylogénie,
classification ou mesure globale de diversité. La richesse allélique est une

information complémentaire intéressante a prendre en compte.

1.5.1 Fréquences alléliques

L’analyse de la variabilité génétique d"une population est fondée essentiellement sur
la valeur de la fréquence allélique, qui est la proportion de tous les alléles donnés
d'un méme type a un certain locus dans cette population (Hartl, 1988). Les

fréquences alléliques sont calculées par comptage direct du nombre d’animaux
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homozygotes et hétérozygotes pour I'allele considéré. Ainsi, la fréquence d'un allele
dans un échantillon est égale a 2 fois le nombre de génotype homozygote (chaque
homozygote portant 2 copies de l'allele) pour cet allele plus une fois le nombre de
génotypes hétérozygotes portant cet allele (chaque hétérozygote porte une copie de
l'allele) divisé par 2 fois le nombre total d'individus dans I'échantillon (car chaque
individu porte 2 alleles a ce locus). La fréquence Pikx de l'alléle i au locus k dans la
population x est :

N o
2N
nii est le nombre d’animaux homozygotes pour I'allele i au locus k ;

ni est le nombre d’animaux hétérozygotes pour l'alléle i au locus k ;

N est le nombre total d’animaux typés au locus k avec

Ik
ZPz’kx =] ou lk est le nombre d’allele au locus k.

i=l

La suite de l'analyse de la variabilité génétique consistera a évaluer le taux
d’hétérozygotie, 1'équilibre de Hardy-Weinberg et la structure des populations a

travers I’analyse des parameétres F-Statistiques.

1.5.2 Variabilité et structure des populations
1.5.2.1 Indices de variabilité

La comparaison directe des fréquences alléliques étant difficile a réaliser, il existe des
parametres susceptibles de donner les informations utiles recherchées: le nombre
moyen d’allele par locus, le pourcentage de loci polymorphes et le taux moyen

d’hétérozygotie (Solignac et al., 1995).

1.5.2.1.1. Le nombre moyen d’alléle par locus ajusté a la taille de 1’échantillon

La richesse allélique varie en fonction de la taille de I’échantillon. Un locus est

considéré polymorphique dans une population si on peut détecter plus d’'un allele,

24
Thése de Doctorat Unique




Revue bibliographique

en général, c’est lorsque l'allele second en fréquence a une fréquence supérieure a 5%,
ou si I'allele le plus fréquent a une fréquence inférieure a 95% dans la population
étudiée. La richesse allélique est définie comme étant le nombre moyen d’alleles par
locus. Une valeur moyenne élevée d'alléles par locus est essentielle pour évaluer le
potentiel évolutif a long terme d'une population puisque la limite de la réponse a la
sélection dépend du nombre initial d'alleles en supposant l'influence des mutations
négligeables (Hurlbert, 1971; Petit et al., 1998). Ce parametre dépend en grande partie
de la taille de I'échantillon et il est souvent ajusté au moyen de la méthode de

raréfaction proposée par Hurlbert (1971) avec la formule suivante :

Ad=3) -5

ou g est la taille de I'échantillon, N le nombre d’alleles observés a un locus donné
(N>g) et Ni le nombre d’apparition du i alleéle dans les N alleles observés de

I"échantillon.

Noter que la valeur maximale de N dans une sous-population est le double de la
taille de I'échantillon et la valeur maximale de g est le double du nombre d'individu

de la sous-population moins la taille de I"échantillon.

1.5.2.1.3. Hétérozygotie

Le taux d'hétérozygotie observé est pour chaque locus, la fréquence des génotypes
hétérozygotes observés dans l'échantillon. Un taux d'hétérozygotie théorique peut
aussi étre calculé a partir des fréquences alléliques déterminées pour chaque locus a

l'aide de la formule suivante :
H-1- X pi?

ou Pi est la fréquence du i alléle a ce locus.

Cette valeur d’hétérozygotie calculée est théorique et correspond au taux

d’hétérozygotie de la population en la supposant en équilibre de Hardy-Weinberg,.
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1.5.2.1.4. Contenu Informatif du Polymorphisme ou Polymorphism Information

Content (PIC).

Cet indice est similaire au taux d’hétérozygotie attendu et varie entre 0 et 1. Le PIC
permet d’évaluer la capacité discriminante d’un marqueur dans une population a
partir des fréquences alléliques (Botstein et al., 1980). Il se calcule pour un marqueur

codominant par la formule suivante :

n n_n
PIC =1 - X ip*- 22 2pfpf
i1 i jeisl

Dans cette formule, les pi correspondent aux différentes fréquences alléliques. Le
dernier terme retranche d’abord a l'unité la probabilité de rencontrer un individu
homozygote qui, nécessairement n’est pas informatif. La deuxiéme somme
correspond a la probabilité de ’ensemble des événements pour lesquels la phase ne
peut étre déduite de la garniture allélique, c'est-a-dire par exemple, si les deux
parents et leurs descendants sont de génotype AiAj. Dans ce cas, la probabilité du
génotype des parents est (2pipj)>. Dans ces conditions, la probabilité que leur
descendant soit AiAj est de %2, d’ou le terme de la deuxieme somme (2pipj)?. Une
déviation du PIC montre que la valeur maximale est atteinte quand toutes les

fréquences sont égales a 1/n, n étant le nombre d’alleles.

Pour les marqueurs liés au chromosome X, 1'hétérozygotie et le PIC sont identiques.
Pour les marqueurs autosomaux, l'hétérozygotie surestime parfois le contenu
informationnel surtout dans les systémes a deux alleles (ce qui est rarement le cas
pour les microsatellites). Ainsi pour deux alleles de fréquences égales, 1'hétérozygotie
est de 0,5 alors que le PIC vaut 0,375. Pour les microsatellites, on obtient souvent des
valeurs de PIC plus élevées, témoignant du caractere polymorphe de ce type de

marqueur.

1.5.2.1.5. Equilibre de Hardy-Weinberg

En 1908, un mathématicien anglais, G.H. Hardy et un médecin allemand, W.

Weinberg, ont formulé une loi connue sous le nom de la loi de Hardy-Weinberg.
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Selon cette loi, les fréquences alléliques restent stables de génération en génération
dans une population diploide idéale et ne dépendent que des fréquences de la
génération initiale. Une telle population est dite en "équilibre de Hardy-Weinberg".

De plus, les fréquences génotypiques ne dépendent que des fréquences alléliques.

Selon le modele de Hardy-Weinberg, les fréquences des différents génotypes se
calculent de la fagon suivante : considérons un locus a 2 alleles (A et a) possédant
respectivement des fréquences p et q ou p + q = 1. Pour qu'un individu soit
homozygote AA, il faut qu'il ait requ un allele A de ses 2 parents. Si les gametes

s'unissent au hasard, cet événement se réalise avec la probabilité : P(AA) = p.p = p?
Le méme raisonnement s'applique pour le génotype aa et p(m)=q.q = g>

Enfin, pour le génotype hétérozygote Aa, deux cas sont possibles. L'individu peut
avoir recu l'allele A de son pere et l'allele a de sa mére ou l'inverse. La probabilité

d'obtenir un hétérozygote Aa est donc : P(4a) = pg +qp =2pq

Ainsi, dans une population idéale, les proportions de Hardy-Weinberg sont données

par:
AA Aa aa
P’ 2pq q’

Cette situation est généralisable a un locus avec plusieurs alleles Al, A2, ..., Ak. Les

fréquences des homozygotes AiAi sont égales a :
f(A,A,) = pi? et celles des hétérozygotes AiAj sont égales a : f (Aidj) = 2 pipj

La notion d'équilibre de Hardy-Weinberg présente des conséquences théoriques
importantes. Ainsi, il est possible de prédire, dans une population en équilibre de

Hardy-Weinberg, les fréquences des différents génotypes a partir des seules

fréquences alléliques.

Pour vérifier qu'une population est en équilibre de Hardy-Weinberg a un locus
donné, on teste, la plupart du temps a l'aide de la loi du x2 la disparité des effectifs

de génotypes observés aux effectifs de génotypes théoriques.
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Ainsi, la conséquence de l'action des facteurs évolutifs est de faire varier le taux
d'hétérozygotes de la population par rapport a l'équilibre de Hardy-Weinberg. 11
devient alors intéressant de pouvoir quantifier ces écarts entre le taux
d'hétérozygotes observés et le taux a 1'équilibre. De plus, deux populations d'une
méme espece peuvent étre soumises a des facteurs évolutifs différents et voir leur
constitution génétique se différencier I'une de l'autre, ce qui aura également un effet
sur le taux d'hétérozygotie et sur 1'équilibre de Hardy-Weinberg. Tous ces écarts par
rapport a l'équilibre de Hardy-Weinberg peuvent étre quantifiés a l'aide de la

statistique hiérarchique des parameétres F.

Une population subdivisée comprend 3 niveaux de complexité : les individus (I), les
sous-populations (S) et la population totale (T) (Laliberté, 1998). Dans le cas du
Burkina Faso, les 3 races (Djallonké, Mossi, Sahel) représentent les sous-populations
et 'ensemble des races représente la population totale. L’hétérozygotie de chacun de

ces trois niveaux est définie par les parametres Hj, Hs et Hr (Wright, 1978).

Hi est I'hétérozygotie moyenne des individus sur 1’ensemble des sous-populations.
C’est aussi I'hétérozygotie moyenne observée pour 'ensemble des genes (ou locus)
d’un individu ; c’est également la probabilité d’hétérozygotie en un locus pris au
hasard; si Hi représente 1'hétérozygotie observée dans la i®™e sous-population, on
aura pour k sous-populations :

!

Hi=% Hilk

i

Hs est I'hétérozygotie attendue par individu dans une sous-population, en la

supposant a I'équilibre de Hardy-Weinberg ot x;j est la fréquence du i®™e alléele. Soit

pour la S iéme population :
Hs=1- Dxi*.S
On notera Hg la moyenne des Hg sur les k sous-populations :
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k
HS:ZHS/k
S

Hr représente 1'hétérozygotie attendue si toutes les sous-populations étaient

regroupées en une seule unité panmictique. Si on note x; la fréquence moyenne de

l'allele Aj sur I'ensemble des k sous-populations, on a :

_ k _

Hr=1- in z

A partir de ces hétérozygoties, trois indices dits parameétres F-Statistiques de Wright
ont été définis et mesurent 1'écart de I'hétérozygotie par rapport a I'équilibre de

Hardy-Weinberg a différents niveaux : Fis, Fst, Fir

Le premier indice Fis est défini par la relation :

Fis = (ﬁs —ﬁz)/ﬁs

Cet indice représente également le taux de consanguinité et mesure la réduction
éventuelle d’hétérozygotie des individus a I'intérieur de leur sous-population.

Dans les populations naturelles ot les sous-populations ne sont pas obligatoirement
a l'équilibre de Hardy-Weinberg, l'analyse des échantillons pourra indiquer un
déficit en hétérozygote (Fis positif) dti a la consanguinité ou a 'homogamie, voire a la
sélection. En revanche, si les sous-populations sont a 1'équilibre de Hardy-Weinberg,

on aura bien Fis =0

Si Fis est négatif, les sous-populations présentent un exces d’hétérozygotes lié a un

flux migratoire important provocant un effet d’hétérogamie.

Entre les sous-populations et la population totale, l'effet de la subdivision est

représenté par l'indice Fsr.
Fst = (Ht — Hs)/ Ht

Fs est I'indice de fixation qui correspond a la réduction d’hétérozygotie dans les

sous-populations liée aux différences de fréquences alléliques moyennes.
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Fgr est nul si toutes les sous-populations ont la méme fréquence allélique et sont a
I'équilibre. Sinon, l'effet Wahlund implique que H; soit plus grand que Hg et donc Fg;
sera positif. L'effet Wahlund (1928) est une réduction d’hétérozygotie de la
population totale qui s’observe lorsqu’il existe une divergence des fréquences
alléliques entre les sous-populations. Elles sont généralement induites par l'effet de la
dérive génétique qui agit sur elles. Fg; reflete en fait I'action conjuguée de la dérive,
qui diversifie les populations, et de la migration, qui tend a les homogénéiser. Fq; est

ainsi un indicateur de la cohésion de l'ensemble des sous-populations considérées.

Enfin, le dernier indice, Fir, mesure la réduction globale d’hétérozygotie entre

lI'individu et la population globale théorique :
Fit = (Ht — Hi)/ Ht
Ces trois indices sont liés par la relation : (1 — Fit) = (1 — Fis)(1 — Fst)

Si toutes les sous-populations sont a 1'équilibre de Hardy-Weinberg on a Fis =0, et
donc Fist = Fit . Si toutes les populations sont a I'équilibre de Hardy-Weinberg et ont

les mémes fréquences alléliques, Fis et Fst sont nuls et Fit aussi.

1.6. Variabilité inter-races
1.6.1 Distances génétiques

Les distances génétiques sont calculées dans le but de quantifier les différences entre
des groupes homogenes d'individus, qui sont des races. Chaque groupe est défini
par un certain nombre de criteres (les fréquences alléliques par exemple) a partir
desquels, la proximité ou 1'éloignement entre ces groupes est estimé. La notion de
"4 " s N 2 . P . s .

distance" revient donc a réduire les données en une seule valeur qui caractérise la

distance qui sépare les différents groupes.

La méthode classique de calcul d’une distance génétique est de la représenter dans
un espace a trois dimensions. Dans ce cas, chaque point aura trois (03) coordonnées
qui le positionnent dans l'espace. Il est alors possible de calculer la distance

euclidienne entre deux points en utilisant le théoreme de Pythagore. Partant de ce

30
Thése de Doctorat Unique




Revue bibliographique

principe, une race peut étre représentée comme un "objet mathématique' défini dans
un espace a n dimensions dont les coordonnées sont les fréquences alléliques. 11
s'agit alors d'extrapoler les principes de géométrie pour calculer un nombre qui
prend le "sens" d'une distance. La notion de distance génétique comporte donc une
part d'arbitraire et demeure quelque peu abstraite (Laliberté, 1998). De nombreux
auteurs se sont intéressés aux propriétés que doit respecter une fonction d pour étre
considérée comme une fonction de distance. Gregorius (1984), par exemple, en

énumere huit en tout. La plupart de ces propriétés s'appliquent intuitivement a la

distance classique telle que congue dans un espace tridimensionnel.

1.6.1.1 Distance de Cavalli-Sforza

Le principe a la base du calcul de la distance de Cavalli-Sforza est le suivant : soit 2

populations X et Y caractérisées par les vecteurs x et y avec :

iPile etipiyzl
i=l i=1

Ces vecteurs correspondent dans un espace a i dimensions a des points se déplacant
sur la portion d'hyperplan (sii = 3). Sii = 2, c'est-a-dire si on considere 2 alléles (A et

B), par exemple, il s'agit d'un segment de droite AB situé dans le premier quadrant.

