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Résumé:

Au Sénégal, les croisements génétiques indiscriminés et les changements de systémes de production ont
conduit a une augmentation du fluxde génes entre populations rendant confuse la structure génétique du cheptel
bovin local. Cette étude visait a évaluer la diversité et la structure génétique des races bovines locales du Sénégal
par caractérisation phénotypique et moléculaire. L’étude a été réalisée dans trois zones agro-écologiques du
Sénégal. Divers caractéres phénotypiques ont été comparés grace a des analyses multivariées. La structure
génétique des populations échantillonnées a été étudiée a partir de ADN obtenu du sang total. L'unité
d’échantillonnage a été la race.

La typologie parla classification des vaches a distingué deux groupes phénotypiques. Les animaux du groupe
phénotypique I sont caractérisés parla présence d’une bosse thoracique de taille et de forme variables, une couleur
unique de la robe et une assez bonne production laitiére variant entre 2 et 4 litres de lait par jour voire supéricure
a 4 litres. Les animaux du groupe phénotypique II se distinguent par I’absence de bosse, des couleurs composées
de la robe et une faible production laitiére quiestinférieure a 2 litres de lait par jour.

Le caractére polymorphique des loci microsatellites a permis de mettre en évidence les indices basiques de la
diversité génétique, dont les valeurs élevées montrent une importante variabilité génétique chez les populations
bovines locales. L’analyse bayésienne révele qu’au niveau moléculaire les populations locales du Sénégal sont
constituées par 3 génotypes, représentés respectivement par le génotype N’Dama, le génotype “hybride” Djakoré
et le génotype zEbu. Selon la composition génotypique de chacune de ces populations, il ressort de cette étude
génétique que N’Dama est une race “pure” qui commence a étre affectée par 'introgression génétique. Djakoré,
quant a elle, est une population “hybride” stabilisée. Les populations zébu Gobra et zZ€bu Maure pourraient devenir
une seule race au niveau moléculaire.

La structuration observée chez les populations bovines locales pourrait étre un facteur important pour

I’amélioration de la productivité et I'adaptation face aux changements globaux.

Mots clés : Bovins, caractéres phénotypiques, diversité, loci microsatellites, structure génétique, Sénégal.
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A Sénégal, I'élevage de bétail représente un important moyen de subsistance
pour 3,5 millions d’individus et contribue pour 35% du PIB du secteur
primaire et 7% du PIB national (Gueye, 2011). Outre la richesse qu’il
constitue pour la plupart des couches les plus vulnérables du monde rural, il fournit également
plusieurs services au sein des écosystemes dont i fait partie. La valeur des ressources
zoogénétiques va bien au-deld de leur usage actuel, car elles fournissent des options pour
I'avenir et i est possible qu'une race ou une population d’une importance minime aujourd’hui
se révele exrémement précieuse a 'avenir (BIP, 2010).

Le cheptel du Sénégal compte 3,5 millions de bovins, 10 millions de petits ruminants et
environ un million d’équins et asins (Gueye, 2011). Les animaux en paturage tels que les bovins
et les petits ruminants stimulent la croissance des plantes, éliminent la biomasse excédentaire
et contrbuent au cycle des substances nutritives. L’importance des races locales pour
lagriculture dérive du fait qu’elles sont adaptées aux conditions locales souvent rigoureuses,
quelles renferment un matériel génétique unique servant aux programmes de reproduction et
qu’elles sont souvent a la base des moyens de subsistance des ménages pauvres (BIP, 2010).

Afn de promouvor la sécurit¢é alimentaire par [Iintensification des productions
animales au Sénégal, de 1968 a nos jours, I'ampleur des croisements entre races locales et
exotiques a ftravers I'insémination artificiele bovine n’a céssé d’augmenter. Les premiers
travaux ont ét¢ ainsi menés au Centre de Recherches Zootechniques (CRZ) de Dahra dans un
projet appuyé par la FAO, le PAM et 'UNICEF (Dia et al, 2009). De ces croisements
génétiques, ont résulté des “métis” avec de meilleures potentialités de production que les bovins
locaux. Ces types génétiques améliorés ont connu aujourdh’hui une dispersion rapide dans les
principaux zones agro-écologiques du Sénégal y compris dans certains pays transfrontaliers
(Ndiaye et al, 2012). Toujours, dans les stratégies d’amélioration de la productivit¢ du bétail
en Afiique de I'Ouest, la transhumance transfrontaliére est apparue comme un phénoméne
massif apres les sécheresses de 1973 et 1984. Cette transhumance concerne avant tout les bovins
qui ont une demande en quantit¢ et en qualit¢ de fourrages plus importante que les caprins ou
les ovins (FAO, 2012). Parmi les principaux axes de la transhumance transfrontaliere en
Afrique de I'Ouest, figurent les axes Mauritanie-Sénégal et Sénégal-Gambie. La circulation des
flux de bétail entre le Sénégal et la Gambie étant en principe facilitée, de nombreux troupeaux
sénégalais transhument vers la Gambie car cette région dispose de ressources hydriques
supérieures a celle de la Haute Casamance (FAO, 2012). En Mauritanie, le flux d’animaux

transhumants en direction du Sénégal et du Mali est estimé¢ a plus d’un million de tétes, soit 5
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a 10% du cheptel mauritanien (IRIN Afrique 2006 /n CSAO-OCDE/CEDEAO, 2008). Le choix
des itinéraires de la transhumance favorise d’avantage les mélanges génétiques entre
populations locales et transfrontalicres de systémes de production différents. En conséquence,
la structure génétique du cheptel bovin laitier apparait trés confuse sur le territoire sénégalais.

Lors d’une étude d’identification des races locales et métisses élevées au Sénégal par
I'utilisation du Cytochrome B, Ndiaye et al (2012) ont montré la présence d’une forte
variabilit¢ génétique intra-population chez trois races locales (z€bu Gobra, N’Dama et Djakor¢)
et d’'une faible différenciation génétique entre ces dernieres et les races métisses. Cette forte
variabilit¢ génétique laisse supposer que les individus qui composent une population donnée ne
partagent pas le méme pool génétique, et donc le phénomene d’introgression génétique a di
affecter ces populations. De plus, la fable différenciation génétique présume que toutes les
races appartiennent a une méme sous-espece, alors que I’estimation des temps de divergence
indique une séparation sans équivoque des deux lignées (Bos taurus : taurin N’Dama et Bos
indicus : z€bu Gobra, Djakoré¢) i y’a environ 2,0 £ 0,14 millions d’années (basée sur des
séquences nucléotidiques) (Loftus et al, 1994 ; MacHugh et al, 1997). Cela serait probalement
di a une forte introgression de zEbus vers les taurins, suivie d’admixture génétique entre
populations a travers les déplacements saisonniers au vu de I'absence de barriéres physiques
entre les différentes aires de distribution de ces populations. D’aprés les conclusions de Ndiaye
et al. (2012), seule la race z¢bu Gobra aurait encore conservé son statut de race locale “pure”
tandis que les autres en l'occurrence les races N’Dama et Djakoré [lauraient perdu
secondairement. Cette situation prouve que la dilution du pool génétique de ces populations
bovines peut mener vers une érosion génétique pouvant constituer une menace pour la
conservation des races locales. D’aprés, Rege et Gibson (2003), T'utilisation du matériel
génétique exotique, les changements des systemes de production et les préférences des
producteurs poussées par des facteurs socio-économiques sont les principales causes de
I’érosion génétique (perte de caracteéres spécifiques pouvant conduire a la disparition d’une
race). Amnsi, le degré de dilution encore inconnu du patrimoine génétique de ces races locales
n’a t-il pas pu modifier leur pool génétique au cours du temps ?

D’ailleurs, au cours de sa XIVi¢me gession réguliere en Avril 2013, la Commission des
Ressources Génétiques pour [I’Alimentation et I'Agriculture (CGRFA/FAO) a élaboré une
feuille de route sur le changement climatique et son impact sur les ressources génétiques. Parmi
les mesures prioritaires établies, figure, I'amélioration de la caractérisation des animaux

d’élevage pour faire face aux changements climatiques, I’autosuffisance alimentaire et la
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préservation de la biodiversit¢ (CGRFA/FAO, 2013). C’est dans un tel contexte que nous avons
formulé T'hypothése selon laquelle: les croisements génétiques indiscriminés et les
modifications des systemes de production ont pu conduire a une augmentation du flux de genes
entre populations, bien que ces races locales fussent bien différenciées en raison de leur origine
(z¢bu versus taurin), de leur histoire (échanges de reproducteurs supposés limités auparavant)
et de [lutilisation de ces populations dans des environnements et des systemes d’élevage
diffrents. On s’attend donc a discriminer les popualtions sur la base des caracteres
phénotypiques et des fréquences alléliques. Afin de vérifier cette hypotheése, I'objectif de ce
travail de theése était d’évaluer la diversité et la structure génétique des races bovines locales du
Sénégal en vue de lamélioration de la productivit¢ pour une meilleure gestion et préservation
de la biodiversit¢ de I'espeéce bovine. Partant de cet objectif général, deux objectifs spécifiques
ont été¢ définis a savorr :
v' Caractériser phénotypiquement les races bovines locales ;
v’ Estimer la diversité et déterminer la structure génétique des populations bovines locales.
La présente thése est structurée en trois chapitres. Le premier chapitre porte sur la revue
bibliographique et fait le pomt sur les caractéres ethnologiques et zootechniques des races
bovines locales élevées au Sénégal, les différents systémes de production ainsi que I’histoire
évolutive de la famille des Bovidae (Artiodactyla, Mammalia). Pour boucler ce chapitre, une
synthése a été éffectuée sur les différents outils et méthodes de caractérisation phénotypique et
moléculaire. Le deuxiéme chapitre a trait¢ de la caractérisation phénotypique des races locales
bovines. Dans le troisitme chapitre, la diversit¢ et la structure génétique des populations
bovines ont ét¢ évaluées a l'aide de marqueurs microsatellites. Enfin, la derniére partie de ce
document a été consacrée a une conclusion générale et des perpectives a I'issue de ces travaux

de recherche.
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I.1. Contexte général du milieu d’étude et de I’élevage bovin au Sénégal

I.1.1. Espace sénégalais et ses principales caractéristiques

D’aucuns parlent de « Finistére ouest-africain», d’autres de « Sahel maritime », ces
deux images caractérisent bien le Sénégal, le plus occidental des pays d’Afrique de 'Ouest et
le seul pays sahélien a jour d’une fagade maritime sur 'Océan Atlantique qui s’étale sur pres
de 700 km (Paul, 2005).

S’étendant sur 196 712 km?, le Sénégal est situé entre 12°5 et 16°5 de latitude Nord et
11°5 et 17°5 de longitude Ouest. C’est un petit pays, tant par sa taille que par sa population,
estimée a 12 855 153 habitants en 2011, soit une densité de 65,3 habitants au kn?. Le Sénégal
porte le nom de I'un des principaux fleuves qui le sépare du nord de la République Islamique
de Mauritanie. Au sud, il confine avec la Guinée Bissau, lusophone et la République de Guinée,
francophone. A louest, il est limit¢ par Pocéan Atlantique. A Test, la riviecre Falémé délimite
sa fronticre avec le Mali. Enfin, particularit¢ héritée de Thistoire, la République de Gambie,
anglophone, forme a DI'intérieur du Sénégal une curicuse enclave le long du fleuve Gambie
(ANSD, 2013).

Le Sénégal appartient a I’ Afrique subsaharienne. Le climat est de type soudano-sahélien
caractérisé par lalternance d'une saison séche et d'une saison des pluies. La pluviométrie
moyenne annuelle suit un gradient décroissant du sud au nord du pays. Elle passe de 1200 mm
au sud a 300 mm au nord avec des variations d’une année a l'autre. (ANSD, 2013). En outre,
le Sénégal est un pays plat dont le relief s’incline doucement vers 'océan. L’altitude y dépasse
rarement 100 m. Les rares accidents du relief sont constitués par les deux « mamelles »
volcaniques de la presqu’lle du Cap-Vert et les premiers contreforts du Fouta-Djallon au sud-
est (Paul, 2005).

Par-dessus de 1'Océan Atlantique qui le lLimite a I'Ouest, les ressources en eaux de
surface au Sénégal sont constituées par quatre fleuves et leurs affluents auxquels s’ajoutent
quelques cours d’eau temporaires. Les bassins qui traversent le Sénégal forment deux systémes
importants : les cours inférieurs du fleuve Sénégal et le cours moyen du fleuve Gambie. Le Sine
et le Saloum sont des bras de mer, alors que le fleuve Casamance est un petit cours d’eau cdtier.
A ce régime hydrologique s’ajoutent, les grands barrages de Diama et de Manantali que le
Sénégal partage avec le Mali et la Mauritanie a travers 1'Organisation pour la Mise en Valeur
du Fleuve Sénégal (OMVS), et qui contribuent a la maitrise des ressources hydrauliques pour
le développement de l'agriculture, de I'¢levage, de la navigation, de l'approvisionnement en eau

potable et en énergie pour les populations (ANSD, 2013).

6 | Theése de Doctorat en Génétique des Populations



Chapitrel — Revue Bibliographique

I.1.2. Importance de I’élevage bovin au Sénégal

L’¢levage constitue avec Dagriculture, les principales activités des populations rurales,
en tant que sources d’aliments et de revenus. Longtemps pratiqué sous forme extensive,
I'¢levage se modernise de pluis en plus avec [Dinstallation de fermes industriclles et
I'introduction de nouvelles races plus productives. Le cheptel bovin joue un rdle important au
triple plans économique, social et de la sécurit¢ alimentaire. La valeur du cheptel sur pied est
estimnée a 847,48 milliards de francs CFA (1,7 milliards de dollars US) dont prés de 585
milliards (1,2 milliards de dollars US) pour le seul cheptel ruminant (PNDE, 2011). En effet,
I'enquéte réalisée aupreés des ménages, a confirmé que le bétail constitue une richesse essentielle
au Sénégal, étant donné que 68% des ménages sénégalais possedent du bétail, notamment 90%
de ménages ruraux et 52% des ménages urbains cytadines. Les femmes jouent un role
primordial en milieu pastoral, notamment I'entretien des vaches lactantes et des veaux,
I’¢élevage des especes a cycle cour (volaille), la transformation et la commercialisation du lait,
etc. (PNDE, 2011).

Par ailleurs, la production nationale de lait, tous systémes de production comprises, était
estimée a 180,9 millions de litres en 2010 (PNDE, 2011). Cette faible productivit¢ toujours en
dessous de la barre visée par les pouvoirs publics (400 millions de litres), a favorisé une hausse
considérable des  importations au cours de ces dernires années. Par conséqnent, les
mportations de lait ont atteint, en 2010, un volume de 42 081 tonnes, soit 61 % de la
consommation nationale pour une facture laiticre de 59 milliards de francs CFA (PNDE, 2011).

Toutefois, la filicre bétail-viande a connu des progrés avec une baisse des importations
de produits carnés particulicrement en 2010 (7685 tonnes) au profit d’une production nationale
estimée a 176 840 tonnes, dont 43% de viande bovine, 26% de viande de volaille, 23% de
viande de petits ruminants et 8% de viande porcine. Cette évolution présente un grand intérét
dans un contexte ou la filiére est considérée comme prioritaire dans le cadre de P UEMOA et

que la viande est proposée a la 5¢™¢ bande du TEC de la CEDEAO (PNDE, 2011).

I.1.3. Contraintes associées ausecteur de I’élevage

Malgré les efforts consentis par I'Etat Sénégalais et appui financier des partenaires au
développement, a travers les projets de développement, les productions animales nationales
demeurent encore msuffisantes a cause de la faible productivit¢ des vaches locales. Ce déficit
en production est lié a plusieurs aspects d’ordre éthologique, socio-environnemental et
¢conomique. Dans les programmes d’insémination artificielle, le faible taux de réussite au

Sénégal demeurant toyjours mnférieur a optimum fixé a 70% (Kouvamo et al, 2009), est I'un
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des facteurs associ¢s a I'msuffisance de la productivité. De plus, la faiblesse de I'investissement
public et privé, conjuguée avec I'incidence de maladies animales endémiques, I'insuffisance
des moyens humains et logistiques et la non maitrise des effectifs du cheptel, constituent
¢galement des facteurs qui frement le développement de ce secteur (ANSD, 2013).

Outre cela, la compétitivit¢ des animaux de boucherie en plus des sévérités lices a la
transhumance, associés a la préférence des transformateurs penchant plus pour le lait en poudre
compte tenu de son colit d’acquisition beaucoup plus bas, des difficultés liées a I'alimentation
et I'abreuvement, représentent les principales contrantes que subit encore ce sous-secteur.
D’autant plus, I'absence d’un véritable service d’appui conseil est la cause de la déficience des
relations entre le développement et la recherche. Ceci a conduit a la non diffusion des résultats

de la recherche en matiere de santé, de production et de génétique animale, etc. (PNDE, 2011).

L.2. Caractéristiques des ressources bovines locales du Sénégal et des systéemes de
production

En Afrique soudano-sahélienne, nous distinguons généralement deux sous-especes de
bovins tropicaux, les zEbus et les taurins. Cependant, selon la loi de Haldane, la viabilit¢ et la
fertilit¢ de leurs hybrides supposent que cette différentiation basée sur la morphologie est
inexacte (Duplan et Szermeta, 1980 In Bouyer, 2006).

Les z&bus (Bos taurus indicus, Linnaeus, 1758) a bosse thoracique sont essentiellement
rencontrés en zone séche car ils sont trés sensibles aux trypanosomes. Au Sénégal, deux types
de z¢ébus sont distingués selon leur origine et la morphologie de leurs cornes : le z€bu sahélien
(z¢bu Maure) a cornes courtes ou moyennes et le zébu peulh (zébu Gobra) a cornes plus ou
moins longues ou géantes (Meyer, 1998).

Les taurins (Bos taurus, Linnaeus, 1758) ou bovins sans bosse sont plus répandus en
zone humide car capables de survivre et de se reproduire en présence de trypanosomes, ils sont
trypanotolérants. Au Sénégal, on retrouve le taurin N’Dama a longues cornes qui se distinguent
essentiellement des groupes Lagune et Baoulé a cornes courtes (Meyer, 1998).

Parmi les hybrides fertiles de ces deux sous-espéces, nous avons Djakoré au Sénégal qui
résulte du croisement naturel entre zébu Gobra et taurin N’Dama selon sa morphologie et son
origne géographique (Broutin et al, 2000). Egalement au Mali, nous retrouvons Méré
(Bambara) qui est un hybride entre zébu Peulh et taurin N’Dama (Meyer, 1998).

Chez les bovins, sur le plan caryotypique, 60 chromosomes sont distingués, et parmi
ceux-ci 58 sont des autosomes et 2 hétérosomes. Leur caractéristique morphologique permet de

les distinguer clairement. Chez les bovins ouest-africains, les autosomes sont acrocentriques et
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le chromosome Y est sub-métacentrique chez les taurins, alors qu’il est acrocentrique chez les
z¢bus (Kieffer et Cartwright, 1968 ; Belemsaga, 2000). Aussi, chez certains races de z€bus
d’Afrique du Sud notamment Afiicander, Bonsmara, Drakensberger, Nguni et Pedi le

chromosome Y est sub-métacentrique comme chez les taurins ouest-africains (Kaboré, 2012).

chromosome

chromatide
1) 2) 3)

1) chromosome métacentrique : le centromére est situé au centre
du chromosome

2) chromosome submétacentrigque : le centromeére est situé prés
d'une extrémité du chromosome

3) chromosome acrocentrique : le centromeére est situé a une
extrémité du chromosome

Figure 1: Schémas dedifférentes formes chromosomiques selon la position du centromere

(Kaboré, 2012).

L.2.1. Caractéristiques des races bovines locales élevées au Sénégal

1.2.1.1. Zébu Gobra

Les populations actuelles de zébus africains seraient issues d’une hybridation entre des
z¢ébus migrants (originaires de 1'Inde) de ce continent et les populations taurines autochtones
de la région nord-est de I’Afrique. L’analyse du chromosome Y en fait I'évidence d’une
conséquente introgression (Bradley et al., 1994) qui aurait produit les types de z¢bu africain.

Au Sénégal, les populations de zébu Gobra auraient ét¢ introduites par les migrations
sémites de la deuxitme moitié du huitiéme siécle dans le bassin inférieur au Fouta Toro
(département de Matam). Le zébu Gobra se répandit ensuite au neuvieme siécle dans le plateau
du Ferlo et les régions situées plus a 'Ouest. Apres son introduction, il a donné dans ces régions
deux variétés : peulh et sérére (Diawara, 1984).

Au Sénégal, le milieu du zébu Gobra est Lmit¢ par la présence de trypanosomes
auxquels il est sensible. 1l s'étend du bas-plateau du Ferlo a la plame occidentale et se situe entre
12° et 16° de longitude ouest, et entre 13,5° et 16,5° de latitude nord.

Le z¢bu Gobra est un animal sub-convexiligne, eumétrique, médioligne et adapté aux
conditions climatiques sahéliennes. C’est un z€bu caractéris€é par la présence d’une bosse
thoracique trés développée et d’un fanon abondant, large et surtout plissé prés des membres

antérieurs. Les males peuvent atteindre 1,50 m au garrot et un poids moyen de 450 kg, alors
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que chez les femelles, la taille au garrot atteint 1,25 m pour un poids moyen de 550 kg (DAD-
IS, 2013). Le zébu Gobra est le meilleur modéle de boucherie parmi les zébus d’Afrique de
I’Ouest, comme pour les travaux agricoles aussi (Meyer, 2013). La téte est fine et longue ; et
les oreilles longues et dressés. Les cornes qui peuvent attendre jusqu’a 80 cm de longueur, sont
portées en lyre haute. La queue qui dépasse la pomnte du jarret de quelques cm est terminée par
un toupillon important. La robe est uniformément blanche mais quelquefois blanc rayé de norr,
rouge-pie ou froment (Figure 2) (Missohou et al., 1997 ; Meyer, 2013).

Les performances de production mesurées sur des animaux maintenus en conditions de
transhumance et rentrés a I'étable pendant 6 mois laissent apparaitre des résultats modestes : en
moyenne 2,5 litres de lait par jour et 900 kg par an, un GMQ de 300 g/j et un rendement de
carcasse de 52% (Paul, 2005). La production laiticre moyenne en milieu traditionnel exclusif
pour la méme durée de lactation, environ 1,5 a 2 litres, qualific la vache zébu Gobra de mauvaise
laitiere (Cissé, 1992). L’age moyen a la reproduction chez les adultes (miles et femelles) est
estim¢ a 48 mois (DAD-IS, 2013). Chez la femelle z¢bu Gobra, I'age au premier vélage varie
de 48 a 60 mois en ¢levage traditionnel (Thiam, 1989) et de 47 mois en station (Sow et al.,
1988). L’intervalle vélage-vélage est de 24 mois en milieu traditionnel (Denis et Thiongane,
1973) et de 18 mois en station (Sow et al., 1988).

La population de la race zébu Gobra était estimée a 2 400 000 tétes en 2012 et les
femelles en race pure constituaient 0,005% de la population en 2006 (DAD-IS, 2015). La taille

des troupeaux varie en moyenne entre 10 et 60 tétes (Meyer, 2013).

Figure 2: Zébu Gobra mdle (Meyer, 2013).
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1.2.1.2. Zébu Maure

Les zébus Maure sont des bovins sahéliens rencontrés en Mauritanie, au Mali et au nord
de la boucle du Niger. Au Sénégal, ils sont essentiellement localisés le long de la frontiére avec
la Mauritanie, plus précisément, la vallée du fleuve Sénégal (Cissé, 1992).

Le z¢bu Maure est un animal convexiligne, médioligne, eumétrique de 1,25 a 1,30 m de
taille chez le taureau et la vache et de 1,40 a 1,50 m chez le beeuf. Le poids varie entre 350 et
500 kg chez le taureau et le beeuf; de 250 a 300 kg chez la vache en élevage traditionnel. La
téte est longue et fine a profil rectiligne. Les cornes sont en lyre courtes, cylindriques, de couleur
brunatre ou grisatre chez le mile et le beeuf, et longues et fines chez la vache. Le fanon est non
plissé¢ et non allongé en arricre. Le garrot est bien sorti. La queue est fine et longue. Les
muqueuses sont claires ou foncées (Kane, 1995). La bosse est plus grande chez le taureau (10-
20 cm) que chez la vache (Meyer, 2013). La robe est généralement rouge ou pie-rouge, parfois
pie-noir (Kane, 1995). Dés fois, elle peut varier du brun au fauve (Figure 3) (Meyer, 2013).

Chez le z¢bu Maure, la plupart des beeufs sont dressés au portage. Cette adaptation au
travail locomoteur fait que sa conformation se préte mal a Iengraissement. Néanmoins, on
trouve de bons modeles a 'dge de 8 a 12 ans, qui présentent un bon développement musculaire
(Meyer, 2013). Le poids fourni un rendement de carcasse de premicre qualit¢ de 50 a 52% et
42% environ pour ceux qui vivent des paturages les plus pauvres.

Chez la vache z¢bu Maure, 'dge moyen au premier vélage est de 42 mois en station et
I'intervalle moyen vélage-vélage est de 16 mois (CIPEA/IERM, 1978). En bonne saison
(hivernage) et en ¢levage extensif, la vache zébu Maure est considérée comme une assez bonne
laitiere avec une production pouvant aller de 4 & 5 litres de lait en 240 jours (Kane, 1995 ;

MEATEU, 2001).

Figure 3: Zébu Maure mdle (Meyer, 2013).
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1.2.1.3. Taurin N’Dama

La race N’Dama ou “West African Longhorn” constitue le type de taurin a longues
cornes. Longtemps trouvé en Afrique, on lui reconnait classiquement un berceau de race assez
ancien au Fouta-Djallon, massif de la moyenne Guinée, ou se trouvent les troupeaux les plus
importants. Les hauts plateaux prolongeant ce massif dans le sud du Sénégal hébergent ce bétail,
de méme que certains pays comme la Cote d’Ivoire et le Mali (Lhoste, 1978). Au Sénégal, deux
variétés de la race N’Dama sont distinguées:

— la grande N’Dama, retrouvée en Moyenne et Haute Casamance et dans le Sénégal
Oriental. Cette variété comporte plusieurs phanérotypes qui se different par la couleur
de la robe et des muqueuses.

— la petite N’Dama, localisée principalement en Basse Casamance, regroupe deux variétés
qui semblent plus homogenes que celles de la grande N’Dama (Konté, 1994).

Le taurin N’Dama est une race trés rustique et caractérisée d’une grande résistance a la
trypanosomose. La conformation générale est massive et trapue chez les taureaux, mais fine
chez la vache. La téte, forte et large est munie de cornes en lyre effilées aux extrémités. La robe
présente toutes les nuances du fauve, mais la plus répandue est le froment ordinaire (Figure 4)
(Meyer, 2013). Les muqueuses sont roses, mais aussi fiéquemment noires. Pour les variétés
grande et petite N’Dama, plusieurs groupes sont observés en fonction de la couleur de la robe,
allant du blanche au rouge, noire, marron, grise etc. ; et des muqueuses, allant du foncé au clair
(Touré, 1977). C'est un animal de petite taille avec 116 cm chez le mile et 113 cm chez la
femelle de 4 ans. Le poids adulte pouvant atteindre généralement 300 kg, lui confére une bonne
aptitude bouchére avec un rendement de carcasse entre 48 et 55% (Coulomb, 1976).

Chez la vache N’Dama, I’d4ge au premier vélage est de 47 mois en milieu traditionnel,
cependant, i peut atteindre 35 mois en milieu semi-intensif (Coulomb, 1976). L’intervalle
vélage-vélage varie de 18 a 24 mois en milieu traditionnel et de 14 a 15 mois en station
(CIPEA/FAO/UNEP, 1979). Des études ont montré que les vaches N’Dama peuvent étre plus
précoces avec un premier vélage a deux ans environ en ¢€levage semi-extensif. Selon Roberts et
Gray (1973), un vélage est possible tous les 12 mois. La production laiticre de la vache N’Dama
varie de 2 a 3 litres par jour pour une lactation de 150 a 185 jours avec un taux de matiére grasse
elevée (4,75+1,5 g/l) (FAO, 1997). Des productions laitieres de 269 a 731 kg pour une durée
de 157 a 210 jours ont ét¢ enregistrées (Coulomb, 1976). La population de la race N’Dama
s’estimait a 850 000 tétes en 2012 (DAD-IS, 2015).
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Figure 4: Taurins N’Dama.

1.2.1.4. Djakoré

Dans le Bassin Arachidier et au Sénégal Oriental, se rencontre une population bovine
plus ou moins stabilisée, appelée localement Djakoré ou race du Sine. Ce dernier est supposé
résulter du croisement naturel entre zébu Gobra et taurin N’Dama (Broutin et al., 2000). Cette
race souvent dénommée “métis” z¢bu Gobra-N’Dama, s’est développée dans la partie centrale
du Sénégal suite a une épizootie de peste bovine qui avait décimé le cheptel, laissant ainsi des
zones pauvres en bétail, riches en paturage, mais plus ou moms infestées de glossines. Les
bovins de la race Djakoré ont une trypanotolérance relative et présentent un double intérét,
notamment en embouche bovine car ils gagnent rapidement du poids et en traction car leur
format est compatible avec les travaux agricoles (Touré, 1977).

C’est un animal de grande taille. La téte forte a profil droit, est relativement courte. La
bosse est petite et a peine marquée. Le fanon est court et peu développé. La poitrine est large.
Les membres sont fins et plutot courts. Les muqueuses sont dépigmentées ou grises. La robe
est généralement blanchatre, rougeatre, grisatre ou jaunitre avec les membres plus sombres
(DAD-IS, 2013). La taille moyenne des adultes est de 1,35 m (Figure 5). Le poids corporel
s’estime a 332 kg chez les femelles et 369 kg chez les miles de trois ans (FAO, 1979). C'est un
type sédentaire, mauvaise laitiere, mais bon animal de boucherie (Konté, 1994). L’aptitude
au travail est ¢élevée : il est facile a dresser, docile et endurant. Seulement, son poids réduit
limite ses possibilités de travail (Meyer, 2013). En 2012, la population était estimée a 500 000
tétes (DAD-IS, 2015).
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Figure 5: Taureau Djakoré (FAO, 1979).

1.2.2. Caractéristiques des systémes de production
Selon la disponibilit¢ des ressources végétales qui déterminent les modes de conduite
des troupeaux, différents systémes d’¢levages existent. En Afrique soudano-sahélienne et au
Sénégal, ces systemes sont répartis en deux types :
— les systémes traditionnels pastoraux ou agropastoraux,

— les systémes modernes semi-intensifs ou intensifs.

1.2.2.1. Systémes traditionnels
Les plus souvent rencontrés, concernent la plus grande partie du cheptel qui est conduit
selon un mode extensif et sont caractérisés par un faible nvestissement physique et une faible

productivit¢ (Diop, 1995 ; Bouyer, 2006).

» Systéme pastoral

Le systeme pastoral caractérisé par la transhumance avec comme objectif primordial la
recherche de paturages en exploitant de trés vastes espaces et parcours, impliquant donc
exclusivement I'élevage (Bouyer, 2006). Au nord du Sénégal, dans la zone écologique du Ferlo
(zone sylvopastorale), s’observe la pratique de la transhumance utilisant 15% du cheptel bovin
durant une partie de 'année a la recherche de points d’eau et de patures. Il s’agit d’un élevage
de type extensif caractérisé par des troupeaux des races z€bu Gobra et zébu Maure, et souvent
associés a des ovins ou caprins entretenus par des éleveurs peuhls qui vivent en campements
dispersés. Les vaches lactantes restent au campement ; le lait sert essentiellement a la nourriture
du veau (prélevement estimé¢ a 50% de la production) et le reste est trait — souvent une seule

fois par jour — pour lautoconsommation (Broutin ef al., 2000 ; Grégowe, 2010).
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La vallée du fleuve est également une zone d’élevage de type extensif, utilisant 15% du
cheptel et marqué par un mouvement pendulaire du cheptel entre le Diéri (intérieur des terres -
Ferlo) et le Walo (zone inondable). La vallée du fleuve et le Ferlo sont considérées comme la
principale zone excédentaire en lait des €leveurs, cependant, ils ne cherchent pas a favoriser son
accroissement mais plutot I'augmentation du troupeau et la production de viande. L’excédent
de production est surtout li¢ a la taille du cheptel et la faiblesse du marché local (Broutin ef al.,
2000).

» Systéme agropastoral

Le systtme agropastoral intégre Iagriculture et Iélevage, permettant ainsi la
valorisation des sous-produits agricoles. En effet, I'élevage apporte a lagriculture les facteurs
essentiels a son développement, par exemple les fertilisants et la force de travail (traction
animale) ; et en retour, les animaux recoivent les résidus de récolte (Bouyer, 2006). Ce systeme
se trouve davantage dans les zones a vocation mixte, notamment le centre du Bassin Arachidier
avec une tendance a I'extension vers le nord et le sud du pays. A peu pres, 25% du cheptel
bovin évolue dans ce systéme. Le bétail est considéré pour les agriculteurs comme un moyen
d’épargne et un outil de production. Il est cependant confronté a Iextension des surfaces
agricoles au détriment des surfaces pastorales. La pression fonciére induit un phénomeéne
d’mtensification mais la baisse des ressources naturelles nécessite le recours a des compléments
qui expliquent les cotlts de production plus élevés que dans la zone du Ferlo. Dans cette zone,
se trouve au nord, la race z€bu Gobra et vers le sud la race Djakoré. L’embouche s’y développe
et 'insémination artificielle a également fait son apparition avec des projets appuyés par I'Etat
et des partenaires privés (Broutin et al., 2000).

Le sud du pays (Kolda, Ziguinchor, Tambacounda) est aussi caractéris¢ par I'intégration
de I'¢levage dans les systémes de production agricole, des ressources alimentaires disponibles
(sous-produits agricoles et agro-industriels) (Grégoire, 2010). Cette zone qui regroupe 45% du
cheptel bovin (la race N’Dama en raison de sa trypanorésistance), se détermine par des volumes
de pluies suffisament importants (plus de 1000 mm d’eawan), une végétation naturelle
abondante et donc des potentialités laiticres élevées. Cette partie du sud comme le Bassin
Arachidier serait autosuffisante en produits laitiers. Les potentialités sont cependant plus fortes
que celles du Bassin Arachidier en raison d’une plus faible pression fonciere et I'existence de
parcours importants, ainsi que la possibilit¢ de combiner I'utilisation de ressources naturelles a
une intensification avec stabulation des animaux (colts de production plus faibles) (Broutin et

al., 2000).
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1.2.2.2. Systémes modernes

» Systéme semi-intensif

Le systeme semi-intensif est un systtme de production encadré qui vise a améliorer
I’¢levage traditionnel par le biais de I'alimentation, la santé et la génétique. Les vaches en
lactation sont placées en stabulation et avec une supplémentation alimentaire. D’aprés Bouyer
(2006), 1 a permis d’atténuer I'effet dépressif de la saison séche, par conséquuent, une
augmentation de la production laitiere journaliére de 3,30 a 5,07 litres, une meilleure croissance
des veaux, une reprise plus précoce de lactivit¢ sexuelle et une production appréciable de
fumure organique. Ce mode de production est propos¢ par les projets ou les programmes

financés par I'Etat et les partenaires au développement (Byungura, 1997 ; Bouyer, 2006).

» Systeme intensif

Au début des années 80, est apparu I'élevage dit moderne dans la zone périurbaine de
Dakar avec I'importation des races tempérées a haut potentiel laitier, I'utilisation d’intrants
alimentaires plus importants (concentrés, complexes minéralo-vitaminés) et somns vétérinaires.
Par conséquent, plusieurs fermes de production laitiere sont localisées dans la zone des Niayes
avec lexploitation de divers troupeaux de races laitieres (Jerseyaise, Montbéliarde, Holsten,
etc.) représentant environ un millier de vaches dont les performances assez faibles ne permettent
qu'une production d’un milion de litres par an (Grégoire, 2010). La localisation de ce type
d’¢levage dans la zone périurbaine permet d’une part de pallier les problemes liés a
I'approvisionnement des sous-produits agro-industriels. La production laiticre sert a répondre
a une forte demande en lait frais des grandes villes (Bouyer, 2006). Ce systéme regroupe 1%
de leffectif des bovins (NISDEL, 2004).

1.3. Notion de race

Selon Lauvie (2007), le terme ‘race” est largement utilisé par les scientifiques et
différents acteurs de terrain. Les scientifiques peuvent I'aborder sous de multiples points,
partant de la systématique a la zootechnie et a la génétique. D’aprés les biologistes et les
zootechniciens, «la population animale n’est que le contenu de I'imformation génétique qu’elle
recele. Toutefois, elle peut étre considérée comme un objet de pratiques collectives, de sélection
et d’élevage qui modific volontairement ou non son contenu» (Vissac, 1993). Partant,
plusieurs concepts sur la notion de race ont ét€ apportés par plusieurs auteurs :

Selon la définition de Leroy (Dejardin, 2003), qui rejoint d’une certaine maniere celle

retenue par les praticiens (Simon, 2011) bien avant I'apparition de la génétique, «la race
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désigne une collection d’animaux résultant soit par isolement géographique, soit par sélection
ou de la subdivision d’'une méme espece et qui posséde un certain nombre de caracteres
communs, lesquels sont transmis en bloc a leurs descendants ». Elle a cependant un certain
support génétique (caractéres mendéliens simples). L’ensemble de ces caractéres raciaux qui
mtéressent soit la morphologie, soit la physiologie ou le comportement des individus sont donc
héréditaires. La description détaillée de ces caractéres externes typiques est donnée par le
standard de race. La création des standards de race et des livres généalogiques permet d’inscrire
sur des registres de filiation, les reproducteurs des deux sexes qui répondent bien a la norme
(Dejardin, 2003). Par ailleurs, 'intérét de cette notion est considérablement limit¢ par la laison
existante entre de nombreux caractéres de standard et ceux économiquement importants.

En outre, d’aprés Quittet (Dejardin, 2003), il ne faut pas entendre par « animaux
appartenant a une race donnée », les spécimens mscrits au livre généalogique ; car ce serait une
conception trop étroite que 'on peut adopter du fait de I'insuffisant développement des Herd-
Books. Egalement, on peut considérer comme « animaux appartenant a une race donnée », tous
les animaux présentant un certain degré de perfection a savoirr les caractéres de race.
Néanmoins, il faudrait pouvoir préciser ce degré et procéder téte par téte a I'inventaire du
cheptel. Selon cet auteur, i faut considérer comme appartenant & une race déterminée, tous les
sujets qui par leurs caractéres extérieurs s’y rattachent plus qu’a tout autre groupe zootechnique
et qui ne portent pas la trace évidente d’un croisement récent (Dejardin, 2003).

Selon Simon (2011), la notion de race s’est trouvée renforcer par la notion de race pure :
« groupes d’animaux que des conditions spéciales avaient contribué a préserver tant du
croisement que des variations trop prononcées de la sélection ». Donc, dire qu’un animal est de
“race pure” c’est de considérer d’une part, qu’il est issu de parents appartenant tous deux a une
méme race ; et d’autre part, qu’il est probablement homozygote pour les génes qui détermmnent
les quelques caractéres de standard a détermmisme génétique simple, mais rien de plus. Le
terme “race pure” est en réalit¢ employé par rapport a I'utilisation de reproducteurs appartenant
a une méme race : utilisation de reproducteurs « en race pure » ou d’élevage « en race pure »
par opposition au cas ou les reproducteurs appartiennent a des races différentes (utilisation en
croisement).

Pour termmer, I’essence de ces notions s’appuie sur le partage de caracteres héréditaires
communs permettant ainsi de considérer la race comme étant : « une subdivision d’une espece
dont les individus ont en commun une part importante de leur génotype et dont I'expression

phénotypique permet de la distinguer des autres races de la méme espéce ».
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L.4. Histoire évolutive de la famille des Bovidae (Artiodactyla, Mammalia)

Les bovins au sens strict sont les animaux du genre Bos, lequel a donné son nom a la
famille des Bovidae (Gray, 1821) ou ruminants “carnivores”. Ils comprennent non seulement
la sous-espece taurine (Bos taurus, Linnaeus, 1758), mais aussi le z€bu (Bos taurus indicus,
Linnaeus, 1758), le yack (Bos grunniens, Linnaeus, 1766 — région tibéto-himalayenne), le gayal
ou gaur (Bos frontalis, Lambert, 1804 — Inde et sud-est asiatique) et le bateng (Bos javanicus,
d’Alton, 1823 — Inde et sud-est asiatique) (Guintard et al, 2008).

Dans un sens plus large, ils peuvent désigner les animaux appartenant a la sous-famille
des Bovinae (Bovinae, Gray, 1821). De facon restrictive, le mot bovin peut parfois ne désigner
que les beeufs (Bos taurus) et exclure les buffles, les yacks, etc. La famille des Bovidae
(Cetartiodactyla, Mammalia) est 'une des plus diversifi¢es des grands mammiféres avec pres

de 140 espéces actuellement reconnues (Guintard et al., 2008).

1.4.1. Systématique et phylogénie des Bovidae (Artiodactyla, Mammalia)

La taxonomie et la phylogénie des espéces Bovidés étaient mitialement basées sur les
caractéres morphologiques partagés ou dérivés. Seulement, il y a plus d’'un demi-siécle, la
systématique des Bovidés était devenue extrémement difficile a résoudre parce qu’il était le
groupe le plus ennuyeux a classifier. Grace aux avancées des techniques et outils moléculaires,
les analyses de séquencage et la bioinformatique ont jou¢ récemment un role important quant a
I'identification de différences entre groupes de Bovidae ainsi que la résolution de leurs
phylogénies a différents niveaux de la hiérarchie taxonomique (MacEachem et al, 2009 ; Arif
et al, 2012). Parmi les facteurs qui ont longtemps contribué a la confusion générale de la
systématique des Bovidae, figurent, la convergence morphologique, la diffusion rapide
(radiation) et la question monophylétique de ce groupe (Gatesy et al., 1992).

1.4.1.1. Evolution phylétique des Artiodactyles (Vertebrate, Mammalia)

C’est au Crétacé, iy a environ 70 voire 75 millions d’années, que les Artiodactyles se
seraient s€parés d’un rameau commun avec les Cétacés et les Tubulidentés ; ce rameau se serait
lui-méme séparé¢ de ceux des Périssodactyles et des Subongulés (Hyracoides, Proboscidiens et
Siréniens) vers 90 millions d’années (Novacek, 1992). L’ordre zoologique des Artiodactyles,
auquel appartient les bovins comprend : les Suiformes (porcs, hippopotame, pécaris) qui ont
divergé des ruminants il y a environ 60 milions d’années ; les Tylopodes (chameaux, lamas),
qui ont divergé des ruminants il y a environ 55 millions d’années et les Ruminants proprement
dits, qui se distinguent des autres par la spécificit¢ de leur systeme digestif. Au sein des

ruminants €volués, se distingue I'infra-ordre des Pecora (qui comprend les familles des
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Bovidae, Cervidae, Antilocapridae, Moschidae et Giraffidae), lequel a subi une radiation il y a
environ 20 vorre 25 milions d’années et qui constitue un groupe monophylétique. L’'un des
aspects les plus frappants de la phylogénie des mammiferes émerge de la synthése des analyses
génétiques. C’est ainsi qu'une analyse des relations phylogénétiques de plusieurs mammiferes
en modele parcimonie nférée des substitutions en premier, deuxiéme et troisieme positions du
codon des séquences du Cytochrome B (ADN mitochondrial), montre que les Artiodactyles et
les Cétacés (baleines, marsouins, dauphins) possédent un ancétre commun dont ils ne partagent

avec aucun autre groupe (Irwin et al, 1991).

1.4.1.2. Evolution phylétique des Bovidae (Artiodactyla, Mammalia)

L’analyse phylogénétique déduite des séquences de genes ribosomiaux (12S et 16S
rRNA) montre que les Bovidae forment un groupe paraphylétique avec des relations
mtertribales non robustes, contrairement a la plupart des analyses dont les étapes évolutives
supplémentaires sont invoquées pour satisfaire la monophylie des bovidés. En outre, plusieurs
¢tudes moléculaires indépendantes ont également émis I'hypothése de cette paraphylie des
bovidés. Cela prouve que les génes des ARNr (12S et 16S) mitochondriaux ne permettent pas
de résoudre I'énigme de la diversit¢ des tribus Bovidae, causée par leur radiation rapide (Gatesy
et al., 1992).

Résoudre la question de la monophylie des Bovidae a valu de lourdes taches. Par
conséquent, I'estimation du temps de divergence des différentes lignées Bovidae a partir des
substitutions de type transversion (Tv), montre que le premier cladogénése ayant survenu durant
le Mioceéne inférieur datant environ 20 milions d’années a produit deux grands groupes des
Bovidae : les Bovinae (Bovini, Boselaphini et Tragelaphini) et les Antilopinae (tous les autres
tribus existantes) qui évoluent respectivement en Eurasie et Afrique. Ceci laisse suggérer que
les Bovinae et les Antilopinae ont connu une radiation tribale comptemporaine et rapide au
Miocéne moyen, donnant ainsi naissance a quatre lignées Bovinae (environ 12-14,3 millions
d’années) et six lignées Antilopinae (13,6-15,3 millions d’années). Cette scission de la famille
des Bovidae en deux principaux clades (bovins et non-bovins) a ét¢ démontrée par Arif et al.
(2012) en étudiant I'information phylogénétique fournie par plusieurs génes mitochondriaux
mdividuels (12S rRNA, 16S rRNA, COI, Cyt-B et D-loop) par rapport a celle de 'ADN
mitochondrial complet. Par ailleurs, les principales phases de I'évolution des Bovidae ont été
mises en ¢évidence par les comparaisons des séquences du Cytochrome B, et comme en
témoignent les données paléontologiques qui révelent que les différents groupes des Bovidés

ont connu plusieurs migrations entre I’Afrique et I’Eurasie. Des lors, la famille des Bovidae
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s’avére étre monophylétique avec deux grands clades : les Bovinae et les Antilopinae. Deux
périodes contemporaines de cladogéneses semblent se produire durant le Miocéne moyen
donnant ainsi naissance a la plupart des tribus existantes, lesquelles ont subi une radiation

ultérieure ala fin du Mioceéne/ Pliocéne inférieure (Hassanin et Douzery, 1999).

1.4.1.3. Evolution phylétique des Bovinae etses tribus (Artiodactyla, Bovidae)

Les données de fossiles suggerent une origne commune sud-asiatique de la sous-famille
des Bovinae. La tribu des mammiféres Bovini (sous-famille des Bovinae, famille des Bovidae)
détient les espéces domestiques les plus importantes au monde. Les différents processus de
domestication de ces animaux sont parmi les plus signifiants progrées de la transition
néolithique. Avec un systeme digestif spécialisé, ces especes peuvent utiliser la cellulose
comme source d’énergie générant des avantages pour la production de lait, viande et peaux
(Lenstra et Bradley, 1999). La scission des Bovinae a engendré trois principales tribus (Tableau
I). La premicre représente deux clades des Bovini et les deux autres ceux des Boselaphini et
Tragelaphini. Les représentants de ces deux dernieres tribus sont surtout chassés pour leur

viande et peaux.

Tableau |: Résumé des représentants de la sous-famille des Bovinae (MacEachern etal., 2009).

Sous famille Bovinae

Tribus Tragelaphini Boselaphini Bovini

Sous tribus - - Bubalina Bovina

Représentants Antilopes a cornes spiralés Tetracerus quadricornis Buffles (Bubalus & Syncerus) Beeufs (Bos & Bison)

& Gnous (Connochates gnou) & Boselaphus tragocamerus (Nilgai)

L’analyse des relations phylogénétiques de la tribu Bovini et I'évidence d’anciens
polymorphismes inférés des séquences de genes nucléaires en relation avec des QTL impliqués
dans la production laitiere (localisés sur les chromosomes 1, 2, 4 et 9) ont montré une
association entre membres des sous-tribus Bovinae avec une forte divergence de la majorit¢ des
lignées. A cet effet, I'estimation des temps de divergence avec [Iutilisation d’une horloge
moléculaire relachée (calibrée a partir des fossiles du Bison et du Yak, respectivement, 2 et 1,7
millions d’années), montre que les autres membres de la tribu Bovini ont divergé de Bos taurus
il y a environ 2-3 millions d’années. La sous-tribu Bubalna a divergé de Bos taurus, iy a
environ 5-9 millions d’années. Ces divergences s’harmonisent bien avec les reconstructions
phylogénétiques déduites du model Kimura 2-parametre et de I'algorithme de Neighbor-Joining
en accord avec les p-distances, révélant ainsi une séparation des sous-tribus Bubalina et Bovina

de méme que les genres Bubalus et Syncerus. Le regroupement généré entre Yak, Bison et Bos
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taurus peut expliquer la similitude observée entre le Bison d’Europe et Bos taurus (MacEachern
et al, 2009 ). 1l a ét¢ déduit également selon d’autres études que Bison et Bos sont étroitement
apparentés l'un a Dlautre par rapport a Bubalus, comme Iont confrmé les analyses
morphologiques, paléontologiques et reproductives (Arif et al., 2012). Selon MacEachern et al.
(2009), la présence d’haplotypes identiques entre les autres représentants de la sous-tribu
Bovina et les bovins domestiques pourrait résulter d’un ancien flux de geénes entre ces animaux
avant que lisolation reproductive n’ait eu lieu. Cependant, le degré de similarité détecté entre
le Yak et les bovins domestiques sur I’ensemble des sites variables, aberrants et haplotypes,

suggere qu'une hybridation serait survenue entre ces espeéces (MacEachern et al., 2009).

1.4.1.4. Evolution phylétique des sous-espéces taurine etzébu (Bovidae, Bovinae)

Bos taurus (Linnaeus, 1758) ou Bos primigenius taurus est le nom scientifique donné a
I'ensemble des bovins domestiques de Pancien monde issus des differentes sous-especes de
Bos primigenius, I’ Aurochs sauvage. Ce dernier était un grand animal qui a vécu une fois en
Afrique du Nord et en Eurasie, allant de I’Atlantique a la cote pacifique. Cependant, i s’est
étent en Europe depuis 1626 et par la suite dans d’autres continents. Deux sous-especes
principales existent : Bos taurus (taurins) et Bos indicus (z€bus). Alors pour un zoologue, parler
du bovin sous-entend évoquer un étre appartenant au régne animal, a I'embranchement des
Chordés, au sous-embranchement des Vertébrés, a la classe des Mammiféres, a I'ordre des
Artiodactyles, a la famille des Bovidae, a la sous-famille des Bovinae, au genre Bos, a 'espéce
taurus et aux sous-especes Bos taurus taurus et Bos taurus indicus (Linnaeus, 1758).

L’analyse du polymorphisme des séquences d’ADNmt et des microsatellites (Loftus et
al., 1994 ; MacHugh et al, 1997) ont révélé que les ancétres des taurins et zébus ont divergé il
y a environ des centaines de milliers d’années et doivent donc résulter au moins de deux
événements de domestication biologiquement indépendants. En d’autres termes, I’estimation
des temps de divergence indique une séparation des deux lignées a peu pres 2,0 £ 0,14 millions
d’années (basée sur des séquences nucléotidiques) et 1,7 £ 0,50 millions d’années (basée sur
des séquences d’acides aminés). Ces deux types de bovins sont actuellement classés en sous-
especes et se sont différenciés primitivement par la présence ou I'absence de bosse. D’ailleurs,
ces deux especes s’hybrident facilement en produisant entirement une descendance fertile
(Hiendleder et al., 2008).

L’analyse effectu¢e sur ’ADN mitochondrial complet de ces deux sous-espeéces montre
que la séquence de Bos taurus A (ancienne référence) déterminée par Anderson et al. (1982)

differe de celle de Bos taurus H (nouvelle référence) de 11 positions nucléotidiques et celle de
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Bos indicus H (nouvelle référence) de 237 nucléotides (Hiendleder et al., 2008). Le nombre de
substitutions non-synonymes chez ces derniéres est assimilable a celui observé suivant les
comparaisons interspécifiques des ADNmt de la souris et de ’homme, et qui représentent les
points focaux dans leur généalogie. Compte tenu de ces occurrences, I'hypothése selon laquelle
les différences observées au niveau du génome mitochondrial entre Bos taurus et Bos indicus

refléteraient celles observées sur leur phénotype, est soutenue (Hiendleder er al, 2008).

1.4.2. Origine et domestication des bovins

Bos primigenius serait apparu au Plistocéne dans une région s’étendant du Turkestan a
I'Inde et a I’Arabie. C’est dans la région des Siwalik en Inde que ses fossiles sont les plus
nombreux. De 1, i s’est répandu a la fin de la grande ere glaciaire, il y a 250 000 ans dans toute
la région eurasienne et en Afrique du Nord (Figure 6), tout en adoptant de nombreuses formes
locales qu’il est possible de regrouper en deux types : 'indien Bos primigenius namadicus a
lorigne du zébu et loccidental Bos primigenius primigenius a lorigine des bovins
domestiques. La forme africaine, Bos primigenius opisthonomus/mauretanicus/africanus est a

rattacher a ce dernier rameau (Guintard et al., 2008).

Figure 6: Distribution géographique des trois sous-espéces de l’aurochs, il y a 250 000
ans (d’apres Van Vuure, 2005 In Guintard et al., 2008).

La question relative a la domestication des bovins a valu d’innombrables études pour

¢tayer I’hypothése de plus d’une population ancestrale de 'aurochs ainsi que plus d’un centre
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de domestication (Edwards et al, 2007 ; Mona et al, 2010). L’analyse des séquences de la
région complete du D-loop et d’une de ces régions hypervariables de plusieurs races africaines,
européennes et asiatiques, met en évidence deux lignées distinctes ; 'une regroupant les bovins
africains (taurins et z&bus) et européens (taurins) et lautre uniquement les bovins asiatiques
(zEbus).

L’origine et I'histoire des bovins africains semblent étre complexes car les races locales
résultent souvent d’un contexte vaste de mouvements nomades, de migrations pastorales et
d’introductions successives d’animaux asiatiques. En Afrique, les premieres races de bovins
indigénes sont exclusivement considérées comme des taurins. Ces populations taurines sont
supposées émaner de migrations pastorales successives a partir du Proche-Orient (MacHugh et
al., 1997). Les récentes découvertes archéologiques suggerent que la forme afiicaine de
I’Aurochs (Bos primigenius opisthonomus) a ét¢ domestiquée indépendamment quelque part
dans le continent Africain (Wendorf et Schild, 1994 ; MacHugh et al, 1997). Cette suggestion
semble se confirmer d’une part par les analyses de PADNmt qui révele deux origines de
domestication distincts entre les taurins africains et européens (Bradley et al, 1996) ; et d’autre
part, 'analyse des distances génétiques a partir de données de microsatellites indique que les
pools de geénes des taurins afficain et asiatique ont divergé il y a environ 150 000 voire 250 000
ans (MacHugh et al,, 1997). En outre, les z€bus modernes africains seraient issus de croisements
anciens entre les premiers zébus mtroduits dans ce contment (par I'intermédiaire du commerce
et des migrations entre le Croissant Fertile et le sous-continent Indien) et les populations
taurines indigénes (Loftus, 1992 ; Bradley et al, 1994). De 14, ils se sont répandus a travers les
migrations arabes vers le nord et I'est de I'Afrique (Esptein, 1971). D’aprés MacHugh et al
(1997), I'haplotype du chromosome Y du zEbu a pu atteindre des fréquences élevées chez les
races classées comme taurines pures. Par ailleurs, 'analyse des loci microsatellites chez des
races de z&bus africains dont z¢bu Gobra et z€bu Maure (Sénégal), de zEbus asiatiques, de
taurins africains dont la race N’Dama (Sénégal, Gambie, Guinée Bissau et Guinée) et de taurins
européens, a révelé I'mtrogression génétique de zEbus africains dans les populations taurines
ouest africaines par la présence d’alleles diagnostiques de zEbu. La fréquence de ces alleles
spécifiques de z€bu dans les populations taurines suit un gradient décroissant du nord vers le

sud de ’Afrique de I'Ouest (MacHugh et al., 1997).
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I.5. Méthodes de caractérisation phénotypique et moléculaire des races animales

L.5.1. Méthodes de caractérisation phénotypique

La caractérisation phénotypique des ressources génétiques animales utilise comme
outils d’mvestigation des fiches d’enquéte permettant I'inventaire des différents types de
bovins, leur description qualitative et quantitative ainsi que la description de leurs

environnements de production.

L.5.1.1. Enquétes

Les enquétes sont effectuées afin de collecter de fagon systématique des données
nécessaires sur les animaux et leur environnement de production permettant ainsi d’identifier
et de discrimmer les races bovines. L’ensemble des données recueillies sur les races animales
concerne en général : la distrbution géographique, les observations phénotypiques, les traits
génétiques de production et de reproduction, [I'utilisation des animaux ainsi que les
caractéristiques des environnements de production (Traoré, 2010).

Les données retenues sur les animaux procurent plusieurs catégories de variables entre
autres, les informations de base, les descripteurs phénotypiques et les traits d’importance
¢conomique. La plupart de ces informations sont stockées dans des bases de données a I’échelle

nationale, régionale ou mondiale (Traoré, 2010).

1.5.1.2. Description phénotypique

La description des races animales utilise des descripteurs définis par la FAO (2012) pour
la caractérisation phénotypique des bovins. Cette méthode est largement utilisée dans les études
de caractérisation morphologique des ressources zoogénétiques animales (Sokouri et al., 2007 ;
N’Goran et al., 2008 ; Coyral-Castel et al, 2009). Les observations phénotypiques les plus
couramment décrites sont : la présence ou I'absence de bosse thoracique amnsi que sa taille et sa
forme ; couleurs de la robe, de la peau, du museau, des paupicres, des cornes et des sabots ; le
profil de la téte ; la présence ou I'absence des cornes ; I'orientation des cornes ; la forme des
yeux, des cornes et des oreilles ; le port des oreilles ; le développement du fanon, la taille de la
queue ; les patrons pigmentaires. A cela s’ajoutent le sexe, la note d’état corporel et 'age de
Panimal, etc.

Par ailleurs, Pappréciation des performances des vaches en élevage utilise différents
descripteurs des aptitudes laiticres. Parmi les caractéres liés a la production laitiere d’apres
N’Goran et al. (2008), on distingue : la production moyenne de lait par jour, I'intervalle vélage-

vélage, la durée de lactation, I'dge au premier vélage, le nombre de lactations. D’aprés Banik
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et Gandhi (2010), la meilleure maniere d’apprécier la valeur génétique en élevage est d’évaluer
ces traits génétiques transmis par les ascendants femelles a leur progéniture. Par conséquent,
I’évaluation des performances de reproduction et de production utilise la procédure du “general
lmear model” (GLM) afin d’estimer les effets de diverses sources génétiques et
environnementales sur la variation des traits d’importance économique (Flores et al, 2007 ;
Badri et al, 2011 ; Khodaei Motlagh et al, 2013). Ce mod¢le lin¢aire généralisé est utilis¢ pour

analyser les effets des variables indépendantes sur les variables dépendantes :

Yij = p + Fi + Eij

Yij = variables dépendantes (production laitiere journaliere, intervalle vélage-vélage, durée de
lactation, age au premier vélage, ect.) ;

p = moyenne de la population ;

Fi = effet de I'i¥™ variable indépendante fixe (année de naissance, année et mois de vélage, age

au vélage, saison de vélage, parité de vélage, saison de lactation, stade de lacatation, etc.);
Eij = erreur aléatoire associée a ’observation Yij.

Ces modeles considérent comme facteurs environnementaux fixes, les parametres
suivants: année de naissance, année et mois de vélage, saison de vélage, age au vélage, parité
de vélage, saison de lactation, stade de lactation ; et comme traits génétiques d’importance
¢conomique : production laitiere par jour, durée de lactation, dge au premier vélage, intervalle
vélage-vélage (Morammazi et al,, 2007 ; Banik and Gandhi, 2010 ; Badri ef al,, 2011 ; Khodaei
Motlagh et al.,, 2013).

L.5.2. Méthodes de caractérisation moléculaire

La caractérisation génétique des ressources animales est un processus qui utilise
différentes techniques (PCR, ¢lectrophrése, séquencage etc.) et outils moléculaires permettant
I'identification ~ des  sous-espéces d’animaux d’élevage, [I'inférence des relations
phylogénétiques, I'évaluation de la diversit¢ et de la structure génétique des populations. Les
marqueurs moléculaires sont des outils de caractérisation pouvant fournir des informations
fiables pour le renforcement des stratégies de gestion des ressources zoogénétiques animales en
vue de leur amélioration et conservation a long terme. En effet, la caractérisation regroupe tous

les niveaux de la diversit¢ génétique selon le marqueur utilisé et ses caractéristiques.
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1.5.2.1. Marqueurs moléculaires

Le concept de marqueurs génétiques remonte au XIXme sigcle avec I'expérience de
Gregor Mendel sur [lutilisation de marqueurs phénotypiques. Un marqueur génétique est
simplement une portion d’ADN (acide désoxyribo-nucléique) de I'organisme étudié, ou un
sous-produit cod¢ par cet ADN (comme une protéine). Cette portion d’ADN doit rester la méme
(méme localisation dans le génome, a la méme place sur le méme chromosome) d’un individu
a lautre, d’ou le terme locus (De Mee(s, 2012). Un marqueur génétique est en effet un caractére
mesurable qui peut détecter une variation dans la séquence soit protéique, soit nucléique. Une
diffrence, phénotypique ou génotypique, peut se comporter comme un marqueur génétique si
elle identifie des caractéristiques du génotype d’un individu, et si sa transmission héréditaire
peut étre suivie au cours de générations successives (de Vicente et Fulton, 2003). Un locus peut
correspondre a un géne (codant pour une fonction quelconque), comme c’est le cas pour les loci
enzymatiques (ou iso-enzymatiques), mais il peut aussi correspondre a une zone non codante,
et donc a priori non fonctionelle, de TADN comme c’est le cas de la plupart des microsatellites.
11 est important de mentionner dans ce cas qu’un locus, méme non codant, peut se trouver dans
un intron, c’est-a-dire dans un gene, et peut donc subir des phénomenes sélectifs par sa laison
physique avec les parties traduites du geéne. On appelle ce phénomene d’auto-stop (ou
hitchhiking en anglais). Cela reste valable pour un locus situ¢é en dehors de tout gene, mais a
proximit¢ d’un locus sélectionné ou simplement parce que le régime de reproduction de
I'organisme étudié limite ou empéche la recombinaison entre loci (De Meets, 2012). Dans une
analyse de génétique des populations naturelles, plusieurs loci de nature identique peuvent &tre
considérées : microsatellites ou iso-enzymes. Il n’y a pas de limite supérieure au nombre de loci
qu’l faut utiliser, mais I'expérience tend a suggérer que cinq est vraiment une lLimite mnférieure
qu’il est plus sage d’éviter quand on peut et que sept commence a représenter un bon chiffre.
Pour étre mformatif, un locus doit étre variable (on dit polymorphe), c’est-a-dire qu’il présente
plusieurs alleles dans le groupe d’individus échantillonnés et génotypés a ce locus (De Meets,

2012).

1.5.2.2. Polymorphisme génétique des loci microsatellites : distribution génomique,
fonctions putatives et mécanismes mutationnels

Les microsatellites ou séquences de répétitions simples (SSR) en tandem d’un motif de
1 a 6 nucléotides ont ét¢ détectés dans les génomes de tous les organismes analysés jusqu’ici
(Toth et al., 2000 ; Li et al, 2002). Leurs taux de mutation sont souvent trés élevés et, en

conséquence, leur polymorphisme en popualtions naturelles est lui aussi élevé en général (103,
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104) (De Meets, 2012). Les loci microsatellites sont considérés comme étant en général trés
polymorphes, codommants, abondants dans (presque) tous les génomes et relativement aisés a
manipuler. Ce polymorphisme correspond a une variation dans le nombre de copies du motif
de base. Par exemple (AC) n, ou n représente le nombre de répétitions, siona n =5, 6 ou 10,
on a 3 alléles. Par ailleurs, ce sont souvent des séquences non codantes, sauf peut étre les
trinucléotudes qui correspondent potentiellement a des codons répétés. Or le polymorphisme
de séquences non codantes a toutes les chances d’étre neutre, sauf si le microsatellite en
question se trouve par malchance a proximit¢ d’un géne, ou dans un geéne (intron) ayant subi
un événement récent de sélection. L’avantage des microsatellites est qu’ils correspondent a des
séquences relativement courtes d’ADN et par conséquent peuvent étre amplifies par PCR dans
n’importe quelle (mauvaise) condition (en principe). L’amplification par PCR nécessite Ia
connaissance des deux séquences flaquantes du locus ou sont choisies les deux séquences
complémentaires des amorces (ou primers en anglais).

Le tableau II présente la fréquence des principales séries de microsatellites chez les
mammiféres (Schibler et al, 2000). Les motifs (CA)n /(GT)n représentent le nombre de
répétitions de microsatellites les plus courantes chez le génome des mammiféres et dépassés en
nombre uniquement par les monomeres poly (A)/(T). Le nombre de copies chez les mammiferes
estime ces répétitions dans I'intervalle 30 000 (bovins) — 100 000 (souris). L’analyse d’un grand
nombre de clones de cosmides humains et de données de séquences a donné¢ une moyenne d’une
répétition de (CA)n /(GT)n par 30 kb chez ' ADN humain. Le processus qui me¢ne a la formation
des microsatellites est encore inconnue. Toutefois, on suggere que les microsatellites ont
émergé de séquences énigmatiques simples et sont plus fiéquents dans le génome que prévus
par hasard. Egalement, les substitutions sont supposées é&tre a lorigine des différents
microsatellites dans les diverses lignées des primates. Une substitution a conduit au
tétranucléotide répété (ATGT): a partir de la séquence de base ATGTGTGT, lequel s’est élargi
a (ATGT)s dans une lignée. Pareillement, une autre substitution a crée (GT)s, lequel s’est étendu
par une répétition dans une lignée. Les extrémités 3° de plusieurs familles de «Short
InterSpersed Nucleotide Element» (SINE) contiennent un microsatellite polymorphe, par
exemple 'Alus chez 'homme, le PRE-1 chez les porcins et la Bov-tA chez les ruminants. Ces

derniers ont ét¢ proposés comme candidats a I'origine des microsatellites (Kostia, 2000).
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Tableau l: Fréquence des principaux types de microsatellites chez les mammiféres (Schibleretal., 2000).

Série (taille du motif) Séquence du motif Fréquence Remarque
Mononucléotide (A)n un tous les 5-10 kb 0,3 % du génome
Dinucléotide (CA), un tous les 2-100 kb 0,5 % du génome

(TC) un tous les 50 kb 0,2 % du génome
Trinucléotide (TTA) ., un tous les 300-500 kb —

(AGC) .
Tétranucléotide (AATC) ,, (AATG) ., — Dérive des séquences
(ACAG) ,, (AAAT) ,, poly (A) des familles Alu
(AAAG) ,

» Distribution non aléatoire des SSR au niveau intra etinter-génomique

Les SSR constituent une assez grande fraction de ’ADN non codant et sont relativement
rares dans les régions codantes pour des protéies. Tous les types de SSR (de mono - a
hexanucléotide) sont trouvés en exces (comparé a Iapparence aléatoire) dans les régions
génomiques non codantes chez sept clades d’eucaryotes: Saccharomyces cerevisiae,
Caenorhabditis elegans, Scizosaccharomyces pombe, Mus, Drosophila, les plantes et les
primates (Li et al., 2002).

La majorit¢ des SSR (48-67%) trouvés parmi tant d’especes sont des dinucléotides,
cependant les mononucléotides observés chez les primates (principalement des régions poly
(A/T) constituent les classes les plus abondantes des SSRs. Contrairement aux triplets de SSR,
les di — et tétranucléotides sont beaucoup moins fréquentes dans les régions codantes que les
celles non codantes. Bon nombre de génes a été¢ trouvé avec des SSR dinucléotides dans les
régions 5° et 3’ non traduits, par exemple les cinq génes d’Ictalurus punctatus et les génes
codant pour la protéine 70 du choc thermique (hsp 70) chez les mammiferes (régions [(CA)s
CAG(TC)24]). Les dinucléotides SSR se rencontrent aussi dans les introns. En guise d’exemple,
chez Mus musculus, 'intron A du géne Adh-1 contient (TA)14, (TG)1s, et (TA)19, et 'intron du
géne IL-5 renferme (AT)17. Le potentiel d’expansion de la taile des SSRs di- ou
tétranucléotides au niveau des régions 5’ et 3°, et des introns pourrait conduire a une disruption
de la protéine origmale et/ou la formation de nouveaux genes par modification du cadre de
lecture. Ces modéles suggerent ainsi que les distributions aléatoires de telles SSRs di- et
tétranucléotides sont fortement contre sélectionnés. Pour un nombre de répétitions donné, un
locus tétranucléotide est plus long qu’un dinucléotide. Cela peut affecter la pression de sélection
si la stabilit¢ des processus méiotiques dépend de la taille absolue (en paires de bases) de la

région ciblée. Les loci avec de longues unités de répétitions semblent éprouver une sélection
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plus forte que la différence en taille principalement dans les régions du génome a haut taux de
recombinaison (Li ez al., 2002).

Ces résultats suggerent que les differences entre les fréquences des SSRs dans les
régions codantes et non codantes proviennent de la sélection spécifique contre les mutations du
cadre de lecture dans les régions non codantes résultant des changements de longueur dans les
répétitions des non triplets. Toutefois, 14% de I'ensemble des protéines contiennent des
séquences répétées avec une abondance de répétitions trois fois plus grande chez les eucaryotes
par rapport aux procaryotes. Les familles de répétitions chez les eucaryotes et les procaryotes
sont groupées en des protéines non homologues. Ceci nous indique que les séquences répétées
ont émergé suite a la séparation de ces deux reégnes. Les eucaryotes qui incorporent plus de
répétitions ont plus d’avantage évolutif pour s’adapter aux nouveaux environnements (Li et al.,

2002).

» Fonctions putatives des marqueurs SSR
Bien que les SSR soient généralement considérés comme des marqueurs d’ADN
évolutivement neutres, la signification fonctionnelle d’une partie substantielle de ces ADN
microsatellites a ét¢ prouvée par des tests critiques de divers phénoménes biologiques :
organisation de la chromatine, régulation des processus métaboliques de 'ADN et la régulation

de Pactivité des génes (Figure 7) (Li et al., 2002).
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Figure 7: Effets/ fonctions putatifs des SSR (Li et al., 2000).
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» Mécanismes mutationnels des marqueurs SSR

L’abondance des SSR génomiques et ses divers effets et fonctions (soit présumés ou
¢tablis de manicre fiable) sont associés a son taux de mutation du fait que les taux de mutation
des SSR (102-10° changements pas locus et par génération) sont trés élevés, relativement aux
taux de mutations ponctuelles dans les génes codants. Quoique les processus de mutations
semblent montrer des différences parmi les espéces, les types de répétitions, les loci et les
alles, 'age et le sexe ; I'instabilit¢ se manifeste essentiellement par des variations du nombre
de répétitions des séquences SSRs. Deux mécanismes mutationnels peuvent étre invoqués pour
expliquer ces taux de mutations élevés. Le premier implique le glissement des brins d’ADN au
cours de la réplication de ’ADN en phase S du cycle, tandis que le second est impliqué dans le
processus de recombinaison entre les deux brins d’ADN. Les efficacités de ces deux
mécanismes peuvent putativement dépendre des conditions environnementales. Divers facteurs
affectant le taux de mutations ont été trouvés au niveau des loci SSRs, ainsi on distingue : le
motif répété, la taille des alléles, la position chromosomique, la teneur en GC dans les régions
flanquantes, la division cellulaire (mitose et méiose), le sexe et le génotype (par exemple

mutations dans les genes MMR, modulators of evolutionary mutation rate) (Li ef al., 2002).

1.5.2.3. Moyens d’étude de ’ADN

La caractérisation moléculaire est une procédure qui requiert en plus des marqueurs
moléculaires, différentes techniques (PCR, électrophrése sur gel d’agarose ou d’acrylamide,
etc.) permettant de mettre en exergue le polymorphisme des ADN microsatellites nucléaires

afin d’évaluer la diversité et la structure génétique des populations naturelles.

» Réaction de Polymérisation en Chaine (PCR)

La “Poymerase Chain Reaction” (PCR) est une technique biochimique et moléculaire
qui permet d’amplifier de maniere spécifique un fragment d’ADN par une enzyme thermo-
résistante : la Taq Polymérase. Elle s’agit d’une réplication in vitro d’une seule ou de plusieurs
copies d'un segment d’ADN pour générer des dizaines de milliards d’exemplaires de Ia
séquence d’intérét.

Pour réaliser la réplication de I’ADN, la réaction doit comprendre : des oligonucléotides
ou amorces (forward et reverse) complémentaires des extrémités du fragment d’ADN a
amplifier, des désoxynucléotides triphospahtes (ANTP’s), du MgCl: qui donne un pH et une
concentration saline optimale pour le bon fonctionnement de Ila Taq Polymérase.

L’amplification d’un segment d’ADN est obtenue apres une répétition de n cycles. Un cycle
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comprend trois phases : une dénaturation de '’ADN double brin & 94°C, une hybridation
spécifique des amorces entre 50 et 60°C et enfin une €longation du brin complémentaire a 72°C.

Les produits PCR ou amplicons sont révélés par une électrophorése sur gel d’agarose
ou d’acrylamide contenant de colorants spécifiques d’ADN comme le bromure d’éthidium
(BET) qui est mis en évidence sous les rayons UV. La migration électrophorétique par
capillarit¢ est aujourd’hui trés répandue grace aux systémes automatiques (séquenceurs) qui

permettent de détecter des fragments via des lasers de longueurs d’ondes différentes.

» L’électrophorese

L’¢lectrophorése 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 paramétres (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’€lectrophorese utilise un
support et les plus courants sont le papier, 'acétate de cellulose, les gels d’agarose et les gels
de polyacrylamide. Idéalement, le support d'une électrophoreése devrait €tre parfaitement inerte
sur le plan chimique, contrairement a ce qui se passe pour certans types de chromatographie.
Seul un effet mécanique ralentissant la progression des molécules est recherché, ce qui permet
d’améliorer la séparation. La visualisation du gel se fait aprés coloration au bromure

d’éthidium.

Conclusion partielle

Aprés ce premier chapitre de synthése bibliographique, nous pouvons apprécier
Iefficacit¢ et la fiabilit¢ qu’attestent ces méthodes de caractérisation phénotypique et
moléculaire dans la description et [Iidentification des races bovines, [I'évaluation des
performances de production et de reproduction, ainsi que I’estimation de la diversité et structure
génétique des populations grace aux caractéres phénotypiques et marqueurs moléculaires

réputés dans la caractérisation des animaux d’élevage.
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Introduction
9 approvisionnement de la population sénégalaise en lait et produits laitiers

L constitte l'un des challenges majeurs de développement pour latteinte a
I'autosuffisance alimentaire en matiere de productions animales. La production nationale de
lait, tous systeémes de production compris, estinée a 180 millions de litres en 2010, reste
toujours en dessous de la barre visée par les pouvoirs publics (environ 400 millions de litres).
Cette situation a favorisé une hausse considérable des importations qui ont atteint en 2010 un
volume de 42 081 tonnes, soit 61% de la consommation nationale pour une facture laitiere de
59 milliards de francs CFA (PNDE, 2011). L'une des principales contraintes associées est la
faible potentialit¢ de production des races bovines locales dont le rendement laitier journalier
avoisine les 2 a 3 litres chez N’Dama (FAO, 1997), 1,5 a 2 litres chez zébu Gobra (Cissé, 1992)
et 4 a5 litres chez zébu Maure (Kane, 1995).

En wvue d’atteindre l'autosuffisance alimentaire au Sénégal, de nombreux programmes
d’intensification de la production laitiere par la biotechnologie de I'msémnation artificielle ont
¢té développés dans le Bassin Arachidier, la zone sylvopastorale (Kouamo et al, 2009), la zone
des Niayes et la Haute Casamance (Diop et al, 1993). Ces opérations d’amélioration du
potentiel génétique des vaches locales se traduisent par des croisements génétiques
indiscriminés entres races locales et exotiques générant ainsi des types améliorés plus connus
sous I'appellation de “métis” (Ndiaye et al, 2012). Ces types génétiques se sont aujourd’hui
répandus dans les différentes zones d’élevage du Sénégal au pomnt que la structure génétique
des races locales apparait trés confuse. En outre, les agro-éleveurs de la zone de transition entre
la race z€bu Gobra et la race N’Dama ont tendance a hybrider intensément leurs taurins de taille
modeste par les zébus de plus grande taille venant du nord, d’une part pour la production de
viande ; et d’autre part la fourniture d’animaux pour la traction bovine (ISRA, 2003). Les
accouplements incontrolés peuvent en effet favoriser I'imtrogression de genes de sensibilit¢ a la
trypanosomose animale dans le patrimoine génétique des races taurines. La perte d’une telle
spécificit¢ biologique dans une zone d’¢levage fortement infestée par les glossines peut avoir
une incidence sur la productivit¢ des élevages (Hoste, 1992 ; Sokouri et al, 2010) ainsi que sur
I'adaptabilit¢ des bovins face aux changements climatiques (Boettcher, 2015). Si aujourd’hui,
les effectifs impliqués sont faibles, la diffusion incontrdlée de génes exotiques peut a long terme
entramer une dilution du germoplasme de ces races locales qui aura une incidence non
seulement sur leur aptitude a la reproduction mais aussi sur la conservation de la biodiversité

de I’'espéce bovine.
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Dans un tel contexte, la caractérisation des races bovines sur le plan phénotypique et
zootechnique est indispensable dans 1'objectif de revaloriser ces populations dans leurs
environnements de production respectifs car les parametres zootechniques de reproduction et
de production sont primordiaux a toute stratégie d’amélioration de la productivit¢é numérique
et/ou pondérale (Khang’'maté¢ et al, 2000 ; Sokouri et al, 2010). Le renforcement de Ia
productivit¢ des bovins locaux exige particulicrement une caractérisation zootechnique pour
identifier les performances de reproduction et de production & améliorer (Youssao et al, 2009 ;
Sokouri et al., 2010). Devant une telle perspective, cette étude de caractérisation phénotypique
est effectuée afin :

- d’mventorier les différentes races bovines locales élevées au Sénégal ;

- d’effectuer une description phénotypique des animaux afin de mettre en évidence les
caractéres discriminatifs ;

- de détermmer les effets des facteurs environnementaux fixes sur les traits d’importance

économique des vaches.
I1.1. Matériel et méthodes

I1.1.1. Sites d’étude

La premicre étape des investigations a €t¢ accomplie en fin de saison des pluies (mois
d’octobre) dans la région Kaolack située dans le Sud du Bassin Arachidier (Figure 8) sur des
animaux des races Djakoré, zébu Gobra et z¢bu Maure. Les entrevues ont été¢ effectuées dans
des exploitations traditionnelles et moderne situées dans six localités.

La deuxieme étape des enquétes a été faite en début de saison séche (mois de novembre)
dans la région de Saint-Louis localisée dans la zone agro-écologique de la Vallée du fleuve
Sénégal (Figure 8) sur les races zébu Gobra et z¢bu Maure. Les interviews ont été effectuées
dans des exploitations traditionnelles situées dans 5 localités.

Enfin, la troisiéme étape des nvestigations a ét¢ accomplie en début de saison seche
(mois de décembre) dans la région agro-pastorale de Kolda localisée dans la zone du Sénégal
Oriental/Haute Casamance (Figure 8) sur des animaux de la race N’Dama. Les localités de
Gadapara, Cit¢ Régionale, Marawata Baya, Veliyadembel et le Centre de Recherches
Zootechniques de Kolda (CRZ de Kolda) ont été les sites d’enquétes.

Ces difRerentes localités sont réparties dans trois régions administratives et zones agro-

¢cologiques du Sénégal.
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Figure 8: Localisation des sites d’étude dans les zones agro-écologiques de la Vallée du

fleuve Sénégal (VFS), du Sud du Bassin Arachidier (SBA) et du Sénégal Oriental/Haute
Casamance (SOHC) (modifiée de d-maps.com, 2014). Abréviation des noms des
différentesraces : D : Djakoré ; G : zébu Gobra ; M : zébu Maure et N : N'’Dama.

I1.1.1.1. Vallée du Fleuve Sénégal (VFS) etla région de Saint-Louis

» Vallée du Fleuve Sénégal

Elle couvre I'extréme nord et I'est du territoire. Du fait de sa proximit¢ avec le fleuve

Sénégal, des cultures irriguées, de décrue et industrielles y sont pratiquées. Cette zone appartient
au domaine climatique sahélien qui s’inscrit entre les isohyetes 100 et 500 mm et se caractérise

par la faiblesse de ses précipitations. Celles-ci sont li¢es a la présence de la mousson pendant 3 a

4 mois. Le rythme pliviométrique est unimodal avec un maximum en aott.

Principal systtme de production des races zébu Gobra et z¢bu Maure, cette zone est

caractérisée par la transhumance du bétail de part et d'autre du fleuve Sénégal en provenance du
sud de la Mauritanie pendant la saison des pluies. Les échanges génétiques entre troupeaux sont

favorisés par les mouvements du bétail & la recherche de patire et points d'eau le long des parcours

naturels.
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> Région de Saint-Louis

Localisée dans la partie nord du Sénégal, la région de Saint-Louis est située entre
16°02°00”" de latitude nord et 16°30°00°° de longitude ouest. Région stratégique du Sénégal, elle
est limitée au nord par le fleuve Sénégal qui le sépare de la Mauritanie, au sud par la région de
Louga, al'est par la région de Matam et a 'ouest par I'Océan Atlantique.

Incrustée dans la zone sahélienne, la région est affectée par un climat subtropical de type
facade orientale, une température moyenne annuelle de 25°C et une pluviométriec moyenne de 346
mm. La région dispose de ressources en eau abondante constituées par des eaux de surface (le
fleuve Sénégal et ses défluents, le lac de Guiers, de nombreux marigots et mares temporaires) et
des eaux souterraines (nappes phréatiques). L’agriculture iwrriguée est trés développée dans la
région avec principalement la culture du riz qui occupe 80% des superficies cultivées. Du moment
qu’elle abrite une grande partie de la zone sylvopasrorale, la région développe un élevage de type

pastoral avec une grande mobilisation du cheptel bovin et des petits ruminants.

I1.1.1.2. Sud Bassin Arachidier (SBA) et la région de Kaolack

> Sud Bassin Arachidier

Cette zone appartient au domaine nord-soudanien qui est balayé pendant 7 a 8§ mois par la
mousson atlantique et 4 a 5 mois par harmattan. Elle enregistre des précipitations comprises entre
500 et 1000 mm. Les ressources en eau de surface sont constituées par les fleuves Sine et Saloum.
Comme I'indique sa dénomination, le Bassin Arachidier correspond a la zone ou domine la culture
arachidiere.

Située entre les limites de répartition géographique des races zébu Gobra et N'Dama, le
Bassin Arachidier constitue la principale zone d’élevage de la race Djakoré et fut depuis 1995 a
nos jours, le foyer de programmes d'insémination artifielle. Par conséquent, des croisements
génétiques indiscriminés sont pratiqués dans cette région entre les races locales (Djakoré, z¢bu
Gobra) et celles exotiques d’origine européenne ou brésilienne (Holstein, Montbéliarde,

Normande, Brune, Girolando...).

> Région de Kaolack
Figée au cceur du Bassin Arachidier, la région de Kaolack est située entre 14°08°35” de
latitude nord et 16°05°45°°de longitude ouest et a la limite des zones sahélienne sud et soudanienne
nord. Elle est limitée au nord et a 'ouest par la région de Fatick, a I’est par la nouvelle région de

Kafirine, au nord-est par la région de Diourbel et au sud par la République de Gambie.
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De type soudano-sahélien, le climat de la région se caractérise par des températures
moyennes ¢levées d’avril a juillet (15°-18°C a 35°- 40°C), d’une saison seche de novembre a
juinfjuillet (8 a 9 mois) et d’une courte saison des pluies (juin/juillet a octobre). Les précipitations
se situent en moyenne entre 800 et 900 mm par an. Le relief hydrographique est composé d’eaux
de surface : le fleuve Saloum et les deux affluents du fleuve Gambie (Baobolong et Miniminiyang
Bolong) et des eaux souterraines. Par ailleurs, I'agriculture est la principale activit¢ et occupe 75%
de la population qui s’adonnent aux cultures de I'arachide, de pastéques, du niébé, des mil sounas,
du sorgho, du mais, du sésame, du riz, du fonio et des cultures maraichéres. Les -cultures
industrielles ou de rente sont dominées par I'arachide malgré les difficultés de la filicre. L’¢levage
extensif et semi-intensif est constitu¢ de bovins, d’ovins, de caprins, d’équins, de porcins et de

volailles. Néanmoins, I'embouche bovine et I'aviculture s’y développent bien.

I1.1.1.3. Sénégal Oriental/Haute Casamance (SOHC) et la région de Kolda

> Haute Casamance

C’est la partie la plus arrosée du Sénégal et bénéficie d’une pluviométrie supérieure a 700
mm sécurisant les productions. Elle renferme d’importantes ressources naturelles (sols, cours
d’eau, flore, faune) réparties cependant de fagon trés wrégulicre. Les terres agricoles disponibles
sont encore faiblement utilisées et les réserves forestieres sont les plus importantes du pays.