On peut songer a mesurer l'écart entre deux vecteurs (xy) par l'angle © qu'ils
forment. Mais un méme écart entre x et y sur la droite AB correspond a un angle ©
d'autant plus petit que x et y sont proches de A ou de B. En fait, pour que cette
distance reste inchangée, il faut que 1'angle © reste le méme. Ceci est vrai si les
vecteurs (xy) sont de mémes longueurs. Pour cela, il faut que ces points se déplacent
sur une portion d'hypersphére. En effectuant un changement de variable qui
remplace les éléments de x et y par leurs racines carrées, de nouveaux vecteurs sont
obtenus. Ils correspondent a des points se déplagant dans un espace a | dimensions
sur la portion d'hypersphere de rayon 1. Si | = 2, il s'agit de la portion AB du cercle

de rayon 1 situé dans le premier quadrant.
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Partant de ce concept, la distance entre X et Y (appelée dcorde) est calculée a l'aide des
principes de la trigonométrie. La méthode de calcul est évidemment extrapolée dans
le cas d'un espace a 1 dimensions ou | représente le nombre de fréquences alléliques

caractérisant les races étudiées.

Enfin, Cavalli-Sforza et Bodmer (1971) ont cherché a corréler cette distance a un
parametre de génétique des populations : la variance de Wahlund. Cette variance (fo)
représente une mesure de l'hétérogénéité entre des populations évoluant
indépendamment. Ils obtiennent alors la distance Fo, qui est la distance de Cavalli

Sforza (1967) :
l ik
4% 1 -2 ./ PixPiy
k=1 i=1
/
1)
k=1

Fe-=

1.6.1.2 Distance Standard de Nei (DS ; Nei, 1972)

L'utilisation des mesures de distances et de diversité génétique de Nei se justifie par
leur signification biologique (Nei, 1972, 1978: Nei et Roychoudhury, 1974). En effet,
ces distances sont basées sur la probabilité d'identité des génes et donc étroitement
associées a la définition du coefficient de parenté. La probabilité de tirer dans deux
populations X et Y, le méme alleéle est :

Ik
1= PixPiy

i=l
I s'agit de l'indice de similarité de Sneath (Sneath et Sokal, 1973). Nei (1972) propose

de normaliser cet indice pour qu'il soit compris entre 0 et 1.

].xy Ik Ik 5 Ik )
= avec JXy = 2, PixPiy, jx = 2Pix” ot jy= 2Piy

N JXY i=l i-l -l

JX est la probabilité de tirer dans la population X deux alleles identiques, ]V est la

probabilité de tirer dans la population Y deux alléles identiques et JX) la probabilité
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d'identité d'un allele tiré dans X et d'un allele tiré dans Y. Ainsi, I = 0 quand les
populations n'ont pas d'alleles en commun et I = 1 quand les populations sont

identiques. Nei (1972) exprime ensuite la distance standard D par :
D =-In(J)

Ainsi, si I=0, alors D = infini et si I =1, alors D = 0. De plus, D correspond au nombre
moyen de substitutions alléliques survenues a ce locus depuis la séparation des deux

populations.

1.6.1.3. Distance minimale de Nei (Dm ; Nei, 1973)
La distance minimale de Nei (Dm; 1973) se calcule par la formule suivante :

D, :(I_JXy)_(l_JX);(l_JY):szJY ~J

Le modele sur lequel est basé la Dm est tres simple. Pour connaitre le nombre
minimal d'allele différents que peuvent présenter deux populations, X et Y, il ne
suffit pas de calculer la distance 1-Jxy mais il est nécessaire de soustraire a cette
valeur les différences alléliques intrapopulations caractérisées par la moyenne de ses
hétérozygoties (1 - Jx) et (1-Jy). La Dm de Nei n'est pas proportionnelle au temps
évolutif et deux populations avec deux ensembles d'alleles completement différents

peuvent avoir une valeur de Dm largement en dessous de 1.

1.6.1.4. Distance “A” de Nei (Da; Nei et al., 1983)

Cette distance a été proposée par Nei et al. (1983) dans le but de corriger les distances
génétiques comme celle proposée par Cavalli-Sforza et Edwards (1967) du fait

qu’elles ne sont pas linéairement corrélées au temps.

Elle a été définie comme :

mk
. (1 _;\/xi/yi/j

k=1 r

D =

A
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ou mk représente le nombre d’allele sur le ki¢me locus et r le nombre de loci observés.

1.6.1.5. Distance Reynold (Dg; Reynolds et al., 1983)

Les méthodes d’estimation classique de différentiation génétique entre les
populations sont considérées dans les travaux appropriés dans le cas de races en
voies de disparition pour lesquelles, les généalogies peuvent étre relativement
proches et dans lesquelles la dérive génétique et non la mutation parait tenir dans un
label tres élevé du processus de différentiation. Dans ce sens, le modéle de Reynolds
qui assume les conditions réelles d’absence de mutation est fortement en relation

avec la méthode Fst. La distance proposée par ces auteurs se calcule par Dr = - In (1 -

FST), o1

JJ
X2Y _JXY
Fo. U
1-J,

Fst est en relation linéaire avec la Dm de Nei (1973) au numérateur.

Eding et Laval (1999) rapportent que la Dr est la distance qui caractérise le mieux le

processus évolutif récent.

1.6.1.6. Distance allélique (Das; Bowcock et al., 1994)

Cette distance, formulée initialement par Bowcock et al. (1994), est d'une grande
simplicité théorique et se base sur une population ot les individus sont identiques
du fait qu’ils ont en commun un grand nombre d'alleles. Selon Chakraborty et Jin

(1993), et considérant que la proportion des alléles partagés par 2 individus est

-2
PSA - N N 2 . . .
2r ou S est la somme des alléles partagés par les individus aux locus r de

"échantillon, la distance allélique se calcule comme :

2 Psiim

P+ Psam
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Psik et Psin gtant respectivement les proportions moyennes des alleles partagés

entre les individus appartenant 4 chacune des populations k et m, et Pstm]a

proportion moyenne des alleles communs entre les individus des populations k et m.

1.6.1.7. Coancestralité généalogique et moléculaire

Durant les premiéres années du XXle siecle, de nombreux travaux publiés
indiquérent les méthodes de calcul du coefficient de coancestralité entre des
individus a partir de l'information moléculaire (Eding et Meuwissen 2001; Caballero
et Toro, 2002). Ces études ont permis une grande avancée dans la caractérisation des
populations animales et ont permis de calculer des parametres équivalents et utiles
pour la connaissance de la variabilité génétique au moyen de deux sources
d'information différentes : généalogique et moléculaire. La coancestralité moléculaire
a été définie par Caballero et Toro (2002) en appliquant la définition de la parenté de
Malécot (1948) aux marqueurs moléculaires mais en la rapportant a une identité par
état au lieu d'une identité par descendance. Ainsi, la coancestralité moléculaire entre
deux individus i et j est la probabilité que deux alléles d’'un méme locus, pris au
hasard chez deux différents individus, soient identiques. La coancestralité

moléculaire, pour un locus I, entre deux individus i et j (1) est calculée comme

=V L+ ]
S A[ L (Caballero et Toro, 2000, 2002; Eding et Meuwissen,

2001), ou Ixy est égale a 1 quand l'alléle x au locus 1 chez l'individu i et I'allele y sur le
méme locus chez l'individu j sont identiques, et zéro dans les autres cas. Ce

parametre peut prendre uniquement 4 valeurs que sont 0, ¥4, Y2 et 1.

La coancestralité moléculaire entre 2 individus i et j (f;) peut étre calculée simplement

L
2 i
=1

par la moyenne des L loci analysés, ! L La matrice des distances de parenté

entre individus (Dx) se calcule comme Dk = [(si + sj)/2] - fij (Caballero et Toro, 2002),

avec Sj 'autocoancestralité moléculaire pour l'individu i, comme étant :
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_(a+F)
s. =

l 2 ou Fi est I'homozygotie pour l'individu i, et fj la coancestralité

moléculaire entre les individus i et .

La coancestralité moléculaire fjj possede des propriétés théoriques intéressantes,
spécialement quand la valeur de ce parametre entre populations redevient
rapidement constante malgré la séparation méme de la population, provoquant, dans
les conditions idéales, la constance de la diversité génétique entre populations (Eding
et Meuwissen, 2001), et sa coincidence avec l'homozygotie attendue dans la

population source (Nei, 1972).

De fait, la coancestralité moléculaire peut étre calculée a partir des fréquences

alléliques comme Ji = zf/ iy (Eding et Meuwissen, 2001; Caballero et Toro, 2002),
ou xij et yij sont les fréquences du i¢me allele du ji¢me locus chez un individu pour des

populations x et y.

Les parametres F-Statistiques de Wright (1969), Fir, Fsr, et Fis peuvent étre calculés en
fonction de la coacendance moléculaire (Caballero et Toro, 2002; Eding et

Meuwissen, 2001) comme :

i o For = _-’andFm:F—_f 7~
1-7 I-f -/ , ou St F , sont respectivement, la valeur

~1
~
~i

Fir =

Z‘

moyenne de la coancestralité et I'endogamie moléculaires dans la population totale.

Les distances minimale et standard de Nei (1987) entre les populations k et m
peuvent étre estimées, respectivement, comme Dm = [(fkk + fmm) / 2] - fkm et Ds = -
In [/ (fkk -fmm) 2], ot tkk et fmm sont, respectivement, la coancestralité moléculaire
moyenne entre les individus a l'intérieur des populations k et m, et fkm, la

coancestralité moléculaire moyenne entre les individus des populations k et m.

1.6.2 Construction des phénogrammes

Les phénogrammes sont des diagrammes qui traduisent le degré de similitude entre
les races ou les sous-populations. Ils refletent une ressemblance globale quelque soit

son origine. En effet, le degré de similitude n'est pas nécessairement le reflet du
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degré de parenté. La ressemblance entre les groupes peut étre due aussi bien au
partage de caracteres hérités d'un ancétre commun proche qu'au partage de
caracteres hérités d'un ancétre plus lointain (homologie). L'identité de caractéres peut

étre aussi due a l'apparition indépendante de caractéres similaires dits homoplasie.

Le phénogramme peut étre aussi considéré comme représentant correctement la
phylogénie du groupe seulement si les taux d’évolution sont constants dans les
diverses lignées et au cours du temps. Quoi qu'il en soit, on considere que plus la
ressemblance entre deux unités évolutives, par exemple la race, est importante, plus

la parenté entre elles, a des chances d'étre proche.

Il existe différentes méthodes phénétiques qui se distinguent par leurs hypotheses
évolutives et leurs algorithmes : les méthodes du Plus Proche Voisin ou Neighbour-
Joining (NJ) de Saitou et Nei, (1987) et du Unweighted Pair Group Method Analysis
(UPGMA).

Ces méthodes sont dites agglomératives parce qu'elles regroupent les populations en
partant des plus ressemblantes pour aller jusqu'aux moins ressemblantes. Ainsi, dans
une premiere étape, les populations les plus ressemblantes sont recherchées et
regroupées. Une nouvelle matrice de distances est alors calculée. Le mode de calcul

de cette nouvelle matrice varie d'une méthode a l'autre.

La méthode UPGMA est utilisée pour reconstruire des arbres phylogénétiques si les
séquences ne sont pas trop divergentes. Chaque nouvelle distance est obtenue en
calculant une moyenne pondérée par le nombre de populations considérées. Le
processus est poursuivi jusqu'a ce que toutes les populations soient regroupées en
une seule population hypothétique. L'inconvénient majeur de cette méthode est la

sensibilité a des taux de mutation différents sur les différentes branches.

La méthode du NJ est trés semblable a la méthode UPGMA. Elle tente de corriger la
méthode UPGMA afin d’autoriser un taux de mutation différent sur les branches. De
la méme fagon, dans une premieére étape, les deux unités évolutives (UE) les plus
proches sont recherchées et regroupées. Considérons qu'il s'agit de X et Y. Une

nouvelle matrice de distance est ensuite calculée apres avoir retiré X et Y pour les
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remplacer par 'unité évolutive hypothétique a (UEHa). Les distances de cette UEHa

aux autres UE sont celles préconisées par Fitch et Margoliash (1967) :
1
dak = 5 (dxx + dvk — dx)

Le processus est poursuivi ainsi jusqu'a ce que toutes les UE soient agglomérées.

Les méthodes NJ et UPGMA sont basées sur les mesures de distances entre
séquences prises 2 a 2, c'est-a-dire le nombre de substitutions de nucléotides ou

d’acides aminés entre ces deux séquences.

Il existe aussi d"autres méthodes basées sur les caracteres qui s'intéressent au nombre
de mutations (substitutions/insertions/délétions) qui affectent chacun des sites de la
séquence : il s’agit de la Parcimonie qui consiste a minimiser le nombre de "pas"
(mutations / substitutions) nécessaire pour passer d'une séquence a une autre dans
une topologie de l'arbre et du Maximum de vraisemblance qui évalue, en terme de
probabilité, I'ordre des branchements et la longueur des branches d"un arbre sous un

modele évolutif donné.

1.6.3 Fiabilité des arbres

Le test du Bootstrap est utilisé pour évaluer la confiance que 1'on peut accorder a un
arbre (Felsenstein, 1995, Wu, 1986). Cette méthode suppose que les caractéres ont
évolué indépendamment les uns des autres et suivent une méme loi de distribution.
Il s'effectue par ré-échantillonnage des caractéres avec remise. Un tirage au hasard
avec remise de k caractéres parmi les K constituant les données est effectué. Un arbre
est construit apres chaque ré-échantillonnage, ce processus étant réitéré 500 fois, par
exemple. Un arbre de consensus synthétise les 500 arbres ainsi obtenus, permettant
de visualiser leurs concordances. Dans la représentation donnée, chaque nceud
(regroupement) est accompagné de son pourcentage d'apparition. En principe, un
neceud est considéré comme significatif s'il apparait dans 95% des arbres. Cependant,

dans la littérature concernant 1'étude de races et non d'especes (Machugh et al., 1994;
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Bowcock et al., 1994), le seuil de stabilité du nceud est en général fixé a 75%, les

valeurs inférieures a 50% étant a considérer avec prudence.
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CHAPITRE II : MATERIEL ET METHODES

2.1. Cadre de I'étude

Le contexte institutionnel ayant servi de cadre pour la réalisation de ces travaux était

composé des structures suivantes :

- Le Laboratoire de Biologie et Physiologie Animales de I'UFR-SVT (Université
de Ouagadougou).

- Le Laboratoire de 1'Unité d’Etude et de Recherches en Biologie et Santé
Animales du Département Productions Animales de I'INERA (CNRST).

- Le Laboratoire National d’Elevage (LNE) de Ouagadougou du Ministere des

Ressources Animales.