Zone a forte préssion glossinaire, I’¢levage d’un cheptel trypanotolérant (taurin
N’Dama) y prévaut. Comme la Gambie dispose de ressources hydriques supérieures a celles de
la Haute Casamance, des mouvements du bétail sont signalés a ce niveau et le flux des échanges

génétiques entre populations y est trés accentué.

» Région de Kolda
La région de Kolda est entre 13°01°60”" de latitude nord et 14°52°00” de longitude
ouest et couvre la Haute Casamance. Incrustée dans la Casamance naturelle, elle est mitée au
nord par la République de Gambie, au sud par la Guinée Bissau et la République de Guinée, a

I'est par la région de Tambacounda et a I'ouest par la région de Ziguinchor.

Caractérisée par un climat de type soudano-guinéen, la région de Kolda enrégistre des
précipitations moyennes variant entre 700 et 1300 mm et des températures moyennes basses
fluctuant entre 25 a 30°C. Le réseau hydrographique est dense et se compose d’un cours d’eau
principal, la Casamance et ses affluents. La région de Kolda est une zone a vocation
agropastorale. L’agriculture constitue dans cette région, la principale source de revenus en

méme temps qu’il joue un role prépondérant dans lalimentation des populations. L’¢levage, la

37 | Thése de Doctorat en Génétique des Populations



Chapitrell — Caractérisation phénotypique desraces bovines locales du Sénégal

deuxieme grande activit¢ de ladite région est un moyen de survie au quotidien pour la plupart
des populations rurales. Le cheptel bovin est essentiellement constitu¢é des races N’Dama et
Djakoré. Dotée d’un cheptel important constitu¢ de bovins, ovins, caprins et volailles, la région

de Kolda occupe le rang de deuxiéme région d’¢levage du pays apres la zone sylvopasrorale.

I1.1.2. Population d’étude

La population d’étude est constituée de quatre types phénotypiques (z€bu Gobra, zEbu
Maure, N’Dama et Djakoré¢) dont les critéres morpho-biométriques et géographiques, leur
origne (z¢bu versus taurin), leur histoire (échanges de reproducteurs supposés lLmités
auparavant) et leur utilisation dans des environnements et des systemes d’élevage différents ont
permis de les distinguer en races. Dans cette partie de la caractérisation phénotypique, les 4
types phénotypiques (z¢bu Gobra, zébu Maure, Djakoré et N’Dama) font référence a la race.

Les figures 9, 10, 11, 12 et 13 présentent les spécimens des différentes races bovines locales :

Figure 9: Taureau zébu Gobra du Sénégal (Meyer, 2013).

Figure 10 : Vache zébu Maure du Sénégal.
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Figure 11: Vache Djakoré du Sénégal.

Figure 12: Vache N'Dama du Sénégal en milieu traditionnel.

Figure 13: Vache N’Dama du Sénégal au CRZ de Kolda.
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I1.1.3. Echantillonnage

I1.1.3.1. Méthode d’échantillonnage

L’¢chantillonnage a ¢été réalis¢ dans 15 localités des régions de Saint-Louis, Kaolack,
Kolda et au niveau du CRZ de Kolda. Le choix des localités dans chaque région a ét¢ fait en
fonction de l'accessibilit¢ de la race ciblée. Dans chaque région, 5 localités au moins ont été
visitées afin d’avorr un échantillon représentatift Dans cette étude, le choix des élevages
dépendait essenticllement de la disponibilité des éleveurs a répondre aux questions qui leur ont
¢t¢ demandées dans les formulaires d’enquéte et selon le type d’exploitation (traditionnelle,
moderne ou centre d’élevage). Ainsi, 4 bergers des troupeaux de reproduction du CRZ de Kolda
et 30 éleveurs, dont 15, 10 et 5, respectivement des régions de Kaolack, Saint-Louis et Kolda,
ont ¢ét¢ interviewés. Pour chaque localité, 8 ¢levages au maximum ont été visités, tansdis qu’au
niveau du CRZ de Kolda, tous les 4 lots de reproduction ont été¢ échantillonnés.

Le choix des animaux s’est fait par sondage aléatoire selon I'age et I’état physiologique
des femelles. Le type phénotypique de chaque animal a été principalement indiqué par
I'¢leveur. L’age a ét¢ déterminé a partr de la date de naissance et/ou de la dentition de I’animal.
Toutefois, pour avoir les animaux les moins apparentés possibles, garants de la représentativité
de I'échantillon, 8 animaux au maximum ont ét¢ choisis par élevage et 4 par lot de reproduction.
Les animaux de la population d’étude sont des bovins adultes dont les males sont agés d’au
moins 24 mois et les femelles lactantes d’au momns 36 mois. Le nombre total d’animaux
¢chantillonnés par localit¢ et par région est donné dans le tableau III. Les éleveurs qui ont
participé a I’étude ont recu gratuitement des déparasitants pour chaque animal durant la date de
visite.

Au total, 157 animaux ont été sélectionnés dans 30 exploitations et au niveau du CRZ
de Kolda. L’effectif des animaux se répartissait comme suit : 45 sujets de la race zébu Gobra
(15 males et 30 femelles), 36 sujets de la race z€bu Maure (11 males et 25 femelles), 31
individus de la race Djakoré¢ (6 miles et 25 femelles) et 45 individus de la race N’Dama (16
males et 29 femelles). L’identification des échantillons s’est faite selon trois critéres mettant en
jeu le nom de la race, la localit¢ d’origine de I'animal et un numéro d’ordre représentatif.
Chaque échantillon est ainsi codé en utilisant les deux premicres lettres de la race, suivies de
deux lettres de la localit¢ d’origine et I'identifiant se termine par le numéro d’ordre (Tableau
[I). Pour la distinction des élévages bovins, un identifiant est affecté a chaque troupeau ou lot

de reproduction. L’identifiant des ¢€levages se compose ainsi des deux premiers lettres du mot
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“Elevage” (El), suivies de deux lettres de la localit¢ d’origine, puis il se termine par un numéro

d’ordre (Tableau III).
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Tableau l11: Répartition des animaux échantillonnés selon la région d’étude, la localité d 'origine et le type d ‘exploitation.
Zones agro-écologiques Régions Localités Identifiant des Type d’exploitation Indentifiant des individus Nombre total d’animaux
Elevages bovins échantillonnés
Males Femelles Localité Région
Vallée du fleuve Sénégal Saint-Louis  Taba Darou Salam EITS16 traditionnelle - MaT S05, MaTS06, MaTS07 14 47
EITS17 traditionnelle MaTS12 MaT S08, MaTS09, MaTS10,MaTS11
EITSI18 traditionnelle - MaT S13, MaTS14, MaTS15,MaTS16
MaTS17,MaTS18
Ndiouguette EINgl9 traditionnelle - MaNgl19, MaNg20, MaNg2 1, MaNg22 8
MaNg23, MaNg24, MaNg25, MaNg26
Peulh Djeuss EIPD20 traditionnelle MaPD28 MaPD27,GoPD31, GoPD32 18
EIPD21 traditionnelle MaPD29 MaPD33,MaPD34
EIPD22 traditionnelle - GoPD35, GoPD36, GoPD37,GoP D38, GoPD39
EIPD25 traditionnelle MaPD32,MaPD33, MaPD34, -
MaPD35,MaPD36, GoPD45
Médina Maka EIMM23 traditionnelle - GoMM40 1
Diama Peulh EIDP24 traditionnelle GoDP41, GoDP42, GoDP43, - 6
GoDP44, MaDP30, MaDP3 1
Sud Bassin Arachidier Kaolack Ndiebel EINbO 1 traditionnelle GoNb0O1, GoNb02 GoNb03, GoNb04 4 65
Wardiakhal EIWd02 traditionnelle GoWd05, Gowd09 GoWd06, GoWd07,GoWd08 15
EIWd03 traditionnelle GoWdl12, Gowdl3 MaWd01, GoWd10,GoWdl1
EIWd04 traditionnelle GoWdl7, GowWdl8 GoWdl4, GoWdl5,GoWdl6
Koutal Ouolof EIKO05 traditionnelle GoKO21 GoKO19, GoK020,DjK001, DjKO02 34
EIKO06 traditionnelle - GoK022, GoK0O23
EIKO07 traditionnelle GoKO028 GoK024, GoK0O25,GoK026, GoKO27
EIKOO08 traditionnelle DjKO05, DjKO09 DjKO003, DjKO04, DjK006, DjKO07, DjKO08
EIKO09 traditionnelle DjKO13, DjKO14, DjKOI15 DjKO10, DjKO11, DjKO12
EIKO10 traditionnelle - MaKO002, DjKO16, DjKO17
EIKO11 traditionnelle - GoK029, GoKO30
EIKO12 traditionnelle - DjKO18, DjKO19, DjK020, DjKO21
Ndiaffate EINf13 traditionnelle MaNf04 DjK022, DjK023, DjK024, MaNf03 5
Sibassor ElSb14 moderne DjSb26 DjSb25 2
Kabatoki EIKb15 traditionnelle - DjKb27, DjKb28, DjKb29,DjKb30,DjKb3 1 5
Sénégal Oriental/Haute Kolda Gadapara ElGp26 traditionnelle NdGp05, NdGp06, NdGp07 NdGp01, NdGp02, NdGp03, NdGp04 14 45
Casamance ElGp27 traditionnelle NdGp12,NdGp13,NdGp14 NdGp08, NdGp09, NdGp 10, NdGp11
Cité Régionale EICR28 traditionnelle - NdCR15, NdCR16,NdCR17,NdCR18 4
CRZ Kolda CRZLot C centre d’élevage NdCK22 NdCK19,NdCK20, NdCK21 15
CRZLot B centre d’élevage NdCK23 NdCK24,NdCK25, NdCK26
CRZLot A centre d’élevage NdCK30 NdCK27,NdCK28, NdCK29
CRZLot PT centre d’élevage NdCK31,NdCK32,NdCK33 -
Marawata Baya EIMB29 traditionnelle NdMB38, NdMB39 NdMB34, NdMB3 5, NdMB36,NdMB37 6
Veliyadembel EIVd30 traditionnelle NdVd43, Ndvd45 NdVd40, NdVd41, Ndvd42, NdVd44 6
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11.1.3.2. Collecte des données

Les enquétes ont ét¢ réalisées de maniere transversale en un seul passage, en

administrant des questionnaires aux éleveurs (proprictaires des élevages de bovins), aux bergers

(conducteurs des troupeaux de bovins) et aux gestionnaires des lots de reproduction du CRZ de

Kolda. Des données relatives aux animaux, a la race et son environnement de production ont

été enregistrées a travers deux types questionnaires :

Les questionnaires de type 1 (animal) (Annexe 1) ont été congues afin de collecter des données

relatives :

aux informations sur I’échantillonnage et les animaux (sexe de I'animal, année de
naissance, age, lieu de naissance, date de collection, nom du collecteur et son
mnstitution) ;

a ladresse de I'exploitation (région, département, localit¢, ville la plus proche de la
localité) ;

aux descripteurs phénotypiques (parameétres qualitatifs) définis dans le checklist du
document “Guidelines for Phenotypic characterization of animal genetic resources” de
la FAO (2012) pour la caractérisation phénotypique des races bovines ;

a la Note d’Etat Corporel (NEC) des animaux dont I'appréciation a été effectuée sur la
base d’une grille de notation de I'état corporel des zEébus soudaniens, tirée du fiche
technique de Vall et Balaya (2004) ;

a l'utilisation de 'animal dans son environnement de production ;

aux traits d’importance économique (production laiticre journaliére, intervalle vélage-
vélage, age au premier vélage, durée de lactation) ;

aux facteurs environnementaux fixes (année de naissance, année et mois de vélage, age
au vélage actuel, saison de vélage, parit¢ de vélage, saison de lactation, stade de

lactation).

Les questionnaires de type 2 (race locale et environnement de production) (Annexe 2) ont été

congus afin d’obtenir des données sur :

les descripteurs de la race (emplacement principal, taille du troupeau, nombre d’éleveurs
par troupeau, communaut¢ de management de la race, description des conditions de
gestion, données sur I’état des troupeaux) ;

les descripteurs de I'environnement de production (caractéristiques générales,
caractéristiques relatives a la transhumance, type de systéme de production animale,
niveau de confinement, criteres d’adaptation en fonction du climat, disponibilit¢ de

I'alimentation et de I’eau).
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Les parametres de reproduction et de production ont été fournis par I'éleveur ou le berger. Elles
sont par conséquent considérées comme des données indicatives pour évaluer les performances
zootechniques des vaches.

Suite au manque de certaines informations, les individus concernés ont ét¢ élimmés et

les données de 126 animaux ont été utilisées pour effectuer les analyses statistiques.

I1.1.4. Analyses statistiques

Les données ont été¢ enregistrées dans le tableur Microsoft Excel 2007 et analysées en
utilisant les logiciels XLSTAT version 2010.3.01, R version 3.1.0 (Bloomfield, 2014) et SPSS
version 16.0 (SPSS Inc, 2007). Les données corrélatives aux descripteurs phénotypiques des
animaux ont été soumises au test d’indépendance du Chi2 (%) au seuil de significativit¢ de 5%
pour évaluer les différences entre races. Avec les descripteurs de la race locale et de son
environnement de production, des figures descriptives ont été tracées avec le logiciel Excel
2007 afin d’évaluer la distrbution des modalités de ces descripteurs en fonction du type
d’¢levage. Cependant, avec les variables dépendantes (paramétres quantitatifs), I'analyse de
variance (ANOVA) a ¢été effectuée afin de tester significativement I'effet des facteurs
mndépendants. La comparaison multiple des moyennes entre les différents facteurs indépendants
a été effectuée par le test de Tukey-Kramer ou HSD (Honestly Significant Difference) au seuil
de probabilit¢ de 5%. Les graphes des moyennes ont été tracés avec le logiciel R version 3.1.0.

Par ailleurs, les données relatives aux descripteurs phénotypiques et performances
zootechniques de 75 vaches lactantes ont ét¢ soumises a lanalyse factorielle discriminante
(AFD) pour identifier les caractéres qui permettent de discriminer au mieux les différentes races
locales. Une détermmation de la typologie des vaches par une analyse factorielle des
correspondances multiples (AFCM) s’en est suivie afin de distinguer les différents groupes
phénotypiques. A ces analyses, s’ajoute celle des effets des facteurs environnementaux fixes
sur les traits d’importance économique des vaches selon la procédure GLM (General Linear
Model) de SPSS version 16.0. Les données ont été ainsi soumises a I’analyse de variance
univariée pour déterminer les moyennes des moindres carrées selon le modéle mathématique
suivant :
Yijkimnpgr= W + Ai + Vj + Gk + M1 + Svm+ Pn + Sip + Spg+ €ijkimnpgr
D’ou,
Yijkimnpgr = la valeur du r*™¢ individu sous la ™ année de naissance, ™ année de vélage, kéme
ge au vélage, '™ mois de vélage, m*™ saison de vélage, n°™® parité de vélage, p™° saison de

lactation et q°™ stade de lactation (variable réponse).
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p =moyenne de la population.

Ai =Tleffet de I'i™° année de naissance (<1, 2,3,4,5,6,7,8,9, 10, 11)

Vj =Tleffet du j*™¢année de vélage (j=1, 2, 3)

Gk= leffet du k®meage au vélage (1,2,3,4,5,6,7,8,9, 10)

Ml = l'effet du F'™° mois de vélage (1,2,3,4,5,6,7,8,9,10,11)

SVm = leffet de la m®™ saison de vélage (1,2)

Pn = leffet du n°™® parit¢ de vélage (1,2, 3,4,5,6,7)

SLp =Teffet du p®mesaison de lactation (1,2)

SDq = leffet du g*™¢ stade de lactation (1, 2,3)

Cijkimnpgr = lerreur aléatorre associée a I'individu distribué aléatoirement et indépendamment
avec moyenne de zéro et une variance 2.

NB : La production laitiere, la durée de lactation, ’age au premier vélage et I'intervalle vélage-
vélage sont les variables réponses utilisées pour mesurer l'efficacité et la rentabilit¢ de la
production et de la reproduction des vaches.

La significativité statistique des effets des facteurs environnementaux a été testée en
utilisant le “F” test. Ce test est basé¢ sur 'indépendance linéaire des comparaisons par paire
entre les moyennes des moindres carrées. Ainsi, les moyennes des moindres carrées ont été
estimées et comparées selon le test de Tukey HSD au seuil de probabilit¢ de 5%. Les

comparaisons multiples ont ét¢ ajustées selon le test de Bonferroni.
I1.2. Résultats

I1.2.1. Description phénotypique des races locales échantillonnées

Les enquétes réalisées dans les zones agro-écologiques de la Vallée du Fleuve Sénégal,
du Sud du Bassin Arachidier et du Sénégal Oriental/lHaute Casamance ont permis d’identifier
quatre types phénotypiques que sont: z¢bu Gobra, z¢bu Maure, Djakoré¢ et N’Dama. Dans
I'ensemble, 126 animaux dont 38 males (30,2%) et 88 femelles (69,8%) ont constitu¢ la
population d’¢étude. L’effectif total des animaux par type phénotypique selon les régions et

zones agro-écologiques est donné dans le tableau IV :
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Tableau I1V: Répartition de [ effectif des types phénotypiques répertoriés en fonction des régions et zones agro -

écologiques.Zones agro-écologiques: VFS = Vallée du Fleuve Sénégal, SBA = Sud du Bassin Arachidier, SOHC

= Sénégal Orientale/Haute Casamance ; Sexe : M =Mdle, F = Femelle.

Régions et zones agro-¢cologiques Saint-Louis (VFS)  Kaolack (SBA) Kolda (SOHC)
Types phénotypiques M F M F M F Total
Z¢ébu Gobra 5 10 5 14 - - 34
Z¢ébu Maure 8 20 1 2 - - 31
Djakoré - - 4 23 - - 27
N’Dama - - - - 15 19 34
Total 43 49 34 126

Le tableau V fait part des fiéquences des modalités des différents descripteurs des

animaux conformément au type phénotypique.

Tableau V : Fréquences (%) des traits phénotypiques par race.

Traits phénotypiques Types phénotypiques

et modalités Z¢ébu Gobra  Z¢ébu Maure Djakoré N’Dama P-value du
Chi2

Profil de la téte (%)

Rectiligne 97,1 83,9 70,4 70,6 p < 0,05

Convexiligne 29 16,1 29,6 29,4

Forme des yeux (%)

Arrondie 50 61,3 55,6 73,5 p> 0,05

Polygonale 50 38,7 44.4 26,5

Forme des oreilles (%)

Arrondie 23,5 41,9 29,6 4.1 p > 0,05

Droite-tranchant 76,5 58,1 70,4 55,9

Port des oreilles (%)

Horizontal 85,3 100 85,2 97,1 p > 0,05

Tombant 14,7 0 14,8 2,9

Présence de comnes (%)

Absence 0 0 0 2,9 p > 0,05

Présence 100 100 100 97,1

Orientation des cornes (%)

Latéralement 5,9 25,8 37 2,9

Vers le haut 73,5 25,8 63 29,4

Vers le bas 0 32 0 0 p <005

Vers ’avant 20,6 45,2 33,3 61,8

Vers Darriére 0 0 0 2.9

Absence 0 0 0 2,9

Forme des cornes (%)

Droite 8,8 32,3 3,7 29 p < 0,05

Lyre 91,2 67,7 92,6 94,1

Taillée 0 0 3,7 0

Absence 0 0 0 2.9
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Couleur des cornes (%)

Noir 294 51,6 48,1 20,6 p> 0,05
Brun 58,8 452 51,9 64,7

Blanc (non pigmenté) 11,8 32 0 11,8

Absence 0 0 0 2,9

Développement du fanon (%)

Faiblement développé 8,8 51,6 11,1 64,7 p <0,05
Assezdéveloppé 73,5 48,4 70,4 29,4

Développé 17,6 0 18,5 5,9

Position de la bosse (%)

Thoracique 100 100 92,6 0 p <0,05
Absence 0 0 74 100

Taille de la bosse (%)

Absence 0 0 7.4 100 p < 0,05
Petite 26,5 64,5 63 0

Moyenne 67,6 35,5 29,6 0

Large 59 0 0 0

Forme de la bosse (%)

Absence 0 0 7,4 100 p<0,05
Droite 88,2 100 92,6 0

Tombant (vers I'arriére) 11,8 0 0 0

Taille de la queue! (%)

Moyenne 8,8 19,4 33,3 324 p > 0,05
Longue 91,2 80,6 66,7 67,6

Couleur des paupiéres (%)

Pigmentée 91,2 90,3 96,3 58,8 p < 0,05
Non pigmentée (noir) 8,8 9,7 3,7 41,2

Couleur du museau (%)

Pigmentée 91,2 774 85,2 52,9 p < 0,05
Non pigmentée (noir) 8,8 22,6 14,8 47,1

Couleur des sabots (%)

Pigmentée 88,2 80,6 92,6 76,5 p>0,05
Non pigmentée (noir) 11,8 19,4 74 23,5

Couleur de la peau (%)

Pigmentée 100 96,8 100 91,2 p > 0,05
Non pigmentée (noir) 0 32 0 8,8

Patrons pigmentaires (%)

Uniforme 88,2 61,3 81,5 64,7 p <0,05
Zoné 2,9 22,6 3,7 5,9

Tacheté 8,8 16,1 14,8 294

I Moyenne (aux alentours du jarret), longue (en dessous du jarret).
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Couleurs de la robe (%)

Unique

Blanc 73,5 6,5 66,7 11,8 p < 0,05
Marron 8,8 9,7 11,1 2,9
Brun 0 32,3 37 0
Fauve 0 32 0 17,6
Noir 0 0 0 5,9
Froment 2,9 9,7 0 26,5
Gris 2,9 0 0 0
Rouge 0 3,2 0 0
Blanc sale 0 32 0 0
Composées?

Blanc-marron (pie marron) 0 9,7 74 8,8
Marron-blanc 2,9 9,7 74 2,9
Noir-blanc 0 32 0 2.9
Blanc-noir (pie noir) 29 0 0 14,7
Noir-marron 0 3,2 0 0
Marron-noir 59 0 0 59
Gris-blanc 0 32 0 0
Brun-blanc 0 3,2 0 0
Blanc-rouge (pie rouge) 0 0 37 0

Les observations phénotypiques notées chez les animaux ont permis de distinguer 19
descripteurs avec leurs modalités a des fréquences variables selon les types phénotypiques
(Tableau V). Le test d’indépendance du x* a indiqué une forte association entre le facteur race
et les traits phénotypiques suivants (p < 0,05) : profil de la téte, orientation des cornes, forme
des cornes, développement du fanon, position de la bosse, taille de la bosse, forme de la bosse,

couleur des paupieres, couleur du museau, patrons pigmentaires et couleurs de la robe.

I1.2.2. Structure phénotypique des races locales inférée des analyses multivariées

I1.2.2.1. Caractéres de discrimination des vaches

L’analyse factorielle discriminante montre que les deux premiers axes (F1 et F2)
expliquent 95,36% de la variabilit¢ phénotypique totale (Figure 14). Sur les 25 variables
mtroduites dans l'analyse, seulement 11 ont permis de distinguer au mieux les 4 types
phénotypiques (Tableau VI). Ces traits discriminatifs sont : la production moyenne de lait par
jour (PLAIT), lorientation des cornes (ORCRN), la forme des cornes (FRMCRN), le
développement du fanon (TLLFN), la position de la bosse (PSTBOS), la taille de la bosse
(TLLBOS), la forme de la bosse (FRMBOSS), la couleur des paupieres (CLPOPI), la couleur

2 Premiére couleur dominante et deuxiéme secondaire.
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du museau (CLMUS), les patrons pigmentaires (APROBE) et les couleurs de la robe
(CLROBE).

Selon I'axe Fi1 qui décrit 74,48% de la variabilit¢ phénotypique totale, la position de la
bosse se présente comme la variable la plus importante avec une contribution de 0,959, suivie
de la forme de la bosse (0,894) (Tableau VI). L’axe F2, lequel décrit 20,89% de la variabilité,
est essentiecllement défini par les couleurs de la robe qui se réwele étre la variable la plus
discriminante de cet axe avec une contribution de 0,488, suivie des patrons pigmentaires (0,355)
(TableauVI). Au vu des coefficients affectés aux variables discriminantes, I'axe Fi se définit
comme I'axe du format de I'animal et de la performance laitiere et F2 comme I'axe des couleurs.

Les traits position de la bosse (PSTBOS) et forme de la bosse (FMRBOS) avec leur forte
contribution a la construction de I'axe Fi, distinguent les vaches N’Dama des autres (Figure
14). D’ou, on observe deux groupes phénotypiques. Le premier est constitu¢ par les animaux
de la race N’Dama, alors que le second regroupe ceux des races zébu Gobra, z€bu Maure et
Djakoré. L’axe F2 avec une forte contribution des couleurs de la robe (CLROBE) et des patrons
pigmentaires (APROBE) sépare zébu Maure des races zébu Gobra et Djakoré. Cependant, le
caractere CLROBE montre explicitement sur le plan phénotypique que Djakoré ressemble plus

au z¢bu Gobra qu’aux autres races.

Axes F, etF, : (95,36%)

4L
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Figure 14: Distribution de la variabilité phénotypique totale exprimée par les

pourcentages d inertie des deux axes les plus discriminants dans le plan principal (F 1-F).
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Tableau VI : Contributions des variables discriminantes aux axes factoriels F; et F>. PLAIT = production
moyenne de lait par jour;, ORCRN= orientation des cornes; FRMCRN = forme des cornes,; TLLFN=
développement du fanon ; PSTBOS= position de la bosse ; TLLBOS= taille de la bosse ; FRMBOS= forme de la
bosse ; CLPOPI= couleur des paupieres ; CLMUS= couleur du museau ; APROBE= patrons pigmentaires,
CLROBE= couleursde la robe.

Variables PLAIT ORCRN FRMCRN TLLFN PSTBOS TLLBOS FMRBOS CLPOPI CLMUS APROBE CLROBE
Fi 0,343 0,323 0,084 0,375 0,959 0,519 0,894 0,431 0,360 0,037 0,091
F2 0,151 -0,414 0,345 -0,148 -0,004 0,291 0,059 -0,015 -0,201 0,355 0,488

11.2.2.2. Classement des vaches

L’analyse factorielle discriminante indique que les animaux des types phénotypiques
prédits a travers les différentes exploitations sont bien classés en moyenne dans 97,28% des
cas. Les pourcentages des vaches bien classées se lient sur la premiere diagonale. Les races
N’Dama et Djakoré constituent les populations les plus homogenes sur le plan phénotypique
avec 100% de leurs animaux correctement classés (Tableau VII). Quant aux races z¢bu Maure
et z¢bu Gobra, les pourcentages d’animaux correctement classées sont de 95 et 94,12%,
respectivement (Tableau VII). Toutefois, 5% et 5,88% des vaches des races z€bu Maure et z€bu
Gobra ont ét¢ trouvées incorrectement classées dans les races z€bu Gobra et Djakoré,
respectivement. Selon ces pourcentages d’animaux incorrectement classés, zébu Gobra et zébu

Maure paraient étre les races les plus hétérogénes sur le plan phénotypique.

Tableau VII : Pourcentages des vaches correctement ou incorrectement classées.

Types phénotypiques prédits (%)

Types phénotypiques observés  Djakoré  Zébu Gobra  Zébu Maure ~ N’Dama

Djakoré 100 0 0 0
Z¢&bu Gobra 5,88 94,12 0 0
Zébu Maure 0 5 95 0
N’Dama 0 0 0 100

NB : Le pourcentage des vaches bien classées se lit sur la premiére diagonale.
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11.2.2.3. Typologie des vaches

» Contribution des différentes variables aux axes factoriels

L’analyse factorielle des correspondances multiples montre que les trois premiers axes
expliquent 64,17% de la variabilit¢ phénotypique totale. Quatre descripteurs avec de fortes
contributions entre autres la taille de la bosse (18%), la forme de la bosse (18%), les couleurs
de la robe (13%) et la production de lait (8%) ont concouru a la construction de l'axe Fi
(Tableau VIII). Cet axe peut étre assimilé & 'axe du format de I'animal, des couleurs de la robe
et de la production laiticre. Les couleurs de la robe (CLROBE), les patrons pigmentaires
(APROBE), la durée de lactation (DLACT) et l'orientation des cornes (ORCRN) avec des
contributions respectives de 23%, 19%, 13% et 12% ont permis la réalisation de l'axe F»
(Tableau VIII). Cet axe peut étre considéré comme I'axe des couleurs, des patrons pigmentaires
ainsi que de la lactation. Cependant, 'axe F3 exprimant 8,01% de la variabilit¢ phénotypique
des vaches est mieux représenté par les variables orientation des cornes (ORCRN) et couleurs
de la robe (CLROBE) (Tableau VIII). L’axe F3 peut donc étre assimilé a 'axe du format et des
couleurs. En considérant les contributions de ces trois premiers axes, le format de 'animal, les
couleurs de la robe et la production laitire sont les caracteéres les plus prépondérants dans la

discrimination des vaches.

Tableau VIII : Contributions des variables aux axes factoriels Fi, F> et F3.

Code/Variables actives F* F,* F;*
PLAIT/ Production lait (litres/jour) 0,08 0,03 0,05
DLACT/ Durée lactation (jours) 0,01 0,13 0,06
ORCRNY/ Orientation cornes 0,04 0,12 0,21
TLLBOS/ Taille bosse 0,18 0,05 0,08
FRMBOS/ Forme bosse 0,18 0,05 0,03
CLMUS/ Couleur museau 0,07 0,05 0,03
APROBE/ Patrons pigmentaires 0,03 0,19 0,03
CLROBE/ Couleurs de la robe 0,13 0,23 0,18
*=%

» Identification des groupes de vaches
La figure 15 rend compte des differentes corrélations possibles entre variables
discrimmantes suivant le plan principal (Fi-F2). L’axe Fi divise les vaches lactantes des

différents types phénotypiques en deux groupes avec 46,54% de la variabilit¢ totale. Les vaches
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qui forment le groupe phénotypique I (a gauche de I'axe F1) sont caractérisées par les modalités
suivantes : TLLBOS-my, TLLBOS-pt, FRMBOS-dr, FRMBOS-tarr, CLROBE-bl, CLROBE-
mr, CLROBE-br, CLROBE-fv, CLROBE-bls, CLROBE-blmr, CLROBE-mrbl, PLAIT-] 2-4]
et PLAIT>4 (Figure 15). Les vaches lactantes de ce groupe s’identifient par une variabilit¢ de
la taille et de la forme de leur bosse, la couleur unique de leur robe et une assez bonne production
laitiere. A ce groupe s’oppose celui du coté droit de I'axe F1 (groupe phénotypique II), lequel
est identifi¢ par les modalités suivants : TLLBOS-abs, FRMBOS-abs, CLROBE-fr, CLROBE-
gr, CLROBE-blnr, CLROBE-nrbl, CLROBE-nrmr, CLROBE, blrg, et PLAIT<2 (Figure 15).
Les vaches de ce groupe phénotypique Il se caractérisent par 'absence de bosse, des couleurs

composées de leur robe et une faible production laitiere.

(axes F1 et F2 : 56,16 %)
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Figure 15: Typologie des vaches en fonction des variables les plus discriminantes dans

le plan factoriel (Fi-F3).
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11.2.3. Description de ’environnement de production des races locales

11.2.3.1. Distribution des élevages bovins suivant les zone agro-écologiques

Les mvestigations menées sur les races bovines locales ont concerné 34 élevages répartis
dans les zones agro-écologiques de la Vallée du Fleuve Sénégal (VFS), du Sud du Bassin
Arachidier (SBA) et du Sénégal Oriental/lHaute Casamance (MHC). La figure 16 présente la
distribution des ¢€levages bovins en fonction des zones agro-écologiques. Au vu de la répartition
des ¢élevages bovins, la zone du Sud du Bassin Arachidier présente la plus grande diversit¢ en

troupeaux.

100% W EIDj

80% m EIDjMa

M ElGo
60%

® EIGoDj
40%

M EIGoMa
20% = EIMa

0% mEINd
SOHC SBA VFS

Zones agro-écologiques

Figure 16: Distribution des élevages bovins suivant les zones agro-écologiques. Zones
agro-écologiques : VSF (Vallée du Fleuve Sénégal), SBA (Sud Bassin Arachidier), SOHC
(Sénégal Oriental/Haute Casamance). Elevages bovins : EIDj= élevage Djakoré, EIGo=
élevage zébu Gobra, EIMa = élevage zébu Maure, EINd= élevage N’Dama, EIDjMa=
élevage Djakoré - zébu Maure, EIGoMa= élevage zébu Gobra - zébu Maure, EIGoDj=

élevage zébu Gobra - Djakoré.

11.2.3.2. Distribution des descripteurs de la race en fonction des élevages bovins

La figure 17 traduit la distribution en fréquence des différentes communautés de
management des ¢€levages bovins. Les troupeaux des races zébu Gobra, zébu Gobra - zébu
Maure, zébu Gobra - Djakoré, Djakoré - zébu Maure et 80% des ¢€levages Djakoré sont gérés
par des éleveurs de subsistance. Les élevages zébu Maure et N’ Dama se trouvent managés par

les trois communautés.
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Figure 17: Distribution des différentes communautés de management de la race en
Jonction du type d’élevage. Communautés de management de la race : ELEVS (éleveurs de

subsistance), CELEV (centred ’élevage), AGPC (agropasteurs commerciaux).

La distribution en fréquence des types d’habitat en fonction du type d’¢levage est
réprésentée par la figure 18. Les enclos en plein air constituent le type d’habitat fréquemment
rencontré dans la plupart des €levages. Cependant, chez les élevages N’Dama et Djakoré - zébu

Maure, les troupeaux sont confinés dans des étables ou les enclos en plein air.
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Figure 18: Distribution du type d’habitat en fonction du type d’élevage. Types d habitat:
ETAB (étables), EPA (enclos en plein air).

La figure 19 traduit la répartition des types d’exploitation ou évoluent les différents
troupeaux rencontrés. En général, les €levages bovins sont des exploitations tradionnelles. Chez
les troupeaux Djakoré, 20% sont des élevages de type moderne, alors que 44% des troupeaux

N’Dama demeurent dans un centre d’¢levage.
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Figure 19: Distribution du type d’exploitation selon le type d’élevage. Types
d’exploitation : TRAD (traditionnelle), MOD (moderne), CELEV (centred élevage).

La figure 20 présente la répartition des modalités d’utilisation des animaux par ordre

d’mmportance selon le type d’¢élevage.
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Figure 20: Distribution de différentes modalités d utilisation des animaux par ordre
d’importance en fonction du type d’élevage. Modalités d’utilisation par ordre
d’importance : L (lait), LF (lait, fumier), LV (lait-viande), LVF (lait-viande-fumier), LFV
(lait-fumier-viande), LVT (lait-viande-traction), LVR (lait-viande-recherche), et LVTF

(lait-viande-traction-fumier).

La figure 21 traduit la distribution des modalités d’alimentation des animaux en fonction
du type d’élevage. Le paturage est le mode alimentaire principalement trouvé chez la plupart

des troupeaux.
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Figure 21: Distribution de différentes modalités alimentaires des animaux par ordre
d’importance en fonction du type d’élevage. Conduites alimentaires : P (pdture), PC
(pdture-concentrés), PR (pdture-résidus de récolte), PAIl (pdture-aliment de bétail
industrialisé), PRC (pdture-résidus de récolte-concentrés), PRAI (pdture-résidus de
récolte-aliment de bétail industrialis¢), PCAI (pdture-concentrés-aliment de bétail
industrialisé), PRCAI (pdture-résidus de récolte-concentrés-aliment de bétail
industriaisél). Concentrés= tourteaux d 'arachide, son de mil, grains de mais, son de riz,
son de blé, graines de coton ; Résidus derécolte : niébé fourrager, paille de brousse, paille

d’arachide, paillede riz, foin.

La répartition des modalités de conduites sanitaires des animaux selon le type d’¢élevage
est représentée par la figure 22. Les élevages zébu Gobra, Djakoré - zébu Maure et z¢bu Gobra
- z¢bu Maure ont des animaux vaccinés régulierement contre la dermatose, le charbon
symptomatique et la pasteurellose. Chez les élevages Djakoré, approximativement 80% des
troupeaux font une vaccination régulicre. Pour les troupeaux zébu Maure, la vaccination se fait
de maniére occasionnelle. Quant aux les élevages N’Dama, 50% font une vaccination

régulicrement en plus de la chimiothérapie contre la trypanosomose et le déparasitage.
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Figure 22: Distribution des différentes modalités de conduites sanitaires des animaux

selon le type d’élevage. Conduites sanitaires : VACR (vaccination réguliere), OCC

(vaccination occasionnelle), NON (pas devaccination), DVR (déparasitage-vaccination

réguliere). EIDj, ElGo, ElMa, ElDjMa, ElGoDj, ElGoMa = vaccination contre la

dermatose, le charbon symptomatique, pasteurellose ; EINd = vaccination contre le

charbon symptomatique, pasteurellose et chimiothérapie contre la trypanosomose.

Les résultats du tableau IX indiquent que la taille moyenne des troupeaux varie de 19,3

+ 8,2 a 188,5 £ 131,9 animaux chez les races Djakoré et zébu Maure, respectivement, avec une

moyenne de 85,5 £ 88,5 animaux par troupeau. L’analyse de variance révele que le type

d’élevage n’a pas d’effet significatif sur la taille moyenne des troupeaux (p > 0,05).

Tableau IX : Résumé des statistiques descriptives de la taille des troupeaux partype d élevage.

Types d’¢levage Effectif Moyenne+ SD Maximum Minimum
EIDj 04 19,3 £8,2 30 10
ElGo 02 92,5 £3,5 95 90
ElMa 04 188,5 + 131,9 300 42
EINd 03 83,7 £33,6 106 45
EIDjMa 02 35+71 40 30
ElGoDj - - - -
ElGoMa 02 57 +60,8 100 14
Total 17 85,4 +88,5 300 10

Les résultats du tableau X montrent que le nombre moyen d’éleveurs varie de 2 £ 1 a

5,5 £ 2,1 chez les ¢élevages des races zébu Gobra - z€bu Maure et Djakoré, respectivement, avec

une moyenne de 3,1 + 1,7 éleveurs par troupeau. L’analyse de variance révele que le nombre

moyen d’¢leveurs par troupeau varie significativement selon le type d’¢levage (p < 0,05).
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Tableau X : Résumé des statistiques descriptives du nombre d’éleveurs par troupeau selon le type d élevage.

Types d’¢élevage Effectif Moyenne + SD Maximum Minimum
EIDj 02 55=+2,1 7 4
ElGo 04 28 + 1,3 4 1
ElMa 03 23+12 3 1
EINd 06 42+ 1,6 7 2
EIDjMa 02 2+ 14 3 1
ElGoDj - - - -
ElGoMa 05 2+1 3 1
Total 22 3,1 +£1,7 7 1

11.2.3.3. Distribution des descripteurs I’environnement de production des races locales en
fonction du type d’élevage

La figure 23 présente la répartition en fréquence des périodes de l'année durant
lesquelles I'environnement de production des bovins décrit ou non un systeme de transhumance
saisonniere. L’environnement de production de plus de 67% des €levages décrit un systeme de
transhumance durant la saison séche. A T'exception, le biotope de production des élevages

N’Dama n’est pas concerné par la transhumance saisonnicre.
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Figure 23: Distribution des périodes durant lesquelles |’environnement de production
décrit ou non un systéme de transhumance saisonniére suivant les élevages bovins.
Modalités des périodes de ['année: AN (saison séche et saison des pluies), SS (saison

seche), NON (aucunedes périodesde l’'année).

La figure 24 présente les modalités des systémes d’élevage dans lesquels évoluent les

animaux des différents types phénotypiques.
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Figure 24: Distribution en fréquence des modalités des systémes d’élevage des bovins.

Systemes d’élevage : AGRPAS (agropastoral), SEMINT (semi-intensif).

La figure 25 présente les périodes durant lesquelles les différents troupeaux effectuent

la transhumance.
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Figure 25: Distribution en fréquence des modalités de la période de transhumance en
fonction des élevages bovins. Périodes de transhumance : JUIN (juin), JAN (janvier), JJ
(juin-juillet), JLA (juillet-aout), JUIL (juillet), MRA (mars-avril), NOV (novembre), OCT
(octobre), NON (pas de transhumance).

La figure 26 traduit la distribution en fréquence des modalités de la périodicité de Ia

transhumance selon le type d’¢levage.
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Figure 26: Distribution en firéquence des modalités de la périodicité de transhumance en
Jonction du tyed’élevage. Périodicité : ANN (tous les ans), NON (pas de transhumance ou

non determiné).

La figure 27 présente la distrbution en fréquence des lieux de transhumance des

troupeaux suivant le type d’élevage.
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Figure 27: Distribution des modalités des lieux de transhumance par type d ‘élevage. Lieux
de transhumance : DB (Debi, prés du parc de Djoudj, Saint-Louis), DD (Diadiam 2, preés
de Diama, Saint-Louis), HC (Hach, Saint-Louis), KD (Kolda, Département de Kolda), KS
(Keur Socé , Département de Kaolack), KW (Keur Waly, prés de Ndiaffate, Kaolack), LG
(Louga, Dahra Djoloff), LT (Lingueto, Département de Kolda), MO (Maon, a 5 Km de
Kolda), ND (Ndiédieng, Kaolack), SB (Soubali, a 30 Km de Kolda), TP (Tirpa,
Département de Guigueneo, Kaolack), NON (pas de transhumance).
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La figure 28 traduit la répartition des différents troupeaux rencontrés durant la

transhumance.
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Figure 28: Distribution des différents troupeaux rencontrés durant la transhumance.
Troupeaux rencontrés : Dj (Djakoré), DiGo (Djakoré - zébu Gobra), GoMa (zébu Gobra
-zébu Maure), MaGuz (zébu Maure - Guzérat), NdDj (N ’Dama - Djakoré), NON (aucun

troupeau rencontré ou pas de transhumance).

La figure 29 présente la distribution des modalités de I'effectif des animaux requis pour

la transhumance.

100%
80%
60% H NON
40% W partie
20% i tout

0%
EIDj EIDjMa  ElIGo ElGoMa ElMa EINd

Type d'élevages
Figure 29: Distribution des modalités de [’effectif requis pour la transhumance.

Modalités: tout (le troupeau entier), partie (une partie du troupeau), NON (pas de

transhumance ou non déterminé).
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La figure 30 présente les différentes modalités d’adaptation des animaux en fonction du

climat selon le type d’¢levage.

100%
80% W TCFHE
60% B TCHE
40% m TCHERS
20% W TCHF
0% m TCHFRS

EIDj EIDjMa ElGo ElGoMa ElMa EINd

Type d'élevages

Figure 30 : Modalités d’adaptation des animaux en fonction du climat. Critéres
d’adaptation : TCHE (tolérants a la chaleur- humidité élevée), TCHF (tolérants a la
chaleur- humidité faible), TCFHE (tolérants a la chaleur-froid-humidité élevée), TCHERS
(tolérants a la chaleur-humidité élevée- adaptés au rayonnement solaire), TCHFRS

(tolérants a la chaleur-humidité faible- adaptés au rayonnement solaire).