Ces trois laboratoires ont servi aux travaux de base, notamment la réception et la
conservation des échantillons ainsi que la purification des cellules blanches du sang

total.

- Le Laboratoire de Génétique Moléculaire du Servicio Regional de Investigacion
y Desarrollo Agroalimentario (SERIDA) del Principado de Asturias, Area de
genética y reproducciéon animale, Gijon, Espagne. Les travaux d’extraction
d’ADN, de génotypage, de séquencage de I’ADNmt et d’analyse des données

ont été effectués au sein de ce laboratoire.

2.2. Description des sites d’enquéte
2.2.1. Sites des enquétes morpho-biométriques
Les enquétes morpho-biométriques ont été menées en 2 séquences :

La premiere enquéte de caractérisation morphologique a été menée uniquement dans
la zone Soudano-Sahélienne sur les caprins de type mossi. Elle a été conduite au
niveau des élevages périurbains et au niveau de certains marchés a bétail de la ville

de Ouagadougou.
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La deuxieme enquéte a couvert 13 provinces du Burkina Faso, soit environ 30% du

territoire national. Les superficies des différentes provinces sont indiquées dans le

tableau I ou figurent également certains parameétres du plan d’échantillonnage.

Tableau I : Superficies des provinces, peuplement caprin, densité animale, nombre

d’animaux enquétés et ratio d’échantillonnage

Provinces Superficies  Effectifs Densité Nombre Nombre Ratio
(Km?) d’animaux animale desites d’animaux | d’échantillonnage
enquétés

Bazéga 3963 204 646 51,63 8 482 1/425
Boulgou 6692 237 205 35,45 9 543 1/437
Boulkiemdé 4269 472 929 110,78 18 1083 1/437
Gnagna 8648 501 088 57,94 19 1145 1/438
Kossi 7324 178 445 24,36 7 420 1/425
Mouhoun 6668 248 770 37,31 9 543 1/458
Oudalan 9797 302 332 30,86 11 668 1/453
Sanmatenga 9281 393 883 42,44 15 905 1/434
Seno 6863 762194 111,05 29 1756 1/434
Sissili 7136 338 982 47,50 13 791 1/429
Tapoa 14594 300 661 20,60 11 663 1/453
Yatenga 6990 367 596 52,59 14 856 1/429
Kourwéogo 1588 132138 83,21 5 292 1/453
13 80713 4440869 55,02 168 10 147 1/438

Ces sites appartiennent a 3 zones agro-écologiques différentes (Figure 3) du Burkina

Faso :

i) La zone sahélienne qui s'étend au Nord du pays entre les latitudes 13°5'N a 15°3'N.
Elle est caractérisée par une pluviométrie faible (moins de 600 mm), des
températures élevées allant de 15°C a 47°C. Les formations végétales naturelles sont
constituées par des savanes et des steppes d'arbustes épineux, des brousses tigrées,
des foréts galeries et des formations de bas-fonds quelquefois denses (Guinko, 1984).
Cette zone comprend les provinces de 'Oudalan, du Séno, du Sanmatenga, de la
Gnagna et du Yatenga. Cependant, certains départements des provinces du

Sanmatenga et de la Gnagna appartiennent a la zone Soudano-Sahélienne.
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ii) La zone Soudano-Sahélienne est située au centre du pays entre 11°3' et 13°5' de
latitude Nord avec un climat de type Nord-Soudanien (Guinko, 1984). Elle est
caractérisée par une courte saison pluvieuse de juin a octobre avec une pluviométrie
moyenne de 750 mm. Les températures moyennes annuelles varient de 20°C a 42°C.
La végétation est constituée de savanes arborées a arbustives avec des strates
herbacées dominées par des graminées (Pennisetum, Cenchrus, Aristida, Brachiaria,
etc.) et des ligneux (Combretum micranthum, Lanea microcarpa, Parkia biglobosa,
Vitallaria paradoxa, etc.). Cette zone comprend les provinces de la Tapoa, du
Boulkiemdé, de la Kossi et du Kourwéogo. Les provinces du Boulgou, du Bazéga, de

la Sissili et du Mouhoun sont a la limite de la zone Soudano-Sahélienne avec certains

départements appartenant a la zone Soudanienne.

iii) La zone Soudanienne s'étend au Sud entre les latitudes 9°3' et 11°3' N. Cette zone
est caractérisée par des pluies relativement abondantes, supérieures a 900 mm et des
températures moyennes relativement basses qui varient de 17°C a 35°C. La

végétation de la zone est constituée de savane arborée avec des strates herbacées.

22

Figure 3 : Répartition des sites d’enquétes par zone agro-écologique du Burkina Faso.
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Les coordonnées géographiques de I'ensemble des sites ont été prises a I'aide d'un
GPS type Garmin 50 afin de mettre en évidence un éventuel gradient d’évolution des

parametres et indices biométriques considérés avec la latitude Nord.

La population caprine du Burkina Faso, objet de notre étude est composée de 3 types
génétiques majeures, basés sur les criteres morpho-biométriques et géographiques,
pouvant étre considérés comme race (Simon, 1999) : la chevre Djallonké, la chévre
naine Mossi et la Chevre du Sahel. Ces trois populations occupent respectivement les
trois zones agro-écologiques décrites ci-dessus: la zone Soudanienne, la zone

Soudano-Sahélienne et la zone Sahélienne :

La chevre du Sahel du Burkina Faso: L’aire de répartition de cette population
caprine est constituée par toute la zone sahélienne d’Afrique de 1'Ouest, du Soudan a
la Mauritanie. Les animaux sont de type rectiligne, longiligne, hypermetrique dont la
taille au garrot atteint 0,80 m a 0,85 m chez le bouc et 0,70 m a 0,75 m chez la chevre
(Figure 4), le poids varie de 25 a 35 kg. La robe est trés souvent conjuguée noire,
blanche, rouge ; les cornes sont longues et épaisses chez le male, fine chez la femelle.
Les barbiches et les pendeloques sont fréquentes. Le ventre est levretté avec une
queue courte et bien relevée. La production laitiere est de 100 a 320 kg en 120 jours ;
cette chevre donne souvent deux petits par portée. La viande est de bonne qualité

(Sanfo et al., 2000).

S, 3 A

photo Tamboura et al, 2008

Figure 4 : Chevre du Sahel Burkinabé
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La chevre Mossi: Elle est localisée dans la zone Soudano-Sahélienne du Burkina
Faso et est considérée comme une hybride entre la chévre du Sahel et la chévre
Djallonké (Tamboura et al., 1998). L’animal est de petite taille (60 cm); son poids
varie de 25 a 28 kg. Sa robe est uniformément acajou brillant a poils courts avec des
extrémités légerement plus foncées (Figure 5). La téte est fine et les cornes
moyennement développées. Les oreilles sont longues, tombantes et souvent
horizontales. C'est un bon animal de boucherie. Sa peau est tres appréciée en
tannerie. Sa production laitiere est intermédiaire entre celle des chevres du Sahel et

des Chevres Djallonké.

photo Tamboura et al, 2008

Figure 5 : Chevre Mossi du Burkina

La chévre Djallonké : Elle se rencontre au Sud dans la zone soudanienne, dans toute
la zone guinéenne et dans la zone forestiere de la Cote d’'Ivoire, du Liberia, du
Ghana, du Togo, du Bénin et du Nigéria. Elle est de petite taille (0,40 a 0,50 m). La
taille est d” autant plus petite que 1'on descend vers le Sud. Le poids varie de 15 a 20
kg. Ce sont des animaux rectilignes, brévilignes, ellipometrique, trapus, bien en

N

chair, la robe est brune a extrémités noires (Figure 6). Tres rustiques, ces chevres
vivent parfaitement dans les zones ou le bceuf ne peut étre élevé en raison de la
présence des glossines. Elles donnent une viande excellente mais elles sont moins
bonnes laitieres que les chevres du Sahel. En élevage traditionnel, la femelle
Djallonké produit 0,250 1 de lait par jour. Cette production peut atteindre une

moyenne de 320 g de lait par jour en 126 jours de lactation (Sangaré, 2005).
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1

photo Tamboura et al, 2008

Figure 6 : Chevre Djallonké

2.2.2, Sites d’échantillonnage d’étude des marqueurs moléculaires

Pour I'étude du polymorphisme des marqueurs moléculaires, les sites ont été retenus
de sorte a couvrir les 3 zones agro-écologiques du Burkina Faso a raison d'une
province par zone : la province du Poni (Zone Soudanienne), la province du Kadiogo
(Zone Soudano-Sahélienne) et la province du Séno (Zone Sahélienne). Les sites
retenus et le plan d’échantillonnage sont consignés dans la figure 2. Les 3 zones
retenues sont censées abriter les 3 races faisant 1'objet de notre étude: la race
Djallonké dans la province du Poni, la race Mossi dans la province du Kadiogo et la

race Sahélienne dans la province du Séno.

2.3. Echantillonnage et méthodologies
2.3.1. Caractérisation morphologique des caprins de race locale mossi.

L’échantillonnage a été mené au sein de 6 élevages périurbains et de 2 marchés a
bétail de la ville de Ouagadougou. L'étude a concerné des caprins de race locale
“Mossi” dont 1’age est compris entre 10 jours et 9 ans. Au total, 112 animaux ont fait

I’objet de mensurations.
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La méthodologie a consisté d’abord a faire un recensement des éleveurs puis a
administrer un questionnaire a ces derniers. Cet entretien consistait a leur expliquer
le but du travail et comment I"équipe allait procéder. Le travail proprement dit s’est
effectué en trois phases : la premiére phase a concerné la notation des
renseignements sur "age (mois) des animaux selon I’avis du berger et 'examen de la
dentition, la deuxieme phase a consisté a noter les caracteres visibles tels que la
structure du poil (a: Court et dur; b: Court et lisse; c: Long et dur; et d: Long et lisse),
le port de l'oreille (a : dressé long; b : dressé court; ¢ : tombant long; et d : tombant
court), la présence ou non de barbiche ou de corne et la couleur de la robe (1 : blanc; 2
: noir; 3 : noir et blanc; 4 : brun; et 5 : blanc brun) et dans la derniere phase, il s’est agi
des mesures de : la hauteur au garrot (HG) (cm), du périmeétre thoracique (PT) (cm),
de la longueur de la diagonale du corps (LDC) (cm), la hauteur a la croupe (HC) (cm)
et le poids vif (PV) (kg) a 'aide d’un metre ruban. Ces mesures ont été faites selon le

procédé décrit par Katongole et al. en 1994.

2.3.2. Analyse multivariée des caractéres morphologiques des races locales

caprines du Burkina Faso

L’échantillonnage a été mené de Mai 2006 a Avril 2007, dans un total de 168 villages
au niveau de 13 provinces du Burkina Faso, couvrant les 3 zones agro-écologiques du
pays. Dans chaque village, 2 a 5 troupeaux ont été échantillonnés, ceci afin de limiter
au maximum l'apparentement entre les animaux. Les animaux concernés par la
présente étude étaient tous des femelles adultes ayant entre 6 et 8 dents adultes (2,5 a
4 ans) comme l'avait suggéré l'étude de Bouchel (1995) ot une tendance a la
standardisation des parametres biométriques s’observe a cet age. L'utilisation des
femelles de préférence aux males se justifie aussi par le fait qu’elles sont
numériquement plus importantes et qu'elles passent un temps plus long dans les

troupeaux alors que les méles sont exploités a un age relativement jeune.

Les élevages ont été choisis en fonction de la densité du peuplement caprin et le

nombre d’animaux par site tient compte des effectifs officiels fournis par I'ENEC II
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(2004). L’étude a concerné 10147 caprins repartis dans 168 sites d’élevage dans les 13

provinces considérées.

La description de 1’échantillonnage par zone agro-écologique est rapportée dans le

tableau II ci-dessous.

Tableau II : Description de I’échantillonnage par zone agro-écologique

Nombre Zones agro-écologiques
Provinces  de d'Individus Sahélienne Soudano- Soudanienne
Villages échantillonnés Sahélienne
Bazéga 8 482 482
Boulgou 9 543 543
Boulkiemdé 18 1083 1083
Gnagna 19 1145 660 485
Kossi 7 420 420
Mouhoun 9 543 543
Oudalan 11 668 668
Sanmatenga 15 905 482 423
Seno 29 1756 1756
Sissili 13 791 791
Tapoa 11 663 663
Yatenga 14 856 856
Kourwéogo 5 292 292
Total 168 10147 4422 4391 1334

La méthodologie de recueil des données s’est inspirée du bordereau proposé par
Zeuh et al. (1997) dans leur étude sur la cartographie des ressources génétiques

caprines du Tchad du Sud-Ouest.

Dans notre travail, 7 parameétres quantitatifs ont été mesurés et 12 parametres

qualitatifs évalués par 4 techniciens différents.

Les parameétres quantitatifs mesurés sont : la Longueur des Cornes (CPB, de la pointe
a la base), la séparation des cornes (CBB, distance entre les deux bases), la distance
entre les pointes des cornes (CPP, de la pointe a la pointe), la Longueur des Oreilles
(LO), 1la Profondeur du Thorax (ID), la Longueur du Corps (BL, distance entre la
pointe de l’épaule et la tubérosité ischiale) et la Hauteur au Garrot (HW). Ces
mesures ont été faites a I'aide d’une canne-toise zootechnique et d'un meétre ruban,

selon la représentation schématique des mensurations utilisées pour le calcul de
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'indice de gracilité sous-sternal (IGs) sur le schéma squelettique de la chevre donné

par Chatelain (1987) (figure 7).

Profondeur
7| du thorax (P

Hauteur au garrot (HG)

Vide sous-sternal
(VSS)

Figure 7 : Représentation schématique des mensurations utilisées pour le calcul de
I'IGs sur le schéma squelettique de la chevre.

A partir de ces mensurations, 2 indices possédant un fort pouvoir discriminant et

éprouvé pour distinguer les sous-populations ont été calculés :

i) L'indice de gracilité sous-sternal (IGs) qui est égal au rapport du vide sous-sternal

(VSS) et de la profondeur du thorax ; le VSS étant la différence entre la HG et la PT.
IGs = [HG-PT]/PT

ii) L'indice auriculaire thorax (IAt) qui est égal au rapport de la LO et de la

profondeur du thorax.
IAt=LO / PT
Les parametres qualitatifs évalués sont :

- le Patron Coloré (CP) avec 5 niveaux: Noir, Noir-Roux, Roux, Noir-blanc,
Sauvage. Ce parametre décrit la répartition par zone des différents pigments
des poils dans la robe ; le type sauvage correspond a la présence de 2 bandes

d'eumélanine de chaque c6té du chanfrein, comme une téte de blaireau.