La figure 31 présente la distribution des modalités de la disponibilit¢ de I’alimentation

et de I'eau.

100% B NLNL
80% = NLOR
60% B NLSL
40% m SLNL
20% HSLSL

0%

EIDj EIDjMa ElGo ElGoMa ElMa EINd

Type d'élevages

Figure 31: Disponibilité de l’alimentation et de l’eau partype d ‘élevage. Modalités de la
disponibilité de l’alimentation et de l’eau : NLNL (non limitée/non limitée), NLOR (non
limitée/occasionnellement restreinte), NLSL (non limitée/souvent limitée), SLNL (souvent

limitée/non limitée), SLSL (souvent limitée/souvent limitée).
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La figure 32 décrit la courbe de la durée moyenne (en mois) pendant laquelle les
animaux restent dans leur environnement de production. Nous pouvons constater que la durée
moyenne varie de 7,3 = 2,4 a 11,3 £ 1,5 mois chez les troupeaux zébu Gobra - zEébu Maure et
Djakore, respectivement. [’analyse de variance a cependant montré que le type d’élevage n’a

pas d’influence sur la durée (p > 0,05).
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Figure 32 : Durée moyenne pendant laquelle les animaux restent dans leur environnement

de production partype d élevage.

La figure 33 présente la courbe de la durée moyenne (en mois) de la transhumance en
fonction des élevages bovins. La durée moyenne de la transhumance varie de 0,8 + 1,5 a 4,8 +
2,4 mois respectivement chez les troupeaux Djakoré et zébu Gobra - z€bu Maure. L’analyse de
variance indique que le type d’¢levage, la période de transhumance et [interaction type
d’élevage*période de transhumance n’ont pas d’effet significatif sur la durée moyenne de la

transhumance (p > 0,05).
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Figure 33 : Durée moyenne de la transhumance des troupeaux de bovins en fonction du

type d’élevage.

11.2.4. Appréciation des performances de production et de reproduction des vaches

I1.2.4.1. Statistiques descriptives des performances de production etde reproduction

Les tableaux XI et XII présentent les valeurs moyenne, maximum et minimum des
paramétres de reproduction et de production des vaches lactantes des différents types
phénotypiques.

* La production moyenne de lait par jour varie de 1 + 0,4 litre chez la vache N’Dama a
2,7 + 1,4 litres chez la vache zbu Gobra. La production moyenne journalicre de la population
totale est de 2,1 + 1,1 litres. L’analyse de variance indique une variation trés significative de la
production moyenne de lait par jour en fonction de la race (p < 0,0001). Le test des
comparaisons multiples révele une différence de la production laitiere moyenne entre les vaches
zébus Gobra et z¢bus Maure et celles des races Djakoré et N’Dama. Deux groupes ont été
définis a partir des moyennes estimées : les vaches z&bus Gobra et Maure d’une part et celles
des races Djakoré¢ et N’'Dama d’autre part.

* Pour I’'4ge au premier vélage, il varie de 46,2 = 7,9 mois en moyenne chez z¢ébu Gobra

a 53 £ 8,8 mois chez N’Dama. Lorsque I'on considére la population totale, 'dge moyen au
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premier vélage est de 50,4 = 10,7 mois. L’analyse de variance révele que le facteur race n’a pas
d’influence sur 'dge au premier vélage (p > 0,05).

* L’intervalle vélage-vélage a varié en moyenne de 523,6 + 188 jours chez la vache
Gobra a 900 + 242,7 jours chez la vache N’Dama. L’mtervalle vélage-vélage moyenne des
vaches de la population totale est de 617,3 £ 2459 jours. L’intervalle vélage-vélage a varié trés
significativement selon la race (p < 0,0001). Le test des comparaisons multiples montre une
diffrence de l'intervalle vélage-vélage moyen entre les vaches zébus Gobra, zébu Maure,
Djakor¢ et celles de la race N’Dama. A partir des moyennes estimées de I'intervalle vélage-
vélage, deux groupes ont ét¢ considérés : les vaches N’Dama d’une part et celles des races zébu
Gobra, zébu Maure et Djakoré d’autre part.

* La durée de la lactation a vari¢ en moyenne de 178,5 £ 69,8 jours chez la vache zEébu
Maure a 269,2 £ 110,8 jours chez la vache N’Dama. La durée moyenne de lactation de la
population totale est de 223 + 109,3 jours. La durée de lactation a vari¢ significativement selon
la race (p < 0,05). Ainsi, une diférence de la durée moyenne de lactation a été observée entre
les vaches zébus Maure et N°’Dama. A partir des moyennes estimées de la durée de lactation,
trois groupes ont ét¢ définis : les vaches N’Dama ; les vaches zE€bus Gobra et Djakoré ; et les

vaches zébus Maure.
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Tableau X1 : Moyennes (+ SD) des paramétres de production et reproduction des vaches des différents types phénotypiques. Les nombres mis en parenthéses correspondent au

nombre d’observations pour chaque trait. Les moyennes qui ne sont pas suivies des lettres sur la méme ligne sont significativement différentes ; NS : non significatif. * : p <

0,05 (significatif), ** : p < 0,01 (trés significatif), ¥*** : p < 0,0001 (hautement significatif) ; #Durée de lactation : variant entre 90 et 720 jours.

Types phénotypiques Zébu Gobra Zébu Maure Djakoré N’Dama Total P-value
Parametres

Production laitiére (en litres)

Matin 1,6 = 0,6 (13) 1,5 +0,7° (20) 0,9 = 0,3 (20) 0,6 = 0,2* (09) 1,2 + 0,6 (62) < 0,0001%*%*
Soir 1,5 + 0,6°(17) 1,2 +0,9% (19) 0,8 + 0,4* (20) 0,6 + 0,2% (06) 1,1 +0,7 (62) 0,004%*
Journaliére (en litres/jour) 2,7 £ 1,40 (17) 2,6 +0,7° (20) 1,7 £ 0,75 (20) 1+ 0.4 (09) 2,1 £ 1,1 (66) < 0,0001%*
Age aupremier vélage (en mois) 46,2 £79 (17) 49,8 £ 11,2 (20) 52,2 £13,1 (20) 53 £8,8 (18) 50,4 +10,7 (75) 0,234NS
Age aupremier vélage (en jours) 1387,1 +236,1 (17) 1494 + 336 (20) 1566 +392,2 (20) 1590 +263,8 (18) 1512 £ 320,1 (75) 0,234NS
Intervalle vélage-vélage (en mois) 17,5 £ 6,32 (11) 17,6 £ 6* (16) 18,2 +£5,7% (13) 30+ 8,10 (12) 20,6 £8,2 (52) < 0,0001***
Intervalle vélage-vélage (en jours) 523,6 + 188 (11) 528,8 +£179,6* (16) 544,6 + 170,5* (13) 900 + 242,70 (12) 617,3 +£2459 (52) < 0,0001%**
#Durée de lactation (en jours) 201,2 + 74,82 (17) 178,5 +69,8% (20) 244.5 + 144,82 (20) 269,2 +110,8" (18) 223 +109,3 (75) 0,043*

Tableau XII : Valeurs maximum et minimum des paramétres de production et de reproduction des vaches des différents types phénotypiques. n= nombre d’observations pour

chaque trait; *Durée de lactation : variant entre 90 et 720 jours.

Types phénotypiques Zébu Gobra Zébu Maure Djakoré N’Dama Total
Paramétres

Production laitiére (en litres)

Matin 3;1(13) 3:;0(20) 1,5 50,5 (20) 1503 (09) 3:;0(62)

Soir 3;1(17) 4;0(19 1,5;0(20) 1;0,5 (06) 4;0(62)
Journaliére (en litres /jour) 6;1(17) 4;0,5 (20) 3,08 (20) 20,3 (09) 6 ;0,3 (66)
Age au premier vélage (en mois) 60 ;36 (17) 84 ;36 (20) 96 ; 36 (20) 72 ;42 (18) 96 ; 36 (75)
Age au premier vélage (en jours) 1800 ; 1080 (17) 2520 ; 1080 (20) 2880 ; 1080 (20) 2160 ; 1260 (18) 2880 ; 1080 (75)
Intervalle vélage-vélage (en mois) 24 512 (11) 24 ;12 (16) 26 ;12 (13) 36 ;12 (12) 36 ;12 (52)
Intervalle vélage-vélage (en jours) 720 ;360 (11) 720 ; 360 (16) 780 ; 360 (13) 1080 ; 360 (12) 1080 ; 360 (52)
#Durée de lactation (en jours) 360 ;90 (17) 360 ; 90 (20) 720 ; 90 (20) 480 ; 120 (18) 720 ; 90 (75)
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Le tableau XIII présente les moyennes des paramétres de production et de reproduction
des vaches par type d’¢levage.

e Selon I'age au premier vélage, les vaches des élevages zébu Gobra sont les plus
précoces avec un age moyen au premier vélage de 45,8 £ 7,3 mois, suivies de celles des élevages
zébu Maure (48,6+7,7 mois), Djakoré (48+6,7 mois). L’analyse de variance montre que le type
d’¢élevage a un effet significatif sur 'dge moyen au premier vélage (p < 0,05). Le test des
comparaisons multiples rend compte de la différence de I'dge moyen au premier vélage entre
les vaches des troupeaux zébu Gobra, zébu Maure, Djakoré et celles des élevages Djakoré -
zébu Maure. A partir des moyennes estimées, trois groupes ont été considérés : les vaches des
troupeaux Djakoré - z¢bu Maure ; les vaches des ¢élevages N’Dama ; et les vaches des élevages
zébu Maure, Djakoré, z¢bu Gobra, zébu Gobra — zébu Maure et zébu Gobra -Djakoré.

* Pour I'mtervalle vélage-vélage, il a été plus réduit avec 360 jours chez les vaches des
¢levages zébu Gobra - Djakoré et plus longue chez celles des troupeaux N’Dama (900 + 242,7
jours). L’analyse de variance a révélé I'influence positive du type d’élevage sur I'intervalle
vélage-vélage (p < 0,0001). Ainsi, un écart de I'intervalle moyen vélage-vélage a ét€¢ noté entre
les vaches des ¢élevages zébu Gobra, z¢bu Maure, Djakoré et celles des troupeaux N’Dama ; et
entre les vaches des troupeaux N’Dama et Djakoré - z€bu Maure. A partir des moyennes
estimées de l'intervalle vélage-vélage, trois groupes ont ét¢ définis : les élevages N’Dama ; les
¢levages z€bu Gobra — z€bu Maure et Djakoré - z¢bu Maure ; et les vaches des troupeaux zE€bu
Gobra, z¢bu Maure, Djakoré et z€bu Gobra - Djakoré.

* Pour la production laitiere, les vaches des troupeaux zébu Gobra et zébu Maure
générent en moyenne 2,7 litres de lait par jour tandis que, la production la plus faible s’observe
chez les vaches des ¢levages N’Dama (1 litre par jour). L’analyse de variance montre que la
production moyenne de lait par jour varie de maniere trés significative en fonction du type
d’élevage (p < 0,0001). Entre les vaches des troupeaux zébu Gobra, z¢bu Maure et N’Dama,
on note une différence de la production laitiere. Trois groupes ont ét¢ déterminés en fonction
des moyennes estimées de la production laitiere les vaches des é€levages z¢bu Gobra et zEbu
Maure ; les vaches des ¢€levages z¢bu Gobra - zébu Maure, z¢bu Gobra - Djakoré, Djakoré,
Djakoré - z¢bu Maure ; et les vaches des élevages N’Dama.

* La durée de lactation a vari¢ en moyenne de 150 jours chez les vaches du troupeau
z¢ébu Gobra - Djakoré a 278,6 + 89,5 jours chez celles des élevages Djakoré - z€bu Maure.
L’analyse de variance montre que le type d’élevage n’a pas d’effet significatif sur la durée de

lactation (p > 0,05).
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Tableau X111 : Moyennes (+ SD) des paramétres de production et reproduction en fonction du type d’élevage. Elevages bovins: EIDj= troupeaux Djakoré, ElGo= troupeaux
zébu Gobra, EIMa= troupeaux zébu Maure, EINd= troupeaux N ’Dama, EIDjMa= troupeaux Djakoré - zébu Maure, EIGoDj= troupeau zébu Gobra - Djakoré, EIGoMa=
troupeaux zébu Gobra — zébu Maure ; Paramétres de reproduction : APVEL= dge au premier vélage, IVV= intervalle vélage-vélage; Paramétres de production : PLAIT =
production laitiére journaliére, DLACT= durée de lactation ; n'= nombre d’observations pour APVEL et DLACT ; n’= nombre d’observations pour IVV ; n’= nombre
d’observations pour PLAIT ; Les moyennes qui ne sont pas suivies des lettres sur la méme ligne ne sont pas significativement différentes ; NS : non significatif, * : p<0,05

(significatif), ¥* : p<0,01 (trés significatif), **¥* : p<0,0001 (hautement significatif). "Durée de lactation : variant entre 90 et 720 jours.

ElGo (n'= 14; EMa (n'=18 ; EIDj (n'=14; EINd (n'=18; ElGoMa (n'=03 ; ElGoDj (n'=01; EIDjMa (n'= 07; P-value
Types d’¢élevage

n2=09; n3=14) n?=15; n*=18) n2=09 ; n3=14) n2=12 ; n3=09) n2=02 ; n3=03) n2=01 ; n3= 01) n2=04; n3=07)
Paramétres
APVEL (en mois) 458 +£7,32 48,6 £7,7° 48 +£6,7° 53 +£8,8b 48 £ 122b 4gab 63,4 £21,6° 0,012%*
IVV (en jours) 480 + 180P 540 + 180P 540 + 155,9 900 + 242,72 720 2b 36020 555 + 226,5b < 0,0001%***
PLAIT (en litres/jour) 2,7 £ 1,5° 2,7 +0,5° 1,8 £ 0,72 1+04° 2,6 + 1,2 2ab 1,6 +1,22 < 0,0001%**
#*DLACT (en jours) 210 + 79,8 170 +58,2 235,77 + 165,1 269,2 + 110,8 160 + 17,3 150 278,6 + 89,5 0,078NS
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I1.2.4.2. Distribution des intervalles vélage-vélage et des durées de lactation des vaches
La figure 34 traduit la distribution en fiéquences cumulées des intervalles vélage-vélage
des vaches des différents types phénotypiques. On note que 55% des vaches z€ébus Gobra, 50%
z¢ébus Maure, 38% Djakoré et 8% N’Dama ont un IVV (intervalle vélage-vélage) qui correpond
aux normes standards définies dans les fermes laitieres industrielles (entre 12 et 13,5 mois). Sur
I'ensemble des 52 IVV, 38% seulement ont un mtervalle vélage-vélage optimal, cependant la

majorit¢ présente un IVV supérieur a 24 mois (720 jours).
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B Djakoré M Gobra B Maure B N'Dama

Figure 34 : Distribution en fréquences cumulées des intervalles vélage-vélage (en mois)

des vaches.

La figure 35 présente la distribution en fréquences cumulées des durées de lactation des
vaches. Parmi les 75 lactations, 67% ont une durée de lactation comprise entre 270 et 359 jours

(9 et 12 mois) et qui encadre la valeur de référence de 305 jours (environ 10 mois).
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Figure 35 : Distribution en fréquences cumulées des durées de lactation (en jours) des

vaches.
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11.2.4.3. Effets du type d’exploitation etde la localité sur les performances de production
et de reproduction des vaches

Le tableau XIV présente les moyennes des parametres de reproduction et de production
des vaches en fonction du type d’exploitation.

* La production moyenne de lait par jour varie de 0,6 litre chez les vaches ¢levées dans
un centre d’¢levage a 3 litres chez la vache en provenance d’une exploitation moderne. Les
vaches z€bus Gobra et z€bus Maure des exploitations traditionnelles produisent quatre fois plus
de lait que les celles de la race N’Dama du Centre de Recherches Zootechniques de Kolda (CRZ
de Kolda). L’analyse de variance montre que la production des vaches des exploitations
traditionnelles et moderne est significativement plus ¢élevée que celles du CRZ de Kolda (p <
0,05).

* Pour la durée de lactation, elle passe de 220 + 108,3 jours chez les vaches des
exploitations traditionnelles a 295 + 154,2 jours chez les vaches élevées dans un centre
d’élevage. Les vaches N’Dama du CRZ de Kolda ont une durée de lactation deux fois plus
longue que celle des vaches Djakoré des exploitations traditionnelles. Malgré cette variation,
aucune difference significative de la durée de lactation n’a été observée entre vaches de
differents types d’exploitation (p > 0,05).

e [’age moyen au premier velage varie de 48 mois chez la vache élevée dans une
exploitation de type moderne a 60 £ 12 mois chez la vache évoluant dans un centre d’¢élevage.
Les vaches zébus Gobra des exploitations traditionnelles sont plus précoces que les vaches
N’Dama du CRZ de Kolda. L’analyse de variance ne montre aucune différence significative de
I'age au premier vélage selon le type d’exploitation (p >0,05).

* L’mtervalle vélage-vélage passe de 360 jours chez la vache élevée dans un centre
d’¢élevage a 624 jours chez les vaches des exploitations traditionnelles. L’analyse de variance
n’a révélé aucune diffrence significative de [Iintervalle vélage-vélage entre vaches de
différents types d’exploitation (p > 0,05).

Par ailleurs, 'analyse de variance a montré que I'interaction races*types d’exploitation
n’a pas eu d’effet sur la production lattiere, la durée de lactation, ’dge au premier vélage et

I'intervalle vélage-vélage.
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Tableau X1V : Moyennes (£SD) des paramétres de reproduction et de production des vaches en fonction du type d’exploitation. Les nombres mis entre parenthéses

correspondent au nombre d’observations; NS: p > 0,05 (non significatif) ; * : p < 0,05 (significatif) ; "Durée de lactation : variant entre 90 et 720 jours.

Types d’exploitation Centre d’¢levage Moderne Traditionnel
Paramétres Races bovines Moyenne+ SD Moyenne=+ SD Moyenne+ SD Total P-value
PLAIT (en litres/jour) Djakoré - 3(01) 1,6 £ 0,6 (19) 1,7+ 0,7 (20)

Gobra - - 2,7+ 1,4 (17) 2,7+ 1,4 (17)

M aure - - 2,6 £ 0,7 (20) 2,6 +0,7 (20)

N’Dama 0,6 0,3 (03) - 1,2+ 0,4 (06) 1 +0,4(09)

Total 0,6 = 0,3 (03) 3(01) 2,2+ 1,1(62) 2,1+ 1,1 (66) 0,041*
*DLACT (en jours) Djakoré - 210 (01) 246,3 + 148,5 (19) 244.5 + 144,8 (20)

Gobra - - 201,2 + 74,8 (17) 201,2 £ 74,8 (17)

Maure - - 178,5 + 69,8 (20) 178,5 + 69,8 (20)

N’Dama 295+ 154,2 (03) - 264+ 106,5 (15) 269,2 + 110,8 (18)

Total 295 £ 154,2 (03) 210 (01) 220 +108,3 (71) 223 +£109,3 (75) 0,512™
APVEL (en mois) Djakoré - 48 (01) 52,4+ 13,4 (19) 52,2+ 13,1 (20)

Gobra - - 46,2+ 7,9 (17) 46,2+ 7,9 (17)

Maure - - 49,8 + 11,2 (20) 49,8 £ 11,2 (20)

N’Dama 60 = 12 (03) - 51,6 £ 7,8 (15) 53+8,8(18)

Total 60 + 12 (03) 48 (01) 50+ 10,6 (71) 50,4 + 10,7 (75) 0,281
IVV (en jours) Djakoré - 540 (01) 545+ 178,1 (12) 544, 6+ 170,5 (13)

Gobra - - 523,6 + 188 (11) 523,6 + 188 (11)

Maure - - 528,8 £ 179,6 (16) 528,8 + 179,6 (16)

N’Dama 360 (01) - 949,1 £ 181,6 (11) 900 + 242,7 (12)

Total 360 (01) 540 (01) 624 + 247,8 (50) 617,3 £ 245,9 (52) 0,550™°
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Le tableau XV présente les moyennes de la production laitiere et de la durée de lactation
selon la localité.

* La production moyenne de lait par jour varie de 0,6 + 0,3 litres chez les vaches du CRZ
de Kolda a 4 = 1,4 chez celles de la localit¢ de Wardiakhal. L’analyse de variance montre que
la production laiticre des vaches des différentes races varie de maniere trés significative en
fonction de la localit¢ (p < 0,0001). L’interaction races*localités a eu un effet significatif sur la
production moyenne laiticre des vaches (p < 0,05).

* La durée de lactation varie de 150 jours chez les vaches des localités de Peulh Djeuss
et Ndiouguette & 360 jours chez les vaches de Médina Maka et Veliyadembel L’analyse de
variance a montré que I'effet localit¢ et I'interaction races*localités n’ont pas d’influence sur

de la durée de lactation des vaches (p >0,05).
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Tableau XV : Moyennes (£SD) de la production laitiére et de la durée de lactation en fonction de la localité. N.obs : nombre d’observations. "Durée de lactation : variant entre

90 et 720 jours.

- - — Parametres Races bovines Localités Moyenne (SD) N.obs
Paramétres . . Réces ‘t,)ovmes Localltes. Moyenne (SD) N. obs "DLACT (on jours) _Djakord Kabatok: 1562251 05
PLAIT (en lltreS/Jour) Djakore Kabatokl 24+0 05 KOutal OuOlOf 283.6+ 179.1 11
Koutal Ouolof 1,6 £ 0,6 11 . > >
. Ndiaffate 260 + 91,6 03
Ndiaffate 0,9+ 0,1 03 Sibassor 210 01
Sibassor 3 01
Total 2445 + 144,7 20
Total 1,7+ 2 2 d
oa .7+ 0,6 0 Gobra Routal Ouolof M8EB6 07
Gobra Koutal Ouolof 32+1,3 07 S
PR M édina M aka 360 01
M édina M aka 2 01 .
. Peulh Djeuss 150+ 17,3 07
Peulh Djeuss 1,8+1 07 Wardiakhal 225 + 190.9 02
Wardiakhal 4+14 02 ardiakha ’
Total 27+1,3 17 Total 201,1 + 74,8 17
M aure Koutal Ouolof 4 01 Maure Koutal Ouolof 360 01
Ndiaffate 0,5 01 Ndiaffate 150 01
Ndiouguette 2,5+ 06 Ndiouguette 150 + 50,2 06
Taba Darou Salam 2,7+ 0,5 12 Taba Darou Salam 180 + 61,3 12
Total 2,6+0,7 20 Total 178,5+ 69,8 20
5 N’Dama Cité Régionale 290+17,3 03
N’D CRZ Kold 0,6+0,3 03 >
ama ) dapa(;a a U104 06 CRZ Kolda 205+154,1 03
’ i Gadapara 277,5+ 129 08
Total 1+£04 09 M arawata Baya 170 £34,6 03
Totalgénéral ~ CRZ Kolda 0,6+0,3 03 Veliyadembel 360 01
Gadapara LI+04 06 Total 760,1= 110,818
Kabatoki 2+0 05 — ——
Total général Cité régionale 290+17,3 03
Koutal Ouolof 23+13 19 CRZ Kolda 205 + 154.1 03
M édina M aka 2 01 ,
A Gadapara 277,5+ 129 08
Ndiaffate 0,8+ 0,2 04 .
& Kabatoki 156 £ 25,1 05
I}j’ lﬁ?lg)‘{e“e fg : (1) gg Koutal Ouolof 2652+1393 19
s%u Jeuss 3 ol M arawata Baya 170 + 34,6 03
10asSOr M édina M aka 360 01
Taba Darou Salam 2,7+ 0,5 12 .
. Ndiaffate 232,5+92,8 04
Wardiakhal 4+14 02 .
Total RESH 5 Ndiouguette 150 + 50,2 06
ota AEL Peulh Djeuss 150+ 17,3 07
Sibassor 210 01
Taba Darou Salam 180 + 61,3 12
Veliy adembel 360 01
Wardiakhal 225+ 190,9 02
Total 223 +£109,3 75
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Le tableau XVI présente les moyennes de I'dge au premier vélage et de I'intervalle
vélage-vélage des vaches en fonction de la localité.

* Les vaches de Médina Maka sont les plus précoces avec un 4ge moyen au premier
vélage de 36 mois tandis que les vaches issues de Ndiaffate sont les plus tardives avec un age
moyen au premier vélage de 78 + 15,4 mois. L’analyse de variance montre que la localit¢ a un
effet significatif sur l'dge au premier vélage (p < 0,0001). Cependant, Iinteraction
races*localités n’a eu aucune influence sur I'age au premier vélage (p > 0,05).

* L’'mtervalle vélage-vélage varie de 360 jours chez les vaches orignaires des localités
de Wardiakhal et du CRZ de Kolda a 1080 jours chez les vaches en provenance de Marawata
Baya. L’analyse de variance révele que I'intervalle vélage-vélage varie significativement selon
la localit¢ (p < 0,01). Cependant, I'interaction races*localités n’a eu aucun effet sur I'intervalle

vélage-vélage.
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Tableau XVI : Moyennes (+SD) de [’dge au premier vélage et de ['intervalle vélage-vélage en fonction de la localité. N.obs : nombre d observations.

Paramétres Races bovines  Localités Moyenne (+SD)  N.obs Paramétres  Races Localités Moyenne(SD) N.obs
APVEL (en mois) Djakoré Kabatoki 48+ 0 05 IVV (jours) Djakoré Kabatoki 600 = 103,9 03
Koutal Ouolof 48+ 17,5 11 Koutal Quolof 514,2+1924 07
Ndiaffate 76 £ 18,3 03 Ndiaffate 570 £+ 296,9 02
Sibassor 48 01 Sibassor 540 01
Total 522+ 13 20 Total 544.6 + 170,5 13
Gobra Koutal Oolof 771353 07 Gobra Koutal Ouolof 462,8 £175,6 07
M édina M aka 36’ ’ 01 Peulh Djeuss 720+ 0 03
Peulh Djeuss 44,5 09 07 Wardiakhal 360 01
Wardiakhal 54+ 8,4 02 Total b236+188 I
Total 42,2+ 8 17 M aure Koutal Ouolof 360 01
Maure Koutal Ouolof 36 01 Ndiouguette 600 + 185,9 06
Ndiaffate 84 01 Taba Darou Salam 500 + 174,9 09
Ndiouguette 44 £ 6,1 06
Taba Darou Salam 51 £7,4 12 Total 52871796 16
Total R E ] 0 N’Dama Cité Régionale 720+ 0 03
N"Dama Cité Régomale 46 234 03 CRZ Kolda 360 0l
CRZ Kolda 60+ 12 03 Gadapara 1020 + 146,9 06
Gadapara S1+5 08 Marawata Baya 1080+ 0 02
Marawata Baya 56 £13,8 03 — Tf)t,al - 900 + 242,7 12
Veliy adembel 60 01 Totalgénéral  Cité Régionale 720+ 0 03
Total 33187 18 CRZ Kolda 360 01
2 Gad 1020 + 146,9 06
Totalgénéral  Cité Régionale 36534 03 acapata ’
CRZ Kold 60+ 12 03 Kabatoki 600 + 103,9 03
P oda o153 08 Koutal Ouolof ~ 480+175,6 15
Kabarki 1840 05 MarawataBaya 1080+ 0 02
Koutal Ouolof 4727 19 Ndiaffate 570 + 296,9 02
outaliiuolo Ndiouguette 600+ 1859 06
Marawata Baya 56 £13,8 03 .
M édina Maka 36 o1 Peulh Djeuss 720+ 0 03
. Sibassor 540 01
E?ii?)féflittf: Zi I6lf,4 82 Taba Darou Salam 500 + 174,9 09
Peulh Djeuss 445+9 07 Wardiakhal 360 o1
Sibassor 48 01 Total 617,3 £245,9 52
Taba Darou Salam 51+ 7,4 12
Veliyademebel 60 01
Wardiakhal 54+ 84 02
Total 50,4+ 10,6 75
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I1.2.5. Effets des facteurs environnementaux fixes sur les performances de production et
de reproduction des vaches par analyse de variance univariée

Le tableau XVII présente les résultats de I'analyse de variance des effets des facteurs
environnementaux fixes sur la production laitiere, la durée de lactation, I’age au premier vélage

et I'intervalle vélage-vélage des vaches locales élevées au Sénégal.

Tableau XVII : Analyse de variance des moindres carrées de la production laitiére, de la durée de lactation, de
l’age au premier vélage et de ['intervalle vélage-vélage des vaches locales en fonction des facteurs

environnementaux fixes. MSC : moyenne de la somme des carrés ; R : coefficient de détermination ; * :p < 0,05=

significatif.

Sources de variation ~ Production laiticre Durée de lactation Age au premier Intervalle vélage-vélage
MSC (R?) MSC (R?) vélage MSC (R?) MSC (R?)

Année de naissance - - 306,888* (36,4) -

Année de vélage 0,891(2,3) 340366,981* (77) 8,461 (0,2) 6171,538 (0,4)

Age au vélage 1,103 (12,7) - 75952,597 (22) 75952,597 (22)

Mois de vélage 1,201 (16,9) 53823,877* (60,8) 111,712 (13,3) 48962,308 (15,9)

Parité de vélage 1,173 (9) 15804,976 (10,7) 295,942* (21,1) 8266,154 (1,3)

Saison de vélage 0,008 (0) 2472,874 (0,3) 66,009 (0,8) 22994,505 (0,7)

Saison de lactation 0,434 (0,6) 1358 873 (1,5) - -

Stade de lactation 0,952 (2,4) 226533,807* (51,2) - -

*p < 0,05 : significatif.

Le tableau XVIII présente les moyennes des moindres carrés (£=SE) de la production
laitiere journaliere en fonction des facteurs environnementaux. [’analyse de variance univari¢e
montre que les facteurs environnementaux fixes n’ont pas d’effets sur la production moyenne

laitiere journaliere (p > 0,05) (Tableau XVII).
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Tableau XVIII : Moyennes des moindres carrés (+SE) de la production laitiere en fonction des facteurs
environnementaux. NS : non significatif (p > 0,05). Saison séche : novembre-mai ; Saison des pluies : juin-

octobre; Début : trois premiers mois apres vélage ; Milieu : 3-6 mois apreés vélage ; Fin : 6 mois apreés vélage.

Sources de variation Production laitiére (en litres/jour)

N. obs. Moyenne Erreur-type (£SE)
Age au vélage (actuel, en mois) NS
36-48 11 2,09 0,33
49-61 12 1,6 0,31
62-74 11 2,16 0,33
75-87 13 2,46 0,30
88-100 07 2,53 0,41
101-113 01 1 1,1
114-126 07 2,57 0,41
140-152 02 2 0,78
153-165 01 2 1,1
> 166 01 1 1,1
Année de vélage NS
2011 01 1 1,1
2012 13 2 0,3
2013 52 22 0,15
Mois de vélage NS
Aoft 04 2 0,5
Avril 03 1,75 0,62
Décembre 05 1,6 0,48
Février 03 1,66 0,62
Janvier 01 4 1,08
Juillet 08 2,12 0,38
Juin 08 1,68 0,38
Mai 19 2,1 0,24
Mars 05 2,8 0,48
Novembre 02 2,5 0,76
Octobre 08 2,75 0,38
Saison de vélage NS
Saison séche 38 2,16 0,20
Saison des pluies 28 2,13 0,17
Parité de vélage NS
Premier 21 1,8 0,24
Deuxieme 21 2,18 0,24
Troisiéme 12 2,45 0,31
Quatri¢me 06 2,75 0,44
Cinquieme 02 2 0,77
Sixieme 02 2,5 0,77
Septiéme 02 1,5 0,77
Saison de lactation NS
Saison séche 35 2,07 1,18
Saison des pluies 31 2,23 1,19
Stade de lactation NS
Début 06 2,66 0,44
Milieu 30 2,14 0,20
Fin 30 2,05 0,20

3 Standard Error.
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Le tableau XIX présente les moyennes des moindres carrés (=SE) de la durée de
lactation en fonction des facteurs environnementaux. L’analyse de variance révele que I'année
de vélage a contribu¢ significativement pour 77% sur la variation totale de la durée moyenne
de lactation (p < 0,05) (Tableau XVII). Les vaches ayant vél¢ en 2013 ont eu une durée de
lactation plus courte (177,83 6,92 jours) que celles ayant mises bas en 2012 et 2011 (367,53
+ 13,73 et 720 £ 53,20, respectivement) (Tableau XIX). Le mois de vélage a eu également un
effet significatif sur la variation totale de la durée moyenne de la lactation (p < 0,05) avec une
contribution de 60,8%. Les vaches ayant vél¢ au mois de juillet ont une durée de lactation plus
courte que celles ayant mis bas aux mois de décembre, février, novembre et octobre. Par
ailleurs, le stade de lactation a influencé significativement la durée de lactation avec une
contribution de 51,2% de la variation totale (p < 0,05) (Tableau XVII). Les vaches en fin de
lactation ont une durée plus longue (302,91 + 12,2) que celles en début et en milieu (156,36 +
13,47 et 110 £ 31,6, respectivement) (Tableau XIX). Ainsi, I'effet du stade de lactation a divisé
les lactations en deux groupes a savoir : les lactations en début (trois premiers mois apres
vélage) et en milieu (entre 3 et 6 mois apreés vélage) d’une part et les lactations aprés 6 mois de
vélage d’autre part. Cependant, la saison de vélage, la parit¢ de vélage et la saison de lactation
n’ont pas eu d’influence sur la durée de lactation (p > 0,05).

Le tableau XX présente les moyennes des moindres carrés (£SE) de ldge au premier
vélage en fonction des facteurs environnementaux. [’analyse de variance révele que I’année de
naissance a influencé significativement I'age au 1 velage (p < 0,05); sa contribution sur la
variation totale de ce trait est de 36,4% (Tableau XVII). Ainsi, les vaches nées entre 1997, 2000,
2001, 2003, 2005, 2006, 2007, 2008, 2009 et 2010 ont été¢ plus précoces au 1°* vélage (Tableau
XX). Cependant, ’année de vélage, le mois de vélage et la saison de vélage n’ont pas affecté
significativement 'd4ge moyen au premier vélage (p > 0,05). Par contre, il est a noter que la
parit¢ de vélage a eu une influence positive sur 'dge au 1" vélage avec une contribution de
21,1% sur la variation totale (p < 0,05) (Tableau XVII). Les vaches qui en sont a leur deuxieme

et troisitme vélage ont vélé plutot que celles qui en sont a leur premier vélage (Tableau XX).
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Tableau XIX : Moyennes des moindres carrés (£SE) de la durée de lactation en fonction des facteurs
environnementaux. Les valeurs moyennes qui ne sont pas suivies des mémes lettres sont significativement
différentes (p < 0,05). NS : non significatif (p > 0,05) ; Saison seéche : novembre-mai ; Saison des pluies : juin-
octobre ; Début : trois premiers mois apres vélage ; Milieu : 3-6 mois apres vélage ; Fin : 6 mois aprés vélage.

*Durée de lactation : variant entre 90 et 720 jours.

Sources de variation #Durée de lactation (en jours)

N. obs. Moyenne Erreur-type
Année de vélage
2011 01 720 a 53,20
2012 15 367,53 b 13,73
2013 59 177,83 ¢ 6,92
Mois de vélage
Aoft 05 250,6 ad 32,89
Avril 03 190 abc 42,47
Décembre 06 340 cd 30,03
Février 05 264 bd 32,89
Janvier 01 270 ad 73,56
Juillet 11 12545 a 22,17
Juin 08 150 ab 26
Mai 20 178,1 ab 16,44
Mars 06 220 abc 30
Novembre 02 360 cd 52,01
Octobre 08 386,25 d 26
Saison de vélage NS
Saison séche 43 227,95 16,76
Saison des pluies 32 216,34 19,43
Parité de vélage NS
Premier 23 234,17 22,47
Deuxieme 25 248,36 21,55
Troisieme 13 175,38 29,88
Quatriéme 06 165 43,99
Cinquiéme 03 270 62,21
Sixiéme 03 160 62,21
Septi¢me 02 285 76,20
Saison de lactation NS
Saison séche 44 211,70 16,46
Saison des pluies 31 239,03 19,61
Stade de lactation
Début 06 110 a 31,6
Milieu 33 156,36 a 13,47
Fin 36 30291 b 12,9
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Tableau XX : Moyennes des moindres carrés (£SE) de l’dge au premier vélage en fonction des facteurs
environnementaux. Les valeurs moyennes qui ne sont pas suivies des mémes lettres sont significativement

différentes (p < 0,05). NS : non significatif (p > 0,05). Saison séche : novembre-mai ; Saison des pluies : juin-

octobre.

Sources de variation Age au premier vélage (en mois)

N. obs. Moyenne Erreur-type
Année de Naissance
1997 03 48 a 5,28
2000 01 48 a 9,14
2001 02 48 a 6,46
2003 08 4725 a 323
2004 01 96 b 9,14
2005 08 46,5 a 323
2006 19 51,78 a 2,09
2007 14 55,28 a 2,44
2008 10 46,8 a 2,89
2009 08 48 a 3,23
2010 01 36 a 9,14
Année de vélage NS
2011 01 48 10,8
2012 15 51,2 2,79
2013 59 50,23 1,4
Mois de vélage NS
Aoft 05 50,4 4,77
Avril 03 52 6,16
Décembre 06 54 4,36
Février 05 60 477
Janvier 01 48 10,68
Juillet 11 51,27 3,22
Juin 08 45 3,77
Mai 20 51 2,38
Mars 06 45 4,36
Novembre 02 42 7,55
Octobre 08 50,25 3,77
Saison de vélage NS
Saison séche 43 51,2 1,63
Saison des pluies 32 49,31 1,89
Parité de vélage
Premier 23 57,39 a 2,06
Deuxieme 25 4824 b 1,97
Troisieme 13 4523 b 2,74
Quatricme 06 49 ab 4,03
Cinquieme 03 48 ab 5,7
Sixieme 03 48 ab 5,7
Septieme 02 42 ab 6,99
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Le tableau XXI présente les moyennes des moindres carrés de I'imtervalle vélage-vélage
en fonction des facteurs environnementaux. L’analyse de variance montre que I'age au vélage,
I'année de vélage, le mois de vélage, la saison de vélage et la parit¢ de vélage n’ont pas eu

d’effets sur I'intervalle vélage-v€lage (p > 0,05) (Tableau XVII).

Tableau XXI : Moyennes des moindres carrés (£SE) de l'intervalle vélage-vélage en fonction des facteurs

environnementaux. NS : non significatif (p > 0,05). Saison séche : novembre-mai ; Saison des pluies : juin-

octobre.

Sources de variation Intervalle vélage-vélage (en mois)

N. obs. Moyenne Erreur-type
Age au vélage (actuel, en mois) NS
36-48 02 360 169,04
49-61 04 540 119,53
62-74 11 589,09 72,08
75-87 13 595,38 66,30
88-100 07 651,42 90,35
101-113 01 360 239,06
114-126 08 607,5 84,52
140-152 02 810 169,04
153-165 01 720 239,06
>166 03 960 138,02
Année de vélage NS
2011 01 720 250,37
2012 06 600 102,21
2013 45 617,33 37,32
Mois de vélage NS
Aot 04 810 125,77
Avril 03 740 145,23
Décembre 01 720 251,55
Février 04 540 125,77
Janvier 01 720 251,55
Juillet 06 630 102,69
Juin 05 720 112,49
Mai 15 600 64,95
Mars 06 510 102,69
Novembre 01 720 251,55
Octobre 06 480 102,69
Saison de vélage NS
Saison séche 31 600 44,43
Saison des pluies 21 642,85 53,99
Parité de vélage NS
Deuxi¢me 25 636 51,43
Troisiéme 13 609,23 71,33
Quatriéme 06 570 104,99
Cinquieme 03 660 148,48
Sixieéme 03 600 148,48
Septieme 02 540 181,85
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I1.3. Discussion

I1.3.1. Structure phénotypique des races locales

I1.3.1.1. Caractéres discriminants et classification des types phénotypiques

L’analyse factorielle discriminante a révélé que la position de la bosse, la forme de la
bosse, les couleurs de la robe et les patrons pigmentaires sont les caractéres clés qui ont permis
de discriminer au mieux les races locales élevées dans les zones agro-écologiques de la Vallée
du fleuve Sénégal, du Sud du Bassin Arachidier et du Sénégal Oriental/lHaute Casamance. La
position de la bosse et la forme de la bosse avec des contributions respectives de 0,959 et 0,894,
ont permis de distinguer les vaches N’Dama de celles des races zébu Gobra, z¢bu Maure et
Djakoré. Donc, les vaches N’Dama proviendraient de la lignée taurine sans bosse. Les couleurs
de la robe et les patrons pigmentaires avec des contributions respectives de 0,488 et 0,355, ont
permis d’identifier zébu Maure des races zébu Gobra et Djakoré. En effet, la couleur de la robe
est généralement blanche chez zbu Gobra et Djakoré, alors qu’elle est habituellement de
couleur brunatre chez z¢bu Maure. Les couleurs de la robe constituent ainsi un caractére
fondamental qui assume que Djakoré ressemble phénotypiquement plus au zébu Gobra qu’au
z¢bu Maure. D’aprés N’Goran et al. (2008), le format de I'animal et les couleurs de la robe
constituent les caractéres clés dans la distinction des vaches en élevage laitier. Selon la
variabilit¢ exprimée par les axes Fi1 et F2, la diversit¢é phénotypique trouvée parmi les animaux
parait étre une variabilit¢ entre individus plus tot qu’une variabilité entre races.

Selon la classification des types phénotypiques, N’Dama avec 100% des vaches
correctement classées est 'une des races les plus homogeénes. On peut alors considérer que tous
les animaux échantillonnés comme étant de la race N’Dama se ressemblent phénotypiquement,
si bien que cette race semble moins affectée par les croisements non controlés. Ce qui pourrait
expliquer certamement la stabilit¢ de la race N’Dama, d’autant plus qu’elle est pratiquement
isolée des autres races par rapport a sa distribution géographique. Conformément aux études de
Yapi-Gnaoré et al. (1996) et Sokouri et al. (2007), la race N’Dama de la Cote d’Ivoire a été
considérée telle une population homogene car moins affectée par les croisements anarchiques.
Par ailleurs, I'enquéte réalisée sur I'environnement de production des races bovines a révelé
que 56% des troupeaux N’Dama ne pratiquent pas la transhumance saisonniére. Cependant, le
reste des troupeaux transhumant tous les ans entre les mois de juin et juillet n’excédait pas un
rayon de 30 km du département de Kolda lequel constitue I'aire de dispersion de la race
N’Dama et occasionnellement celle du Djakoré. Partant de ces constats, la race N’Dama de la

Haute Casamance pourrait étre considérée comme une race ayant retenu certains de ses traits
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de puret¢é vu 'homogénéit¢ des caractéres partagés par ses individus et Iisolation des ses
¢levages.

Avec 100% des vaches bien classées, Djakoré apparait également comme une race
homogene. Cependant, aucune des vaches Djakoré n’a été classée parmi les races z¢bu Gobra
ou N’Dama, bien que la race Djakoré est supposée résulter du croisement naturel entre zEébu
Gobra et N’Dama (Broutin et al, 2000). Vu ’homogéneité de cette race, on supposerait que
Djakoré aurait acquis au cours du temps des caractéres qui lui sont propres. Malgré la pression
des croisements non controlés qui sévissent dans le Sud du Bassin Arachidier, Djakoré est
devenue une race stabilisée. Cela prouve que les caractéres que Djakoré a hérités de ces deux
parents ont évolué progressivement pour devenir constants et ont favoris€é les conditions
d’adaptation et de développement de cette race dans son environnement de production local
Contrairement au Djakoré, la race Méré de la région nord de la Cote d’Ivoire (Korhogo) a été
considéré comme une race nouvellement fixée (Sokouri et al., 2007). Par ailleurs, il s’avére que
les agro-éleveurs du Sud du Bassin Arachidier préférent micux cette race a cause de son format
qui est compatible a la traction (Touré, 1977). Effectivement, les enquétes ont révélé que chez
22% des troupeaux Djakoré, les vaches étaient utilisées pour la production laiticre et les travaux
agricoles.

Les vaches Gobra ont été correctement classées dans 94,12% des cas. Cependant, 5,88%
des mdividus qui se trouvent incorrectement classés chez la race Djakoré, montrent que z&bu
Gobra présente en son sein une hétérogéneité phénotypique ; et par conséquent sont sujettes
aux croisements incontrolés. D’ailleurs, quelques éleveurs du Sud du Bassin Arachidier ont
tendance a confondre les bovins zébus Gobra de ceux Djakoré a cause de la ressemblance des
deux phénotypes. Une contmuité de ces accouplements anarchiques dans cette zone pourrait
mettre en danger z&bu Gobra au profit du Djakoré.

Chez z¢bu Maure, 95% des cas ont ét¢ correctement classés ; toutefois, 5% ont été
incorrectement classés dans la race z¢bu Gobra. Les bovins zébus Maure se trouvent également
concernés par la reproduction non surveillée dans le Sud du Bassin Arachidier et dans la Vallée
du Fleuve Sénégal. Les investigations menées dans cette étude ont montré que 67% des
troupeaux zébus Maure ne pratiquent pas la transhumance. Néanmoins, 75% des troupeaux
zébu Gobra - zébu Maure qui se déplacent tous les ans a Debi (localité située pres du parc de
Djoudj, dans le département de Saint-Louis) croisent réguli¢rement des troupeaux des mémes
races. En effet, les bovins z€bus Gobra et zébus Maure se reproduisent souvent sans aucun
controle dés lors qu’ils soient élevés dans les mémes troupeaux et les mémes environnements

de production. Ces croisements intenses notés entre ces deux races pourraient favoriser la
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disparition de certains de leurs caracteres spécifiques qui permettaient de les distinguer car elles
appartiennent a la méme sous-espéce. Partant de ces constants, on pourrait supposer qu’au sein
des races z€bu Gobra et z¢bu Maure, tous les individus ne partagent pas les mémes caracteres
phénotypiques standards qui caractérisaient ces races d’ou le classement incorrect de certains

animaux décelé par analyse factorielle discriminante.

I1.3.1.2. Typologie des vaches

La corrélation entre variables par I'analyse factorielle des correspondances multiples a
permis d’identifier deux groupes phénotypiques de vaches. Ces goupes sont différenciés
principalement par leur format, les couleurs de leur robe et leur production laitiere. Les animaux
du groupe phénotypique I, caractérisés par une bosse de taille et de forme variables, une couleur
unique de la robe et une assez bonne production laitiere variant entre 2 et 4 litres voire
supérieure a 4 litres, appartiennent aux races z¢bu Gobra, z¢bu Maure et Djakoré. Les animaux
du groupe II qui se distinguent par I'absence de bosse, des couleurs composées de la robe et
une faible production laitiere nférieure a 2 litres, correspondent aux vaches N’Dama. D’apres
la classification et la typologie des vaches, ces deux groupes correspondraient aux phénotypes
z¢bu et taurin. En accord a nos résultats, nous émettons I’hypothése selon laquelle, les races
bovines locales élevées au Sénégal constitueraient au niveau phénotypique, trois groupes que
sont : Djakoré, zEébus (Gobra — Maure) et N’Dama. D’apres cette classification, nous posons la
question a savoir si I'existence de ces trois groupes ne serait — elle pas liée a la structure

génétique actuelle de ces populations?

I1.3.2. Appréciation des traits d’importance économique des vaches et effets des facteurs

environnementaux fixes

I1.3.2.1. Parametres de production
» Production laitiére

La production moyenne laiticre des vaches locales est de 2,1 + 1,1 litres par jour.
D’aprés les études de Mondal et al. (2005), la production laititre moyenne des vaches du
Bangladesh (races métisses et locales) régulicrement alimentées de résidus de récolte mais
souvent limitées pour le paturage pouvait atteindre en moyenne 2,9 litres par jour. Le rendement
laitier journalier des vaches zébus Gobra et zébus Maure (2,7 = 1,4 et 2,6 £ 0,7 litres,
respectivement) est significativement supérieur a celui des vaches Djakoré et N’Dama (1,7 +
0,7 et 1 = 0,4 litres, respectivement). La production laitiere est donc relativement liée au

phénotype de l'animal. La, nous ne pouvons pas absolument prétendre I'effet de I'alimentation
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du moment que plus de 56% des troupeaux zE€bu Gobra, zébu Maure, Djakoré, z¢bus Gobra —
z¢bu Maure et z¢bu Gobra - Djakoré sont régulierement conduits en mode paturage ; hormis
50% des élevages Djakoré - z€bu Maure, qui, en plus du paturage, nourrissent leurs animaux
avec des résidus de récolte et des aliments de bétail industrialisés. Dans cette étude, si bien que
les vaches zébus Gobra se montrent meilleures productrices parmi les vaches locales ;
cependant leur production reste faible devant les 4,8 litres de lait/jour produits par les zEbus
tropicaux (Bunaji) du Nigéria en élevage semi-intensif (Kanai et al., 2013).

L’analyse de leffet du type d’exploitation sur la production laiticre montre que les
vaches ¢€levées dans des exploitations traditionnelles et moderne ont un rendement supérieur
(2,2 et 3 litres) a celles du Centre de Recherches Zootechniques de Kolda (0,6 litre). Cette
différence pourrait étre liée a la complémentation alimentaire car les vaches du CRZ de Kolda
évoluent dans un systéme agropastoral et sont complémentées par des concentrés a la différence
de celles des exploitations traditionnelles et moderne qui sont en général complémentées en
plus des concentrés par des aliments industrialisés.

En général, les races bovines locales d’Afrique sont caractérisées par un potentiel
génétique laitier relativement faible, car elles ont développé des traits relatifs a la résistance aux
maladies, a la chaleur et a la capacité d’absorber de la nourriture de mauvaise qualité.
Cependant, cette adaptation a Ienvironnement naturel n’offre pas a ces races I'opportunité
d’étre sélectionnées pour une bonne production laiticre. Ce faible potentiel génétique pour la
production constitue ainsi un facteur limitant qui pourrait étre levé par des croisements orientés
basés sur une sélection moléculaire des génotypes pourvus des meilleurs variants de production

(surtout pour le rendement laitier, la qualit¢ du lait et les aptitudes fromageres).

> Durée de lactation

Chez les vaches locales ¢levées majoritarement dans un systeme agropastoral, la
lactation dure en moyenne de 223 + 109,3 jours. La valeur estinée de la durée de lactation est
plus faible que la valeur standard (305 jours) laquelle est désirable pour une production laitiére
rentable (Kumar er al, 2014). Selon les estimations de Mondal ef al (2005), la durée de
lactation en ¢levage semi-intensif des vaches du Bangladesh (races locales et métisses) est
légerement plus longue avec une moyenne de 256,91 + 38,83 jours. La durée de lactation des
vaches z€bus Maure est plus courte (178,5 = 69,8 jours) que celle des vaches N’Dama (269,2 +
110,8 jours). Cette différence pourrait étre liée a I'alimentation et non a la conduite sanitaire
d’autant plus que les investigations menées dans cette étude ont montré que les troupeaux

N’Dama avaient un suivi sanitaire plus régulier que les ¢élevages zébu Maure. Hors, d’apres
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Leye (2012), Plalimentation constitue un important facteur pour I’entretien et la production des
vaches, car elle apporte tous éléments énergétiques, protéiques et minéraux dont elles ont
besoin.

La durée de lactation des vaches locales est significativement influencée par I'année de
vélage. Les vaches ayant vél¢ en 2013 (177,83 £ 6,92 jours) présentent une durée de lactation
plus courte que celles ayant mises bas en 2012 (367,53 + 13,73 jours) et 2011 (720 £ 53,20).
Ces diffrences pourraient étre liées aux variations climatiques d’une année a lautre. Des
variations similaires liées a 'année ont ¢ét¢ observées chez les bovins Girolando du Benin (Doko
et al, 2012). D’autre part, le mois de vélage et le stade de lactation ont contribué

significativement pour 60,8% et 51,2%, respectivement sur la variation des lactations.

11.3.2.2. Parametres de reproduction
» Age au premier vélage

Le premier vélage chez les vaches locales élevées dans diffrents types d’exploitation
survient a 50,4 + 10,7 mois en moyenne. L’analyse de variance n’a révélé aucune difference
significative de I'dge moyen au premier vélage entre les races locales, et par conséquent, en
milieu paysan, I'dge au premier vélage apparait tardivement. Bien que le premier vélage
mtervient tardivement, toutefois, il est dans I'mtervalle de la norme établie chez les bovins (26-
60 mois) (Amin et al, 2013). Contrairement a nos résultats, Sokouri et al. (2010) ont montré
que les vaches N’Dama et Baoulé de la Cote d’Ivoire ont ét€¢ plus précoces que le Zébu en
milieu traditionnel avec un age moyen au premier vélage de 40 mois et 50 mois, respectivement.

Par ailleurs, I’analyse de variance montre que les vaches des élevages zébu Gobra, zEébu
Maure et Djakoré ont été significativement plus précoces au premier vélage (45,8 ; 48,6 et 48
mois, respectivement) que celles des troupeaux Djakoré - zEébu Maure (63,4 mois). Ces
différences dans le cas de cette présente ¢tude pourraient €tre liées a I’alimentation car les
animaux des troupeaux Djakoré - zébu Maure sont uniquement complémentés par des aliments
de bétail industrialisés alors que les autres troupeaux sont complémentés en plus par des
concentrés. D’aprés les travaux de Sokouri et al (2010), une différence dans la conduite
alimentaire pourrait influencer I'dge au premier vélage. D’ailleurs, i a ét¢ démontré par
plusieurs auteurs que la variation de P'age au premier vélage pouvait étre liée aux conduites
alimentaires ou I'état sanitaire des animaux. Ceci supporte le concept selon laquelle une bonne
alimentation dés la naissance pourrait favoriser un age précoce au premier veélage. Or, des
¢tudes antérieures ont montré que la gestion de I'alimentation et I'état sanitaire déterminent le

taux de croissance pré-pubertaire et le développement de la reproduction (Ammn ef al., 2013).
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L’analyse des moyennes des moindres carrés a montré que 'année de naissance a eu un
effet significatif sur ’age au premier vélage, ce qui confirme les résultats obtenus par Doko et
al. (2012). La variabilit¢ de I'age au premier vélage entre les années de naissance pourrait
s’expliquer par le fait que la croissance des génisses n’est pas uniforme et par conséquent, elles
ne sont pas mises a la reproduction au méme age. En plus, les caractéristiques de I'alternance
des saisons climatiques en ¢levage tropical peuvent expliquer ce phénomene. L’analyse de
variance a également montré 'effet significatif de la parit¢ de vélage et donc, un age au vélage

court promet une longue carricre reproductive.

» Intervalle vélage-vélage

L’intervalle moyen entre deux vélages (IVV) des vaches locales est de 617,3 + 245,9
jours soit 20,6 £ 8,2 mois. L’analyse de variance a montré que les vaches z&bus Gobra (523,6
+ 188 jours), z€bus Maure (528,8 = 179,6 jours) et Djakoré (544,6 = 170,5) ont un intervalle
vélage-vélage plus court que celui des vaches N’Dama (900 + 242,7 jours). Contrairement aux
résultats de Sokouri et al. (2010), la vache N’Dama en milieu paysan présentait un intervalle
vélage-vélage plus court (428 jours) que le Zébu (474 jours). Ces variations de D'intervalle
vélage-vélage pourraient étre dues aux effets génétiques, environnementaux, alimentaires ou
aux différentes pratiques d’¢élevage (Mondal et al., 2005 ; Sokouri et al,, 2010). Selon Amin et
al. (2013), la variabilit¢ de I'intervalle vélage-vélage peut €tre également due au nombre de
services par conception, a la durée de la cyclicité post-partum et la durée entre un vélage et la
conception suivante. Les itervalles vélage-vélage de cette étude et plus particulierement chez
les vaches N’Dama sont généralement plus élevés que l'intervalle de 12 mois attendu dans les
fermes commerciales laiticres (Tadesse et al, 2010 ; Amin et al, 2013). Selon Weldeslasse et
al. (2012), I'intervalle vélage-vélage devrait varier entre 12 et 13 mois chez les bovins afin de
maximiser Iefficacit¢ et la rentabilit¢ de la reproduction dans les élevages laitiers. Les longs
mtervalles vélage-velage sont généralement associés a une mauvaise détection des chaleurs et
aux mauvaises conduites alimentaires. Effectivement, les investigations de cette étude ont
montré que chez 50% et 67% des élevages zébu Gobra et N’Dama respectivement, la nourriture
est souvent lmitée.

Par ailleurs, la distribution en fréquences cumulées des mtervalles vélage-vélage selon
la race montre que 38% des vaches ont un mtervalle vélage-vélage optimal (12 a 13,5 mois), et
donc la majorit¢ présente un IVV supérieur a 720 jours. Des résultats comparables ont été
obtenus chez les vaches Holstein Frisonne en Ethiopie (Tadesse et al, 2010). Chez les vaches

locales ¢élevées au Sénégal, la période entre un vélage et une nouvelle conception dure
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longtemps ; ceci pourrait étre majoritairement lié au génotype de I'animal, au type d’élevage, a

I'alimentation et au suivi de la reproduction (Amin ef al., 2013).

Conclusion partielle

Les principaux caractéres discrimmnants ont permis d’identifier quatre  types
phénotypiques que sont z¢bu Gobra, z¢bu Maure, Djakoré et N’Dama. Par la classification et
la typologie des vaches, deux groupes phénotypiques ont été distingués : zébu et taurin. Les
¢léments clés de cette étude sont d’une part que Djakoré est phénotypiquement plus proche du
zébu Gobra que de N’Dama ; et d’autre part, elle est devenue une race homogeéne stabilisée
dans le Sud du Bassin Arachidier. Ainsi, il y a eu une émergence du Djakoré de I'élevage bovin
du Sénégal dont certains de ses caracteres restent encore ignorés. Cependant, est-il prématuré
de s’inquiéter des conséquences observées de la reproduction non controlée dans la Vallée du
Fleuve Sénégal et le Sud du Bassin Arachidier, dont les plus exposés restent les z¢bus Gobra
et Maure? Ou plutdt, faut-il les mmpliquer dans la conservation des ressources génétiques
animales pour améliorer leurs conditions de gestion?

Du point de vue général, I'appréciation des traits d’importance économique fait état d’une
faible production laitiere des races locales. En accord avec nos résultats, les vaches zébus Gobra
et Maure constitueraient les meilleurs génotypes pour I'amélioration du potentiel génétique des
vaches locales dans les zones d’excellence a vocation agropastorale du Sénégal. Afin de
développer un ¢élevage laitier rationnel face aux exigences socio-économiques et aux
changements globaux, i est important de revoir les conditions de gestion des animaux dans
leurs environnements locaux de production, car les facteurs environnementaux tels que I'année
de vélage, le mois de vélage, la parité de vélage, 'année de naissance et le stade de lactation
ont une mnfluence importante sur I'efficacité et la rentabilit¢ de production et de reproduction
dans ces ¢levages fragilisés. Toutefois, il est important de souligner qu’a I’heure actuelle, le
développement de I'élevage ne peut se faire sans une sélection génétique efficiente et orientée
(basée sur les genes de production laitiere, les lactoprotéines) pour mieux optimiser les taux de
réussite de I'insémination artificielle. A la suite de cette étude, la caractérisation moléculaire
pourrait spécifiquement apporter des arguments solides sur la structure génétique de ces

populations.
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Introduction
9 une des meilleures stratégies pour préserver les caractCristiques lices a

L 'adaptabilit¢ (tels que la fertilit¢, I'absorption de nourriture et sa conversion, le
taux de croissance, la production laitiere, les besoins en eau, la résistance aux maladies et la
mortalité...) des races bovines africaines dans leurs environnements de production respectifs,
est I'implication conséquente de la caractérisation et donc la conservation des ressources
zoogénétiques animales. Les objectifs d’autosuffisance alimentaire et de conservation de la
biodiversité ne peuvent étre atteints sans de meilleures gestion et valorisation des races locales
dans leurs biotopes exclusifs ; d’autant plus qu’elles jouent un rdéle non négligeable dans la
stimulation des plantes, I'élimmation de la biomasse excédentaire et le recyclage de certanes
substances nutritives (BIP, 2010).

Au travers des générations, éleveurs et sélectionneurs ont effectu¢é des croisements
mtensifs entre races pour améliorer la production laitiere, ’embonpoint, la force physique pour
la traction, la résistance aux maladies, aux stress nutritionnels et abiotiques, la beauté
phénotypique etc. Ces pratiques parfois incontrolées ont causé une importante dilution du pool
génétique qui est 'unique source de variation génétique nécessaire a ’amélioration des traits
¢conomiques et des races bovines (Machado et al., 2003).

En Afrique, l'introduction du chromosome Y-spécifique du zébu Indien dans les
populations taurines initiales a donné naissance a la morphologie des races de zEbus africains
(MacHugh et al., 1997). Sans ambiguité¢, I'invasion arabe (700 ans apr. J.-C.) (Epstemn, 1971)
qui a réparti le z¢bu dans le nord et I'est du continent Africain, a favorisé la disproportion du
nombre de males de telle sorte qu’il y avait un male par troupeau pour accoupler les femelles
taurines. Par la suite, 'introgression du génome zEébu dans les populations taurines originelles
(N’Dama) a généré des populations “hybrides” F1 résistantes (actuels z€bus afficains) aux
conditions arides, ne possédant aucun mitotype de zébus mais ayant des males fixés pour le
chromosome Y du zébu (zbu asiatique) (MacHugh er al, 1997). Par ailleurs, suivant cette
méme mterprétation, MacHugh et al (1997) en étudiant le polymorphisme des ADN
microsatellites chez plusieurs races de zébu (africains et asiatiques) et de taurin (africaines et
européennes), ont montré la présence d’alleles spécifiques de zE€bu a des proportions différentes
dans les populations taurines du sud de I'Afrique de I'Ouest entre autres les races N’Dama du
Sénégal, de la Gambie et de la Guinée Bissau. Les suites de I'infiltration du chromosome Y et
des alkles autosomiques-spécifiques du zEbu ont fait que plusieurs populations taurines
africaines ne pouvaient étre considérées comme des races pures au sens propre du terme.

Egalement, en se basant sur les analyses de ’ADN mitochondrial, aucune race de zEbu africain

90 | Theése de Doctorat en Génétique des Populations



Chapitrelll— Diversité et Structuregénétique des populations bovineslocales du Sénégal

ne pouvait d’alors étre classée comme un vrai z¢bu. De cette histoire, MacHugh et al. (1997)
en ont dédut que le screening des microsatellites rend aujourd’hui cette approche
particulicrement plus attractive.

Au vu de la structure génétique des races de z¢bus et taurins africaines d’alors, associée
aux phénomenes de croisements génétiques incontrolés dans les différents environnements de
production des races bovines locales du Sénégal, il est judicieux d’évaluer I'état actuel de leur
diversit¢ et structure génétique non seulement pour la conservation génétique de Iespéce
bovine mais aussi pour I'amélioration des traits d’intérét économique relatifs au développement
de I'¢levage. L’objectif de ce présent chapitre est d’estimer la diversit¢ et de déterminer la
structure génétique des populations bovines locales du Sénégal par le polymorphisme des loci

microsatellites.
II1.1. Matériel et méthodes

II1.1.1. Sites d’étude
Les sites d’étude correspondent aux mémes localités des trois zones agro-écologiques

ou les enquétes phénotypiques ont été effectuées (voir paragraphe III.1.1. du chapitre II).

I11.1.2. Population d’étude

Dans le cadre de cette étude de caractérisation moléculaire, la population d’étude est
toujours composée des quatre types phénotypiques (z¢bu Gobra, z¢bu Maure, N’Dama et
Djakoré). A ce titre la population est définie comme étant : 'ensemble des individus de la méme
race et d’origines géographiques différentes qui jouissent de la faculté de se reproduire entre

eux et se reproduisent moins avec les autres races. La population d’échantillonnage est la race.

I11.1.3. Echantillonnage

Pour la méthode d’échantillonnage (voir paragraphe I1.1.3 du chapitre II).
Les animaux de la population d’étude sont des bovins males d’age compris entre 13 et 144 mois
(1 2 12 ans) et femelles d’age compris entre 18 et 192 mois (1 an 6 mois a 16 ans). La sélection
a porté¢, au total, sur 120 animaux. Le tableau XXII décrit la répartition des effectifs par
population selon le sexe, les régions d’étude et les zones agro-écologiques. La répartition des
mndividus sélectionnés pour le génotypage des microsatellites en fonction de la population, du

sexe et de la localit¢ d’origine, est présentée en annexe 3.
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Tableau XXII : Répartition de [’effectif des populations suivant les régions d étude et zones agro-écologiques.
Zones agro-écologiques : VFS = Vallée du Fleuve Sénégal, SBA = Sud du Bassin Arachidier, SOHC = Sénégal

Oriental/Haute Casamance; Sexe : M = Mdle, F = Femelle.

Régions et zones agro-¢cologiques Saint-Louis (VFS)  Kaolack (SBA)  Kolda (SOHC)
Populations M F M F M F Total
Z¢ébu Gobra 5 8 5 12 - - 30
Z¢ébu Maure 9 17 1 3 - - 30
Djakoré - - 6 24 - - 30
N’Dama - - - - 10 20 30
Total 39 51 30 120

I11.1.4. Prélevements sanguins

Le matériel biologique est constitu¢ par du sang total obtenu par prélévement au niveau
de la veine jugulaire de I'animal et collect¢é dans des tubes EDTA (acide éthyléne diamine-
tétra-acétique) (BD Vacutainer® Systems, Plymouth, United Kingdom). Les échantillons de
sang ont ¢té par la suite conservés a = 4°C jusqu’a I'extraction de 'ADN génomique. Durant
les prélevements, des mesures adéquates ont été¢ prises afin de mmimiser la douleur et

Pinconfort a ’endroit des animaux.

I11.1.5. Extraction de PADN génomique

L’extraction de 'ADN des échantillons a ¢été réalisée au laboratoire de biologie
moléculaire du BIOPASS (CBGP/IRD/Dakar) en utilisant le protocole standard Gentra
Puregene Blood kit, destiné a I'extraction d’ADN a partir du sang total et développé par le
Groupe QIAGEN®. Les extraits d’ADN ont été conservés a -20°C jusqu’au génotypage.

I11.1.6. Procédure de génotypage des marqueurs microsatellites

Le génotypage des marqueurs microsatellites a ét¢ réalis€é au laboratorre International
de Génotypage (GENEBOBO) du Centre International de Recherche-Développement sur
I’Elevage en zone Subhumide (CIRDES) au Burkina Faso.

I11.1.6.1. Marqueurs microsatellites sélectionnés

Pour le génotypage, 12 marqueurs ont été¢ sélectionnés du panel des microsatellites
recommandés par I'Organisation des Nations Unies pour I’Alimentation et I'Agriculture et le
Groupe Consultatif sur la diversit¢ génétique des animaux d’¢levage (FAO et ISAG) pour la
caractérisation génétique des races bovines (FAO, 2011). Ces marqueurs comportent en

moyenne 12,4 alkles (variant de 8 a 17 selon le locus) (Foulley et Ollivier, 2006). Le choix de
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ces marqueurs a ét¢ essentiellement fait sur la base de leurs caractéristiques techniques (bonne

aptitude a Pamplification et mterprétation aisée des typages) et de leurs caractéristiques

génétiques (nombre d’alléles, localisation et répartition dans le génome). Les caractéristiques

particulieres des marqueurs retenus pour cette étude sont consignées dans le tableau XXIII.

Tableau XXIII : Marqueurs microsatellites, séquences des amorces, localisation, température d hybridation et

taille attendue. (/ Les codes des loci déduits de la carte génétique du génome bovin sont mis entre parenthéses.

Source: FAO (2011).

Loci® Chromosomes Amorces Séquences des amorces (5°—3’) Température Taille théorique
Forward/Reverse/Forward FM13* d’hybridation (C°) attendue (pb)

INRAO063 18 INRAO63F ATTTGCACAAGCT AAATCTAACC 55-58 167-189
(D18S5) INRAO63R AAACCACAGAAAT GCTTGGAAG

INRAO63FM13  CACGACGTTGT AAAACGACATTTGCACAAGCT AAATCTAACC
INRAO037 10 INRAO37F GATCCT GCTTATATTTAACCAC 57-58 112-148
(D10S12) INRAO37R AAAATTCCATGGAGAGAGAAAC

INRAO37FM13  CACGACGTTGT AAAACGACGATCCTGCTTATATTTAACCAC
MMI12 9 MM12F CAAGACAGGT GTTTCAATCT 50-55 101-145
(D9S20) MMI12R AT CGACT CTGGGGAT GAT GT

MMI12FM13 CACGACGTTGT AAAACGACCAAGACAGGT GTTTCAATCT
HEL9 8 HEL9F CCCATTCAGTCTTCAGAGGT 52-57 141-173
(D84) HEL9R CACATCCATGTTCTCACCAC

HEL9FM13 CACGACGTTGT AAAACGACCCCATTCAGTCTTCAGAGGT
HELI 15 HELIF CAACAGCTATTTAACAAGGA 54-57 99-119
(D158S10) HELI1R AGGCTACAGT CCATGGGATT

HEL1FM13 CACGACGTTGT AAAACGACCAACAGCT ATTTAACAAGGA
ETHI0 5 ETHI0F GTTCAGGACT GGCCCT GCT AACA 55-60 207-231
(D5S3) ETHIO0IR CCTCCAGCCCACTTTCTCTTCTC

ETHI10FM13 CACGACGTTGT AAAACGAC GT TCAGGACT GGCCCT GCT AACA
ETHI52 5 ETHI152F T ACT CGTAGGGCAGGCT GCCTG 55-60 181-211
(D5S1) ETHI52R GAGACCT CAGGGT TGGT GAT CAG

ETHI52FM13  CACGACGT T GT AAAACGACTACTCGTAGGGCAGGCT GCCTG
BM1818 23 BM1818F AGCT GGGAAT AT AACCAAAGG 56-60 248-278
(D23821) BM1818R AGT GCTTTCAAGGT CCATGC

BM1818FM13  CACGACGTTGT AAAACGAC AGCT GGGAATATAACCAAAGG
BM2113 2 BM2113F GCTGCCTTCTACCAAATACCC 55-60 122-156
(D2326) BM2113R CTTCCTGAGAGAAGCAACACC

BM2113FM13  CACGACGTTGT AAAACGACAGCT GCCTTCTACCAAATACCC
ETH225 9 ETH225F GATCACCTTGCCACTATTTCCT 57 140-160
(D9S1) ETH225R ACATGACAGCCAGCTGCTACT

ETH225FM13  CACGACGTTGT AAAACGACGAT CACCTTGCCACTATTTCCT
TGLAS3 16 TGLAS3F GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA 55 143-191
(D16S3) TGLAS3R ATCTTCACATGATATTACAGCAGA

4 Amorce Forward dont la séquence est pourvue d’une queue M13 (séquence de 19paires de bases)a son extrémité

5.
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TGLAI22
(D2156)

TGLAS3FM CACGACGTTGT AAAACGACGCT TTCAGAAATAGTTTGCATTCA

21 TGLAI122F CCCT CCT CCAGGT AAATCAGC 55-58
TGLAI122R AATCACATGGCAAATAAGTACATAC
TGLA122M13  CACGACGT TGT AAAACGACCCCT CCTCCAGGT AAATCAGC

136-184

I11.1.6.2. Amplification des marqueurs microsatellites par PCR Li-Cor

L’amplification par PCR Li-Cor permet d’effectuer une migration des produits
amplifiés suite aux réarrangements en utilisant un séquenceur automatique de type Li-Cor®
(DNA Analyser Modele 4300). A la différence de la PCR froide, dans la PCR Li-Cor,
I'amplification des échantillons est faite en utilisant une amorce Forward dont la séquence est
pourvue d’une queue M13 (séquence de 19 paires de bases clonée dans un phage M13) a son
extrémit¢ 5’ et une amorce Reverse des marqueurs ciblés. Le milieu réactionnel est constitug,
en plus des éléments de la PCR froide, d’un fluorochrome généralement nommé la Q-M13 ou
Dye (700) et qui est identique a la séquence M13 ajoutée a lextrémité de 'amorce Forward
classique. Ce fluorochrome ou Dye (700), dot¢ d’une absorbance a une longueur d’onde de 700
nm a ét¢ utiis¢ pour la détection des pics alléliques par le laser lors de la migration
¢lectrophorétique verticale sur I'analyseur d’ADN Li-Cor. Ce modele de Li-Cor est un
séquenceur automatique a gel d’acrylamide-urée qui permet de détecter avec une bonne
résolution des fragments d’ADN de 50 a 700 pb amplifiés soit avec le Dye 700 ou le Dye 800.
Cependant, nous précisons que nos échantillons ont ét¢ amplifiéss avec le Dye 700. Les puits
qui correspondaient au marqueur de taille mterne (marqueur de Ronan) sont restés vides des
PCR Li-Cor aux réarrangements. C’est lors du dépdt des échantillons sur le rack (bac a 96 puits)
que le marqueur de taille est mis en méme temps dans les puits correspondants.

Les microsatellites ont ét¢ amplifiéss par PCR Li-Cor en simplex. Les amplifications par
PCR de 8 marqueurs (INRA063, MM12, HELI, ETH152, BM2113, ETH225, TGLAS3,
TGLA122) ont été réalisées dans un volume réactionnel de 15y pour 1 échantillon (pl),
contenant 12,5 pl de total mix et 2,5 yl d’ADN génomique. Les 4 autres (ETH10, BM1818,
HEL9, INRAO37) ont ét¢ amplifiés dans un volume réactionnel de 15 pl contenant 13 pl de
total mix et 2 pul d’ADN génomique. Le mélange est composé de 7,51 pl de H2O pour le total
mix de 12,5 ul et 8,01 wl pour celui de 13 pl, 1,6 W de Tampon (10X), 1,6 w de ANTPs (2,5
mM), 0,8 ul de MgCL (25 mM), 0,2 pl de primer FM13 (10pM), 0,3 ul de primer R (10 uM),
0,1 ul de Taq polymérase (SU/U) et 0,3 wl de Dye M13 (700). Les réactions d’amplification
ont ét¢ accomplies dans un thermocycleur de type BIOMETRA® TGradient (Version 4.20 gr,
Model No.1912460, Whatman) selon les conditions suivantes : une dénaturation itiale a 94°C
pendant 3 min, suivie de 34 cycles de dénaturation a 94°C pendant 30 sec, de 30 sec
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d’hybridation a 50, 55 ou 60°C, d’élongation a 72°C pendant 45 sec, suivie de 8 min
d’élongation finale a 72°C et enfin d’une hold qui conservait les produits PCR a 4°C a I'infini.
Des exemples de fiches des PCR Li-Cor des marqueurs amplifi¢es sont présentées en annexe
4. Les diffrentes étapes des PCR Li-Cor on ét¢ effectuées a I'abri de la lumiere a cause de la
photosensibilit¢ du Dye M13 (700).

Remarques : Certaines étapes de la procédure de génotypage telles que la mise au point des
marqueurs microsatellites, la constitution de plaques d’ADN, le réarrangement des palques de
la PCR Li-Cor et la migration des produits amplifiés sur le séquenceur Li-Cor sont présentées

en annexe 5, 6, 7 et 8.

I11.1.6.3. Analyse de profils de migration par le programme SAGACT Génération 2.0

L’analyse de profils de migration a été effectuée en utilisant le logiciel SAGAST
Génération 2.0. Il s’agit d’un programme Li-Cor développé pour la lecture des profils
microsatellites chez les organismes diploides. Suite a la migration, 'image des gels a travers
I'interface de Li-Cor laissaient voir les profils alléliques des échantillons. Les alleles
apparaissent sous forme de deux spots a des niveaux différents pour les individus hétérozygotes
et d’un spot pour les homozygotes.

Pour la détermmnation de la taille des differents alleles en fonction du marqueur
considéré, il a été¢ nécessaire d’apporter quelques transformations sur les images des gels, par
le tracé de lignes verticales suivant le marqueur de taille interne et de lignes horizontales a partir

de la ligne de taille attendue qui suit au mieux la déformabilité du gel

I1I.1.7. Analyses statistiques et génétiques

La variabilit¢ génétique entre races s’exprime généralement a partir d’un ensemble de
fréquences alléliques, sous la forme d’indices de fixation et de diversité génique, ainsi que de
distances génétiques. Ces dernieres peuvent étre converties en phylogénie, classification ou
mesure globale de diversit¢. Toutefois, la richesse allélique est une information complémentaire

mtéressante a prendre en compte. Dans les analyses, un seul niveau est considéré : la population.

II1.1.7.1. Variabilité génétique

Afin d’estimer la variabilit¢ génétique, i est impératif de vérifier la présence d’alkles
nuls avant toute analyse de données microsatellites en utilisant le logiciel Micro-Checker
version 2.2.3 (Oosterhout et al, 2004). Les alleles nuls correspondent a des allkles qu’on ne

peut pas déceler avec la méthode de détection biochimique utilisée. Ils sont invisibles a I’état
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hétérozygote, car récessifs par rapport aux autres alleles et mal détectés a I'état homozygote
(blancs). 11 est souvent difficile de séparer les cas ou la manipulation a échoué¢ (mauvaise
amplification, matériel biologique dégradé, etc.) des cas ou on a réellement a faire a un
homozygote nul. Une mutation au niveau des séquences correspondant a un des primers
empéche la bonne amplification de Tallele. Il apparaitra «blanc » (aucun signal) a [Détat
homozygote et sera domin¢ par les alleles avec lesquels il sera hétérozygote. Les hétérozygotes
pour ce type d’alléles apparaissent donc homozygotes pour I'autre allle. Or, il est montré que
la présence d’alleles nuls a un locus peut provoquer des déficits d’hétérozygotes nexplicables
biologiquement (De Meets, 2012). De ce fait, on s’attend a ce que les différents loci donnent
une mesure différente (variance entre loci) (De Meets et al.,, 2002a).

Une fois que la présence d’alltles nuls a pu étre Vérifie, la variabilité génétique a été
estimée a partir d’'un ensemble de parametres basiques du polymorphisme génétique dont on

distingue les suivants :

» Taux de polymorphisme (P)
C’est le pourcentage de loci polymorphes dans I'échantillon étudié. La probabilité
d’observer au moins deux alliles a un méme locus dépend des fréquences respectives des alleles
et aussi de la taille de I’échantillon. Dans le présent travail, un locus est considéré comme

polymorphe lorsque I'allele le plus fréquent a une fréquence mférieure ou égale a 0,95.

» Fréquences alléliques
La fagon la plus simple de décrire la variation mendélienne consiste a donner Ia
distribution des fréquences des génotypes dans la population. La variation peut exister aussi
bien au sein d’'une population qu’entre populations. Généralement, au lieu des fréquences
génotypiques, on utilise les fréquences des alleles distincts. Les analyses portent sur des loci
codommants (on distingue les hétérozygotes des homozygotes) avec au moins deux allles chez

un organisme diploide (De Meets, 2012).

> Nombre moyen d’alléles observés par locus (Na)
C’est le nombre moyen d’alléles observés dans une population et traduit la richesse en
alkles de celle-ci. En général, le nombre moyen d’allles dépend de la taille de I'échantillon a
cause de la présence d’alltles uniques a faibles fréquences dans les populations, mais également
parce que le nombre d’alleles observés augmente en fonction de I'évolution de la taille de la

population. Ce parametre est déterminé par locus et par population.
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> Richesse allélique (Rs et Rt)

La richesse allélique d’une race est la mesure du nombre d’alles mdépendamment de
la taille de I’échantillon. Cependant, le nombre d’alleles présent a un locus donné est fortement
dépendant de la taille de I’échantillon, puisque les chances de découvrir un nouvel allele
augmentent chaque fois qu’un nouvel individu est observé. Pour comparer la richesse allélique
de deux races, il est donc nécessaire de corriger le nombre d’alleles observés en fonction de la
taille de Iéchantillon. Pour contourner ce biais, nous avons appliqué le principe de
“raréfraction” d’Hurlbert (1971) suggéré par El Mousadik et Petit (1996) pour les populations
génétiques (Foulley et Ollivier, 2006). La richesse allélique est déterminée par population pour

tous les loci confondus (Rs) et par locus pour I'ensemble des populations (Rt).

» Contenu Informatif du Polymorphisme (PIC)
Le PIC permet d’évaluer la capacité¢ informative (discrimmnante) d’un marqueur dans
une population a partir des fréquences alléliques (Thiruvenkadan et al, 2014). Le PIC est
¢valué par locus en considérant la population totale et par population pour tous les loci

confondus.

> Index Informatif de Shannon (I)

Les statistiques informatives de Shannon ont été largement utilisées en é€cologie, mais
en grande partie négligtes en génétique, en dépit qu’ils offrent un cadre adéquat pour la
quantification de la diversit¢ biologique a travers les différents niveaux de la biodiversit¢, des
génes aux paysages (Peakall et Smouse, 2012). Parmi les indices de Shannon, on distingue
I'index mutuel de Shannon-Weaver, qui est une mesure de diversit¢é génétique importante au
méme titre que le contenu informatif du polymorphisme et permet Iestimation relative de la
variabilit¢ génétique a I'intérieur des especes, sous-especes ou populations. Les valeurs élevées
témoignent d’une forte diversit¢ génétique. A la différence d’Hg, cet indice informatif n’est pas
borné par 1, et peut donc étre un meilleur parametre estimatif de la diversité allélique et
génétique (Baker, 2005). Ce paramétre est mesuré en moyenne sur I'ensemble des loci par
population et entre paires de populations. Un t-test a ¢été effectué avec le programme
STATVIEW version 5.0 (SAS Institute Inc., 1998) pour évaluer les différences entre valeurs
moyennes de I'index (I) entre populations au seuil de significativit¢ de 5%. Cependant, pour
les valeurs de I'index (I) par paires de populations, les probabilités au seuil de 5% ont été

obtenues apres 1000 permutations.
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> Hétérozygotie observée (Hop)
C’est la proportion d’individus hétérozygotes observés au locus K comme I'mdique la

formule suivante :
a - gy =
H0K=Zi,;(:1 p;; (i#))

Ou pij est I'estimation de la fréquence du génotype ij au locus k et ak le nombre d’allles au
locus k. Si on considére 1 locus, le taux d’hétérozygotes observés (Hp) est la moyenne des

(Hok) suivant I'équation :
151
Ho= ;Zkzl Hok

L’hétérozygotie observée (Hop) est mesurée par locus et par population.

> Hétérozygotie attendue (Hg)

L’hétérozygotie attendue (Hg) peut Etre calculée sous I'hypothése de I'équilbre de
Hardy-Weinberg a partir des fréquences alléliques déterminées pour chaque locus a I'aide de la
formule suivante :

Hg= 1- Y p?
Ou p; est la fréquence du i#™¢ allele a ce locus.

Le taux moyen d’hétérozygotie est I'indice le plus satisfaisant de la diversit¢ génétique.
Sa valeur numérique dépend du nombre de loci polymorphes et de la structure génotypique de
chacun d’eux. Toutefois, Nei (1978) propose d’utiliser un estimateur non biaisé¢ (Hgp), lorsque
le nombre d’animaux testés est faible. Celle-ci est définie comme étant la probabilit¢ de tirer,

au hasard, deux alkles différents a un méme locus. L’estimation de I’hétérozygotie non biaisée

est calculée selon la formule suivante :

Ou n est le nombre d’individus étudiés. L’hétérozygotie attendue non biaisée est estimée par

locus et par population.

» Diversité génique (Hs)
Hs est la diversit¢ génique par locus et par population estimée a partir d’un estimateur

non biaisé. Il est déterminé selon la formule suivante (Nei, 1987) :
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Hsi-—*~ (1- X p - Hox /2ny)

ng -1
Ou ny représente la taille de I'échantillon k, pix la fréquence de lallele Ai dans I'échantillon Kk,
et Hok la proportion d’hétérozygotes observés dans I'échantillon k. La diversit¢ génique (Hs)

est déterminée par locus et par population.

» Coefficient de consanguinité ou mesure du déficit d’hétérozygotie (Fis)

Ce paramgtre représente le ratio d’hétérozygotie en plus ou moins observé par rapport a
I’hétérozygotie attendue (Hg) sous les hypotheéses de Hardy-Wemnberg. Ce nouveau parameétre
défini par Wright (Wright, 1965) est appelé indice de fixation (F) des individus a I'intérieur des
sous-populations (s). En principe, il correspond a I'estimateur non biais¢ (f) de Wer et
Cockerham (1984) ou déficit en hétérozygotes. Il est aussi appelé I'écart a la panmixie et se

calcule comme suit :

Hg-H H
Fs=—-—"%1-=2

E Hg

Il varie entre -1 et +1. Les valeurs négatives correspondent donc a un exces
d’hétérozygotes, les valeurs positives a un déficit en hétérozygotes et une valeur nulle
correspondant donc a Hardy-Weinberg. Il est intéressant de noter que -1 ne peut étre atteint que
par une population ou tous les individus sont hétérozygotes pour les mémes deux alleles, alors
que +1 signifie seulement qu’ill n’y a aucun hétérozygote et donc tous les individus sont
homozygotes pour les loci étudiés. En outre, i s’avére qu'un bon nombre de facteurs
contribuent a cet écart : consanguinité, dérive, sélection, différenciation, etc. (De Meets, 2012).