- le type d’Eumélanine (MT, avec 3 niveaux (Noir, Brun, Illisible)): dans le
patron pigmentaire, si le noir est bien noir sur I'animal, le type d’Eumélanine

est noir; si le noir du dessin est remplacé par du brun foncé sur l'animal, le
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type d’eumélanine est brun. Le type d’eumélanine illisible ne correspond ni au

noir, ni au brun.

- le Rouan (R, avec 2 niveaux : présence/absence) : Le rouan correspond a un
mélange de poils blancs et pigmentés (apparence rose saumon ou orange)

dans la couleur de base de I’animal.

- la Ceinture (B, avec 4 niveaux : absence, ventre blanc, moitié du corps blanc,
illisible) : la panachure est l'absence totale de pigment dans le poil
correspondant a des zones totalement blanches. S'il n'y a pas de tache blanche
dans la robe, la ceinture est absente; si les tiches sont limitées au ventre, on
note « ventre blanc » ; L’illisible correspond a une mauvaise répartition des

zones blanches.

- le Frosting (F, avec 2 niveaux: présence/absence): il correspond a de trés
petites zones de poils blancs bien individualisés, ressemblant a un

saupoudrage de sucre ou de givre.
- la Barbiche (B) avec 2 niveaux : présence/absence.
- les Pampilles (W) avec 2 niveaux : présence/absence.
- le Poils Long (LH) avec 2 niveaux : présence/absence.

- le Type de Cornage (HT) avec 5 niveaux : absence, Bezoar, Markhor, Spanish

ibex et East caucasian.

- la Position de l'oreille (EP) avec 4 niveaux: vertical, horizontal, tombant,

pédonculé.
- la bouclure de I'oreille (EC) avec 2 niveaux : présence/absence.

- l'état du développement du pis (UD) avec 3 niveaux : grand, moyen et petit.

2.3.3. Etude du polymorphisme des marqueurs moléculaires

Tenant compte des difficultés logistiques et d’acces des sites, nous avons retenu de
travailler sur trois (03) provinces suffisamment représentatives des principales zones
agro-écologiques et climatiques du pays (figure 8). Deux (02) a cing (05) villages ont
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été retenus dans chaque province et 2 a 5 troupeaux ont été retenus par village, en
fonction de la densité du cheptel (ENEC II, 2004). L’échantillonnage a ainsi porté sur

133 animaux (66 males et 67 femelles).

Les prélevements ont été limités a trois (03) animaux par troupeau afin d’éviter
I'apparentement entre les animaux échantillonnés, ce qui permet de maximiser la
variabilité génétique. Avant de réaliser les préléevements, les producteurs ont été

d’abord questionnés sur la filiation des animaux au sein d’'un méme troupeau.

N

Par ailleurs, 72 échantillons (34 males et 38 femelles) appartenant a 2 sous-
populations (Est et Ouest) de la race Espagnole Bermeya ont été prélevées afin de
servir comme groupe de référence. En effet, ces 2 sous-populations sont tres
différenciées depuis le 20eme siecle, ce qui permet leur utilisation comme groupe de

référence et surtout dans 1'évaluation du flux de gene entre les races du Burkina.

Katchari

SUDAN-SAHEL
AREA

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

Pabre . Kambeinse

420 © Quaga

Sapone | Koubri

1"

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

Sile Malc Female Total
Gaoua ] 10 19

SUDAN AREA  [B=

Djallonkeé

|
2 Kampti 14 g 20
3 Deri 6 5 1
4 Yakoula 4 18 2
5 Kartchari 1 2 13
[ Ouaga 5 4 g
7 Saponc 3 12 15
& Kamhoinse [ 3 9
IQ‘: e 9 Pabre '] 1 1]
................................... 16 Koubd 5 3
Torals Ll 67 133

Figure 8 : Plan d’échantillonnage spatial pour les analyses moléculaires
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2.3.3.1. Prélevements biologiques et extraction d’ADN

Les prélevements biologiques effectués sont représentés par le sang total obtenu par
ponction a la veine jugulaire dans des tubes EDTA, conservés a 4°C jusqu’a

I'extraction d”ADN.

Les échantillons de sang récoltés au Burkina Faso ont été purifiés dans une solution
de Phosphate Buffered Saline (PBS) et les cellules blanches ont été séchées sur du
papier buvard. L’extraction d’ADN a été effectuée en utilisant un kit Invisorb selon le

protocole du fabricant.

Quant aux échantillons prélévés en Espagne, I'extraction d’ADN a été effectuée selon
le protocole classique phénol/chloroforme de Sambrook et al. (1989) : dans 600 pl de
sang, on ajoute 800 ul de tampon T10E10 (10 mM Tris-HCl 1M, pH 7,5, 100 mM EDTA
0,1 M, pH 8, H20O jusqu’a 1I) contenant 60 pug de protéinase K (20 mg/ml). Apres
centrifugation et lavage du culot, le mélange est mis en incubation a 37°C au bain-
marie pendant 24 heures. Nous avons ensuite fait une double extraction de '’ ADN
dans un volume de phénol-chloroforme (25 : 24) et de chloroforme-alcool-
isoamylique (24 : 1). Cet ADN est ensuite précipité en ajoutant 2 volumes d’éthanol
frais en présence d'une forte concentration de sel (10% 3 M acétate de sodium). La
méduse est ensuite lavée a 1'éthanol 70%, séchée et dissoute dans 500 pl de tampon
T10E1 (10 mM Tris-HCl, 10 mM EDTA) et stockée a 4°C jusqu'a l'amplification

génique.

2.3.3.2. Etude du polymorphisme des marqueurs microsatellites
2.3.3.2.1. Principe et choix des marqueurs microsatellites

La variabilité génétique des individus se mesure a 'aide du nombre de répétitions du
motif des microsatellites qui différe d'un alléle a 1'autre. Ainsi, pour repérer les alleles
d'un microsatellite, il s'agit d'amplifier par PCR une région du génome qui le
contient. La taille des amplicons est déterminée par électrophorese capillaire.
L’approche fluorescente, nécessitant un séquenceur automatique d'analyse d'ADN a

permis de mettre en évidence le polymorphisme des microsatellites. L'appareillage
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utilisé est un automate d'analyse d'ADN de type ABI 310 (Applied Biosystems)
composé d'un module d'électrophorese et d'un logiciel "GeneScan". I1 permet le
dépot de 96 échantillons différents par gel et la mise en évidence simultanée du

polymorphisme de plusieurs microsatellites par animal et par gel.

Au niveau de l'automate, pendant la migration, les fluorophores au nombre de 4
(rouge, bleu, vert et jaune), sont excités par un rayon laser qui balaie la partie
inférieure du gel. Ils émettent alors une lumiere de longueur d'onde spécifique.
Celle-ci passe a travers une roue a filtre avant d'étre reprise par un tube
photomultiplicateur qui la convertit en signal électrique. Les données brutes sont

ensuite transmises a un ordinateur. Un logiciel, le GeneScan, reconstruit 1'image du
gel.

Le choix des marqueurs microsatellites a été fait en fonction de leurs caractéristiques
génétiques : polymorphisme, localisation, étude préalable dans d'autres populations
notamment espagnoles (Alvarez et al., 2004) et de leurs caractéristiques techniques
(aptitude a l'amplification, lecture aisée des résultats, utilisation dans un multiplex
d’analyse). De plus, la plupart de ces microsatellites choisis fait partie du panel de
marqueurs recommandés par I'Organisation des Nations Unies pour 1’ Alimentation
et "Agriculture (F.A.O.) pour 'analyse de la diversité des races animales.

Ainsi, 27 marqueurs microsatellites ont été utilisés dans 2 multiplex d’analyses
(tableaux 3 et 4) avec respectivement 13 et 14 marqueurs. Les conditions de PCR des

couples d'amorces utilisés pour ce travail ont été définies par Alvarez et al. (2004).

2.3.3.2.2. Amplification PCR et génotypage

L'amplification génique (PCR) a été faite avec un thermocycler de marque Perkin
Elmer, modele Cetus 9600. Le génotypage et le séquencage ont été faits en utilisant
un séquenceur automatique modeéle ABI 310 (Applied Biosystems). La PCR a été
réalisée avec un kit QTAGEN® Multiplex PCR kit (catalogue numéro 206145) 2X qui
contient tous les nécessaires de la PCR (TagDNA polymérase, tampon PCR, dNTP
Mix et MgCl). 2 mix PCR, M1 et M2 (avec les amorces a 20X) ont été réalisés

conformément aux tableaux III et IV ci-dessous :
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Tableau III : Mélange réactionnel 1 (M1)

58°C M1 20X (100pl)
Marqueur| Taille Concentration finale | Volume du stock pour avoir les
dans la PCR amorces a 20x
96-114 0,30pM 3,0ul
BM6526 150-196 0,13uM 1,3pul
ILSTS11 260-284 0,30pM 3,0pl
85,40pl (T10E1)
McM53 71-105 0,15pM 1,5pl
RBP3 123-153 0,30pM 3,0ul
CSSMe66 | 170-270 0,20pM 2,0ul
87,00ul (T10E1)
BMS356 108-112 0,15pM 1,5pl
BMS2626 | 165-171 0,15pM 1,5ul
BM757 176-186 0,15pM 1,5pl
91,00pl (T10E1)
BM2504 131-153 0,15pM 1,5pl
LSCV29 190-250 0,15pM 1,5ul
94,00pl (T10E1)

Tableau IV : Mélange réactionnel 2 (M2)

52°C M2 20X (100pl)
Marqueur | Taille Concentration finale | Volume du stock, pour avoir
dans la PCR les amorces a 20x
BM8125 108-122 0,18pM 1,8pl
CSSM31 125-169 0,25puM 2,5ul
ILSTS05 174-196 0,30pM 3,0pl
CSRD2111| 318-360 0,45pM 4,5ul
76,40pl
OarHH64 | 114-130 0,12puM 1,2pl
BMS2461 144-174 0,15pM 1,5pl
BMS2843 | 215-237 0,35pM 3,5ul
87,60pl
INRAO26 | 85-123 0,20pM 2,0pl
McM527 | 130-185 0,15pM 1,5pl
INRAQ023 | 198-223 0,30pM 3,0ul
87,00pl
BMS975 81-97 0,30pM 3,0pl
TGLA53 112-138 0,18pM 1,8pl
CSSM015 | 190-225 0,15pM 1,5pl
SPS115 231-249 0,18uM 1,8l
83,80ul
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Le volume réactionnel de la PCR était de 10ul : 5ul giagen 2X + 0,5ul amorce bleu
(FAM) + 0,5u] amorce noire (NED) + 0,5ul amorce rouge (PET) + 0,5ul amorce vert
(VIC) + 1pl d’eau + 2ul d’ADN.

Le protocole d’amplification est résumé ci-dessous :

94 °C -- 5 minutes : dénaturation initiale de I’ ADN

94 ° C - 30 secondes : dénaturation de ’ADN
58 °C (M1)/52 °C (M2) - 30 secondes : hybridation des amorces » 30 cycles

72 °C - 45 secondes : Elongation

72 °C- 45 minutes : Elongation finale

A la fin de la PCR, chaque multiplexe est dilué au 1/50 (2ul PCR + 98 ul H>0).

2.3.4. Détection et analyse des produits PCR

Les produits de I'amplification PCR sont constitués d'un ou de plusieurs fragments
d’ADN (la ou les séquences d’intérét). La vérification de la réussite de I’amplification
génique a été réalisée par électrophorese sur gel d’agarose. L’ADN est révélé par une
coloration au bromure d’éthidium. Ainsi, les produits sont-ils visibles
instantanément par transillumination aux ultraviolets (280 - 320 nm). Cela permet de
voir sur le gel avec un marqueur de poids moléculaire que les tailles des bandes sont

celles qui sont attendues.

Pour le génotypage, le tampon de charge était composé de 9,8 ul de formamide (Hi-
Di formamide, Applied Biosystems) et 0,2 pl de marqueur LIZ (marker, Applied
Biosystems) et finalement 10 ul du tampon de charge et 1ul PCR ont été chargé au

séquenceur.
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L’analyse des produits a été faite a 'aide d’un systéeme automatisé qui est en fait un

analyseur de fragment qui utilise le principe de I'électrophorese capillaire.

La détection des fragments pour le génotypage a été réalisée par une diode laser car

les amorces utilisées ont été couplées a des fluorochromes.

2.4. Séquencage de ’ADN mitochondrial

Un échantillon de 51 individus a été obtenu sur les 3 principales races du Burkina
Faso : Chévre du Sahel (20), Chevre Mossi (17) et Chevre Djallonké (14). Les
prélevements ont été effectués conformément aux travaux de Luikart et al. (2001) qui
suggerent d’échantillonner uniquement dans les villages en excluant les centres de
recherches, les villes et les régions cotiéres a cause des possibilités de métissage avec

des races exotiques.

Des échantillons supplémentaires provenant d’autres races d’autres pays ont été
aussi utilisés : 10 prélevements d"une race caprine Camerounaise issus d'un zoo en
Espagne ; 30 échantillons de la race caprine Bermeya espagnole (Alvarez et al., 2008)

et 5 échantillons de la race espagnole Guadarama.

Nous avons aussi inclus dans nos analyses, 15 séquences (12 du Nigéria et 3 du

Sénégal) disponibles au niveau de la banque de Gene en ligne (Genbank).
Au total, 111 échantillons ont été séquencés dont 76 provenant de races Africaines.

Le fragment d'ADN a séquencer est dans un premier temps amplifié (selon les

protocoles classiques de PCR) avec les amorces décrites par Nadéri et al. (2007) :

CAP-F CGTGTATGCAAGTACATTAC

CAP-R CTGATTAGTCATTAGTCCATC
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La PCR a été faite dans un volume réactionnel de 20 ul contenant du tampon PCR
10x, CobMg 20 mM, dNTPs 2 mM, Cap-F 5 uM, Cap-R 5 pM, H2O et Taq (Biotools).

Le protocole d’amplification utilisé était le suivant :

95°C pendant 7 min

95°C pendant 30 sec
58°C pendant 30 sec 40 cycles

72°C pendant 30 sec

72°C pendant 10 min

Le produit PCR est ensuite purifié (afin d'éliminer les amorces en exces et les sels) en
utilisant les kits de purification ExoSap-IT®. Le protocole de purification des
produits PCR a été réalisé comme suit: 5 ul du produit PCR sont mélangés a 2 pl

d’EXOSAP.

La purification est faite en utilisant un thermocycler selon le programme

suivant dénommé EXOSAP:
37°C pendant 15 min
80°C pendant 15 min.

Le produit purifié est ensuite resuspendu dans de la formamide afin d’éviter sa

dénaturation lors du séquencage.

Cinq microlitres du produit PCR purifiés sont déposés sur gel d'agarose et
grossierement quantifiés en comparant leur intensité a celle d'un marqueur de taille.
La réaction de séquence est alors réalisée a partir du kit de séquencage ABIPrism Dye

Terminator Cycle Sequencing v3.1 (PE Applied Biosystems).