Afin de tester la panmixie locale (tester par le Fig), les alleles présents dans chaque sous-
échantillon sont réassociés au hasard a I'intérieur de ces sous-populations et ce dans toutes les
sous-populations ; on mesure alors le Fys global (moyenne sur I'ensemble des sous-échantillons
et des loci) (estimation par fde Weir et Cockerham, 1984). Ce processus est répété un trés grand
nombre de fois, ce qui permet d’obtenrr la distribution des Fys générés sous I'hypothese de
panmixie locale (Ho) (De Meets, 2012).

Le Fis est ainsi estin¢ par population en considérant I'ensemble des loci aprés 1000
permutations des alleles a I'intérieur des populations ; la significativit¢ est considérée lorsque
les pourcentages de répétions présentent une valeur du Fig mférieure a celle réelle, c’est a dire
supérieure & 95%. Les valeurs du Fig par locus pour I'ensemble des populations ont été

déterminées par la méthode du Jackknifing sur I'ensemble des loci et les ntervalles de
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confiance par la méthode du Bootstrapping sur I'ensemble des loci La significativit¢ des

valeurs du Fis est déduite selon un mtervalle de confiance de 95%.

L’ensemble de ces mesures de variabilit¢ génétique intra-population ont été¢ calculées
au moyen de différents programmes informatiques de génétique des populations. Les
fréquences alléliques par locus, le taux de polymorphisme (P), le nombre moyen d’alleles
observés par locus (Na), le nombre effectif moyen d’alleles par population (Ne), le nombre
moyen d’alles privés par population (NPA), la richesse allélique par population (Rs) et par
locus (Rt) ajustée a partr de 8 individus diploides, I’hétérozygotie observée (Hop),
I’hétérozygotie attendue non biaisée (Hg) sous I'hypothése de I'équilbre de Hardy-Weinberg
la diversit¢ génique (Hs), le coefficient de consangunité¢ (Fis) de Weir et Cockerham (1984)
ont ét¢ calculées en utilisant les logiciels GenAlEx version 6.5 (Paekall et Smouse, 2012),
Genetix version 4.05.2 (Belkhir et al., 2004), Fstat version 2.9.3.2 (Goudet, 2002) et Arlequin
version 3.5.1.3 (Excoffier et Lisher, 2010). Les autres estimateurs tels que le Contenu Informatif
du Polymorphisme (PIC) (calculé selon Botstein et al. (1980)) et I'Index Informatif de Shannon
(I) ont ét¢ déterminés en utilisant les programmes Cervus version 3.0.6, Field Genetics Ltd
(Kalinowski et al, 2007) et GenAlEx version 6.5 (Paekall et Smouse, 2012), respectivement.
Les différences entre valeurs moyennes du Contenu Informatif du Polymorphisme (PIC) ont
été évaluées entre populations en utilisant le z-test implément¢ dans STATVIEW version 5.0
(SAS Institute Inc., 1998) au seuil de significativit¢ de 5%.

I11.1.7.2. Equilibre génétique

» Testd’équilibre d’Hardy-Weinberg (EHW)

En 1908, un mathématicien britannique du nom de Hardy et un médecin allemand,
Weinberg ont émis le méme modele de fagon indépendante. Ce modele, communément appelé
« Equilibre d’Hardy-Weinberg » sert de base a une immense partic des études de génétique des
populations.

Selon cette loi, dans une population diploide de taille infinie ou la reproduction se fait
au hasard (croisement aléatoire des individus et de leurs gametes), sans sélection, ni mutation
ou migration, les fréquences alléliques et génotypiques restent stables de génération en
génération. Les fréquences génotypiques sont déduites des fréquences alléliques et ne
dépendent que des fréquences de la génération initiale. Une telle population est dite en
“Equilibre d’Hardy-Weinberg” (EHW) (De Meets, 2012). Les hypothéses de ce modele sont

les suivantes :
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- population de taille infinie ;

- pas de mutation ;

- pas de migration ;

- pasde sélection (neutralité) ;

- reproduction sexuée avec rencontre au hasard des gametes (panmixie) ;
- pas de chevauchement de générations.

Cependant, la relaxation des hypothéses d’Hardy-Weinberg I'une aprés I'autre aura des
effets conséquents sur I’évolution des populations dites naturelles, autrement dit elle va
impacter sur leur structure génétique (De Meets, 2012).

Les déviations par rapport a I'équilibre de Hardy-Weinberg ont ét¢ testées pour chaque
locus en considérant I'ensemble des populations et pour chaque population, tous les loci
confondus. Ces tests exacts ont ét¢ réalisés en utilisant le programme Genepop version 4.2.2
(Rousset, 2008) par la méthode de la chaine de Markov avec estimation exacte des p-values du
Chi2 par la méthode de Fisher (les parametres fixés sont : dememorization = 10 000, lots = 20,
1 000 000 itérations par lot). L’hypothése nulle est que les populations soient a I'équilibre de
Hardy-Wemberg. Lorsque, des écarts s’observent par rapport a cet équilibre, nous en

conviendrons qu’au moins une des hypothéses n’est pas vérifice.

» Testdu déséquilibre de liaison génotypique

Le déséquilibre de laison, aussi appelé « association allélique » est la mesure du degré
d’association aléatoire entre les alleles de différents loci dans une population. Les mesures du
déséquilibre de liaison quantifient la fiéquence a laquelle deux alleles peuvent se trouver sur un
méme chromosome dans une population (Tucho, 2004).

Plusieurs méthodes existent pour tester le déséquilibre de laison, et globalement, elles
consistent a recombiner au hasard les loci entre eux a 'mtérieur de chaque sous-échantillon un
trées grand nombre de fois et de mesurer une statistique. La statistique observée dans chaque
sous-échantillon est ensuite comparée a la distribution obtenue lors des randomisations sous
I’hypothése nulle d’absence d’association statistique entre loci La statistique utilisée est une
mesure du déséquilibre de laison par paires de loci (le plus fréquent). Ainsi, dans les tests par
paires de loci, on peut utiliser comme statistique la probabilit¢ d’apparition du tableau des
génotypes pour les deux loci du sous-échantillon, compte tenu des fréquences génotypiques
observées. Dans ce cas, la p-value du test sera simplement la somme des probabilités faibles ou
plus faibles que celle observée dans le sous-échantillon, divisée par la somme de toutes les

probabilités obtenues lors de la procédure de randomisation (De Meets, 2012).
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Dans cette ¢tude, nous avions utilis¢ une statistique nommée, G (log-likelihood ratio)
mplémentée dans le logiciel Fstat version 2.9.3.2 (Goudet, 2002) pour tester I’association
aléatoire entre génotypes par paires de loci dans toutes les populations. L’estimation exacte des
p-values du déséquilibre génotypique est basée sur 550 000 permutations. Les niveaux de
significativit¢ au seuil de 5%, 1% et 0,1% ont ét€¢ ajustés a partir des probabilités fixées a
0,000091, 0,000018 et 0,000002, respectivement.

I11.1.7.3. Différenciation génétique

Les parametres les plus simples pour I'évaluation de la diversité génétique entre races
avec ['utilisation de données microsatellites sont les estimateurs de la différenciation génétique
ou indices de fixation. Différents estimateurs ont ét¢ proposés (Fst, Gst, 0, etc.), mais le plus
largement utilis¢ reste le Fst (0) de Weir et Cockerham (1984). Le Fst est considéré comme
¢tant une mesure approprice relative a la différentiation génétique entre sous-populations a
travers le calcul des variances standardisées dans les fréquences alléliques entre sous-
populations. Par conséquent, les résultats du Fst et certaines statistiques corrélées sont parmi
les plus utilisés en statistiques descriptives dans une population et en génétique évolutive

(Holsinger et Weir, 2009).

» Fst(0) de Weir et Cockerham (1984)

Les valeurs du Fst ou l'effet de subdivision de la population, mesurent la réduction de
I’hétérozygotie dans les sous-populations liée aux difiérences des fréquences alléliques
moyennes. Aussi appelé le coeflicient de co-ascendance, 0 de Weir et Cockerham (1984) ou
“indice de fixation”, le Fst est défini comme étant la corrélation des gametes au sein des sous-
populations par rapport aux gametes tirés au hasard de I'ensemble de la population (toutes les
sous-populations comprises). Il est calculé en utilisant I’hétérozygotie moyenne attendue des
sous-populations et I’hétérozygotie attendue de la population totale. Le Fgt est toujours positif
et compris entre 0 = panmixie (Paccouplement se fait au hasard, pas de divergence génétique
au sein des populations d’ou absence de différences entre les fréquences alléliques des sous-
populations) et 1 = isolement complet (toutes les sous-populations concernées sont
panmictiques et totalement isolées). Donc, si les sous-populations partagent les mémes
fréquences alléliques (variance nulle), ce déficit est nul (pas de déviation par rapport a
I'équilibre de Hardy-Weinberg) ; alors que dans le cas ou le Fst est positif, et ce d’autant plus
que les fréquences allliques different entre sous-populations jusqu’a une valeur maximale de

1 quand chaque sous-population est fixée pour un des alleles présents (variance maximale). Ce
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phénomene généré par une variance entre les fiéquences allCliques, est appelé effet Wahlund
(Wahlund, 1928), c’est a dire le déficit en hétérozygotes dii a la structuration de la population.
L’effet Wahlund qui se traduit par une réduction de I’hétérozygotie des sous- populations par
rapport a la population totale, s’observe lorsqu’il existe une divergence des fréquences
aléliques entre sous-populations. Cette divergence est généralement induite par leffet de Ia
dérive génétique qui tend a faire diverger les fréquences alliques entre les différentes sous-
populations (De Meets, 2012).

Les valeurs du Fst sont amnsi mesurées par locus pour I'ensemble des populations en
utilisant le programme Fstat version 2.9.3.2 (Goudet, 2002) par la méthode du Jackknifing sur
I'ensemble des loci et les intervalles de confiance par le Bootstraping sur I'ensemble des loci.
La significativit¢ des valeurs a été déduite selon un intervalle de confiance de 95%. Cependant,
nous avons utilis¢ le logiciel Genetix version 4.05.2 (Belkhir et al, 2004) pour déterminer les
valeurs du Fgt par paire de populations aprés 1000 permutations. Une autre mesure de
différenciation génétique analogue au Fgst, le Org de Robertson et Hill (1984) a été aussi
estimée par paires de populations selon la méme procédure. Cette mesure tient compte de Ila
taille des alléles et non des fréquences alléliques. Les alleles de taille proche ont plus de chance
d’avoir un ancétre commun proche, dans le cas ou les microsatellites suivent le modéle de
mutation strict, le SMM. La significativit¢ des valeurs du Fst et du Orm entre paires de
populations a ¢ét¢ considérée lorsque les pourcentages de répétions présentaient une valeur du

Fst ou du Ory nférieure a celle réelle, c’est a dire supérieure a 95%.

» Fir (F) de Weir et Cockerham (1984)

Le Fir mesure I’homozygotie des individus de la population totale ou le déficit en
hétérozygotes global. Quand les sous-populations ne sont pas panmictiques, dans ce cas, le
déficit en hétérozygotes global peut résulter de deux effets : I'effet Wahlund et leffet des
croisements non aléatoires dans les sous-populations. Le Fir tout comme le Fig varie entre -1 et
1 (De Meets, 2012).

Le Fir (F) est ainsi mesuré par locus pour I'ensemble des populations en utilisant le
programme Fstat version 2.9.3.2 (Goudet, 2002) par les méthodes du Jackknifing et du
Bootstraping sur I’ensemble des loci. La significativit¢ des valeurs a ét¢ déduite selon un

mtervalle de confiance a 95%.
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» Ggr de Nei(1973) ou coefficient de différenciation génétique

Le coeflicient de diffrenciation génétique (Gst) développée par Nei (1973) est une
extension de la distance génétique théorique de Nei (1972) entre paire de populations. Il mesure
I’homogénéité des fréquences alléliques entre sous-populations. Le Ggt peut Etre directement
déduit des fiéquences alléliques en termes d’hétérozygoties attendues au sein et entre
populations. A la diffrence du Fst, Destimation des hétérozygoties dans le Ggsrt dépend
uniquement des fréquences alléliques. Cette méthode offre plusieurs avantages parce qu’elle
n’est pas affectée par le nombre d’alléles a un locus donné ou par les forces évolutives telles
que la mutation, la sélection et la migration (Nei, 1973).

Pour I'estimation des valeurs du Ggr, celui de Nei et Chesser (1983) a eté utilisé car
¢tant non biaisé. Les valeurs ont ét¢ ainsi mesurées par locus pour I'ensemble des populations
et par paire de populations en utilisant le programme GenAlEx version 6.5 (Paekall et Smouse,
2012) par la méthode des permutations. Les probabilités ont été obtenues selon un intervalle de

confiance du bootstraping de 95%.

» Flux génique, Nm (Wright, 1969)

La différenciation génétique entre populations est favorisée par la dérive et limitée par
les flux génétiques entre populations. La connaissance du Fst peut permettre I'inférence du
nombre d’individus migrants (le produt Nm, avec N : taille de chaque sous-population et m:
nombre effectif de migrants) dans une sous-population si cette derniere fait partie d’un modele
en lles. Or, comme dans le modéle en iles infini de Wright (1951) (a I'équilibre entre migration,
mutation et dérive), composé de n sous-populations panmictiques, la probabilit¢ d’identité¢ entre
deux alles pris au hasard entre deux sous-populations est nulle. Si le nombre de sous-
populations n est suffisamment grand, cette probabilité est égale a Qr= 1/n = 0. Ceci conduit
naturellement a ce que Fst = Qs, probabilit¢ d’identité entre alleles des mndividus d’une méme
sous-population (De Meets, 2012). Alors, si Qs est remplacée par le Fst, nous pouvons avoir

la formule classique suivante :

1
Fopno —
ST™ ANm+ 1

Dans cette équation, il est facile d’extraire I'égalit¢, Nm = (1- Fsp)/4Fst. Ce qui revient
ainsi & dire que le nombre effectif de migrants par génération (Nm) est reli¢ a la différenciation

génétique Fgt par la relation :
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Nm = Z_T:rﬂ

Afin d’estimer le flux génique (Nm) entre paires de populations le logiciel Genetix
version 4.05.2 (Belkhir er al, 2004) a ét¢ utilisé. Cependant, 'estimation du flux génique par
locus en considérant la population totale a ét¢ déduite a partir du Fsr selon la relation décrite

précédemment.

> Distances génétiques
L’une des plus importantes difficultés dans la conservation de la diversité génétique des
animaux domestiques, est comment choisir la population ou la race appropriée pour la
conservation. Et donc, 'une des méthodes fiables revient a calculer la distance génétique entre
paires de races et de choisir les races qui montrent une large différenciation génétique. Plusieurs
mesures de distance ont ét€¢ proposées, cependant, les plus efficaces et largement utilisées dans

les études de génétique des populations naturelles ont été retenues.

e Distance génétique standard (Dgs)de Nei(1972)

L’utilisation de distances et de diversit¢ génétique de Nei se justifie par leur signification
biologique (Nei, 1972). En effet, ces distances sont basées sur la probabilit¢ d’identité des genes
et donc étroitement associées a la définition du coefficient de parenté.

Dg est la mesure de distance la plus largement utilisée selon le modele IAM (infinite
alleles model). Elle est destinée a mesurer le nombre moyen de substitutions alléliques par locus
survenues apres la divergence de deux populations et est attendue pour augmenter linéairement
avec le temps (Nei et Takezaki, 1994). Dg n’assume que le taux de substitution de génes par
locus soit uniforme a travers les loci et les lignées. Cependant, on trouve que cette hypothése
est violée avec les loci microsatellites. Selon Farris (1981), cette mesure n’est pas appropriée
pour faire des arbres phylogénétiques, car ce n’est pas une mesure métrique et n’obéit pas aux

mnégalités triangulaires.

e Distance génétique angulaire D, (Neiet al., 1983)

La distance génétique angulaire D est une mesure appropriée pour I'analyse des arbres
phylogénétiques indépendamment de la présence de bottleneck démographique (Choi et al.,
2012). Nei et al. (1983) ont recommandé cette distance modifi¢e de Cavalli Sforza et Edwards
(1967) pour estimer les relations entre populations génétiquement proches, lorsque la dérive

génétique est le premier facteur de la difRrenciation évolutive (Maudet et al, 2002). D, fait
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partie des mesures de distance les plus largement utilisées car il a été rapporté qu’elle augmente

lentement avec le temps et maintient la relation linéaire pour de longues périodes (Nei, 1987).

e Distance génétique de Reynolds, Dr (Reynolds, Weir et Cockerham, 1983)

Dans le cas de I'utilisation des fréquences alléliques, la divergence est supposée résulter
d’un processus de dérive génétique et I'hypothése correspondante est donc le rythme uniforme
de cette dérive, ce qui implique des sous-populations de méme effectif génétique (Ollivier et
al.,, 2000). De la sorte, les généalogies peuvent étre relativement proches et dans lesquelles la
dérive génétique et non la mutation parait tenir dans un label trés ¢€levé du processus de
différenciation. Dans ce sens, le modéle de Reynolds qui assume les conditions réelles

d’absence de mutation est fortement en relation avec le Fsr.

e Chord distance (Dc) (Cavalli-Sforza et Edwards, 1967)
Cette distance est 'une des plus eflicaces pour obtenir une topologie correcte de I’arbre
sous les modeles SMM (stepwise mutation model) et IAM (infinite allele model) (Takezaki et
Nei, 1996).

e Distance des alléles partagés (Das) (Chakraborty et Jin, 1993)

Cette distance, formulée initialement par Bowcock et al (1994), est d'une grande
simplicit¢ théorique et se base sur une population ou les individus sont identiques du fait qu’ils
ont en commun un grand nombre d'alléles.

Afin de mesurer la distance génétique entre populations, trois mesures que sont la
distance génétique standard non biaisée (Dgs) de Nei (1978), la distance génétique angulaire DA
de Nei et al. (1983), celle de Reynolds (Dr) (Reynolds, Weir et Cockerham, 1983) ont été
calculées en utilisant les logiciels Genetix version 4.05.2 (Belkhir e al, 2004) et GenAlEx
version 6.5 (Paekall et Smouse, 2012).

I11.1.7.4. Méthodes de reconstruction des arbres phylogénétiques

Pour nférer les relations de parenté entre les différentes populations suivant le processus
de I’évolution, nous avons utilisé les méthodes de distances telles que 'UPGMA (unweighted
pair group method with arythmetic mean) de Sneath et Sokal (1973) et la méthode du Neighbour
Joming (NJ) de Saitou et Nei (1987). En principe, dans les méthodes de distances, la distance
évolutive est calculée pour toutes les paires de populations et Parbre phylogénétique est
construit a partir de la matrice de distance. En outre, la fiabilit¢ des nceuds des dendrogrammes

est mesurée par la méthode dite de bootstrap (Felsenstein, 1985).
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La reconstruction des arbres phylogénétiques a ¢été effectuée en utilisant les méthodes
du Neighbor- Joming et de 'UPGMA mplémentées dans le programme Populations version
1.2.28 (Langella, 1999). Les arbres des populations sont construits a partir de la matrice des
distances D¢, Da et Das. Dans la nécessit¢ d’enraciner les arbres des populations, nous avons
pris les génotypes (Nguyen et al., 2007) d’une espeéce proche du genre Bos et appartenant a la
sous-famille des Bovinae, le buffle Africain (Syncerus caffer). La fiabilit¢ des nceuds des arbres
construits a ¢été testée par la méthode du bootstrap avec 10000 ré-échantillonnages. La

visualisation et la reproduction graphique des dendrogrammes ont été¢ effectuées a laide du

logiciel Fig Tree version 1.4.2 (Rambaut, 2014).

II1.1.7.5. Structure génétique des populations

> Analyses de goulot d’étranglement dé mographique

Il a été montré que les notions d’effectif efficace de goulot d’étranglement et de biologie
de la conservation sont étroitement liées. L’effectif efficace d’une population, aussi appelé
effectif génétique et généralement not¢ Ne, est censé représenter une vitesse avec laquelle une
population perd sa diversit¢ génétique par dérive génétique. Une population qui subit une
réduction forte d’effectif (goulot d’étranglement) aura tendance a présenter une réduction
simultanée du nombre d’alliles par locus et de leur diversité génétique (De Meels, 2012).
Durant un goulot d’étranglement, il est noté que la perte d’alles se fait plus vite que la baisse
de la diversité génétique. Il en résulte quune population ayant subi un goulot d’étranglement
récent présentera une diversit¢ génétique (He) supérieure a celle attendue a I’équilibre
mutation/dérive (Heq) compte tenu du nombre d’alleles observés (k) sous I'hypothése d’une
taille constante de la population (Baker, 2005). Dans une population a I'équilibre
mutation/dérive dont la taille n’a pas varié depuis un temps raisonnable, il y a autant de chance
d’observer un exces qu'un déficit de diversit¢ génétique, par rapport a I'attendu aux différents
loci. Afin de détecter si le nombre d’excés observés dépasse significativement ce qui est attendu
sous cette hypothése nulle, on peut utiliser trois tests, mais le plus commode et le plus puissant
est le test de Wilcoxon (De Meets, 2012).

L’exces de diversité génétique (He > Heq) a ét¢ démontré pour les loci évoluant sous
le modele mfinite allele (IAM). Si les loci évoluent sous le modele strict stepwise mutation
(SMM), il peut avoir des situations ou I'exces de diversité n’est pas observé. Cependant, peu
de loci suivent le modéle SMM, et dés qu’ils dévient légérement ce modele de mutation en
faveur du modele TAM, ils montrent un exces d’hétérozygotie due a un quelconque goulot

génétique dans le passé. Etant donné que peu de loci suivent le modeéle SMM, le two-phase
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modele de mutation (TPM) est considéré comme étant le plus approprié. Le TPM est
mtermédiaire des modeles SMM et IAM (Baker, 2005).

Plusieurs modeles de mutation peuvent étre utilisés selon les situations. Mais selon De
Meets (2012), il est préférable d’utiliser les trois modéles de mutations simultanément. Car il
est montré que, si un goulot d’étranglement a réellement eu lieu on le détectera trés fortement
avec I’hypothése IAM, moyennement avec le TPM et faiblement avec le SMM ; alors qu’en
cas d’absence de goulot d’étranglement mais en population structurée en petites sous-
populations, on pourra détecter faussement une signature de goulot d’étranglement avec 1AM,
mais exceptionnellement (voir jamais) avec TPM et jamais avec SMM (De Mee(s et al., 2010).
Deux méthodes mmplémentées dans le logiciel Bottleneck version 1.2.02 (Cornuet et Luikart,
1996) ont ét¢ développées afin de voir si vraisemblablement, les populations ont subi des

évenements de goulot d’étranglement récent.

e Wilcoxon test (Cornuet et Luikart, 1996)

Le test de Wilcoxon a ¢été jugé plus puissant et robuste pour tester I'exces
d’hétérozygotie relatif a celui attendu a I’équilibre mutation-dérive a partr des fiéquences
allliques (Mahmoudi et al, 2012). Pour cela, on vérifie ’hypothése nulle selon laquelle tous
les loci sont en équilbre mutation-dérive suivant les différents modéles générés. Donc, si une
éventuelle déviation se présente, on obtient un excés d’hétérozygotie avec une p-value
significative. Les parameétres par défaut sont : 70% de mutations de SMM dans TPM et 30% de
TPM qui impliquent I'ajout ou le retrait de plus d’un motif microsatellite avec une variance de
30 (De Meets, 2012). Les estimations ont été faites sur 1000 réplications. Les p-values pour
I'ensemble des populations ont été obtenues par le test binomial généralis¢ de Teriokhin et al.
(2007) implémenté dans MultiTest version 1.2 (De Meets et al., 2009). Pour le test, nous avions

posé k =4 populations, d’ou il renvoie une probabilit¢ maximale o= 0,0999.

e Mode-shift indicator test (Luikart et al., 1998)

Une seconde méthode qui est une représentation graphique en forme L de I'indicateur
“mode-shift” et développée par Luikart et al. (1998) a été aussi utilisée pour tester les goulots
d’étranglement démographiques récents. Cette méthode implémente un descripteur qualitatif
de la distribution des fréquences alléliques (“mode-shift” Indicator) permettant de discriminer
les populations en goulot des populations stables. Dans une population a I'équilibre mutation-
dérive (avec une taille efficace laquelle est restée constante dans le passé récent), il y a
approximativement une probabilit¢ égale qu’un locus montre un exceés de diversité génétique

ou un déficit de diversit¢ génétique (Baker, 2005). En effet, la perte d’alleles rares dans les
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populations en goulot est détectée lorsqu’une ou plusieurs classes alléliques ont en commun un
nombre ¢levé d’alleles que les classes alléliques rares (Luikart et al., 1998). Dans le spectre des
fréquences alléliques visualis€ par la méthode graphique qualitative, les alleles microsatellites
sont organisés en 10 classes alléliques permettant de vérifier si la distrbution des fréquences
aléliques suit la forme L de I'indicateur “mode-shift” ou les altles a faible fiéquence (0,01-
0,1) sont les plus abondants.

» Inférence de la structure génétique des populations par les analyses multivariées
Dans cette présente étude deux types d’analyse que sont 'AFC (analyse factorielle des
correspondances) et TACP (analyse en composantes principales) ont ét¢ utilisées afin d’évaluer

la répartition de la diversit¢ génétique au sein et entre les populations.

e Analyse factorielle des correspondances (AFC)

L’analyse factorielle des correspondances (AFC) est effectuée pour visualiser les
relations entre individus de différentes populations a partir des fréquences alléliques et détecter
d’éventuels admixtures génétiques entre populations. C’est une méthode d’analyse multivariée
qui considere les fréquences alléliques de toutes les populations aux différents loci comme
variables (Hoda et Marsan, 2012). D’aprés De Meetls (2012), c’est une technique également
utilisée pour détecter une structure cachée dans un échantillon comme celui qui proviendrait
d’un effet Wahlund (déficits en hétérozygotes a tous les non expliqués par le systeme de
reproduction). A cet effet, une représentation graphique est produite a partir des fréquences
alléliques en utilisant le programme Genetix version 4.05.2 (Belkhir et al, 2004) pour estimer
la répartition de la variabilit¢ génétique a tous les niveaux (individus, sous-populations et

population totale).

e Analyse en composantes principales (ACP)

L’analyse en composantes principales (ACP) suit le méme principe que 'AFC sauf que
ce sont des données ordmales continues qui sont utilisées au lieu de données disjonctives. Ici,
ce sont des groupes d’individus (sous-populations) qui seront positionnés dans un hyperespace
de K dimensions. Afin de condenser la variabilit¢ génétique révélée par le panel des 11
microsatellites, le diagramme de 'ACP (ou PCoA en anglais) a été construit a partir de la
matrice de Covariance de la distance génétique non biaisée (Dg) de Nei (1978), laquelle est
déduite des fréquences alléliques en utilisant le programme GenAlEx version 6.5 (Paekall et
Smouse, 2012). En fait, TACP s’applique pour révéler Thistoire évolutive et I'admixture
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génétique parmi les populations (Sharma et al, 2013). Les trois premiers axes de '’ACP par
définition, sont reconnus comme ¢étant les plus nformatifs et sont représentés sur un diagramme

de dispersion tridimensionnel pour toutes les populations.

» Structure génétique des populations par analyse de variance moléculaire

(AMOVA)

L’analyse de la variance moléculare (AMOVA) implémentée dans le logiciel Arlequin
version 3.5.1.3 (Excoffier et Lischer, 2010) a été réalisée pour estimer la variabilit¢ génétique
selon les trois niveaux hiérarchiques qui peuvent étre observés dans une population. Cette
analyse a permis de répartir la variance génétique totale en des composants dus aux différences
entre individus, entre individus a [Iintérieur des populations et entre populations.
L’terprétation de la structure génétique des populations par les F-statistiques est testée en
utilisant une approche permutation non-paramétrique telle que décrite par Excoffier er al
(1992). Les tests de significativit¢ des indices de fixation ont été effectués avec 1023

permutations.

» Détection de migrants de premiére génération et assignation génétique des
individus par le programme GeneClass

La détection de migrants de premire génération utilisant les génotypes multiloci a été
effectuée grace au logiciel GeneClass version 2.0 (Piry et al, 2004) suivant la méthode des
fréquences alléliques de Paetkeau er al. (1995). Le seuil d’affectation des scores a été fixé a
5%.

Les tests d’assignation génétique des mdividus permettent de détermier la probabilité
d’appartenance d’un individu a sa population source (origine). Cornuet et al. (1999) ont suggéré
une nouvelle approche d’assignement de la population (approche exclusion-simulation) qui
calcule pour chaque individu sa probabilit¢ d’appartenance par rapport a chaque population
échantillonnée. En principe, 'approche exclusion-simulation proposée par Cornuet et al. (1999)
calcule la probabilit¢ selon laquelle un individu appartient & une population en simulant 10 000
génotypes. Par exemple, si le génotype d’un individu est observé une fois sur 10 000 génotypes
simulés, la probabilité que cet individu appartient a une population est p = 0,001. Cette approche
permet donc d’exclure les populations d’origine des individus. Le seuil de la p-value est fixé
selon une certaine exclusion requise (généralement entre 0,05 et 0,001). Si la probabilit¢ de
I'individu est inférieure au seuil établi pour cette population, alors I'individu n’est pas orignaire

de cette population. Donc, un individu est considéré comme étant correctement assigné a une
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population lorsqu’il est exclu de toutes les autres avec une probabilit¢ hautement significative
(p<0,001), sauf celle dont il est originaire.

Les tests d’assignation génétique ont ét¢ réalisés en utilisant le programme GeneClass
version 2.0 (Piry et al., 2004) par la méthode des fréquences alléliques de Paetkau e al. (1995).
L’assignation des individus s’est faite sous la corrélation de deux hypotheses : les populations
sont supposées €tre en équilibre de Hardy-Weinberg et les loci en équilibre de laison (Cornuet
et al., 1999). L’inconvénient majeur de cette méthode en cas de présence d’alleles nuls ou rares
dans une population est que la fréquence allélique correspondante est égale a zéro. D’ou un
risque de z&ro peut conduire a I’élimmnation de la population de I'analyse. Les tests d’exclusion-
simulation ont ét¢ réalisées parmi toutes les populations (Fsr moyen = 0,047), entre les
populations les plus différenciées génétiquement (Djakoré et N’Dama : Fsr = 0,107) et entre
les populations les moins différenciées génétiquement (zébu Gobra et zébu Maure : Fsr =

0,003).

» Inférence de la structure génétique des populations par approche bayésienne avec

le programme Structure
Afin de rechercher I'occurrence de groupes génétiques indépendants (K) et d’assigner
correctement chaque individu a la population ou son génotype a la plus grande probabilit¢ de
se produire, nous avons utilis¢ le logiciel Structure version 2.3.4. (Pritchard er al, 2000). Ce
programme utilise I'approche Bayésienne de Markov Chain Monte Carlo (MCMC), laquelle
est basée sur le modeéle de clustering pour inférer la structure génétique des populations et
vérifier Dassignation correct des individus a leur population d’origine selon une certaine
probabilit¢ Q (vecteur multidimensionnel qui représente la proportion d’ascendance pour tous
les membres d’une population). D’aprés Pritchard et al. (2000), ces individus représentent un
mélange de K populations non observées. L’analyse sous I'approche bayésienne est réalisée
suivant I’hypothése selon laquelle : les loci sont en équilibre de liaison et les populations en
équiibre de Hardy-Weinberg. Cette méthode a I'avantage de procurer des résultats
d’assignation fiables avec un nombre modeste de locus. La structure génétique des populations
locales a ¢ét¢ déduite en assumant le modele « admixture » pour I'ascendance ; tandis que pour
les fréquences alléliques, nous avons utilis¢é le modele des « fiéquences alléliques corrélées »,
ce qui permet aux individus d’avoir plusieurs origines (ascendants mixtes). Selon, Falush et al.
(2003), dans le modele « correlated allele frequencies en anglais », les fréquences alléliques de
diffrentes populations sont probablement similares a cause de la migration ou du

polymorphisme ancestral partagé. Toujours, d’aprés Falush er al. (2003), ce modele au méme
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titre que celui qui utilise les loci bialléliques, suppose d’une part que toutes les populations aient
divergé a partir d’une population commune ancestrale durant la méme période ; et d’autre part,
quelles aient subi différentes quantités de dérive génétique (dues a la difffrence de la taille
effective des populations) depuis leur divergence. De ces hypotheéses et a partir d’'un nombre
pré-assigné de clusters (K), le programme en utilisant Palgorithme MCMC calcule le
logarithme naturel de la probabilit¢ a posteriori des clusters (K) dans une population compte
tenu de la composition génotypique observée G (Ln Pr (K/G)). Cette derniere est directement
proportionnelle au logarithme naturel de la probabilit¢ (Pr) de la composition génotypique
observée (G) compte tenu du nombre de clusters (K) pré-assigné dans le jeu de données du
programme Structure.

L’analyse a ét¢ faite sous attribution des individus a leur population de référence
(population échantillonnée). Les valeurs des probabilités postérieures de K (log likelihood ;
InL) sont estimées avec une période de burn-in de 10* itérations, suivies de 109 itérations de
MCMC. Pour chaque valeur de K (1<K<8), 20 réplications indépendantes (runs) sont effectuées
afin de vérifier la cohérence des estimations a travers les itérations. Nous avons maintenu les
paramétres par défaut dans toutes les réplications, a savor le modele admixture avec les
fréquences alléliques corrélées. Le paramétre individuel d’admixture alpha a ét¢ le méme pour
tous les clusters et avec une information préalable uniforme. Le K s’appliquant au jeu de
données sera celui pour lequel la probabilit¢ postérieure Ln P(D) sera maximisée. La proportion
de génome ancestral (Q) a ét¢ aussi déduite. Les résultats générés par Structure ont ét€¢ soumis
dans le web site programme, Structure Harvester (Earl et VonHoldt, 2012) pour déterminer le
nombre de groupes génétiques (K) le plus probable par la méthode de vraisemblance L(K) et
celle d’Evanno par la détermination de la distribution modale des valeurs de DeltaK (AK)
(Evanno et al., 2005).

II1.1.7.6. Analyse de l’association entre marqueurs moléculaires et D’efficacité¢ de la
reproduction par analyse de variance (ANOVA)

Plusieurs études conduites sur une variét¢ d’especes ont démontré que I’ cestrogéne joue
un role important sur le développement folliculaire, la maturation et la stimulation des follicules
ainsi que laugmentation de I’expression des récepteurs d’hormones follicule-stimulation et
lutéisantes par les cellules de la granulosa. Donc, I'cestrogéne peut €tre considéré comme un
bon candidat pour analyser une éventuelle association entre les marqueurs moléculaires et
Iefficacité¢ de la reproduction a travers deux locus microsatellites (ETH225 et MM12) localisés

sur le méme chromosome que le récepteur d’estrogenes. En effet, les marqueurs ETH225,
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MMI12 et le gene du récepteur d’cestrogéne (ESR1) se trouvent sur le chromosome BTA9, a 8
cM, environ 77 cM eta 9 cM, respectivement (Oliveira et al., 2005).

Le test d’association entre les classes génotypiques des marqueurs microsatellites
(ETH225 et MM12) et les performances de reproduction ont ét¢ déterminées par analyse de
variance suivant le test de Tukey en utilisant le programme R version 3.1.0 (Bloomfield, 2014).
Dans I'analyse, I'intervalle vélage-vélage (IVV) est considéré comme une variable dépendante
et les classes génotypiques des allcles comme des variables indépendantes. Les génotypes ont
¢été classés en fonction de la taille des alléles en homozygotes courts alléles, homozygotes longs

alleles et hétérozygotes.

II1.2. Résultats

II1.2.1. Génotypage des loci microsatellites

La migration des produits PCR sur lanalyseur d’ADN Li-Cor a donné les profils
aléliques des individus pour 11 loci (BM1818, BM2113, ETH10, ETH152, ETH225, HELI,
HEL9, INRA063, INRA037, MM12, TGLAS53). Pour le marqueur TGLA122, aucun alléle n’a
pu étre amplifie. En fonction du marqueur considéré, des tailles paires et impaires sont
distinguées en paires de bases. La figure 37 montre en exemple, les profils alléliques du
marqueur HEL9 de quelques individus aprés migration verticale sur gel d’acrylamide-urée. Sur
I'image, apparaissent les lignes des tailles attendues minimale et maximale pour ce marqueur.
Les profils avec deux spots correspondent aux individus hétérozygotes et ceux a un spot sont
caractéristiques d’individus homozygotes. L’ensemble des alleles obtenus a partr des 11
marqueurs microsatellites a permis d’avoir un jeu de données de 1320 génotypes. Toutes les

analyses ont été effectu¢es a partir de ce fichier.

Figure 36 : Profils alléliques des individus aprés migration sur le séquenceur Li-Cor®.
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I11.2.2. Variabilité etéquilibre génétique

I11.2.2.1. Niveau locus

La variabilit¢ génétique des populations a ét¢ mesurée grace aux parametres basiques
de la diversit¢ génétique. Tous les loci microsatellites se sont révélés polymorphes pour
I’ensemble des échantillons. Au total, 115 alléles sont recensés sur un ensemble de 11 loci. La
répartition par taille des alleles de chaque locus microsatellite en fonction de la population est
donnée dans le tableau XXIV. Le nombre d’alleles observés par locus (Na) montre une grande
variabilit¢ allélique entre loci, qui passe de 6 (INRA063) a 16 alleles (TGLAS3) avec une valeur
moyenne de 10,45 alleles par locus (Tableau XXV). L’indice de la richesse alélique (Rt) a
révele une grande hétérogénéité entre loci, avec 3,74 pour INRA063 a 8,20 pour TGLAS3 pour
une moyenne de 6,08. Tous les marqueurs ont montré des valeurs de PIC supérieures a 0,5 avec
une moyenne de 0,76. La plupart des loci ont présenté un taux €levé d’hétérozygotie (> 0,60),
a I'exception du locus INRA063, lequel a généré des taux d’hétérozygotie observée et attendue
de 0,44 et 0,60, respectivement.

Sur les 11 loci analysés, trois (ETH225, HEL9, INRA0O37) ont présenté des valeurs de
Fis positives et significatives (p < 0,05) sur Iensemble des populations. Parallelement, le
coefficient de consangumnité¢ (Fis) a présent¢ une valeur moyenne de 0,073 montrant un déficit
significatif d’hétérozygotes (p < 0,05) sur I'ensemble des populations (Tableau XXV). Les tests
d’équilibre de Hardy-Weinberg révelent que les loci BM2113, ETH152, INRA063 et INRAO37
ont dévi¢ significativement dans toutes les populations avec des valeurs de Chi2 de 24,9024 (p
<0,01), 29,2500 (p <0,001), 19,9543 (p <0,05) et 15,2741 (p < 0,05), respectivement (Tableau
XXV). Le test du déséquilbre de laison génotypique entre paires de loci dans toutes les
populations n’a donné que des p-values non significatives (Tableau XXVI). Autrement dit,
aucune association aléatoire entre génotypes par paires de loci n’a ét€¢ observée. Par conséquent,

tous les 11 loci ont été retenus pour la suite des analyses de cette étude.
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Tableau XXIV : Alléles identifiés par locus microsatellite chez les différentes populations. En gras = alléles
privés : c.-a-d. alléles spécifiques d’une population ; surlignés = alléles dominants : alléles présentant la

fréquence la plus élevée par locus parmi les populations bovines.

Locus Djakoré Zébu Gobra Zébu Maure N’Dama

BM1818 274, 276, 278, 280, 282, 274, 276, 278, 280, 274, 278, 280, 282, 274, 276, 278, 280,
284, 286, 288, 290, 292 282, 284, 286, 290 284, 286, 290 282, 284, 286, 290

BM2113 140, 146, 148, 152, 154, 140, 148, 152, 154, 140, 146, 148, 152, 140, 148, 152, 156,
156, 158, 160 156, 158, 160, 164 154, 156, 158, 160, 158, 160

164

ETH10 225, 227, 229, 233, 235, 225, 227, 229, 233, 225, 227, 229, 233, 225, 227, 229, 233,
237, 239, 241 235, 237, 241 235, 237, 239 235, 237, 239

ETH152 198, 202, 204, 210, 214, 198, 202, 210, 214, 198, 202, 210, 214, 202, 210, 214, 216
216, 220, 224 216, 220 216, 220, 222

ETH225 158, 162, 164, 166, 170, 158, 162, 164, 166, 158, 162, 164, 166, 158, 162, 164, 166,
174 170, 174 174 170, 174, 176

HEL1 121, 123, 125, 127, 129, 121, 123, 125, 127, 121, 123, 125, 127, 121, 123, 125, 127,
131, 139 129, 131, 133, 137, 129, 131, 139 129, 131, 133, 135

139, 141

HEL9 164, 168, 172, 174, 176, 164, 166, 168, 172, 166, 170, 172, 174, 170, 172, 174, 176,
178, 182, 184, 186, 188, 174, 176, 180, 182, 176, 178, 182, 184, 182, 184, 186, 188
190 184, 186, 188 186

INRAO063 196, 202, 204 196, 200, 202, 204, 206 196, 200, 202, 204 194, 196, 200, 202,

204

INRAO37 138, 140, 142, 144, 148, 142, 144, 146, 148, 136, 142, 144, 146, 132,134, 142, 144,

150 150, 152, 154 148, 150, 152 146, 148, 150

MM12 119, 125, 133, 135, 137, 125, 133, 135, 137, 119, 125, 133, 137, 133, 137, 139, 157
139, 141, 143, 145, 149, 139, 141, 143, 151, 139, 141, 143, 145,
151, 157 153, 157 149, 151

TGLAS3 172, 178, 180, 184, 190, 178, 180, 186, 188, 178, 182, 184, 188, 174, 180, 182, 184,
192, 194, 198, 200, 202 190, 192, 194, 198, 190, 194, 196, 202, 186, 192

200, 202 204
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Tableau XXV : Résumé des paramétres génétiques mesurés par locus microsatellite. N (nombre d’individus typés par locus) ; Na (nombre d’alléles observés par locus) ; Rt
(richesse allélique parlocus) ; Hg (hétérozygotie attendue non biaisée) ; Ho (hétérozygotie observée) ; Fis (f) (coefficient de consanguinité de Weir et Cockerham, 1984) ; PIC
(Contenu Informatif du Polymorphisme) ; Chi2 EHW (valeurs du Chi2 du test d 'équilibre de Hardy-Weinberg). NS: p > 0,05= non significatif; *: p < 0,05=significatif,

** . p < 0,01=treés significatif; ***: p < 0,001= hautement significatif.

Test ’EHW
Locus Taille des alleles (pb) N Na Rt Hg Ho Fis (WC) PIC Chi carré
BM1818 274-292 89 10 6,482 0,840 0,876 -0,049 0,815 3,2851NS
BM2113 140-164 85 9 6,578 0,847 0,671 0,194 0,823 24,9024%**
ETHI10 225-241 94 8 5,887 0,808 0,670 0,141 0,778 10,9206N%
ETH152 198-224 96 9 5,247 0,775 0,708 -0,010 0,737 29,2500%**
ETH225 158-176 89 7 5,005 0,739 0,640 0,103* 0,699 9,5284N8
HELI 121-141 102 11 6,369 0,844 0,814 0,023 0,820 891108
HEL9 164-190 102 14 7,318 0,870 0,804 0,063%* 0,851 11,6563N%
INRA063 194-206 92 6 3,745 0,608 0,446 0,212 0,551 19,9543%*
INRAO037 132-154 74 12 5,750 0,802 0,716 0,048* 0,769 152741%*
MMI12 119-157 90 13 6,381 0,781 0,778 -0,014 0,750 4,9452N8
TGLAS3 172-204 58 16 8,204 0,866 0,724 0,136 0,847 13,0689N5
Moyenne 88,27 10,455 6,088 0,798 0,713 0,073* 0,767 151,6963%**
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Tableau XXVI : Analyse du déséquilibre de liaison entre génotypes par paire de loci pour [’ensemble des
populations bovines en utilisant le G-statistic (log-likelihood ratio).L estimation des p-values du déséquilibre
génotypique a été basée sur 550 000 permutations. Les niveaux de significativité au seuil de 5%, 1% et 0,1% sont

obtenus a partirdes p-values ajustées a 0,000091, 0,000018 et 0,000002, respectivement.