La quantité de produit PCR a ajouter a la réaction de séquence est calculée en tenant

compte de la concentration d'ADN présent et de la taille du fragment a amplifier. Par
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exemple, environ 35ng d'ADN sont utilisés pour séquencer un fragment de 700
paires de bases. La réaction de séquence est réalisée dans un volume de 20ul
contenant 4pl de mélange réactionnel et 0,5 uM d'amorce selon ces conditions : 1 min
de dénaturation a 96°C puis 25 cycles de 96°C pour 10s, température d'hybridation
pendant 15s, et 50°C pendant 4 minutes.

2.5. Traitement statistique des résultats
2.5.1. Morpho-biométrie

Les données collectées ont été saisies sur Excel 5.0 et analysées a 1'aide du logiciel
SAS/SAT (1999). Les données statistiques de base sur les mesures corporelles
quantitatives et qualitatives ont été obtenues en utilisant le module PROC
UNIVARIATE et PROC FREQ. L’influence de la zone agro-écologique sur les 7
parametres mesurés a été testée a l'aide de la procédure PROC MIXED avec un
modele incluant "l'Effet environnemental" (3 niveaux : zones Sahéliennes, Soudano-
Sahélienne et Soudanienne) et "Village", comme variable aléatoire, combiné avec la

zone agro-écologique pour le test de non-indépendance pour chaque village.

La moyenne des moindres carréstécart-type a été obtenue pour chaque trait
morphologique et pour chaque zone agro-écologique. Le test multiple de DUNCAN
a été fait pour chaque trait morphologique, affecté de la zone environnementale en
utilisant la procédure PROC GLM. Ensuite, la procédure CANDISC a été utilisée
pour déterminer les fonctions canoniques, les combinaisons linéaires des variables
qualitatives intra-secteurs ainsi que la distance biométrique de Mahalanobis entre les

types génétiques.

Le test d’assignation dun individu a sa zone agro-écologique d’origine, défini
comme étant le pourcentage d’individus classés dans une zone environnementale
donnée sachant qu’ils appartiennent réellement a cette zone, a été fait en utilisant la
procédure DISCRIM de SAS/STAT. L’association entre les parametres qualitatifs a
été faite a travers une analyse des correspondances multiples a 1'aide de la procédure

PROC CORRESP.
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La régression linéaire des différents parametres aussi bien quantitatifs que qualitatifs

sur le degré de Latitude Nord a été faite en utilisant la procédure PROC REG.

Les différents graphiques ont été tracés a I'aide du classeur Microsoft Excel ™.

2.5.2. Analyses moléculaires
2.5.2.1. Microsatellites

Les parameétres suivants ont été calculés en utilisant le programme MolKin version
3.0 (Gutiérrez et al., 2005) : nombre moyen d'alleles observé, taux d’hétérozygotie
observé (Ho), taux d"hétérozygotie attendu (He), le PIC, les valeurs F-Statistiques de
Wright, le nombre moyen d’alléle par locus (A) et le nombre moyen d’allele par locus
corrigé par la méthode de raréfaction de Hurlbert (1971), (Ag). Dans le cas présent, g
a pris la valeur de 50, ce qui correspond a 2 fois le nombre minimum d’individus par
race avec un génotype connu pour tous les marqueurs. Le programme Molkin a
également permis d’estimer le nombre moyen d’alleles communs (Das) entre les
différentes races, la coancestralité moléculaire (fij), le coefficient de parenté (Dx) et la

matrice des Fsr de Wright.

Le détail des procédures de calcul est développé dans la partie bibliographique de ce
document et dans le manuel d’utilisateur du logiciel Molkin qui est disponible en

ligne (http:/ /www.ucm.es/info/prodanim/html/JP_Web.htm).

L’analyse multidimensionnelle a été faite sur la matrice des distances génétiques en

utilisant la procédure MDS de SAS/STAT™ (1999).

Le graphique de dispersion selon la méthode de Achmann et al. (2004) a été construit

avec la matrice du nombre moyen d’alleles communs (Das) en utilisant le modele

IML de SAS.

L’équilibre génétique de Hardy-Weinberg au niveau « marqueur » et au niveau
« population » a été vérifié a 'aide du logiciel GENEPOP v.1.2 (Raymond et Rousset,
1995).
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Le programme FSTAT 2.9.3 (Goudet, 1995) a été utilisé dans le calcul des parametres
F-Statistiques de Wright au niveau «marqueur ». Les seuils de significativité
statistiques pour ces parametres ont été définis apres un test de bootstrap avec 1000

répétitions a p < 0,05.

La structure génétique des populations a été déterminée a l'aide du programme
STRUCTURE (Pritchard et al., 2000). Ce programme permet, par la méthode de
Markov, d’estimer le logarithme de la probabilité qu'un génotype donné X
appartienne a une population donnée K : In Pr (X | K), ce qui permet de s’assurer que
les individus d'un groupe donné proviennent d'une méme population. Différentes
analyses ont été utilisées en faisant varier K de 2 a 10 (avec 100.000 répétitions) afin

de déterminer une bonne structuration des populations ou races.

2.5.2.2. ADN mitochondrial

Les analyses statistiques et I'alignement des séquences issues du séquenceur ont été
effectués en utilisant le logiciel MEGA 4.0.2 (Tamura et al., 2007). Les analyses
phylogénétiques incluant la diversité nucléotidique intra et inter-populations, la
construction de l’arbre du «plus proche voisin » ou Neighbour-joining ont été
effectuées sous le modele du parametre Kimura-2 avec la correction gamma (a =
0,28). Le calcul des distances génétiques entre les populations a été effectué selon le
méme modele. La structure géographique des populations a été déterminée par le
test d’analyse de variance moléculaire (AMOVA) avec le programme ARLEQUIN
3.11 (Excoffier et al. 2005). Le test de bootstrap a été effectué pour vérifier la

significativité des valeurs utilisant 1000 répétitions.
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CHAPITRE IIT : RESULTATS

Les résultats de I'ensemble de ces travaux ont fait I'objet de quatre (04) publications

scientifiques listées en annexes.

3.1. Enquétes morpho-biométriques

3.1.1. Caractérisation morphologique des races locales caprines du Burkina Faso

Cette étude a concerné des caprins de race locale "Mossi" dont 1’age est compris entre

10 jours et 9 ans. Au total, 112 animaux ont fait 1’objet de mensurations.

3.1.1.1. Structure des troupeaux échantillonnés

Le tableau V montre la structure des troupeaux caprins "Mossi" étudiés. L’échantillon était

composé de 77 femelles (68,74%) et 35 males (23,76%).

Tableau V : Structure des troupeaux caprins échantillonnés.

Age (mois) Males (%) Femelles (%)
0-12 82,85 37,66
13-24 571 15,58
25-36 8,57 25,97
> 36 2,85 20,77

3.1.1.2. Mesures corporelles

Les résultats des mesures corporelles effectuées chez les caprins en fonction de la

classe d’age et du sexe sont résumés dans le tableau VI.
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A

Tableau VI : Mesures corporelles chez les caprins Mossi en fonction de la classe d’age
et du sexe.

Parametres Classe d’age (mois) par sexe
mesureés
0-12 13-24 25-36 > 36
M F M F M F M F
PV (kg) 8422 111> 2352 17,16> 20,167 20352 - 23,85
13,95 4,59  £0,7 3,35  +4,53 14,42 +4,66
PT (cm) 43,942 48,53> 62,022 60,12 62,712 61,982 - 63,23
17,67 19,16  £398 6,36 54 15,5 16,45
LDC (cm) 32,712 34,966 44,042 40,87> 41,042 43,042 - 47,15
15,69 16,08  £3,98  £2,23  £1,39 13,17 16,83
HG (cm) 38 39,462 52,12 48,451 48,362 48,592 49,73
16,13 16,6 15,1 3,11 #4111 13,79 - +3,89
HC (cm) 40,142 42,512 53,032 51,212 50,082 51,642 - 52,16
16,04 17,22 1501 455  £4,09 13,6 +3,95

Les moyennes ayant des lettres différentes sur la méme ligne pour les mémes classes d’age sont
statistiquement différentes a P<0,05.

Moyenne + Ecart type

A

Il ressort du tableau VI que les différents parametres mesurés varient avec I'age des
animaux. Ces parametres augmentent avec 'age jusqu’a 12 mois d’age. A partir de 25
- 36 mois, cette variation s’estompe et les différents parametres sont sensiblement
constants. Le constat est différent concernant le sexe ot les males ont en général des

mesures supérieures au niveau de toutes les classes d’ages chez les caprins.
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La figure 9 donne un apercu du poids des caprins aux différents age-types.
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Figure 9 : Poids aux principaux ages-type des animaux.

L’équation de régression linéaire multiple suivante a été trouvée entre le poids vif, le

PT etla HG :
Y (Kg) =1,33PT (cm) - 0,93HG (cm) - 0,23 (r=0,88 et p< 0,05).

La HG et le PT expliquent mieux le poids vif avec des coefficients de corrélation

significatifs (0,8) au seuil de 5%.

3.1.1.3. Couleur de la robe et structure du poil

Le tableau VII résume la fréquence (%) des différentes couleurs de la robe et de la

structure du poil notées sur I'ensemble des animaux.

La couleur de robe dominante chez les animaux échantillonnés est le blanc-brun avec

39,28% suivie du brun (28,57 %) et du noir blanc (27,67 %).
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Quant a la structure du poil, le pelage est ras et lisse chez la plupart des caprins
,71%). La structure '"ras et dur" est présente chez 11,6% des animaux de cette
85,71%). La structure " t dur" est présente chez 11,6% d i de cett

espece.

Tableau VII : Fréquences (%) des différentes couleurs de la robe et de la structure du
poil.

Caractéristiques Fréquences (%)

Couleur de la robe (%)

Noir 4,46
Noir et blanc 27,67
Brun 28,57
Blanc brun 39,28
Blanc 0

Structure du poil (%)

Court et dur 11,6
Court et lisse 85,71
Long et dur 1,78
Long et lisse 0,89

3.1.1.4. Fréquences de présence des appendices en fonction du sexe des animaux.

Le tableau VIII donne les fréquences d’observation de la barbiche, des cornes et de

celles du port de I'oreille en fonction de la classe d’age chez les animaux.
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Tableau VIII : Fréquences (%) de présence de barbiches, de cornes et du port de
I’oreille en fonction du sexe des animaux.

Caractéristiques Fréquences (%)
Males Femelles

Barbiche 25,71 11,68
Cornes 94,28 100
Oreilles dressées court 82,85 90,90
Oreilles dressées long 14,28 3,89
Oreilles tombantes court 2,85 2,59
Oreilles tombantes long 0 2,59

La barbiche est présente dans les deux sexes (25,71% chez les males contre 11,68 %
chez les femelles). Les cornes sont présentes chez les deux sexes avec cependant des
fréquences variables. La présence des cornes chez les males est observée dans 97,48 %

des cas. Cette fréquence est de 100% chez les femelles.

Le port "dressé court" de 'oreille est tres marqué sur les animaux (82,85% chez les

males et 90,90% chez les femelles).

Cette premiere partie de nos résultats a été publiée dans la revue « AGRI : A. Traoré,
H.H. Tamboura, A. Kaboré, N. Yaméogo, B. Balé, 1. Zaré, 2006. Caractérisation
morphologique des petits ruminants de race locale « Mossi » au Burkina Faso. AGRI,

39 : 39 - 50».

La nécessité de couvrir les 3 zones agro-écologiques du pays en considérant les 3
races majeures avec des analyses multivariées, beaucoup plus précises a abouti a la
deuxiéme partie de ce travail : “A. Traoré, H.H. Tamboura, A. Kaboré, L.J. Royo, L
Fernandez, Isabelle Alvarez, M. Sangaré, D. Bouchel, JP.Poivey, D. Francois, L.
Sawadogo and F. Goyache, 2008. Multivariate analyses on morphological traits of

goat in Burkina Faso. Arch. Tierz. Dummerstorf, 51 (6) : 588-600.
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3.1.2. Analyse multivariée des traits morphologiques et phanéroptiques des races

locales caprines du Burkina Faso.
3.1.2.1. Traits quantitatifs

Les valeurs moyennes des mesures corporelles quantitatives sont reportées dans le
tableau IX. Les chevres du Sahel ont les valeurs les plus élevées : 16,40 cm pour la LO ;
25,22 cm pour la PT ; 56,66 pour la LC et 61,10 pour la HG. La différence entre les types
génétiques Soudaniens (Djallonké) et Soudano-Sahélien (Mossi) est faible; cependant, la
tendance indique des valeurs plus élevées pour les types Mossi, excepté pour la
profondeur du thorax (PT) et la longueur du corps (LC). L'IGs et I'TAt sont plus élevés

en zone Soudano-Sahélienne qu’en zone Soudanienne: 1,20 - 1,07 et 0,50-043

respectivement.

Tableau IX : Valeurs moyennes, erreur standard et coefficient de variation (CV) des 7
parametres mesurés et des 2 indices par zone agro-écologique.

Zone Totaux

Paramétre! Sahélienne  Soudanienne  Soudano-

Sahélienne

Moyenne+zET  Moyenne+ Moyenne = MoyennexET CV
ET tET

HL 14,182+ 0,05 7,460 £ 0,09 9,02¢ £ 0,05 11,14 0,5 44,86
HS 6,752+ 0,02 5,47 + 0,03 6,28<+0,02  6,38+0,01 22,04
TS 15292 +£0,06 7,99°+0,11 10,35¢+ 0,06 12,28+0,06 41,95
LO 16,402 +0,03 10,13*+0,06 11,51<+0,03 13,48+0,04 2911
PT 25,222+0,03 23,67°+0,05 23,07+0,03 24,06+0,02 10,44
LC 56,662 £ 0,67 51,866+1,22 51,18°+0,67 53,68+045 84,07
HG 61,10a£0,06 48,80b+0,11 50,36c+0,62 5486+0,09 15,78
IGs 1432+0,002 1,07°+0,004 1,2£0,002 1,28+0,002 19,41
[At 0,652+0,001 043>+0,002 0,50c+0,001 0,56+0,001 25,72

1En cm exception faite pour I'IGs et I'IAt. Les moyennes ayant des lettres différentes sur la méme ligne sont significativement

différentes a p < 0.05
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3.1.2.2. Traits qualitatifs

L’'incidence (en pourcentage) de chacun des 12 traits qualitatifs dans 1'ensemble de la

population a été calculée pour chaque zone agro-écologique (Tableau X).

Les races caprines dans les trois zones sont principalement Noir-blancs (61,92%) avec
un cornage de type “Spanish Ibex” (84,05%). La barbiche et les pampilles sont absentes
dans 75,33% et 70,72% des cas respectivement, avec une quasi-absence du “Poils longs”
(98,74%). Les mamelles sont faiblement développées (73,72%). La moitié de la

population caprine du Burkina Faso possede les caractéres “rouan” et “frosting”.