Paires de loci P-value Paires de locus P-value
MBI1818-BM2113 0,1816 ETH152-INRAO037 0,0284
BMI1818-ETH10 0,0375 ETH152-MM12 0,8576
BM1818-ETH152 0,2868 ETH152-TGLAS3 0,3070
BM1818-ETH225 0,9314 ETH152-HEL9 0,2990
BM1818-HEL1 1 ETH225-HEL1 0,0175
BM1818-INRA063 0,5495 ETH225-INRA063 0,1284
BMI1818-INRA037 0,4761 ETH225-INRA037 0,9961
BM1818-MM12 0,2689 ETH225-MM12 0,0333
BM1818-TGLAS3 04756 ETH225-TGLAS3 0,1332
BM1818-HEL9 0,7403 ETH225-HEL9 0,2199
BM2113-ETH10 0,3222 HEL1-INRA063 0,0292
BM2113-ETH152 0,0911 HELI1-INRAO037 0,2497
BM213-ETH225 0,4702 HEL1-MM12 0,7722
BM2113-HEL1 0,9070 HEL1-TGLAS3 0,0388
BM2113-INRA063 0,1588 HEL1-HEL9 0,8280
BM2113-INRA037 0,5450 INRAO063-INRA037 0,2448
BM2113-MM12 0,7789 INRA063-MM12 0,2223
BM2113-TGLAS3 0,0106 INRAO063-TGLAS3 0,9740
BM2113-HEL9 0,7486 INRAO063-HEL9 0,0749
ETH10-ETH152 0,7015 INRAO037-MM12 0,5929
ETH10-ETH225 0,4697 INRAO037-TGLAS3 0,3922
ETH10-HEL1 0,9391 INRAO037-HEL9 0,0783
ETH10-INRA063 0,0454 MM12-TGLAS3 1
ETH10-INRAO037 0,4256 MMI12-HEL9 0,2987
ETH10-MM12 0,6968 TGLA53-HEL9 1
ETH10-TGLAS3 0,4649

ETH10-HEL9 0,3899

ETH152-ETH225 0,0467

ETH152-HELI 0,1297

ETH152-INRA063 0,1082
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I11.2.2.2. Niveau population

Le diagnostic du logiciel Micro-Checker montre la présence d’alleles nuls que sur les
loci BM2113 et INRA063 dans la population zébu Gobra et sur le locus HEL1 dans la
population z¢bu Maure ; cependant, elle ne vérifie pas I'équilbre de Hardy-Weinberg. Les
paramétres génétiques mesurés par population sont résumés dans le tableau XXVII et dans la
figure 37. Le nombre moyen d’individus typés par population (N) a varié¢ de 17 £ 1,35 chez la
population N’Dama a 26,36 + 0,81 chez la population Djakoré avec une moyenne de 22,06 +
0,74 individus. Le nombre moyen d’alleles observés par population (Na) représente environ le
double du nombre effectif moyen d’alleles (Ne), lequel a vari¢ de 3,68 + 0,30 chez la population
N’Dama a 4,89 = 0,40 chez la population z¢bu Gobra. En considérant tous les loci, les alleles
les plus couramment rencontrés dans I'ensemble des échantillons ont présent¢ au moins une
fréquence supérieure a 18% (Annexe 9). Le nombre moyen d’alleles privés (NPA) par
population ou la proportion d’alkles rares varie de 0,36 + 0,20 chez z¢ébu Maure a 0,72 + 0,27
chez Djakoré¢ avec une moyenne de 0,54 + 0,07. Parmi les alleles privés trouvés sur I’ensemble
des populations bovines, trois apparaissent avec une fréquence supéricure a 5%, ce sont :
INRA063-206 pb (5,3%), INRA037-134 pb (11,5%) et TGLAS3-174 pb (6,3%) (Tableau
XXVID).

Tableau XXVII: Résumé des paramétres génétiques mesurés par population. n (nombre d’individus
échantillonnés par population) ; N (nombre moyen d’individus typés par population) ; Ho (hétérozygotie moyenne
observée parpopulation), He (hétérozygotie moyenne attendue non biaisée par population), Fs(f) (coefficient de
consanguinité de Weir et Cockerham, 1984) ; Chi2 EHW (valeurs du Chi2 du test d’équilibre de Hardy-
Weinberg) ; PIC (contenu informatif du polymorphisme par population). NS: p > 0,05= non significatif ; *: p <
0,05= significatif ; ** : p < 0,01 = trés significatif; *** :p < 0,001 : hautement significatif. *Les moyennes qui ne

sont pas suivies des mémes lettres sont significativement différentes (p < 0,05).

Populations n N (=SE) H. (+SD) Ho (+SD) Fis (WC) Ch2 EHW PIC
30 2636 0,81 0,772 £0,140 0,752 + 0,188 0,026 47,0838** 0,728°
Zébu Gobra 30 2209 £095 0,799 £0,062 0,719 + 0,134 0,102* 34,2489* 0,752"
Zébu Maure 30 2281 £126 0,769 £0,099 0,725 + 0,113 0,059* 36,2507* 0,719¢
30 17+135 0730 £0,106 0643 0,152 0,123* 332128* 0,667¢

120 22,06 £0,74 0,768 +£0,047 0,710 £0,047 0,073 £0,026* 151,6963*** 0,716 + 0,036

SE : Standard Error, SD : Standard Deviation.
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Figure 37 : Moyennes (+SE) des paramétres génétiques estimés par population. Na
(nombre moyen d’alleles observés par population) ; Na Freq. >=5% (nombre moyen
d’all¢les observés avec une fréquence >=5%) ; Ne= 1/Sum pi’ (nombre effectif moyen
d’alléles par population) ; I (Index Informatif de Shannon) ; No. Private Alleles (nombre
moyen d’alléles privés parpopulation) ; He (hétérozygotie attendue) ; uHe (hétérozygotie

attendue non biaisée).

Tableau XXVIII: Liste des alléles privés et leurs fréquences par population. *Alléles avec une fréquence > a 5%.

Populations Locus Alleles Fréquences
Djakoré BM 1818 288 0,019
292 0,019
ETH152 204 0,019
224 0,019
INRA037 138 0,022
140 0,022
TGLAS53 172 0,048
HEL9 190 0,017
Zébu Gobra HELI 137 0,020
141 0,040
INRA 063 206 0,053*
INRA037 154 0,029
MM12 153 0,023
HEL9 180 0,040
Zébu Maure ETH152 222 0,021
INRA037 136 0,024
TGLAS3 196 0,042
204 0,042
N’Dama ETH225 176 0,036
HELI 135 0,025
INRA 063 194 0,022
INRA037 132 0,038
134 0,115*
TGLAS3 174 0,063*
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L’indice de la richesse allique (Rs) par population varie de 5,14 chez la population
N’Dama a 6,10 chez la population z¢bu Gobra (Tableau XXIX). Les valeurs observées de
I’hétérozygotie sont inférieures a celles attendues, mais présentent des niveaux élevés chez
toutes les populations (> 0,60) avec des valeurs moyennes de 0,71 £+ 0,04 et 0,76 + 0,04 pour
Ho et HE, respectivement. La diversité génique (Hs) a aussi présenté des taux élevés qui varient
entre 0,73 chez la population N’Dama et 0,80 chez la population zébu Gobra (Tableau XXIX).

La population z¢bu Gobra présente la valeur de PIC la plus élevée (0,75) et la valeur la
plus faible s’observe chez la population N’Dama (0,66). Les différences obtenues entre les
valeurs moyennes du PIC indiquent que zébu Gobra est la population qui présente la plus forte
variabilit¢ génétique. Toutes les populations ont présenté¢ des valeurs de I'index mformatif de
Shannon différentes de zéro avec une moyenne de 1,63 = 0,05. Des différences tres
significatives de cet index (p < 0,01) ont été trouvées entre N’Dama et les autres populations
(Tableau XXX). Cependant, entre les populations zébu Gobra, zébu Maure et Djakoré, aucune
différence significative n’a été observée (p > 0,05) (Tableau XXX). N’Dama se montre comme
¢tant la population qui présente la plus faible variabilité génétique intra-population.

Par ailleurs, on observe un déficit d’hétérozygotie significatif (p < 0,05) dans trois
populations ¢étudiées malgré la forte richesse allélique observée dans la population totale
(Tableau XXVII). Chez toutes les populations, les tests d’écart a ’équilibre de Hardy-Weinberg
sont significatifs (p < 0,05) pour au moins un locus et pour la majorit¢ des trois populations
pour 4 loci (Tableau XXXI). Pour I'ensemble des loci, les résultats montrent une déviation
significative a I'équilibre de Hardy-Weinberg de la population totale, exprimées par une valeur
moyenne de Chi2 tres significative (151,6963, p <0,001) (Tableau XXVII).
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Tableau XXIX : Paramétres génétiques estimés par locus microsatellite et par population. PEHW (p-values du test d’équilibre de Hardy-Weinberg). Les valeurs en gras
correspondent aux tests significatifs (pourcentages de répétitions présentant une valeur du F|s inférieure a celle observée, c’esta dire > a 95%) ; NS: p > 0,05=non significatif

s S*:p <0,05=significatif; S**: p < 0,01=tres significatif; S***: p < 0,001 : hautement significatif.

Djakoré Zébu Gobra
Locus N Na Rs Ho He Fis PIC Hs PEHW N Na Rs Ho He Fis PIC Hs PEHW
BM 1818 27 10 6,756 0926 0,854 -0,086 0,818 0,853 NS 24 8 6,245 0,833 0,833 0 0,792 0,833 NS
BM2113 25 8 6,165 0,760 0,815 0,068 0,772 0,816 NS 24 8 6,653 0,542 0,858 0,373 0,820 0,865 S
ETHI10 25 8 6,254 0840 0,829 -0,013 0,788 0,829 NS 22 7 5,450 0,591 0,773 0,239 0,721 0,777 NS
ETHI152 26 8 6,077 0,885 0,835 -0,060 0,794 0,834 N 26 6 4908 0,769 0,742 -0,037 0,689 0,742 NS
ETH225 28 6 4,780 0,643 0,722 0,111 0,669 0,724 NS 22 6 4611 0,682 0,708 0,038 0,652 0,709 NS
HELI 29 7 5871 0897 00831 -0,080 0,791 0,829 NS 25 0 7314 0880 0873 -0,008 0,839 0,873 NS
HEL9 30 11 7,182 0,800 0,871 0,082 0,840 0,872 NS 25 1 7,773 0840 0,870 0,035 0,838 0,871 NS
INRA063 28 3 2,620 0,250 0,382 0,350 0,334 0,385 S* 19 5 4330 0474 0,700 0,329 0,634 0,706 NS
INRAO37 23 6 4,237 0,783 0,694 -0,131 0,623 0,692 NS 17 7 5,719 0,706 0,802 0,123 0,748 0,805 NS
MM12 28 12 7,539 0,821 0,840 0,033 0,816 0,850 NS 22 10 6,781 0,773 0,796 0,029 0,754 0,797 NS
TGLAS53 21 10 6,777 0,667 0,810 0,180 0,768 0,813 S* 17 10 739 0,824 0836 0,015 0,792 0,836 NS
Moyenne 2636 8,091 5842 0,752 0,771 0,026 0,728 0,772 SH* 2209 8 6,107 0,719 0,799 0,102 0,752 0,801 S*
Zébu M aure N’Dama
Locus N Na Rs Ho He PIC Fis Hs PEHW | N Na Rs Ho He PIC Fis Hs PEHW
BM 13818 22 7 5894 0864 0831 0,785  -0,040 0,830 NS 16 8 5968 0875 0821 0,765 -0,068 0,819 NS
BM2113 22 9 6,410 0,727 0,818 0,775 0,113 0,820 NS 14 6 5,434 0,643 0815 0,753 0,217 0,821 NS
ETH10 26 7 5311 0,654 0,784 0,734 0,168 0,786 NS 21 7 4931 0,571 0,713 0,646 0,202 0,717 NS
ETHI152 24 7 4256 0,750 0,640 0,578  -0,176 0,638 NS 20 4 3,546 0,350 0,517 0,466 0,328 0,521 S*
ETH225 25 5 4203 0,560 0,665 0,607 0,161 0,668 NS 14 7 5,783 0,714 0,783 0,722 0,090 0,786 NS
HELI 28 7 6,075 0,643 0,842 0,804 0,240 0,846 S* 20 8 5,483 0850 0,771 0,714  -0,106 0,768 NS
HEL9 26 9 7,062 0,883 0,867 0,833  -0,020 0,867 NS 21 8 6,422 0,667 0,867 0,765 0,177 0,811 NS
INRA063 22 4 3,682 0,591 0,580 0,523  -0,018 0,580 NS 23 5 3,657 0,522 0,655 0,576 0,207 0,658 NS
INRAO037 21 7 5,684 0,762 0,811 0,761 0,061 0,812 NS 13 7 5,647 0,538 0,689 0,634 0,225 0,696 S*
MM 12 23 10 5960 0870 0,744 0,694 -0,173 0,741 NS 17 4 3.694 0588 0,626 0554 0061 0,627 NS
TGLAS53 12 9 7,688 0,667 0,877 0,821 0,247 0,886 NS 8 6 6 0,750 0,833 0,748 0,106 0,839 NS
Moyenne 22,81 7,364 5,657 0,724 0,769 0,719 0,059 0,770 S* 17 6364 5142 0642 0,735 0667 0,123 0,733 S*
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Tableau XXX : Valeurs de l’index informatif de Shannon entre paires de populations sur l’ensemble des 11 loci.

I (Index informatif de Shannon) ; NS: p > 0,05=non significatif; ** : p < 0,01 : trés significatif.

Paires de populations I P-value
Djakoré - Zébu Gobra 0,068 0,654\
Djakoré - Zébu Maure 0,077 0,244Ns
Zébu Gobra - Zébu Maure 0,069 0,660NS
Djakoré - N’Dama 0,198 0,001**
Z¢ébu Gobra - N’Dama 0,207 0,001**
Z¢ébu Maure- N’Dama 0,223 0,001**

Tableau XXXI : Test d équilibre de Hardy-Weinberg par locus et par population, par estimation exacte des p-

values. NS: p > 0,05= non significatif ; *: p < 0,05= significatif; ** : p < 0,01= trés significatif ; ***:p <

0,001 : hautement significatif.

Populations bovines

Locus Djakoré Z¢bu Gobra Z¢ébu Maure N’Dama Overall
BM1818 NS NS NS NS NS
BM2113 NS 0,0013** NS NS 0,0016**
ETHI10 NS NS NS NS NS
ETHI152 0,0001*%** NS NS 0,0460* 0,0003%%**
ETH225 NS NS NS NS NS
HELI NS NS 0,0395* NS NS
HEL9 NS NS NS NS NS
INRA063 0,0352* NS NS NS 0,0105*
INRAO037 NS NS NS 0,0266* 0,0540%*
MM12 NS NS NS NS NS
TGLAS53 0,0330* NS NS NS NS
Moyenne 0,001 1** 0,0463* 0,0285* 0,0589* 0,0000%%**
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I11.2.3. Différenciation génétique

I11.2.3.1. Niveau locus

Globalement, un déficit d’hétérozygotes significatif (p < 0,05) de 11,7% est observé
dans la population totale (Fir). Trois loci (ETH152, ETH225 et INRAO37) ont contribué
significativement au déficit d’hétérozygotie global (Fir) (Tableau XXXII). En considérant
I'ensemble des loci, la différenciation génétique globale entre populations (Fsr) est modérée
(0,047) et significative (p < 0,05). Dans I'ensemble, seulement cinq loci (dont BM2113,
ETH10, ETH225, MMI12 et TGLAS53) ont contribué significativement a la différenciation
génétique globale (Tableau XXXII). Toutefois, le coeflicient de différenciation génétique (Gsr)
mndique que 4,2% de la diversité totale est due a une diversité génétique trés significative (p <
0,01) entre populations. La valeur moyenne du Dsr sur ’ensemble des loci montre que 3,4% de
la diversité totale est attribuée a la diversité génétique mter-populations. Quant au flux génique

moyen estimé¢ sur Pensemble des populations, il est de 5,06.

Tableau XXXII : Paramétres de différenciation génétique estimés par locus sur [’ensemble des populations. Fir
(F) et Fst (0) de Weir et Cockerham (1984), Gsr de Nei et Chesser (1983), Dst de Nei (1987) et flux génique, Nm
(Wright, 1969). *: p < 0,05=significatif; **: p < 0,01= tres significatif.

Locus Fir Fgr Ggr Dgr Nm
BM1818 -0,042 0,006 0,008 0,007 41,41
BM2113 0215 0,026* 0,024%** 0,020 9,36
ETHI10 0,181 0,047* 0,040** 0,032 5,06
ETH152 0,116* 0,133 0,113** 0,087 1,62
ETH225 0,145%* 0,047* 0,049** 0,037 5,06
HELI 0,041 0,018 0,016* 0,013 13,63
HEL9 0,081 0,019 0,016** 0,014 12,90
INRAO063 0,285 0,092 0,064** 0,040 2,46
INRAO037 0,126* 0,082 0,077** 0,063 2,79
MM12 0,011 0,024* 0,021* 0,016 10,16
TGLAS3 0,175 0,045* 0,051** 0,045 5,30

Moyenne (= SE) 0,117 £0,027* 0,047 £0,011* 0,042 £0,010** 0,034 £0,007* 5,06

I11.2.3.2. Niveau population
Les tableaux XXXIII et XXXIV présentent les valeurs du Fsr (0) et de la distance

génétique Dr, et de 'estimateur Oru entre paires de populations, respectivement.
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Le Fsr exprime d’une part des valeurs trés faibles et non significatives entre z&bu Gobra
et Djakoré (0,007) et d’autre part entre zébu Gobra et z¢bu Maure (0,003). Cependant, on
observe une différenciation génétique faible (0,010) et significative (p < 0,05) entre Djakoré et
z¢bu Maure. Entre N’Dama et les autres populations, on note une différenciation génétique
modérée et significative (p < 0,05). La valeur du Fsr la plus élevée est obtenue entre Djakoré et
N’Dama (0,107). Les valeurs de la distance génétique Dr entre populations évoluent dans le
méme sens que le Fsr (Tableau XXXIII).

Etant donné que de faibles valeurs de Fsr (< 0,10) sont observées entre ces populations,
nous avons donc choisi de tester la différenciation génétique avec I'estimateur Oru qui exprime
une variance relativement plus faible pour de modestes valeurs de Fsr. Les tests effectués
montrent d’une part une trés faible différenciation génétique (p < 0,05) entre Djakoré et les
populations de zébus (Gobra et Maure); et d’autre part ils confirment la différenciation

génétique trés marquée entre N’Dama et les autres populations (Tableau XXXIV).

Tableau XXXIII : Estimation de la différenciation génétique entre paires de populations par le Fsr (6, Weir et
Cockerham, 1984) et la distance génétique de Reynolds (Dr) (Reynolds, Weir et Cockerham, 1983). Les valeurs
du Fsr sont au-dessus de la diagonale et celles de Dr en dessous. Avec Dr= - In (1-Fs1). Les valeurs en gras
correspondent aux tests significatifs (pourcentages de répétitions présentant une valeur de F st inférieure a celle
observée, c’est a dire> a 95%).

Populations Djakoré Z¢bu Gobra Z¢&bu Maure N’Dama
Djakoré — 0,007 0,010 0,107
Z¢ébu Gobra 0,007 — 0,003 0,097
Z¢ébu Maure 0,010 0,003 — 0,098
N’Dama 0,113 0,102 0,104 —

Tableau XXXIV: Estimation du Fsr selon Robertson et Hill (1984) par l’estimateur Oru. Les valeurs en gras
correspondent aux tests significatifs (pourcentages de répétitions présentant une valeur de Orn inférieure a celle

observée, c’est a dire> a 95%).

Paires de populations Orn

Djakoré - Zébu Gobra 0,004
Djakoré - Zébu Maure 0,006
Zébu Gobra - Zébu Maure 0,004
Djakoré - N’Dama 0,050
Zébu Gobra - N’Dama 0,047
Zébu Maure- N’Dama 0,049
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En ce qui concerne le test d’homogénéit¢ des fréquences alléliques (Gsr), les résultats
révelent une diversité génétique assez modérée (5%) (p < 0,01) entre N’Dama et les autres
populations (Tableau XXXV). La diversit¢ génétique entre Djakoré et zébu Maure est tres faible
(0,5%) et significative (p < 0,05). Cependant, la part de diversit¢ génétique relative a celle totale
trouvée entre Djakoré et zébu Gobra (0,4%) est trés fable et non significative (p > 0,05)
(Tableau XXXV). Ce qui montre que la diversit¢ génétique trouvée entre Djakoré et zEébu

Gobra est plus faible que celle observée entre Djakoré et z¢bu Maure.

Tableau XXXV : Estimation de la diversité génétique parle Gsr entre paires de populations. NS : p >0,05=non

significatif; *: p < 0,05= significatif; **:p < 0,01= trés significatif.

Paires de populations Gsr P-value
Djakoré - Zébu Gobra 0,004 0,069N8
Djakoré - Zébu Maure 0,005 0,031*

Zébu Gobra - Zébu Maure 0,002 0,235NS
Djakoré - N’Dama 0,058 0,001**
Z¢ébu Gobra - N’Dama 0,052 0,001%*
Z¢ébu Maure- N’Dama 0,054 0,001**
Ensemble 0,042 0,001**

Le tableau XXXVI présente les valeurs du flux génique entre populations au-dessus de
la diagonale et les valeurs logarithmiques en dessous. Des valeurs tres ¢élevées du flux génique
sont trouvées entre les populations Djakoré, zébu Gobra et zébu Maure. Le flux génique le plus
¢levé est obtenu entre les populations de zEbus (68,81). Par contre, le flux génique reste le plus
faible (2,08) entre les populations N’Dama et Djakore€.

Tableau XXXV : Estimation du flux génique entre paires de populations. Les valeurs du Nm de Wright (1969)

sont au-dessus de la diagonale et celles du log (Nm) en dessous.

Populations Djakoré Z¢ébu Gobra Z¢ébu Maure N’Dama
Djakoré — 34,71 24,69 2,08
Zébu Gobra 1,54 — 68,81 232
Z¢&bu Maure 1,39 1,83 — 2,28
N’Dama 0,31 0,36 0,35 —

Le tableau XXXVII présente les valeurs des distances génétiques (Ds et Da) entre
populations. La plus grande distance génétique d’entre ces populations est obtenue entre

Djakoré et N’Dama avec des valeurs de 0,460 et de 0,107 pour Ds et Da, respectivement. Avec
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la distance génétique Ds, la plus faible valeur (0,018) est obtenue entre les populations de zébus
(Gobra et Maure) ; tandis qu’avec la distance angulaire Da, la plus faible valeur (0,041) est
observée entre Djakoré et zébu Maure (Tableau XXXVII).

Tableau XXXVII : Estimation des distances génétiques entre paires de populations. Les valeurs de la distance
génétique standard non biaisée de Nei (Ds ; Nei, 1978) sont au-dessus de la diagonale et celles de la distance

génétique corrigée de Cavalli-Sforza et Edwards (1967) (D4, Nei et al., 1983) en dessous.

Populations Djakoré Z¢bu Gobra Z¢bu Maure N’Dama
Djakoré — 0,029 0,038 0,460
Z¢ébu Gobra 0,036 — 0,018 0,442
Z¢ébu Maure 0,041 0,042 — 0,412
N’Dama 0,107 0,102 0,104 —

I11.2.4. Relations phylogénétiques entre populations

Les dendogrammes enracinés par Syncerus caffer (Buffle Afiicain) montrent que les
populations étudiées se séparent en deux clades parfaitement distincts soutenus par une valeur
de bootstrap de 100% (Figure 38, 39 et 40). Le clade formé par la population N’Dama est
soutenu par une forte valeur de bootstrap de 100% dans tous les dendrogrammes (Figure 38, 39
et 40). Le second clade qui réunit les populations zébu Gobra, z¢bu Maure et Djakoré est
supporté par une valeur de bootstrap de 100% dans les arbres obtenus avec la méthode du
Neighbor Joming (Figure 39 et 40) et de 62% dans I'arbre construit avec la méthode d’UPGMA
(Figure 38). Selon les distances génétiques Da et Dc, la population Djakoré est génétiquement
plus apparentée au z€bu Gobra qu’au N’Dama. Les valeurs de bootstrap mférieures a 95%
montrent cependant que Djakoré et zébu Gobra constituent deux populations distinctes (Figure
38 et 40). L’arbre obtenu par la distance des alléles partagés (Das) décrit par ailleurs une étroite

relation entre les populations zébu Maure et zébu Gobra avec une valeur de bootstrap de 54%.
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Figure 38 : Arbre phylogénétique inféré de la distance D4 (Nei et al., 1983) par
l’algorithme UPGMA montrant les relations génétiques entre populations. Les nceuds sont
supportés par des pourcentages de bootstrap obtenus aprés 10 000 réplications. L’échelle
linéaire rapporte a ['unité de longueur des branches de D4. Syncerus caffer (Buffle
Africain) est supportée parla branche la pluslongue qui la sépare des autres populations

bovines.
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Syncerus caffer

Figure 39 : Arbre consensus des populations construit a partir de la matrice de distance
Dys de Chakraboty et Jin (1993) par la méthode du Neighbor-Joining (NJ) montrant les
relations génétiques entre populations. Les nombres indiquent les pourcentages
d’apparition des nceuds obtenus aprés 10 000 réplications. L’échelle linéaire rapporte a
l'unité de longueur des branches de D4s. Syncerus caffer (Buffle Africain) estl’out-group
quia permis d’enraciner ce dendrogramme.

Syncerus caffer

Figure 40 : Arbre de Neighbor-Joining (NJ) montrant les relations génétiques entre
populations, inféré de la distance D¢ de Cavalli-Sforza et Edwards (1967). Les nombres
représentent les pourcentages d 'occurrence des neeuds obtenus aprés 10 000 réplications.
L’échelle linéaire rapporte a l'unité de longueur des branches de Dc. Syncerus caffer
(Buffle Africain) est 'out-group.
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IIL.2.5. Structure génétique des populations

I11.2.5.1. Analyse de goulot d’étranglement dé mographique

Les résultats de l'analyse de goulot démographique montre un exces d’hétérozygotie
hautement significatif avec le modéle IAM chez toutes les populations (p < 0,0001) (Tableau
XXXVII). Avec le modele TPM, un exces d’hétérozygotie significatif est détecté uniquement
chez la population Djakoré (p < 0,05). Donc, '’hypothése nulle a I'équilibre mutation-dérive est
rejetée dans tous les tests sous le modéle IAM et dans un test avec le modele TPM. Avec le
modele SMM, Thypothése nulle a I'équilibre mutation-dérive est acceptée dans tous les tests
(p > 0,05) (Tableau XXXVIII). Pour I'ensemble des populations, I'excés d’hétérozygotie est
hautement significatif sous le modele IAM, alors qu’avec les modeles TPM et SMM, il est non
significatif. Ces résultats traduisent I'absence de goulot génétique récent (hypothése nulle
acceptée). D’autre part, le test de I'indicateur mode-shift indique que la répartition des
fréquences alléliques suit la distribution normale en forme de “L” (Figure 41). Ceci montre que
les alkles a faible fréquence sont les plus nombreux et sont en effet caractéristiques d’une
population qui n’a pas subi récemment un événement de goulot démographique.
Tableau XXXVIII : Analyse de signatures de goulot d’étranglement récent des populations par le test de

Wilcoxon. *Les p-values correspondent aux tests de Wilcoxon unilatéraux montrant un excés d’hétérozygotie
significatif; S*¥**: p < 0,0001 = hautement significatif; NS : non significatif.

Modéles de mutation

Populations IAM TPM SMM
Djakoré 0,00024* 0,04150* 0,89697
Zébu Gobra 0,00049* 0,08740 0,86084
Zébu Maure 0,00464* 0,16016 0,68115
N’Dama 0,00806* 0,44922 0,98950
Ensemble Sk NS NS

Populations

Djakoré

el 7ébu Gobra

Fréquences alléliques

Zébu Maure

eyem= N'Dama

Classes des fréquences alléliques

Figure 41 : Spectre des fréquences alléliques des populations bovines montrant une

distribution normale en forme de “L” et l'absence de goulot génétique récent.
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I11.2.5.2. Analyses multivariées

La figure 42 décrit les relations génétiques entre populations par I'analyse en
composantes principales (ACP). Au total, 97,67% de la variance génétique totale sont
expliquées par les deux premicres composantes de 'ACP. La premiére composante qui compte
pour 92,07% de la variabilit¢ distingue clairement N’Dama des autres populations. La seconde
composante qui contribue pour 5,60% de la variabilit¢ génétique sépare Djakoré des
populations de z€bus (Gobra et Maure). Par conséquent, dans I'espace multivari¢ défini par les
deux premicres composantes de 'ACP, z¢bu Gobra et z€bu Maure se regroupent comme étant

les populations les plus identiques au plan moléculaire comme cela a ét¢ démontré par la

distance génétique (Ds).

Coordonnées principales (97,67%)

¢ Djakoré

N'Dama

Coord. 2 (5,60%°)

@ Zébu Gobra

€ Zébu Maure

Coord. 1(92,07%)

Figure 42 : Diagramme de l’Analyse en Composantes Principales (ACP) inférée de la

matrice de Covariance de la distance génétique non biaisée (Ds) de Nei (1978).

Le premier axe de 'AFC des populations (Figure 43) qui exprime 59,03% de Ia
variabilit¢ génétique totale sépare clarement N’Dama et les populations zébu Gobra, zébu
Maure et Djakoré. Le second axe qui traduit 21,56% de la variabilit¢ génétique montre que

Djakoré est génétiquement plus proche du zébu Gobra que du zébu Maure.
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I11.2.5.3. Analyse de variance moléculaire (AMOVA)

Le tableau XXXIX traduit la distribution de la variance moléculaire totale selon les trois
niveaux hiérarchiques d’une population. Lorsque les populations sont considérées comme un
seul groupe, 88,24% de la variabilit¢ génétique totale sont dues aux différences entre individus
qui se traduisent par un déficit d’hétérozygotie global (Fir = 11,7%) hautement significatif (p
< 0,001). Cependant, le composant (Va) montre que 4,76% de la variance génétique sont dues
a une différenciation génétique modérée entre populations (Fsr= 0,047 ;p <0,001).

Tableau XXXIX : Partition de la variance génétique entre différentes sources de variation par analyse de variance
moléculaire (AMOVA) en utilisant 11 loci. (‘YPopulations : Djakoré, zébu Gobra, zébu Maure et N'Dama ; *** :

p < 0,001= hautement significatif.

Les populations sont considérées comme un seul groupe

Source de variation Somme des  Composants de la  Pourcentage de Indices de fixation
carrés variance variation

entre populations® 41,053 Va=021178 4,76 Fgp= 0,047%**

entre individus a I’intérieur 381,251 Vb=0,31130 7 Fis = 0,073*%%*

des populations

entre individus 347 Ve =3,92371 88,24 Fir = 0,117%**

Total 769,304 Vt=4,44680

I11.2.5.4. Détection de migrants de premiere génération et assignation génétique des
individus

Les résultats de détection de migrants de premiere génération sont consignés en annexe
10 et ceux de [I’assignation génétique des individus par rapport aux populations les plus
probables sont présentés dans le tableau XL. Le rapport de vraisemblance (L _origine/L._max)
via la méthode des fréquences alliliques de Paetkeau er al (1995) réwvele que 42,37% des
individus de la population totale sont considérés comme des migrants de premiere génération
au seuil de 5% (Annexe 10). Selon leurs génotypes multiloci, ces individus n’appartiennent pas
aux populations ou ils ont ét¢ échantillonnés. Par conséquent, ils ont donc été assignés aux
populations ou la vraisemblance est maximale.

Le tableau XL présente les pourcentages d’individus correctement assignés a leur
population source selon I'approche exclusion-simulation. L’assignation par la méthode des
fréquences alleliques indique que 50% des individus de la population totale ont ét¢ correctement

assignés a leur population origine aux probabilités d’exclusion de 1% et de 0,1%. Djakoré et
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N’Dama se présentent comme les populations les plus homogeénes avec 53,3% et 71,4% de leurs
mdividus correctement assignés au seuil le plus critique (p < 0,001), respectivement. Quant aux
populations zébu Gobra et z€bu Maure, les pourcentages des individus correctement assignés
sont de 43,3% et 16,6%, respectivement. Ces pourcentages restent significativement inférieurs
a 50%.

Lorsque les populations sont groupées selon la valeur du Fsr la plus élevée par paires de
populations, 87,9% des individus des populations Djakoré et N’Dama sont correctement
assignés au seuil de 1%. Les individus de ces deux populations sont génétiquement différenciés.
Si elles sont groupées selon la valeur du Fsr la plus faible, 60% des individus des populations
de z¢bus (Gobra et Maure) sont correctement assignés au seuil de 5%. Les mndividus de ces

deux populations ne sont pas génétiquement différenciés (Tableau XL).

Tableau XL : Assignation génétique des individus a leur population source parl’approche exclusion -simulation
de Cornuetet al. (1999) selon la population totale (Fsr moyen = 0,047). *4vec l'approche exclusion-simulation,
un individu est correctement assigné a sa population d’origine (source) s’il est exclu des autres populations aux

seuils de probabilité de 5%, 1% ou 0,1%.

Pourcentages des individus correctement assignés

Exclusion- simulation (probabilit¢ de rejet)*

Probabilités d’assignation P <0,05 P <0,01 P < 0,001
Assignation des populations

Djakoré 40,0 433 533
Z¢ébu Gobra 433 433 433
Zébu Maure 16,6 16,6 16,6
N’Dama 50,0 678 714
Ensemble 49,2 50,0 50,0
Assignation entre deux populations

Z¢bu Maure - Z¢ébu Gobra (Fsr = 0,003) 60,0 56,7 56,7
N’Dama - Djakor¢ (Fsr=0,107) 82,2 87,9 86,2

I11.2.5.5. Analyse bayésienne
Par les méthodes de vraisemblance et d’Evanno, les résultats indiquent que le nombre

de groupes génétiques le plus probable en considérant toutes les populations est obtenu pour
K=3 (Figure 44).
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Figure 44 : Assignation génétique des individus des quatre populations par clustering. A)
Probabilités postérieures moyennes (L(K)) des différentes valeurs de K ; B) La méthode

d’Evanno.

La figure 45 décrit la structure génétique des populations étudiées a K = 3. Selon la
composition en génotypes multiloci des individus, N’Dama est bien séparée des populations de
zébu Gobra, zébu Maure et Djakoré. Les individus des quatre populations sont composés de
trois génotypes multiloci qui se distinguent par trois couleurs différentes. Chaque individu est
représent¢ par une fine barre verticale divisée en segments selon la probabilit¢ de chaque
génotype multiloci. Au vu des proportions des différents génotypes multiloci, les individus de
la populaton N’Dama ont une composition génotypique plus homogene et dominée par le
génotype multiloci en rouge. Cependant, quelques individus sont pourvus des trois génotypes.
Par contre, chez les populations Djakoré, zébu Gobra et zbu Maure, les ndividus sont
caratérisés par une composition génotypique trés hétérogéne, majoritairement réprésentée par

deux génotypes multiloci (vert et bleu).

Figure 45 : Structure génétique des populations a K=3. La probabilité d ‘appartenance de
chaque individu aux trois génotypes multiloci représentés par des couleurs différentes est
donnée sur ['axe vertical. Les chiffres indiquent respectivement les populations Djakoré,
zébu Gobra, zébu Maure et N’'Dama.
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La figure 46 décrit par ailleurs la distribution des trois génotypes multiloci en fonction
des trois groupes génétiques identifiés. Dans le groupe génétique 1, 76,8% des ndividus de la
population N’Dama y sont correctement assignés, alors que les autres populations y sont
représentées a des pourcentages treés faibles (Tableau XLI). Le groupe génétique 1 est donc
largement constitué par le génotype multiloci N’Dama (rouge). Cependant, dans les groupes
génétiques 2 et 3, les individus des populations Djakoré et zébu Gobra y sont majoritairement
assignés avec des pourcentages significatifs de 51,3% et 49%, respectivement (Tableau XLI).
Quant a la population z€bu Maure, les individus se trouvent négalement répartis entre les trois
groupes génétiques a des pourcentages respectifs de 12,3%, 44,1% et 43%. Ces trois
populations ont un pool génétique hétérogene caractéris¢ par deux principaux génotypes
multiloci (vert et bleu). Cela montre que la différence entre les groupes génétiques 2 et 3 se
trouve dans I'inégalit¢ des proportions des deux principaux génotypes qui les composent. Dans
le groupe génétique 2, c’est le génotype multiloci en vert du Djakoré qui est majoritaire ; alors
que dans le groupe génétique 3, c’est le génotype multiloci en bleu des z¢bus (Gobra et Maure)

qui prédomine (Figure 46).

Groupe 1 Groupe 2 Groupe 3

Figure 46 : Assignation des individus aux différents groupes génétiques, inférée de l’indice

d assignation (Q). Les pointillées délimitent les clusters génétiques.

Tableau XLI : Pourcentages (%) d’individus correctement assignés aux clusters génétiques. Les pourcentages
d’assignation qui ne sont pas suivies des mémes lettres dans la méme colonne difféerent significativement (p <

0,001).

Clusters génétiques

Populations de référence Groupe 1 Groupe 2 Groupe 3 Nombre d’individus
Djakoré 6,2 51,3° 42,5 30
Zébu Gobra 7,9 43,1° 49° 30
Zébu Maure 12,3° 44.,1%¢ 43¢ 30
N’Dama 76,8 11,3¢ 11,9 30
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La figure 47 présente la structure génotypique des différentes populations selon leur
origne géographique, définie a partir des trois génotypes multiloci. Les populations Djakoré,
zébu Gobra et zébu Maure des régions de Kaolack (Sud du Bassin Arachidier) et de Saint-Louis
(Vallée du Fleuve Sénégal) ont un pool génétique hétérogene relativement différent de celui de

la population N’Dama de Kolda, qui est plus homogene.
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Figure 47: Structure génotypique des populations. Djakoré (1), zébu Gobra (2), zébu
Maure (3) et N'Dama (4).

La figure 48 met en évidence la proximité génétique qui existe entre les individus des
quatre populations en fonction des clusters génétiques. Au vu de la dispersion des individus
dans T'espace triangulaire, deux nuages génétiques sont distingués. L’un des nuages le plus
homogeéne correspond aux individus de la population N’Dama, alors que le second qui parait
trées hétérogéne regroupe les individus des populations Djakoré, zébu Gobra et zébu Maure.
Entre ces deux nuages génétiques se trouvent les introgressions génétiques des populations de

zébus (Gobra et Maure) vers la population N’Dama.
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Figure 48 : Diagramme en triangle représentant les relations entre individus des
différentes populations en fonction des clusters génétiques. Les cercles colorés en rouge
(individus N'Dama), en vert (individus Djakoré), en bleu (individus zébu Gobra) et en

Jjaune (individus zébu Maure).

I11.2.5.6. Simulation de I’équilibre, de la différenciation et de la structure génétique des
populations aprés affectation des migrants a leur population source.

Apres avoir trouvé que 42,37% des individus de notre population d’étude n’étaient pas
réellement originaires de la population ou ils ont ét¢ échantillonnés (population de référence)
par I'analyse de détection des migrants de premiere génération, nous les avons affectées a leur
population origine, c’est-a-dire la population ou leur génotype a été assigné. Nous avons ensuite
reconstitu¢ le jeu de données afin de smmuler I'équilibre, la diffrenciation et la structure
génétique de ces populations selon les génotypes multiloci des individus. Le tableau XLII
présente les valeurs du coefficient de consangumité (Fis) et celles du Ch2 du test d’équilibre
de Hardy-Weinberg. Seules, les populations Djakoré et N’Dama ont présent¢ un déficit
d’hétérozygotie (Fis) significatif (p < 0,05). Le test d’équilibre de Hardy-Wemberg révele que
les populations zébu Gobra et N’Dama n’ont pas dévié (p > 0,05). En revanche, les populations
Djakoré et z¢bu Maure ont dévié¢ significativement de I'équilbre de Hardy-Weinberg avec des
valeurs de Chi2 de 50,2086 (p < 0,001) et de 37,5718 (p < 0,05), respectivement.

Aprés Plaffectation des migrants a leur population origine, les valeurs du Fsr et du Oru
révelent une différenciation génétique modérée et significative entre toutes paires les

populations (p <0,05) (Tableau XLIII).

137 | These de Doctorat en Génétique des Populations



Chapitrelll— Diversité et Structuregénétique des populations bovineslocales du Sénégal

Tableau XLII : Estimation du coefficient de consanguinité (Fis) et test d’équilibre de Hardy-Weinberg apreés
affectation des migrants. NS = non significatif; *: p < 0,05= significatif; ***p < 0,001= hautement significatif.

Les valeurs en gras correspondent aux tests significatifs.

Populations Fis (WC) y*EHW
Djakoré 0,072 50,2086 **
Zébu Gobra 0,031 29,8703N8
Zébu Maure 0,028 37,5718*
N’Dama 0,115 28,2435NS
Ensemble 0,056 145,8942%*

Tableau XLINI : Differenciation génétique entre populations aprés affectation des migrants. Les valeurs du Fsr
(Weir et Cockerham, 1984) sont au-dessus de la diagonale et celles de Ory de Robertson et Hill (1984). Les valeurs

en gras correspondent aux tests significatifs.

Populations Djakoré Z¢bu Gobra Z¢&bu Maure N’Dama
Djakoré — 0,025 0,043 0,137
Z¢ébu Gobra 0,015 — 0,027 0,102
Z¢&bu Maure 0,022 0,015 — 0,123
N’Dama 0,060 0,048 0,062 —

Le tableau XLIV présente les distances génétiques et flux géniques entre paires de
populations apres affectation des migrants. La distance génétique devient plus faible entre les
populations Djakoré¢ et z¢bu Gobra (0,086); cependant, elle reste trés ¢élevée entre les
populations Djakoré et N’Dama (0,557). Le flux génique est devenu plus important entre les
populations Djakoré et z¢bu Gobra (9,50) et il Pest moms entre les populations Djakoré et
N’Dama (1,57).