Le port “tombant” et “pédonculé” des oreilles prédomine chez les races Sahéliennes
pour respectivement 95,60% et 73,62% des cas. Par contre, le port dominant de l'oreille
est horizontal (73,14%) au niveau des races Soudano-Sahéliennes (Mossi) et vertical au

niveau des races Soudaniennes (Djallonké).

Tableau X : Fréquence des traits phénotypiques au niveau de la population totale et
par zone agro-écologique.

Zone agro-écologique

Parametres Classe Population 1 . Soudano-
totale Sahélienne  Soudanienne 1
Sahélienne
Noir 969 (9,55) 290 (29,93) 172 (17,75) 507 (52,32)
Noir/rouge 271 (2,67) 38 (14,02) 92 (33,95) 141 (52,03)
Patron coloré  Rouge 1514 (14,92) 471 (31,11) 233 (15,39) 810 (53,5)
Noir/blanc 6283 (61,92) 3543 (56,39) 212 (3,37) 2528 (40,24)
Sauvage 111 (10,94) 80 (7,21) 625 (56,31) 405 (36,49)
Noir 5454 (53,75) 2059 (37,75) 1063 (19,49) 2332 (42,76)
Eumélanine Brun 2284 (22,51) 910 (39,84) 124 (5,43) 1250 (54,73)
Ilisible 2409 (23,74) 1453 (60,32) 147 (6,1) 809 (33,58)
Rouan Absence 5007 (49,34) 2883 (57,58) 600 (11,98) 1524 (30,44)
Presence 5140 (50,66) 1540 (29,94) 730 (14,28) 2870 (55,78)
Absence 3094 (30,49) 1054 (34,07) 796 (25,73) 1244 (40,21)
Ceinture Limitée 2936 (28,93) 644 (21,93) 452 (15/4) 1840 (62,67)
Presence 275 (2,71) 125 (45,45) 59 (21,45) 91 (33,09)
Ilisible 3842 (37,86) 2599 (67,65) 27 (0,7) 1216 (31,65)
Frosting Absence 5184 (51,09) 3033 (58,51) 408 (7,84) 1743 (33,62)
Presence 4963 (48,91) 1389 (27,99) 926 (18,66) 2648 (53,35)
Barbiche Absence 7644 (75,33) 2909 (38,06) 1163 (15,21) 3572 (46,73)
Presence 2503 (24,67) 1513 (60,45) 171 (6,83) 819 (32,72)
Pampilles Absence 7196 (70,92) 2190 (30,43) 1287 (17,88) 3719 (51,68)
Presence 2951 (29,08) 2232 (75,64) 47 (1,59) 672 (22,77)
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Poils Long  Absence 3903,172) 4380 (43,72) 1317 (13,15) 4322 (43,14)
Presence 128 (1,26) 42 (32,81) 17 (13,28) 69 (53,91)
Absence 73 (0,72) 15 (20,55) 2(2,74) 56 (76,71)
Bezoar 496 (4,89) 420 (84,68) 18 (3,63) 58 (11,69)
Markhor 1022 (10,07) 45 (4,4) 506 (49,51) 471 (46,09)
Corne Type f’é’; imSh 8529 (84,05) 3917 (45,93) 808 (9,47) 3804 (44,6)
East
i 27 027) 25(92,59) 0 (0) 2 (7,41)
Vertical 613 (6,04) 8 (1,31) 600 (97,88) 5 (0,82)
Port Oreille Horizontal 4054 (39,95) 404 (9,97) 685 (16,9) 2965 (73,14)
Pédonculé 3754 (37) 2360 (62,87) 44 (1,17) 1350 (35,96)
Tombant 1726 (17,01) 1650 (95,6) 5 (0,29) 71 (4,11)
Oreille Absence 8297 (81,77) 3060 (36,88) 1326 (1598) 3911 (47,14)
pédonculée  Presence 1850 (18,23) 1362 (73,62) 8 (0,43) 480 (25,95)
Grande 1594 (15,71) 773 (4849) 555 (34,82) 266 (16,69)
Mamelle Moyenne 1073 (10,57) 457 (42,59) 119 (11,09) 497 (46,32)
Petite 7480 (73,72) 3190 (42,67) 660 (8,82) 3630 (48,5)

3.1.2.3. Analyse multivariée des traits quantitatifs

L’analyse canonique a permis d'identifier deux variables canoniques (CAN1 et CAN2)
statistiquement significatives pour p < 0,0001. Les 2 variables (CAN1 et CAN2)

contribuent respectivement pour 94 % et 5,5 % de la variation totale.

La figure 10 montre une représentation bidimensionnelle illustrant les relations entre
les différentes mesures corporelles : sur l'axe des abscisses, la longueur du corps (BL)
est séparée des autres traits morphologiques : Hauteur au Garrot (HW), Longueur des
Oreilles (EL), Longueur des cornes (HL) et Séparation des trayons (TS) pendant que sur
l'axe des ordonnées, on note une séparation nette entre les cornes (HS) et la profondeur

du thorax (ITD).
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HL: Longueur des cornes; HS: Séparation des cornes; TS: Séparation des trayons; EL: Longueur des
oreilles; TD: Profondeur du Thorax; BL: Longueur du corps; HW: Hauteur au Garrot; SI: Indice de
Gracilité Sous-sternal (SI = [HW-TD]/TD); Al : Indice Auriculaire Thorax (Al = EL/TD)

Figure 10 : Représentation bidimensionnelle des traits quantitatifs a travers I'analyse

canonique.

La distance biométrique de Mahalanobis, calculée par zone agro-écologique est
donnée dans le tableau XI. Les races Sahéliennes différent significativement des races
Soudaniennes (7,50) tandis que les races Soudano-Sahéliennes et Soudaniennes sont

plus proches (1,15) avec cependant des différences tres hautement significatives (p <

0,0001).

Tableau XI : Distance biométrique de Mahalanobis par zone agro-écologique.

Zones Sahélienne Soudanienne
Soudano-Sahélienne 4,16 1,15
Soudanienne 7,50

La représentation bidimensionnelle des variables canoniques (CAN 1 et CAN 2) pour
chaque individu est donnée par zone agro-écologique sur la figure 11. Les races

Soudaniennes (Djallonké) sont les plus homogeénes et se regroupent sur la partie
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gauche de l'axe des abscisses; les races Sahéliennes (Chevres du Sahel) sont
principalement rencontrées au niveau de la partie positive de I'axe des abscisses
tandis que les races Soudano-Sahéliennes (Mossi) ont une distribution intermédiaire

mais beaucoup plus en rapport avec celles des races Soudaniennes.

Zone Sahélienne
|:} T
g
<
Ll
Zone Soudanienne

T D T T
2 4 G

Zone Soudano-Sahélienne
& T T
4 &

A

Figure 11 : Représentation bidimensionnelle des variables canoniques individuelles

par zone agro-écologique du Burkina Faso.

L’analyse discriminante effectuée a permis de fournir des informations
complémentaires. La plupart des races Sahéliennes et Soudano-Sahéliennes est

classée dans leur zone agro-écologique d’origine (79,29% et 82,69% respectivement)
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tandis que 93,40% des races Djallonké sont classées dans la zone Soudano-Sahélienne

(Tableau XII).

Tableau XII : Pourcentage de classification des races caprines du Burkina Faso dans
leur zone agro-écologique d’origine.

Soudano-
Sites Sahélien Sahélien Soudanien
Sahélien 79,29 19,83 0,88
Soudano-Sahélien 15,48 82,69 1,82
Soudanien 0,60 93,40 6,00
Total 41,33 56,70 1,96

L’analyse des correspondances multiples sur les 12 traits qualitatifs montre que 6
caracteres (Patron coloré, Type d’eumélanine, Ceinture, Type de cornage, Position de
I'oreille et le Développement de la mamelle) expliquent 75% de l'inertie totale
observée. Par conséquent, I'analyse a été faite a nouveau en ne considérant que ces 6
traits. La figure 12 montre l'association entre les différents traits. Les premiere et
deuxiéme dimensions identifiées, expliquent respectivement 41,74% et 29,35% de la
variation totale. Les races Sahéliennes se regroupent autour des caracteres “Port
tombant de loreille” et “Eumélanine brune”, les races Soudano-Soudaniennes se
reconnaissent par les caractéres “Port vertical de 1'oreille” et “Patron de type sauvage”,
“absence de pampille” et corne de type “Spanish ibex” tandis que les races
Soudaniennes portent les caracteres “Port horizontal de l'oreille”, “Patron Noir et

Noir/rouge”.
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Figure 12 : Représentation bidimensionnelle des individus échantillonnés dans
chaque zone agro-écologique du Burkina Faso a travers [l'analyse des

correspondances multiples.

3.2. Marqueurs moléculaires

La caractérisation des ressources génétiques caprines du Burkina Faso, réalisée ci-
dessus a l'aide d’indices morpho-biométrique et phanéroptique fait ressortir une
variation morphologique significative liée a 1'existence de deux races bien distinctes
(races Sahélienne et Djallonké). Les races Soudano-Sahéliennes occupent une position
intermédiaire entre les deux races identifiées. Du fait du faible polymorphisme des
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marqueurs utilisés (morphologiques), la deuxiéme partie de ce travail porte sur
l"utilisation de marqueurs moléculaires, plus discriminants et uniformément repartis
dans le génome. Les résultats présentés dans cette section sont basés sur 2 articles

scientifiques :

A. Traoré, L.J. Royo, H.H. Tamboura, A. Kaboré, I. Ferndndez, Isabelle Alvarez, M.
Sangaré, A. Toguyéni, G. Ouédraogo-Sanou, J.P. Gutiérrez, L. Sawadogo and
F.Goyache, 2008. Genetic characterisation of Burkina Faso goat using microsatellites

polymorphism. Livestock science, 123: 322-328.

L.J. Royo, A. Traoré, H.H. Tamboura, A. Kaboré, I. Ferndndez, Isabelle Alvarez, M.
Sangaré, A. Toguyéni, G. Ouédraogo-Sanou, J.P. Gutiérrez, L. Sawadogo and
F.Goyache, 2008. Analysis of mitochondrial DNA diversity in Burkina Faso
populations confirms the maternal genetic homogeneity of West African goat.

Animal Genetics, 40 : 344-347.
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3.2.1. Caractérisation des races locales caprines du Burkina Faso par le

polymorphisme des marqueurs microsatellites.
3.2.1.1. Polymorphisme des microsatellites étudiés

Le polymorphisme des marqueurs étudiés et les valeurs des parametres F-
Statistiques de Wright sont reportés sur la figure 13 et dans le tableau XIII.
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Figure 13 : Image du séquengage représentant quelques marqueurs microsatellites.

Les 27 loci microsatellites utilisés pour caractériser les races locales caprines du
Burkina Faso se sont révélés étre tous polymorphiques pour les trois races du
Burkina Faso et les 2 races Espagnoles utilisées comme groupe de référence. Un total
de 290 alleles a été détecté dans les 205 individus étudiés. Le nombre d’allele identifié

par locus varie de 3 (BM757) a 33 (CSSM66).
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Tableau XIII : Polymorphisme des marqueurs microsatellites étudiés

Marqueur n Chr Ho He PIC Fir Fst Fis

BM2504 4 9 0.024 | 0.022 | 0.024 (gggg (8(())(())57) -o(,g)m
BM6526 19 27 | 0825 | 0864 | 0.807 (8:822) (8:8;1) (8:81%
BM757 3 14 | 0490 | 0500 | 0372 (8:%82) (8114112) (8:(1);13)
BMS2626 4 0117 | 0142 | 0114 (8:822) ('8 ’(())851) (8:828)
BMS356 8 0.678 | 0506 | 0.641 (8233(3)) (82335) (gjgié)
CSSM15 10 0.840 | 0.801 | 0.819 (%Zg) 8223% (8:(1)28)
cssM43 | 9 | 27 | 0705 | 0643 | 0.668 (8%;;) (8:8%) (8:822)
CSSM66 33 14 | 0934 | 0909 | 0.930 (%éé) (8:8‘11;) (gﬁg%
FCB128 7 0265 | 0.148 | 0.256 (8%;3) (8:813) (gjgg)
ILSTS11 9 14 | 0611 | 0463 | 0580 (81323) (8132% (8:822)
LSCV29 11 18 0.747 | 0.703 | 0.715 (822)23) (8:83% (8:82)
McM53 17 0.822 | 0.831 | 0.801 (8:8% (8:8%) (8:822)
McMA26 10 28 | 0692 | 0.663 | 0.634 (8:88; (8:8;)) (8 8;25)
RBP3 5 17 0278 | 0.147 | 0.246 (8:%2) (82321) (gjgg)
BM8125 7 0.759 | 0744 | 0.728 (8:8%) (8:82% ('8 ’(())560)
BMS2461 9 0385 | 0321 | 0.365 (8:832) (8:833 (8 ’(())12(()))
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BMS2843 11 0.738 | 0.668 | 0.704 (8:8‘3% (8:8%) ('8 ’8;13)
BMS975 10 0515 | 0563 | 0.492 (8:822) (8:822) (8:8?13)
CSRD2111 | 17 0.864 | 0.780 | 0.851 (8%;2) (82232) (gjgfé)
CSSM31 19 24 0.850 | 0.840 | 0.833 (8%2;) (8:8;) (8:(1;5%
ILSTS005 8 10 0419 | 0368 | 0.387 (8:822) (8:83‘2) (8:(1)(1)2)
INRA23 12 0.810 | 0785 | 0.787 (8%2% (8:8% (8;812)
INRA26 14 22 0.853 | 0.772 | 0.838 (811(5)‘11) (8131% (8:8§8)
McM527 8 7 0.727 | 0723 | 0.679 (8%?3) (8:882) (8:(1;?)
OarHH64 8 4 0.765 | 0.771 | 0.727 (8%;?) (8f égi) (8:832)
SPS115 5 0406 | 0289 | 0.342 (823%3) ?(’),211797) (8:(1;?)
TGLA53 13 16 0452 | 0451 | 0435 (8:822) (8:888) (8:8;1)

Chr : chromosome

Vingt (20) des 27 loci microsatellites étudiés ont présenté au moins 8 alléles par locus.

Le taux d’hétérozygotie attendu (He) dans les populations étudiées varie de 0,022
(BM2504) a 0,909 (CSSM66) avec seulement 6 alleles ayant un He excédant le taux

d’hétérozygotie observé (Ho) correspondant.

Quinze (15) et 16 marqueurs avaient respectivement des valeurs d’hétérozygotie
attendues (He) et de Contenu en Information du Polymorphisme (PIC) supérieures a

0,5.
Les races Burkinabé ont présenté des valeurs de He plus faibles que celles des races

Espagnoles. La plus faible valeur s’observe dans la race Djallonké (0,512).
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3.2.1.2. Equilibre de Hardy-Weinberg

L'équilibre de Hardy-Weinberg a été vérifié a différents niveaux : par locus dans
chaque race, par locus pour les différentes races et par race au niveau de tous les loci
pris globalement. L'hypothese nulle (Ho) est que la population est en équilibre de
Hardy-Weinberg tandis que I'hypotheése alternative (Hi) est que la population est en
déséquilibre. Le risque d'erreur qui a été retenu est de 1 %. Donc pour tout P > 0.01,
on accepte Ho et on considere que les différences entre les proportions observées et

attendues sont dues au hasard.

Cinq (5) marqueurs (CSSM15, CSSM66, CSSM31, INRA23 et McM527) ont montré un
déséquilibre significatif par rapport a la loi de Hardy-Weinberg. Cependant, ce
déséquilibre n’était pas visible entre toutes les races et pourrait étre dt a des erreurs
d’échantillonnage (Erreur de type I). Cela a été vérifié en faisant ’analyse a nouveau
avec et sans les 5 marqueurs incriminés et a aboutit aux mémes résultats. Ces

résultats étaient aussi en accord avec les travaux de Alvarez et al. (2004) utilisant le

programme STRUCTURE.

3.2.1.3. Parametres de variabilité génétique

Les parametres décrivant la variabilité génétique des populations caprines étudiées
sont reportés dans le tableau XIV. Les races Africaines (Burkina Faso) présentent les
plus fortes identités génétiques (fi)) par rapport aux races espagnoles. La valeur la
plus élevée s’observe dans la race Djallonké (fi = 0,497+0,010). Par contre, cette race
possede le plus faible nombre moyen d’alléle (Aso) par locus (5,1). La race Mossi
présente un grand déficit en hétérozygote (Fis=0,107+0,028) et un nombre moyen

d’allele par locus élevé (As0=6,9).
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Tableau XIV : Parametres de variabilité génétique des populations

Races N He fii Fis A Apo

E_Bermeya? 37 059 0416 0,031 6 5,7

W_BermeyaP 35 0588 0417 0031 61 58

Djallonké 48 0,512 0497 0076 54 51
Mossi 39 0575 0453 0,107 82 69
Sahelien 46 0571 0437 0030 73 64
Totaux 206 0,614 0389 0,054 10.7 6,7

La coancestralité moléculaire entre les races (fij), la matrice des Fsr ainsi que la

matrice des alleles communs (DAS) sont aussi reportées dans le tableau XV.

La coancestralité moléculaire entre les races (fii) du Burkina Faso varie de 0,418+0,006
(Mossi-Sahélien) a 0,450+0,007 (Djallonké-Mossi). Ces valeurs sont supérieures a
celles trouvées entre les 2 races Espagnoles (0,372+0,006). Elle est de 0,352+0,006 entre

les races Burkinabé et les races Espagnoles.

La structure de la population dans son ensemble en sous-population est révélée par

le taux de fixité (Fsr). Généralement, on considére une forte structuration si Fsr > 0,1.

La valeur de Fsr pour l'ensemble des populations étudiées dans ce travail est de
0,090£0,003. En considérant uniquement les trois races caprines du Burkina Faso, ce

taux est de 0,035+0,003.
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Tableau XV : Matrice des coefficients de coancestralité moléculaire et des Fsr.

E_Bermeya W_Bermeya Djallonké Mossi Sahélien

E_Bermeya? 0,037 0,09 0,07 0,066
W_BermeyaP 0,372 0,088 0,072 0,068
Djallonké 0,350 0,352 0,023 0,038
Mossi 0,349 0,348 0,450 0,024
Sahélien 0,345 0,344 0.426 0418

La matrice des Fsr pour les races du Burkina Faso varie de 0,023+0,004 (Djallonké-

Mossi) a 0,038+0,004 (Djallonké-Sahélien).

La matrice des distances alléliques (Das) a été décrite dans un graphique de

dispersion bidimensionnelle (Figure 14 A).
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Figure 14 A et B; A : Représentation bidimensionnelle des races avec la matrice des
distances alléliques; B: Représentation bidimensionnelle circulaire des races
construite selon les 2 dimensions de la matrice des fréquences alléliques.
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Les races caprines du Burkina Faso se distinguent des races Espagnoles et se
regroupent sur la partie négative de l'axe des abscisses (X-axis) et de 1'axe des
ordonnées (Y-axis). Cependant, aucune séparation nette n'a été observée entre les

trois races caprines du Burkina Faso.

La figure 14 B montre les relations génétiques entre les différentes races. Il ressort
une grande similarité génétique entre les races du Burkina Faso, supérieure a celle

observée entre les races Espagnoles.

La structure génétique des populations et le flux de genes entre les différentes

populations ont été définis a I’aide du programme STRUCTURE.

Afin de mettre en évidence l'existence de groupes génétiquement distincts a
l'intérieur des populations, Pritchard et al. (2000) ont développé un algorithme basé
sur des méthodes bayésiennes de regroupement. En supposant qu’il existe un
nombre K de sous-populations (clusters) au sein de l'échantillon étudié, chaque
individu est affecté a un ou plusieurs clusters (si 'on suppose l'existence de
croisements) avec un certain pourcentage. A partir des logarithmes de probabilités
conditionnelles (Evanno et al., 2005), il est possible d’évaluer la valeur de K la plus

vraisemblable et donc le nombre de sous-populations le plus probable.

Dans notre travail, la valeur de K la plus vraisemblable a été estimée en faisant varier

ce parametre de 2 a 10 (Figure 15 A).

La valeur la plus vraisemblable du paramétre K dans notre cas est 6 car la valeur
moyenne du logarithme de probabilité conditionnelle In Pr(G | K) est maximisée avec

une variance moyenne faible.

Le tableau XVI donne le pourcentage d’assignation des individus aux 6 clusters les

plus vraisemblables.
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Tableau XVI : Taux d’assignation des individus de chaque race aux différents clusters

Clusters
Race 1 2 3 4 5 6 N
E Bermeyas 0,011 0,021 0,018 0915 0,012 0,024 37
W_Bermeya® 0,000 0,019 0,019 0927 0,017 0,009 35
Djallonkeé 0893 0,012 0,023 0,008 0,038 0,027 48
Mossi 0198 0,140 0,184 0,011 0,151 0,316 39
Sahélien 0,058 0,129 0,556 0,010 0,219 0,027 46

Le cluster 1 regroupe principalement la race Djallonké (89,3%) tandis que le cluster 4
est composé des races Espagnoles Bermeya (91,5% pour E_Bermeya et 92,7% pour
W_Bermeya). 31,6% des individus Mossi se retrouvent dans le cluster 6 avec
cependant une grande proportion avec les autres races Burkinabé, principalement
avec les races Sahéliennes (clusters 2, 3 et 5) mais aussi avec les Djallonké (19,8%

dans le cluster 1).

Le regroupement a été fait a nouveau en considérant uniquement les trois races du

Burkina Faso et le nombre de sous-population (K) le plus vraisemblable a été de 5.

Le degré d’introgression de genes (q”) a été estimé dans les différentes zones agro-

écologiques du Burkina Faso (Figure 15 B).
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Figure 15 : A : Valeurs des In Pr(G|K) avec le programme STRUCTURE pour K
variant de 2 a 10. B : Pourcentage d’assignation des individus a la zone agro-
écologique dans les 5 clusters identifiés.
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La figure 15 B montre I'existence de 2 races distinctes (Djallonké et Sahélien). Le
cluster 5, représenté principalement par les zones Soudano-sahélienne et Sahéliennes
pourrait étre da a une introgression importante de génes entre les individus Mossi et

Sahélien.
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3.2.2. Analyse de la diversité de I’ADN mitochondrial des races locales

caprines du Burkina Faso

Le séquengage de la région hypervariable (D-loop) de I’ ADNmt sur les 111 individus
a donné 83 haplotypes différents avec 102 sites variables. Les séquences de chacun

des haplotypes ont été déposées dans la banque de gene (Genbank) sous le numéro

d’acce

s EU910276-EU910343.

Les images issues du séquencage de I’ ADNmt sont présentées dans la figure 16.
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Figure 16 : Image du séquencage des échantillons

La diversité des haplotypes et des nucléotides était respectivement de 74,8% et 2,2%.
La diversité des haplotypes a varié de 30% (race Dwarf) a 100% (races du Nigéria et

du Sénégal). Quant a la diversité nucléotidique, elle a varié de 1% (Djallonké et

Dwarf) a 3,3% (race Espagnole W_Bermeya).

Soixante cinq (65) haplotypes sur les 83 identifiés étaient uniques et seulement 3
étaient communes entre les différentes races : I'haplotype H21 se partage entre les

Djallonké et les Mossi et 'haplotype H22 entre Djallonké et Sahéliens. Les 2 sous-

populations Espagnoles se partagent 1"haplotype H54.
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Les 83 haplotypes identifiés ont été analysés conjointement avec les 22
antérieurement proposés par Naderi et al. (2007), utilisés ici comme critére de
référence d’assignation des haplotypes a I'un des 6 haplogroupes décrits dans la

littérature.

La représentation bidimensionnelle, résumant les distances entre populations a l'aide

du parametre de Kimura-2 est donnée sur la figure 17.
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Figure 17 : Représentation bidimensionnelle des races étudiées

Les races Africaines (Burkina Faso, Sénégal, Nigéria), exceptée la race Dwarf, se
regroupent sur la partie positive de 'axe des abscisses (X-axis). Les races Espagnoles
(E_Bermeya et Guadarrama) et la Dwarf se regroupent au niveau de la partie
négative de l'axe des ordonnées (Y-axis). W_Bermeya se distingue de facon
significative des autres races sur la partie négative de X-axis di certainement a la

présence en son sein de 2 séquences appartenant au cluster C.

Les résultats de 1’analyse de la variance moléculaire (AMOVA) sont reportés dans le

tableau XVII.
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Tableau XVII : AMOVA et parametres statistiques ©

Variance Statistique @
Intra- Intra- Intra- Variance Dst Dsc Dcr
groupe population population  totale

a
I'intérieur

Groupes des

groupes
Espagne 12,36 (1) 12,97 (7) 74,66 (102) 6,608 0,253 0,148 0,124
Vs
Afrique
Burkina 1,28 (1) 22,34 (4) 76,38 (70) 4,556 0,236 0,226 0,013
vs non
Burkina
Sans - 23,18 (5) 76,82 (70) 4,530 0,232 - -
groupe

Le temps de divergence entre les groupes, matérialisé par le coefficient ®cr, n’était
pas significatif au regard de la répartition en 2 niveaux hiérarchiques incluant ou non

les races Espagnoles.

Les valeurs de ®st issues des 3 AMOVA réalisées ont abouti a des résultats similaires

selon que les données proviennent d"un ou de 2 continents.
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CHAPITRE IV : DISCUSSIONS

4.1. Caractérisation morphologique

La premiére observation importante qui ressort de 1'étude morphologique des
caprins de type Mossi du Burkina Faso est relative a la structure du troupeau. On
note une supériorité numérique des caprins femelles par rapport aux caprins males.
Cela peut étre lié a la quasi-absence de 'activité d’embouche caprine dans la zone
d’étude : or, 'embouche concerne quasi exclusivement les males. Il s’ensuit que leur
proportion dans le troupeau reste tres élevée. Les males sont donc prioritairement
orientés vers cette spéculation, ce qui diminue leur nombre au sein du troupeau. Il y
a aussi le fait que les méles soient utilisés a d’autres fins a un age précoce et que les
femelles passent un temps plus long dans les troupeaux comme constaté par Tama et
al., (1994) sur les caprins du Nord-Cameroun. Ces données corroborent celles de

Tamboura et Berté (1994) dans la zone Soudano-Sahélienne.

Les résultats obtenus quant au poids vif (PV) et aux parametres morphologiques sont
comparables a ceux trouvés par Katongole ef al. (1994). Les méles sont généralement
plus lourds et leurs paramétres morphologiques supérieurs, comparés aux femelles

au-dela de 12 mois d’age.

L’age affecte les différents parametres étudiés. Ce constat rejoint celui fait par
Katongole et al. (1994) sur les caprins Tswana et par Sanfo (2000) sur la chevre du
Sahel Burkinabé. En considérant la classe d’age de 25 - 36 mois comme 1’age adulte et
en se basant sur le poids vif (PV) et la hauteur au garrot (HG), on peut classer les
caprins de race locale “Mossi” dans le type génétique de petit format avec un poids
vif moyen de 20,2+4,5 kg. Les hauteurs moyennes au garrot sont de 48,4+4,1 cm. La
grande variabilité du poids vif a I'a4ge adulte (14 a 30 kg) indique qu'on pourrait
améliorer le poids de ces races par une sélection rigoureuse de sujets adaptés (Tama

et al., 1994).

Cette étude a par ailleurs révélé une gamme assez variée de couleur de la robe chez

les caprins.
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La grande variation de la couleur de la robe et de la structure du poil indique que

cette race n’a pas encore été purifiée par sélection.

Quant a la structure du poil, elle est “court et lisse” et cela est proche du résultat
obtenu par Tama et al. (1994) sur les caprins du Nord-Cameroun. Comme le signale
Katongole et al. (1994), la tendance relativement dominante de la robe blanche, seule
ou en association avec d’autres couleurs, pourrait constituer un caractere
d’adaptation des animaux aux importantes fluctuations de 'intensité de la lumiére et
surtout aux importants écarts de températures observés dans le plateau central du
Burkina Faso. Les cornes sont présentes dans les deux sexes chez les caprins avec une
fréquence tres proche de 100%. Ce résultat est différent de celui de Tama et al. (1994),
ce qui serait certainement lié a la faible taille de notre échantillon. Le port de I'oreille
dressé court est dominant. Cette observation est différente des résultats obtenus par
Katongole et al. (1994) au Botswana ou les caprins présentent de longues oreilles.
Quant a la faible présence de barbiche, ce constat est conforme au résultat obtenu par

Tama et al. (1994).

4.2. Analyse multivariée des caractéres morphologiques

De nos jours, il y a un regain d’'intérét dans la caractérisation des ressources
génétiques Africaines (Ndumu et al., 2008). Dans la présente étude, un vaste
échantillonnage, a été réalisé sur environ 30% du territoire national, pour caractériser
les ressources génétiques caprines. Les valeurs moyennes obtenues ici pour les
mesures corporelles sont comparables a celles trouvées dans la littérature. L'article
de Dossa et al. (2007) sur les caractéres morphologiques des caprins de la zone Nord-
Soudanienne du Bénin rapporte des valeurs de HG, PD, EL et BL respectives de
56,57, 26,23, 13,28 et 79,23 cm. Les valeurs des populations de la zone Sud-
Soudanienne sont de 47,44, 25,84, 10,68 et 71,59 cm respectivement pour les mémes
parametres. Ces populations coincident géographiquement avec les races
Sahéliennes et Soudano-Sahéliennes du Burkina Faso. La grande différence observée
dans la BL entre les races du Burkina Faso et du Bénin pourrait s’expliquer

partiellement par le bais dt a l'utilisation d’enquéteurs différents. De plus, les
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mesures corporelles relevées par Dossa et al. (2007) suggerent que les races caprines
de la zone Nord-Soudanienne du Bénin seraient proches des races Soudano-
sahéliennes (Mossi) du Burkina Faso (IGs = 1,16 et IAt = 0,51 contre 1,20 et 0,50)
tandis que les populations de la zone Soudano-guinéenne sont similaires a celles de
la zone soudanienne (Djallonké) du Burkina Faso (0,72 et 0,39 contre 1,07 et 0,43). La
BL des races Djallonké du Burkina Faso semble plus élevée que celle des autres races
Africaines similaires a cette race (Dwarf). Les valeurs moyennes rapportées par
Dossa et al. (2007) dans la zone cotiere du Bénin, pour HW, TD, EL et BL étaient
respectivement de 41,82, 24,69, 9,45 et 69,68 cm.

Les études morpho-biométriques rapportées chez la chévre du Sahel sont assez
rares : Mohamed et Amin (1996) ont rapporté des HW chez les races Sahéliennes du
Nigéria de 60+5,2 cm ; la HW moyenne de la chevre rousse de Sokoto, considérée
comme croisée entre la chevre du Sahel et la chevre Djallonké étaient de 58,2 £ 1,7 cm
(Ngeré et al., 1984, cité par Dossa et al., 2007); Bourzat et al. (1993) et Zeuh et al. (1997)
ont rapporté des valeurs moyennes de HW au Tchad variant de 63 £ 0,6 cma 70 + 0,4
cm. Globalement, ces valeurs sont comparables a celles trouvées pour la chévre du

Sahel du Burkina Faso dans nos investigations.

Quant aux traits qualitatifs, il faut noter une prédominance de la présence de la
barbiche et des pampilles au Burkina Faso (24,67% et 29,51% respectivement) sur les
autres races de la sous région (8,1% et 4,4% respectivement ; Dossa et al. (2007)). Ces
deux traits sont plus fréquents dans la race Sahélienne par rapport aux autres races,
notamment la Djallonké (DAGRIS, 2007). Dans la présente étude, la fréquence des
barbiches et des pampilles chez les races Sahéliennes étaient respectivement de

75,64% et de 60,45%.

Enfin sur le plan morphologique, les races Soudano-Sahéliennes (Mossi) occupent
une position intermédiaire entre les races Soudaniennes (Djallonké) et les races
Sahéliennes (Chevre du Sahel). Cependant, les différences entre Mossi et Djallonké se
situent plus au niveau des traits qualitatifs (port de 1'oreille et présence de barbiche
et de pampilles) que dans la taille corporelle: la distance biométrique de

Mahalanobis entre ces deux races est assez faible bien qu’elle soit significative (1,15).
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L’analyse discriminante sur les traits morphologiques classe la plupart des Djallonké
comme races Soudano-Sahéliennes (Mossi). Dans tous les cas, I'analyse canonique et
I'analyse des correspondances multiples montrent que les races Mossi ont des
caractéristiques communes avec les deux principales races étudiées (Djallonké et

Sahéliens).

La BL des races Soudano-Sahéliennes est significativement plus élevée que celle des
Djallonké, probablement lié a une introgression progressive de genes Sahéliens mais
aussi parce qu’il a été relevé que la taille des caprins Ouest et Centre Africains
augmente au fur et a mesure qu’on s’éloigne de la cote atlantique (Dossa et al., 2007;
Zeuh et al., 1997). Les zones Sahéliennes du Burkina Faso et méme de toute la zone
Ouest Africaine sont occupées par des Peulh nomades, ce qui favorise largement les
échanges de génes entre les races Sahéliennes dans les autres régions notamment en
allant vers le sud. Cette situation a été aggravée depuis les grandes sécheresses des
années 1980 avec un net flux de genes augmentant la taille des races Soudano-

Sahéliennes.

4.3. Polymorphisme des marqueurs microsatellites

Les résultats présentés dans cette partie de notre travail constituent la premiere
caractérisation génétique des ressources génétiques caprines du Burkina Faso a l'aide
de marqueurs microsatellites. Bien que ce genre d’études soit relativement fréquentes
en Europe et en Asie (Barker et al., 2001 ; Glowatzki-Mullis et al., 2008, Li et al., 2002),
a notre connaissance, la présente étude est la premiére du genre sur les races caprines

d’Afrique Sub-Saharienne.

Du fait que la définition de race dans nos pays soit basée uniquement sur des criteres
ethnique et géographique comme notés chez les bovins (Hanotte et al., 2002 ; Dadi et
al., 2008), il est difficile d’évaluer la variabilité et les relations phylogénétiques entre
les races locales Africaines. L'utilisation d'un groupe de référence s’avere donc
indispensable. L’utilisation dans notre travail de 2 sous-populations de la race
Espagnole Bermeya a permis d’évaluer les relations phylogénétiques entre les 3 races

locales caprines du Burkina Faso. Il faut noter que ces 2 sous-populations Espagnoles
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ont été isolées il y a de cela 40 ans sous une forte menace d’extinction (Figueroa et al.,
2003 ; Alvarez et al., 2008). En conséquence, l'identité génétique entre ces 2 sous-
populations, évaluée par la coancestralité moléculaire semble due a leur
appartenance a la méme population ancestrale (Alvarez et al., 2005), ce qui a permis
de montrer un flux de génes important entre les races locales caprines du Burkina
Faso dans la présente étude. 0,372 étant la coancestralité moléculaire minimale entre
les 2 sous-populations Espagnoles, I'augmentation de cette valeur entre les races du
Burkina Faso, définie comme étant le degré du flux de génes entre les 3 races, a varié
de 0,073 (Mossi-Sahélien) a 0,124 (Djallonké-Mossi). Ce fort degré de flux de génes
entre les 3 races du Burkina Faso explique la faible différentiation et la faible

structuration génétique entre ces races.

Les groupes ou clusters définis par le programme STRUCTURE correspondraient
théoriquement aux populations ancestrales des races analysées. Bien que la définition
des races au Burkina Faso ait une certaine base génétique, les Djallonké, Sahéliens et
Mossi ont contribué le plus aux clusters 1, 3 et 6, respectivement. Les Mossi et les
Sahéliens ont contribués significativement a trois des clusters (2, 3 et 5) donnant ainsi
une idée de la direction du flux de genes entre les 3 races. Comme noté par Pritchard
et al. (2000), les groupes définis ne correspondent pas nécessairement aux
populations ancestrales réelles et peuvent étre déterminés simplement par
I'échantillonnage, étant donné la difficulté d'évaluer les fréquences alléliques des
populations d'origine surtout quand les races échantillonnées ne sont pas bien
différenciées avec un certain degré de flux de genes. Ce scénario correspond
probablement au cas du Burkina Faso. En absence de flux de génes exotique attendu
dans les échantillons étudiés (absence d’importation de races de petits ruminants
exotiques), la structure génétique observée ici pourrait étre la conséquence

d'introgression de génes Sahéliens dans les races Soudano-Sahéliennes (Mossi).

Les études morpho-biométriques effectuées dans ce travail ont montré une faible
différentiation entre les Djallonké et les Mossi, ces derniers occupant une position
intermédiaire entre les 2 races bien identifiées (Djallonké et Sahéliens). Cette étude
suggere que la race Mossi soit le prototype de la chevre naine d”Afrique de 1'Ouest

avec des caractéristiques particulieres dues a son environnement particulier et a
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'effet du flux de genes continu des races Sahéliennes. Ce flux de genes serait lié a
I’action des populations nomades Peulh qui se déplacent vers le sud a la recherche de
paturage (Dossa et al., 2007). Aussi, 'augmentation de la durée de la saison séche en
Afrique occidentale depuis les années 1980 aurait favorisé la migration de la chévre
Sahélienne dans les zones Soudano-Sahéliennes et Soudaniennes du Burkina Faso.
Cette suggestion coincide avec les informations fournies par l'analyse avec le
programme STRUCTURE. Les races Mossi et Sahéliennes se regroupent formant
divers cluster dans un scénario de faible différentiation génétique. Les Djallonké ont
tendance a former leur groupe avec cependant quelques individus Mossi.
L'introgression de geénes Sahéliens dans les zones Soudano-Sahéliennes peut étre
limitée comme le reflete l'analyse avec le programme STRUCTURE. Les races
Sahéliennes sont trypanosensibles, limitant ainsi leur possibilité d'utilisation comme
reproducteur dans les zones Soudaniennes, occupées essentiellement par la chévre

Djallonké.

4.4. Polymorphisme de ’ADN mitochondrial

Les résultats rapportés dans cette section sont en accord avec ceux de Luikart et al.
(2001) et de Nadéri et al. (2007) sur les espéces animales: une prédominance de
I'haplogroupe A dans toutes les races dans le monde avec une forte variabilité
haplotypique liée a l'aire géographique ou aux races échantillonnées. Les seules
populations avec une diversité haplotypique inférieure a 64% sont les chevres naines
du Caméroun échantillonnées au Zoo en Espagne qui auraient probablement souffert
d’une forte menace d’extinction. Le seul haplotype appartenant a ’haplogroupe C a
été trouvé uniquement dans la race Bermeya Espagnole. Azor et al. (2005) ont
identifié des séquences d’ADNmt appartenant a 1’haplogroupe C dans 2 races
Espagnoles du Sud-ouest de la péninsule ibérique (Negra Serrana et Malaguefia). Ces
races ne partagent pas d’ancétres communs avec la race Bermeya et il n'y a pas de
flux de gene entre elles. L’haplogroupe est donc bien présente dans cette péninsule et

sa présence est aussi signalée dans le Nord-ouest.
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Aucune structure géographique n’a été notée dans ce travail bien que
‘échantillonnage ait concerné 2 continents différents (Europe et Afrique). Aussi,
aucune différentiation n’a été notée a l'intérieur des races d’Afrique de I'Ouest.
L’étude de Naderi et al. (2007) rapporte que plus de 77% des variations relevées au
niveau de 'ADNmt se trouvent a l'intérieur des races, avec seulement 11% entre
races ayant les mémes origines géographiques et 12% au niveau race et entre aire

géographique.

Les résultats du séquencage de I’ADNmt différent de ceux de la morphologie qui
avaient révélé des différences phénotypiques entre les races locales du Burkina Faso.
D’apres Epstein (1971), les races Sahéliennes et Djallonké, en raison de leurs
différences morphologiques, posséderaient des origines asiatiques différentes: la
Djallonké aurait migré en Afrique sub-saharienne il y a environ 5500 ans avant Jésus
Christ alors que I'ancétre de la chévre Sahélienne est arrivé en Afrique il y a environ
3500 ans avant Jésus Christ. Etant donné que les races du Sénégal, du Nigéria et du
Zoo en Espagne appartiennent a la race naine d’Afrique de 1'Ouest, nous pouvons
conclure que I’ADNmt ne permet pas de discriminer entre ces races et la chevre du
Sahel. Cette situation pourrait étre liée a notre avis au flux de géne entre les
différentes races que nous avons signalé dans l'étude morpho-biométrique par
I'action des éleveurs nomades. Cette introgression de génes n’est cependant pas
détectable avec I'analyse de '’ ADNmt. De ce fait, I'histoire évolutive des races locales
caprines du Burkina Faso pourrait étre mis en évidence par 1'étude du

polymorphisme du chromosome Y (Pidancier et al., 2006).
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CONCLUSION GENERALE ET PERSPECTIVES

Cette étude a permis de caractériser les ressources génétiques caprines du Burkina
Faso sur les plans morpho-biométrique et moléculaire (microsatellites et ADN

mitochondrial).

Au niveau morphologique, les résultats obtenus montrent une variation
morphologique significative sur tout le territoire national due principalement a
I'existence de 2 races caprines bien distinctes que sont les Djallonké (race
soudanienne) et les chévres du Sahel (race sahélienne). L’hétérogénéité
morphologique trouvée dépend principalement des conditions environnementales
de vie des différentes populations méme si pour les Djallonké et les Sahéliennes, elle
est due a des origines génétiques différentes. Il ressort de ces travaux un flux continu
de genes Sahéliens dans les races Djallonké, probablement a l'origine des races
Soudano-Sahéliennes (Mossi). Cela permet d’évaluer la direction du flux de genes au

Burkina Faso du Nord au Sud.

Sur le plan moléculaire, les marqueurs utilisés dans 1'étude du polymorphisme des
microsatellites sont trés riches en information au regard de la valeur du PIC. Les
races locales caprines du Burkina Faso possédent une grande identité génétique
surtout au niveau de la race Djallonké tandis que dans la race Mossi, le taux de
consanguinité est tres élevé. La différentiation génétique entre les trois races est faible
et nette entre les Djallonké et les Sahéliens, confirmant les résultats de l'étude
morpho-biométrique avec 2 races bien distinctes (Djallonké et Sahélien) et une race

occupant une position intermédiaire (Mossi).

Par contre, 'étude de la variation de la séquence de I’ADNmt n’a pas permis de
détecter de différence entre les 3 races locales caprines du Burkina Faso a cause du
flux de génes continue entre elles. Elle a permis cependant en comparaison avec les
séquences de la banque de genes en ligne (Genbank) de classer les races locales du

Burkina Faso au cluster A avec une grande variabilité haplotypique.
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Conclusion générale et perspectives

Cette étude permet de dire que bien que la classification des ressources génétiques

caprines du Burkina Faso soit basée sur des criteres ethniques et géographiques, elle

repose également sur des bases génétiques.

Les informations rapportées dans ce travail serviront de base pour l'élaboration de

stratégies durables de conservation et de sélection au sein des races locales caprines

du Burkina Faso.

Les résultats de cette étude permettent aussi de soulever d’autres questions de

recherches dont les investigations sont actuellement en cours :

i)

i)

iii)

I'étude du polymorphisme du chromosome -Y qui pourra apporter des
informations complémentaires a celles rapportées par I’ADNmt sur
'histoire évolutive des différentes races car les deux marqueurs pourraient

avoir des résultats discordants.

Aussi bien au niveau morpho-biométrique qu’au niveau des marqueurs
moléculaires, un flux de genes important a été noté entre les différentes
races mais le degré n'a pu étre évalué a cause du faible nombre
d’échantillon dans les études moléculaires. Une étude sur 1'évaluation du

degré d’introgression de génes est aussi en cours.

Ces travaux ouvriront la voix a la recherche de génes d’intérét sélectif chez
les petits ruminants du Burkina Faso, notamment les genes liés a la

production ou a la résistance aux principales maladies (parasitoses).
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