Tableau XLIV : Distance génétique et flux génique entre populations apreés affectation des migrants. Les valeurs
de la distance génétique standard non biaisée (Ds) de Nei (1978) sont au-dessus de la diagonale et celles du flux
génique (Nm) de Wright (1969) en dessous.

Populations Djakoré Z¢ébu Gobra Z¢ébu Maure N’Dama
Djakoré — 0,086 0,154 0,557
Zébu Gobra 9,50 — 0,110 0,427
Zébu Maure 544 8,85 — 0,529
N’Dama 1,57 2,19 1,77 —
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La premicre composante de I'ACP avec 75,92% de la variabilit¢ génétique totale
confirme clairement la séparation entre N’Dama et les autres populations apres affectation des
migrants a leur population origine (Figure 49). Cependant, aprés que les migrants soient
affectés, la deuxitme composante avec 16,76% de la variabilit¢ génétique, montre que Ila

population Djakoré est génétiquement plus proche du zébu Gobra que du zébu Maure.

Coordonnées principales (92,68%)

@ Zébu Maure

L 3

Zébu Gobra. N'Dama

Coord. 2 (16,76%)

@ Djakoré

Coord. 1(75,92%)

Figure 49 : Diagramme de |’Analyse en Composantes Principales (ACP), inférée de la
matrice de Covariance de la distance génétique non biaisée (Ds) de Nei (1978) et obtenu

apres affectation des migrants a leur population source.

L’AFC des populations (Figure 50) décrit au méme titre que le graphe de 'ACP, les

mémes relations génétiques entre populations aprés affectation des migrants a leur population

origine (Figure 49).
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I11.2.5.7. Test d’association entre les marqueurs génétiques (ETH225, MM12) et
Pefficacité de la reproduction par analyse de variance (ANOVA)

Le nombre d’individus par population et les alleles observés (courts et longs), groupés
en classes génotypiques selon les deux systemes de locus sont présentés dans le tableau XLV.
En considérant les deux loci, I'analyse de variance ne montre aucune différence de I'intervalle
vélage-veélage entre les vaches des différentes classes génotypiques (p > 0,05). En effet, cette
absence d’association pouvait étre attendue vu que les loci ETH225 et MM12 ne sont pas en

déséquilbre de laisondu fait que la distance qui sépare le géne du récepteur d’cestrogenes

(ESR1) et ces deux loci, est grande.
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Tableau XLV : Résultats de [’analyse d’association entre ['intervalle vélage-vélage et les classes de génotypes homozygotes courts (H, Court), homozygotes longs (H, Long)
et hétérozygotes, inférés des loci ETH225 et MM12. N (nombre de vaches par population) ; n (nombre de vaches par classe génotypique) ; H= Homozygotes ; le seuil de

significativité est fixé a 5%.

Locus ETH225 (7 alléles)

Intervalle vélage-vélage (moyenne = SD) en jours

Populations N  Algles courts Alles longs n H, Courts n H, Longs n Hétérozygotes P-value
Djakoré 11 158-164 166-174 01 720 05 504 + 150,6 05 588 +£209,6 0,53
Z¢&bu Gobra 05 158-174 166-174 — — 02 720 £0 03 480 +207.8 0,21
Z¢&bu Maure 09 158-164 166-174 — — 03 600 +207,8 06 570 +£176,9 0,54
N’Dama 04 158-164 166-174 02 720 + 509,1 — — 02 1080 £ 0 0,42

Locus MM12 (13 aliéles)

Intervalle vélage-vélage (moyenne =+ SD) en jours

Populatiobns N  Al@les courts AlRles longs n H, Courts n H, Longs n Hétérozygotes P-value
Djakoré 11 119-139 141-157 03 600 +207,8 — — 08 574,5+176,9 0,68
Z¢&bu Gobra 05 125-139 141-157 — — — — 05 576 £197,2 —
Z¢&bu Maure 10 119-139 141-157 — — — — 10 558 £178,9 —
N’Dama 03 133-139 141-157 — — — — 03 840 +415,7 —
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II1.3. Discussion

I11.3.1. Variabilité génétique des populations

Depuis que la biotechnologie de l'nsémination artificielle et les changements de systemes
de production se sont intensifiés dans les différentes zones d’¢levage du Sénégal au cours de
ces deux dernieres décennies, peu d’études (MacHugh et al., 1997 ; Freeman et al., 2004) ont
fourni des données fondamentales sur la variabilit¢ génétique mtra-population amnsi que la
structure génétique des races bovines locales dont Djakoré qui n’a pas encore été caractérisé
génétiquement.

Dans cette étude, la plupart des loci utilisés ont ét¢ analysés dans de nombreux travaux
antérieurs avec différentes races bovines d’Europe, du Proche-Orient, les zébus et taurins
africains et les z€bus Asiatiques (MacHugh et al,, 1997 ; Freeman et al, 2004 ; Cymbron et al.,
2005 ; Dayo et al, 2009). Le polymorphisme des loci microsatellites a révélé que le nombre
moyen d’alliles observés par locus (Na= 10,45) est comparable a celui obtenu chez les races
bovines camerounaises (Na= 10,69), togolaises et bénmnoises (Na= 10) (Moazami-Goudarz et
al.,, 2001 ; Ngono Ema et al, 2014). Les valeurs du PIC qui traduisent la capacité¢ informative
d’un marqueur sont tres élevées. Ainsi, la valeur moyenne du PIC (0,76) de cette étude est
légerement plus ¢élevée que celle (0,75) rapportée chez les races bovines camerounaises avec
13 loci microsatellites (Ngono Ema et al, 2014). Les loci microsatellites qui montrent des
valeurs du PIC supérieures a 0,5 sont considérés comme appropriés pour les analyses de
diversit¢ génétique des populations. Les valeurs moyennes élevées de la richesse allélique et de
I’hétérozygotie montrent que ces loci sont moins soumis a la pression de sélection et par
conséquent procurent des informations fiables sur la diversit¢ et la structure génétique des
populations. D’ailleurs, la FAO a spécifi¢ au moins 4 alkles distincts par loci pour I’estimation
exacte des distances génétiques entre races (Singh et al, 2015) afin de réduire les erreurs
standards des distances mesurées (Shi et al, 2010). Les quatre populations locales et plus
particulicrement les zébus (Gobra et Maure) montrent un niveau de variabilité génétique
considérable, exprimé par la richesse allélique (Rs), I'hétérozygotie attendue (HEg) et la diversité
génique (Hs). La richesse allélique moyenne (Rs) varie de 5,1 chez la population N’Dama a 6,1
chez la population z¢bu Gobra. Ce niveau de richesse allélique est comparable a celu des
travaux de MacHugh et al. (1997), lesquels montrent une valeur de Rs de 4,5 chez N’Dama,
4,8 chez z¢bu Gobra et 5,3 chez z¢bu Maure. Ces résultats sont €galement similaires a ceux
rapportés par Freeman et al. (2004) ou les races de zEébus et les populations “hybrides” élevées

a proximit¢ des zones subhumides colonisées par les glossines (dont zébu Maure, zébu Gobra,
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Kuri, Peul Fulani et Borgou) montrent une diversit¢ génétique plus grande que la plupart des
races trypanotolérantes. D’ailleurs, le niveau de richesse allélique trouvé chez la race Borgou
(“hybride”, z&bu x taurin) parmi les races bovines d’Afrique de I'Ouest et du Centre (Foulley
et Ollvier, 2006) est comparable a celui trouvé chez Djakoré. Les populations “hybrides” ont
tendance a présenter une richesse allélique élevée. Ceci suggere qu’une grande richesse
alllique peut refléter « I’hétérogénéité¢ » d’une race. Etant donné que Djakoré est considérée
jusque-la comme une population ‘“hybride” de par ses caractéres phénotypiques et de sa
distribution géographique (Broutn et al, 2000); les facteurs d’hybridation génétique ont
favorisé la stabilit¢ de cette population dans le Sud du Bassin Arachidier. Les caractéres que
Djakoré a hérités de ses deux parents ont permis a ce dernier de s’adapter, de survivre et de se
reproduire dans son environnement local. D’un point de vu plus large, I'isolement reproductif
entre les espeéces ‘“hybrides” homploides et leurs parents est généralement atteint par les
réarrangements chromosomiques, la divergence écologique et/ou I'isolement spatial a partir des
espéces parentales. Ces facteurs empéchent que les espéces “hybrides” naissantes ne deviennent
génétiquement submergées a travers la reproduction avec les espeéces parentales, leur
permettent ainsi d’évoluer en une lignée indépendante (Gross et Rieseberg, 2005). Suivant ce
contexte, la divergence écologique peut étre comparée a un systeme d’élevage particulier ou la
population Djakoré évolue. En réalité, les races de zE&bus africains ont ét¢ longtemps influencées
par T'histoire des croisements génétiques zébu-taurin et le niveau élevé de la diversité allélique
observé est sans doute un artéfact d’admixture génétique et Iapport conséquent d’allles de
z¢bu et de taurin (MacHugh et al, 1997). Foulley et Olhvier (2006) ont confirmé¢ ce modele
d’évolution dans le cas ou un bon nombre de généticiens ont souligné I'importance du nombre
d’alleles dans une perspective d’amélioration génétique a long terme vu qu’il existe un lien
entre la richesse allélique et histoire évolutive des populations. La diversité¢ allélique est donc
considérée comme un indicateur de la variabilit¢ génétique intra-population (Singh et al, 2015).

Les populations locales ont montré une proportion assez ¢levée d’alléles privés de 54%
en moyenne. Ceci montre que la variabilit¢ génétique que génére chaque population est due a
I’état de certains alleles qui leur sont pécifiques. L’exemple typique est le cas de la population
Djakoré¢ qui présente le plus grand nombre moyen d’alleles privés (0,72), expliquant
certainement sa stabilité. Des résultats similaires ont ¢té obtenus chez le Borgou qui détient le
plus grand nombre d’alléles privés parmi les races de zEébu et de taurin d’Afrique de ’Ouest et
du Centre (Foulley et Olivier, 2006). Parmi les 24 alkles privés trouvés chez les quatre
populations, seuls 3 ont une friéquence supérieure a 5% ; c’est le cas de lallcle INRA063-206
pb avec une fréquence de 5,3% chez z€bu Gobra, INRA037-134 pb et TGLAS53-174 pb avec
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une fiéquence respective de 11,5% et 6,3% chez la population N’Dama. Par contre dans les
travaux de Moazami-Goudarzi et al. (2001), tous les alles privés détectés ont montré une
fréquence mnférieure a 5%. L’index Informatif de Shannon (I) est un parametre de diversité¢ a
large spectre dans les populations naturelles ; plus ses valeurs sont proches de zéro et plus la
variabilit¢ génétique est faible dans la population (Silva Filho et al, 2012). Comparativement
a la valeur moyenne de I'index de Shannon obtenue chez d’autres races bovines (1,45+0,30)
(Silva Filho et al, 2012), celle trouvée dans cette étude montre que les popualtions locales ont
une variabilit¢ génétique considérable qui pourrait étre un facteur trés important pour la
sélection des races a améliorer.

L’hétérozygotie moyenne attendue (Hg) par population a varié de 0,73 chez N’Dama a
0,79 chez zébu Gobra. Ces résultats traduisent un niveau élevé d’hétérozygotie chez les 4
populations locales. Le niveau d’hétérozygotie est similaire a celui trouvé chez les races de
zébu et de taurin du Togo, Benin, Mozambique et Cameroun (Moazami-Goudarz et al., 2001 ;
Bessa et al, 2009 ; Ngono Ema et al, 2014). Comme attendu, les loci microsatellites montrent
un niveau tres considérable de diversit¢ génique (Hs) qui varie entre 0,73 chez N’Dama et 0,80
chez z¢bu Gobra. Les valeurs élevées de la diversit¢ allélique, de I'hétérozygotie et de la
diversit¢ génique montrent une importante variabilit¢ génétique chez les populations bovines
locales du Sénégal. Ceci prouve labsence de sélection dans I'organisation des programmes
d’msémination artificielle au Sénégal.

D’une maniére générale, le niveau de diversit¢ génétique est similaire chez toutes les
populations analysées, suggérant amnsi 'absence de différences appréciables de la variabilité
génétique. Cependant, le niveau de variabilit¢ génétique que présente la population N’Dama est
plus faible comparé aux autres populations. Ceci pourrait €tre assimil¢ a la distribution
géographique et la taille de cette population. D’ailleurs, les mvestigations menées dans cette
étude ont révélé qu’aucun des troupeaux des populations z&bu Gobra, z¢bu Maure ou Djakoré
ne transhument en direction de la Haute Casamance. Néanmoins, les 44% des troupeaux de
N’Dama transhumant ne dépassent pas un rayon de 30 km de la région de Kolda. Ce faible
niveau de variabilit¢ génétique s’observe souvent chez les populations ouest africaines et plus
spécifiquement chez la race Lagunaire du Benin géographiquement isolée des autres (Freeman
et al., 2004 ; Dayo et al, 2009). Les travaux de Suh ef al. (2014) révélent que les différences
du niveau de variabilit¢ génétique trouvées entre races bovines sont attribuées a la taille des
populations et leur distribution géographique. Le niveau important de variabilité génétique que

montrent les populations bovines locales actuelles et plus particulicrement Djakoré est
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certainement di a I'hybridation. D’aprés Freeman et al. (2004), I'hybridation entre zEbus et
taurins africains augmente la diversité par la combinaison d’alleles de deux lignées distinctes.

Un déficit d’hétérozygotie (Fis) significatif (p < 0,05) a été trouvé chez les populations
z¢bu Gobra, z¢bu Maure et N’Dama ; et toutes les populations ont dévié¢ significativement de
I'équilibre de Hardy-Weinberg. Cela met en exergue la probabilit¢ d’une reproduction
consanguine chez ces populations locales et par conséquent, un déficit d’hétérozygotie
considérable ou l'occurrence d’une sous-structuration de la population totale. En effet, une
variance considérable du déficit d’hétérozygotie (Fis) entre populations peut étre due a une
sous-structuration de la population globale liée a une forte différence des fréquences des alleles
nuls a travers les loci pour des niveaux de différenciation génétique élevés (De Meets, 2012).
L’hypothése de I'influence des alléles nuls sur le déficit d’hétérozygotie observé dans ces
populations peut étre écartée, car les loci qui ont présenté¢ des signes d’alleles nuls chez les
populations de zébus (Gobra et Maure) sont différents de ceux qui ont montré un déficit
d’hétérozygotes. Cependant, ces résultats different de ceux de MacHugh et al. (1997) ou parmi
les races locales du Sénégal, seul z¢bu Maure avait dévié tres significativement (p < 0,01) de
I'équilibre de Hardy-Weinberg. Conjontement, Nei (1987) assimile le déficit d’hétérozygotie
dans une population a la consanguinit¢ ou la sous-structuration de la population totale (effet
Wahlund). Ici, le déséquilibre de Hardy-Wemnberg pourrait étre attribué¢ a la subdivision de Ila
population totale étant donné que chaque population a été échantillonnée dans différentes
localités non loin distantes de la méme région agro-écologique ou la panmixie est improbable.
Ce déséquilibre de Hardy-Weinberg dii a la subdivision de la population est souvent observé
chez des populations échantillonées dans distinctes localités de la méme zone géographique
(Dorji et al., 2003).

Apres affectation des migrants a leur population origine, les résultats de la simulation
ont confirmé le déficit d’hétérozygotie globale et la déviation de I'équilibre de Hardy-Weinberg
de la population totale. Autrement dit, I'évolution biologique de ces populations ne suit pas les
lois de Hardy-Wemnberg. Par conséquent, la cause biologique la plus probable est la
consanguinit¢ qui, a terme, a entrainé un déficit d’hétérozygotie qui s’est traduit par une

structuration des populations.

I11.3.2. Différenciation génétique des populations
Un déficit d’hétérozygotie global (Fir) significatif de 11,7% a été observé dans la
population totale ; ce déficit est comparable au 13,3% et 14,6% obtenus respectivement chez

les races de zEbu et de taurin camerounaises et mozambicaines (Bessa et al., 2009 ; Ngono Ema
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et al., 2014). Quant au Fsr, il mesure selon Hartl et Clark (1997), le déficit d’hétérozygotes
relative a celui attendu sous I'équilibre de Hardy-Weinberg. D’aprés Balloux et Lugon-Moulin
(2002), il été suggéré que des valeurs de Fsr comprises entre 0 et 0,05 indiquent une faible
différenciation génétique ; entre 0,05 et 0,15, une diférentiation modérée ; entre 0,15 et 0,25,
une forte différenciation génétique ; et au-dela de 0,25, une trés forte différenciation génétique.
Dans cette étude, le Fsr moyen (0,047) montre une différenciation génétique modérée entre les
populations étudiées. Une valeur de Fsr proche de 0,05 est générallement considérée comme
faible et les mvestigateurs I'interprétent en une structuration génétique faible des populations.
Bien qu'une telle interprétation puisse s’avérer exacte, la différenciation génétique réelle d’une
population peut également ne pas étre représentée. En effet, il est rappelé que le Fsr attendu
sous une diffrenciation compléte, ne sera pas toujours égale a 1, parce que leffet du
polymorphisme (due aux mutations) diminue drastiquement les valeurs attendues du Fsr. Ainsi,
une valeur du Fsr apparement faible de 0,05 peut indiquer une différenciation génétique tres
importante (Balloux et Lugon-Moulin, 2002). Ce point trés important était déja souligné par
Wright (1978), qui rapporte que la différenciation est non négligeable si le Fsr est < 0,05.
Suivant ce contexte, nos populations analysées sont modérément différenciées ou
moyennement structurées. Cette différenciation génétique modérée entre populations locales
implique une grande variabilit¢ entre individus qui peut étre attribuée a I'origine (Boujenane et
Ouragh, 2010) et a la distribution géographique des différentes populations (Chaudhari et al.,
2009). Le niveau de différenciation génétique observé chez les populations locales est dans
I'ntervalle des valeurs de Fsr rapportées dans la littérature chez les bovins. Comparativement
a nos résultats, une valeur de Fsr de 4,2% a été obtenue chez les races bovines mozambicaines
(Bessa et al., 2009), de 6,1% chez les races camerounaises (Ngono Ema et al., 2014), de 11,2%
chez sept races bovines européennes (MacHugh et al, 1998) et de 11,7% chez cinq races
bovines asiatiques (Shi et al, 2010). Selon Chaudhari et al (2009), un niveau ¢léveé
d’hétérozygotie (He), un déficit d’hétérozygotie (Fis) > 0 et des valeurs positives du Fir, du Fsr
et du Gsr confirment bien une déviation significative de la population totale de I’équilibre de
Hardy-Weimnberg.

L’estimation des valeurs du Fsr par paire de populations montre que N’Dama est
génétiquement différenciée des populations de zébus et plus particuli¢rement du Djakoré. En
général dans la littérature, des valeurs de Fsr entre paire de populations de I'ordre de 0,09
attestent que les populations concernées sont de deux sous-especes différentes (Dorji et al.,
2003). Cependant, la différenciation génétique trouvée entre les populations de zEbus est tres

faible ; suggérant qu’au niveau moléculaire zébu Gobra et z¢bu Maure pourraient devenir une
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seule race. En général, les races de zébus ouest africaines sont caractérisées par de faibles
valeurs de Fsr et un niveau élevé de diversité¢ génétique relatifs a une large taille effective de la
population et un taux de migration ¢élévé dans un systeme d’élevage transhumant habituel
(Freeman et al., 2004 ; Dayo et al, 2009). Il est aussi not¢ que la plus forte différenciation
génétique significative est obtenue entre Djakoré et N’Dama. La trés faible différenciation
génétique entre Djakoré et zébu Gobra d’une part et Iexistence d’une faible différenciation
génétique cependant significative entre Djakoré et z¢bu Maure d’autre part, permettent d’en
déduire que z¢bu Gobra est 'une des populations parentales du Djakoré. Dans les travaux de
Dortji et al. (2003), des valeurs de Fsr de l'ordre de 0,01 caractérisent génétiquement les
populations d’une méme sous-espece en deux races differentes. Méme si Djakoré est
génétiquement plus proche du zébu Gobra, nos analyses le séparent clairement des populations
de z¢bus (Gobra et Maure).

Au-deld du Fsr, Pestimation des distances génétiques traduit dans I’ensemble les mémes
relations génétiques décrites par I'analyse phylogénétique. Les valeurs des distances génétiques
entre les populations locales sont comparables a celles obtenues entre races de zébus et de
taurins d’Afrique de I'Ouest et du Centre (Freeman et al, 2004), entre races bovines
mozambicaines et celles camerounaises (Bessa ef al., 2009 ; Ngono Ema et al, 2014). Selon
les valeurs du Fsr et de la distance génétique qui distinguent Djakoré et N’Dama, a ce stade
nous ne pouvons pas confirmer que la seconde population parentale du Djakoré serait N’Dama.

Dans cette étude, nous avons trouvé une valeur trés élevée du flux génique moyen (5,06)
et qui est supérieur au 3,81 obtenu chez les races bovines camerounaises (Ngono Ema et al,
2014). Les valeurs du flux génique (Nm) entre paires de populations ont révélé d’importants
échanges alkliques entre les populations Djakoré, zébu Gobra et zébu Maure. Ce qui
confirmerait qu’au sein de ces trois populations, la reproduction est aléatoire et s’effectue sans
aucun controle lors des déplacements saisonniers (transhumance). Et d’aprés les investigations
menées dans cette étude, I'aire de transhumance de ces différentes populations se limite pour la
plupart du temps dans une méme zone agro-écologique, ce qui favorise I'improbabilit¢ a une
panmixie locale. Pour confirmer cette hypothése, la valeur ¢levée du flux génique moyen (5,06)
est combinée a une valeur modérée du Fsr moyen (0,047), ce indique un fort taux de migration
(Bossart et Prowell, 1998). Malgré le niveau élevé du flux génétique actuel, au Sénégal, les
populations locales étudiées ne sont pas sous la menance d’une érosion génétique (perte
d’alles spécifiques). Néanmoins, des mesures strictes devraient étre prises quant a la gestion
mtégrée de ces populations et plus particulicrement des z€bus Maure car la disparition d’une

race commence par la perte de ses alltles privés.
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I11.3.3. Relations phylogénétiques entre populations

L’analyse des relations phylogénétiques a montré deux clades génétiquement séparés.
Cette séparation trés marquée entre N’Dama et les autres populations confirme [Ihistoire
évolutive de ces races locales qui est par conséquent relative a la divergence entre Bos taurus
et Bos indicus (environ 200 000 voire 1 000 000 d’années) (Manwell et Baker, 1980 ; Loftus et
al., 1994 ; Bradley et al, 1996; MacHugh et al, 1997). De manicre plus précise avec
I'utilisation des microsatellites chez 12 races qui n'ont pas ét€ exposées aux phénomenes
d’admixture génétique, MacHugh et al. (1997) ont démontré la séparation sans équivoque des
z¢ébus asiatiques et des races taurines européennes et africaines (dont les races N’Dama de Ia
Guinée et de la Guinée Bissau), laquelle est supportée par une probabilit¢ de bootstrap de 97%.
Cette forte divergence entre zEbus et taurins est caractérisée par les alleles diagnostics de zébu
(MacHugh et al, 1997) qui sont présents avec une fréquence élevée dans les populations de
zébus mais absents ou a faible fréquence dans les populations taurines (Liron et al, 2006). Ces
allles montrent une distribution disproportionnée entre races de zébu et de taurin (MacHugh
et al., 1997). Bien que le nombre de marqueurs microsatellites utilisés parait assez moyen, les
relations phylogénétiques décrites chez les populations locales sont trés semblables a celles
rapportées dans la littérature (MacHugh et al., 1997 ; Moazami-Goudarz et al., 2001 ; Dorji et
al., 2003 ; Freeman et al., 2004 ; Liron et al., 2006 ; Bessa et al., 2009).

Les dendrogrammes construits avec les distances génétiques Da et Dc montrent que la
population Djakoré est génétiquement plus proche du zébu Gobra que de N’Dama. Ceci prouve
que Djakoré partage plus d’alleles identiques avec z€bu Gobra qu’avec N’Dama. Au niveau
phénotypique, les mémes relations entre Djakoré et zébu Gobra ont été décrites. Ces relations
pourraient étre les conséquences du gradient d’introgression de z€bu, lequel laisse apercevoir

que le pool génétique Djakoré est largement constitué¢ par le génome de zEébus.

I11.3.4. Structure génétique des populations

Chez les populations étudiées, I'analyse de la structure génétique a ét¢ nférée selon
cinq approches que sont: Panalyse de goulot d’étranglement démographique, les analyses
multivariées, I'analyse de variance moléculaire, les tests d’assignation génétique des individus
et Papproche bayésienne.

L’analyse de goulot d’étranglement démographique récent sous les trois modeles
d’évolution des microsatellites selon le test de Wilcoxon, révele un exces d’hétérozygotie
significatif avec I'hypothése IAM dans toutes les populations ; tandis que sous les modeles
TPM et SMM, toutes les populations sont en équilibre mutation-dérive. Pour n’importe quel

149 l Theése de Doctorat en Génétique des Populations



Chapitrelll— Diversité et Structuregénétique des populations bovines locales du Sénégal

jeu de données, a I'équilibre, le modele IAM prédit une faible diversité génétique par rapport
au modele SMM, et donc, i devient commode d’indiquer un excés d’hétérozygotie significatif
(Thiruvenkaden et al, 2014). Ainsi, les populations ont dévié fortement de I'équilibre de
diversit¢ génétique sous le modele IAM. Sous le modele SMM, qui est statistiquement plus
conservatif, aucune déviation n’est notée, indiquant ainsi une absence de chute allélique
drastique susceptible au goulot d’étranglement. Cependant, les déviations a I'équilibre
mutation-dérive observées dans plusieurs populations sont principalement associées a un déficit
d’hétérozygotic (Mahmoudi et al, 2012). Le déficit d’hétérozygotic observé chez les
populations locales est le résultat d’une consanguinit¢ a I'echelle de leurs environnements de
reproduction. Nous en déduisons alors que ces populations n’ont pas connu une forte réduction
de leur effectif génétique, qui aurait un impact non seulement sur le nombre d’alleles mais aussi
sur la diversité génétique. Autrement dit, il n’y a pas eu récemment une catastrophe naturelle
(sécheresse, épidémie, nondation etc.) qui aurait décimé le cheptel bovin local. Par ailleurs, les
résultats obtenus avec le test mode-shift confirment ceux du test de Wilcoxon, lequel montre
que la répartition des fréquences alleliques des differentes populations suit la distribution
normale en forme de “L”. Par conséquent, les résultats obtenus ici, montrent que I'hypothése
nulle & I'équilibre mutation-dérive est acceptée dans toutes les populations. Nos résultats sont
similares a ceux de Silva Filho et al. (2014), qui ont montré I'absence de goulot démographige
récent chez quatre races a viande du Brésil. Une exception a ces affirmations est trouvée dans
quelques tests statistiques, lorsque ces derniers sont analysés en utilisant le modele 1AM, lequel
a ¢t¢ considéré comme mappropri¢ pour des ¢tudes basées sur les marqueurs microsatellites
(Clark, 1998). Par contre, le SMM est plus fiable pour I'analyse de la balance mutation-
sélection en utilisant ces marqueurs moléculaires (Ohta et Kimura, 1973).

Toutes les approches utilisées pour inférer la structure génétique des populations locales
du Sénégal ont conduit aux mémes résultats. Les résultats de I'assignation génétique déduits
des loci microsatellites révelent que 50% des individus de la population totale sont correctement
assignés. Cependant, avec lanalyse factorielle discrimmnante a partir des attributs
phénotypiques, un pourcentage plus €élévé de 97,28% des individus correctement classés est
obtenu. Cela met en évidence, d’une part le caractére plus précis des loci microsatellites dans
la discrimination des mndividus (Moazami-Goudarzi et Laloe, 2002) ; et d’autre part, la
pertinence de I'approche moléculaire par rapport a celle phénotypique. En outre, I’assignation
génétique des individus confirme la classification phénotypique des races locales.

Les résultats de l'approche bayésienne montrent que les populations locales étudiées

forment 3 groupes génétiques définis a partir de I'indice d’assignation (Q). Le groupe génétique
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I, ou 76,8% des individus de la populaton N’Dama y sont correctement assignés, est
principalement réprésent¢ par le génotype multiloci N’Dama. Au niveau génétique, N’Dama
constitue donc, une ‘“race génétique”. Comme la race N’Dama est affectée par I'mtrogression
génétique de z€bus (Gobra et Maure) avec des pourcentages de 7,9% et 12,3%, respectivement,
elle n’est donc pas une race taurine “pure”. D’ailleurs, MacHugh et al. (1997) ont rapporté que
5,1% d’alkles spécifiques de zEébu et 12,4% de proportion d’admixture génétique ont été
trouvés chez la race N’Dama du Sénégal. Cette tendance est confimée par les travaux d’Hanotte
et al. (2000), lesquels montrent des proportions de 96% et de 4% de Tallele spécifique Y du
zébu et du taurin, respectivement chez la race N'Dama du Sénégal. Parmi les populations
taurines d’Afrique de I'Ouest, il a été rapporté que seule la N’Dama de la Guinée est considérée
comme une race taurine “pure” avec 0% de proportion d’admixture génétique (MacHugh et al.,
1997) et 0% de lallele Y spécifique du zébu (Hanotte et al., 2000). Ce flux d’introgression du
génome de zébu déclinant d’est en ouest et suivant le gradient nord - sud en Afrique de ’Ouest
(MacHugh et al., 1997 ; Hanotte et al., 2000), est le résultat de la structure génotypique actuelle
observée chez la plupart des populations taurines et plus particulierement la race N’Dama du
Sénégal.

Au niveau du groupe génétique 2, c’est le génotype multiloci Djakoré qui est majoritaire.
Cependant, 43,1%, 44,1%, et 11,3% des individus respectivement des populations z¢ébu Gobra,
z¢bu Maure et N’Dama se trouvent étre assignés dans ce cluster. Comme les proportions des
génotypes multiloci z¢bu et N’Dama sont inégalement réparties dans le groupe génétique 2, il
advient donc que Djakoré est une population “hybride”. Ce qui confirme la théorie de Broutin
et al. (2000), selon laquelle : Djakoré est considérée comme une population “hybride” de par
ses caracteres phénotypiques et de sa distribution géographique. Le statut du Djakoré sur le plan
génétique réfute la classification phénotypique qui le considére comme une race. En accord
avec ces résultats, nous en déduisons que Djakoré est génétiquement une population ‘“hybride”
stabilisée et non une “race génétique”. La structure génotypique du Djakoré confirme que la
race N’Dama est la seconde population parentale. L’évolution du Djakoré pourrait certainement
lier 2 son développement dans la partie centrale du Sénégal suite & une épizootie de peste bovine
qui avait décimé le cheptel d’alors (Touré, 1977). Le génotype N’Dama est presque disparue
du pool génétique de la population “hybride” Djakoré alors que le génotype zEébu reste encore
prédominant. Pour ces raisons, nous avons trouvé des valeurs trés élevées du Fsr et des
distances génétiques entre N’Dama et ‘T’hybride” Djakoré. En conséquence, Djakoré est
génétiquement plus proche des zébus et particulicrement du zébu Gobra. Des relations

similaires ont ét€ observées au niveau phénotypique.
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Dans le groupe génétique 3, le génotype multiloci z€bu est prédominant avec 49% et 43%
des individus correctement assignés des populations zébu Gobra et zEbu Maure,
respectivement. Comme les deux populations de zEébus partagent le méme génotype, nous en
déduisons que ces deux populations pourraient devenir une seule race au niveau moléculaire ;
expliquant certainement les trés faibles valeurs de Fsr et de distances génétiques obtenues entre
ces deux populations. Ces résultats contredisent ainsi la classification phénotypique qui les
considérait en deux races distinctes. Cependant, 42,5% des individus Djakoré se trouvent étre
assignés dans le groupe génétique 3. Ceci prouve I’hétérogéneité du pool génétique des zébus
et par conséquent, ils ne peuvent étre considérés comme de “purs” zEbus afiicains. Au Sénégal,
au niveau moléculaire, les populations bovines locales sont constituées par 3 génotypes : le
génotype N’Dama, le génotype “hybride” Djakoré et le génotype zE€bu (Gobra - Maure). Cette
structuration génotypique est en corrélation avec la structure phénotypique, a partir de laquelle,

I'existence de ces trois groupes caractéris€és par trois génotypes différents, était prédite.

Conclusion partielle

Le caractére polymorphique des loci microsatellites a permis d’une part de mettre en
évidence les indices basiques de la diversit¢ génétique, dont les valeurs élevées montrent une
importante variabilit¢ génétique chez les populations bovines locales. Cette variabilité
génétique considérable pourrait étre un atout pour la conservation et la sélection des races a
améliorer dans les programmes d’insémination artificielle au Sénégal pour faire face aux
changements globaux et aux besoins conséquents en lait et en viande. L’autre point ntéressant
de cette étude est le statut “hybride” de la population Djakoré dans I’élevage bovin du Sénégal,
car c’est la premiere fois quelle est aractérisée au niveau moléculaire. L’estimation de Ila
variabilit¢ génétique intra-population révele que Djakoré posseéde le plus grand nombre moyen
d’alleles privés parmi toutes les populations locales, favorisant certainement son évolution
rapide en une population ‘“hybride” stabilisée dans le Sud du Bassin Arachidier.

D’autre part, le polymorphisme des loci microsatellites a révélé que les populations
bovines locales sont constituées par 3 génotypes, représentés respectivement par le génotype
N’Dama, le génotype ‘“hybride” Djakoré et le génotype zébu (Gobra-Maure). Au vu de la
composition génotypique de chacune de ces populations, de cette étude génétique, il ressort que
N’Dama est une ‘“race génétique”, tandis que Djakoré est une population “hybride” stabilisée.
Les populations zébu Gobra et z¢bu Maure pourraient devenir une seule race au niveau

moléculaire.
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C’est dans une perspective d’amgélioration des caractéres d’intérét pour la productivité
et 'adaptation face aux changements globaux, et la conservation des races locales, que cette
étude a été réalisée. Les outils et les méthodes de caractérisation phénotypique et moléculaire
ont permis d’évaluer la diversit¢ et la structure génétique actuelle des races bovines locales du
Sénégal.

De cette évaluation, il ressort que 'augmentation du flux de génes entre populations par
les croisements génétiques indiscriminés et les changements de syst¢tmes de production a
condutt & une modification de la structure génétique des populations en question qui est
certainement causée par le phénomeéne de consangunité et plus particuliérement I'introgression
génétique. La consangunit¢ a favorisé la déstabilisation du pool génétique des zEbus et par
conséquent les populations Gobra et Maure pourraient devenir une seule race. Ce qui constitue
une réelle menace pour I'évolution du génotype des z€bus dans leurs systemes de production
naturels. En effet, cette remarque a été déja faite sur le plan phénotypique dans le cas ou certains
caracteres standards qui distinguaient ces deux populations auraient tendance a disparaitre au
fil du temps sous la perpétuité des croisements non controlés dans leurs zones d’¢levage. Quant
a Pintrogression génétique, elle a conduit de maniere négative a la dilution du pool génétique
de la race N’Dama qui a perdu son statut de race “pure”. Ceci confirme I'hypothése de Ndiaye
et al. (2012) sur le statut de la race N’Dama et que 'ADNmt est loin d’étre approprié¢ pour les
¢tudes d’assignation et de structure génétique des populations naturelles. Cependant,
I'émergence du génotype Djakoré et son évolution en une population “hybride” stabilisée
constitue le seul élément positif de I'introgression génétique de zEbus dans la race N’Dama.
Dr’ailleurs en Afrique de I'Ouest, il y a deux populations homologues du Djakoré, notamment
Kuri du Tchad et Borgou du Benin qui sont considérées comme des races naissantes de
I'introgression de zébus dans les populations taurines ouest africaines (Moazami-Goudarzi et
al., 2001 ; Freeman et al, 2004). En accord avec nos résultats, ’hypothése selon laquelle les
croisements indiscriminés et les modifications des systémes de production ont pu conduire a
une augmentation du flux de génes entre populations est bien vérifice.

Nos résultats nous ont permis de formuler les recommandations suivantes a I'endroit des
pouvoirs publics et au Plan d’action mondial pour la gestion des ressources génétiques
animales:
& D’adopter de nouveaux criteres de sélection génétique basés sur les variants laitiers
associés aux meilleures performances de production dans les programmes

d’insémination artificielle au Sénégal.
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Conclusion générale et Perspectives

< De favoriser la sélection des races z¢bus Gobra et Maure car elles constitueraient les
meilleurs génotypes pour I'amélioration des potentialités de production dans les zones
d’excellence a vocation agropastorale du Sénégal.

< De revor les modalités de gestion des animaux dans leurs biotopes locaux, car les
facteurs environnementaux tels que I'année de vélage, le mois de vélage, la parité¢ de
veélage, 'année de naissance et le stade de lactation ont une influence importance sur
Iefficacité et la rentabilit¢ de production et de reproduction dans ces élevages fragilisés.

& De revaloriser I'¢levage en race pure comme mesures prioritaires dans les centres
d’¢élevage pour les populations de zEbus et de définir de nouvelles conditions de gestion
spécifiques et adaptées pour chacune d’elle afin d’éviter une érosion génétique.

& D’établir les mémes critéres de conduite et de surveillance des populations N’Dama et
Djakoré pour réduire les colits liés a la conservation et préserver leurs caracteres
standards pour éviter la perte d’identité génétique.

& D’¢laborer des directives de conduite de la transhumance pour chaque population en

fonction de leurs besomns afin de réduire les croisements non controlés.

A la suite de ces travaux, une €tude sur les genes des principales lactoprotéines bovines
(kappa caséine et béta lactoglobuline) est incontournable, car la quantit¢ et la qualit¢ du lait
sont des traits d’mtérét €conomique trés importants. Les variations en composition et en
rendement laitier chez les bovins dues certainement aux facteurs génétiques (variation allélique
de nombreux loci) et environnementaux (climat, conditions de gestion, stade de lactation etc.)
conduisent a de multiples traits polygéniques. La variation des différents traits génétiques
laitiers est la base de la sélection, car les proténes du lait ont un mtérét mtensif dans la
recherche, en raison de leur importance dans la sélection génétique. L’identification des variants
laitiers et la connaissance des haplotypes pourvus des meilleures performances de production
permettrait de suppléer les méthodes classiques par une sélection moléculaire lors des
programmes d’insémination artificielle au Sénégal.

Un programme de suivi de I'évolution du génotype Djakoré dans son environnement
local sera également réalis€ grace a une ¢tude démographique avec les geénes mitochondriaux

(Cytochrome B et D-loop).
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Annexe 1 : Questionnaire de type 1 (animal)

Questionnaire1 (animal)
Numeéro de I’échantillon

Numeéro d’identifiant officiel de I'animal (si disponible)

Code de I'espece

BI: Bos indicus (zébu)
BT: Bos taurus (taurine)
BTI: (zébu x taurin)

Nom de la race:

Identifiant de I'animal

Go (zébu Gobra)
Ma (zébu Maure)
ND (N'Dama)

Dj (Djakoré)

Données sur I'échantillonnage et les animaux

'Sexe de I'animal : femelle () male ()

Année de naissance de l'animal : (AAAA)

Age (en mois ou années):

Lieu (localité) de naissance de I’lanimal :

Date de collection : (JJ/MM/AAAA)

Nom du collecteur :

Institution du collecteur :

Adresse de l'exploitation (traditionnelle, moderne, centre d’élevage)

Département:

Région:

Localité:

Ville la plus proche:

1Sexe : 1 =femelle, 2 =male.
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Observations phénotypiques

Profil de la téte:
Forme des yeux:
Présence de cornes:

Orientation des cornes:

Couleur des cornes :
Forme des cornes:

Forme des oreilles :

Port des oreilles :
Développement du fanon :
Forme dela bosse :

Taille de la bosse :

Longueur dela queue :

Position de la bosse :
Couleur de la paupiére:
Couleur du museau:
Couleur du sabot :
Couleur de la peau:

Patrons pigmentaires :

Couleurs dela robe:
Noir

Brun

Rouge

Fauve

Gris

Blanc

Froment

Marron

Blanc sale

'Note d’état corporel:

concave |:| convexe I:I rectiligne |:|

arrondie polygonale |:|

absence présence
latéralement I:I vers le hautl:l vers le bas I:I
vers l'avant I:I vers l'arriere I:I

noir |:| brun |:| blanche (non pigmenté) |:|
droite |:| curviligne |:| en forme de lyre |:| taillée |:|
arrondie |:| droite-tranchant |:|

horizontal I:I tombant I:I

absence [__| développé [ ] moyermel:l faiblement développé []
absence |:| droite |:| tombant (vers I'arriére) (latéralement)
absence [ petite [ ] moyenne [ ] large [ ]

courte (au dessus du jarret) I:I moyenne (aux alentours du jarret) |:|
longue (en dessous du jarret)

thoracique I:I absence I:I

pigmentée I:I non pigmentée (noir) I:I
pigmentée I:I non pigmentée (noir)
pigmentée [ ] non pigmentée (noir)
pigmentée [] non pigmentée (noir)
uniforme |:| zoné I:I tacheté

dominante secondaire

NN RN
NN NEREEE

! Cachectique (0) ; Trop maigre (1)

; Maigre (2) ; Bon (3) ; Tres bon (4) et Trop gras (5)
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Utilisation de I'animal :

Production de viande I:I
Production de lait |:|
Force de traction I:I

Recherche I:I

Traits d'importance économique

Rendement laitier (matin): (litres)
Rendement laitier (soir) : (litres)
Rendement laitier journalier : (litres)
Age au premier vélage: (mois)
Intervalle vélage-vélage : (jours)

Durée de lactation : (jours)

Facteurs environnementaux fixes

Année de naissance : (AAAA)
Année et mois de vélage: (AAAA) ; (mois)
Age au vélage : (mois)

Parité de vélage :

'Saison de vélage :

2 Stade de lactation: début I:I milieu I:I fin I:I

3Saison de lactation :

1 Saison seche(1) : (Novembre-Mai) et Saison des pluies (2) : (Juin-Octobre)
2Début (3 premiers mois aprés vélage), milieu (3-6 mois apres vélage), fin (6 mois apres vélage)

C
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Annexe 2 : Questionnaire de type 2 (race locale et environnement de production)

Questionnaire2 (race locale et environnement de production)

Nom de I'éleveur:

Situation sociale :

Numéro de télé phone:

Compositionenracesdutroupeau:

Numéro de I'exploitation:

Identifiant de I'exploitation :

Partie 1 : Descripteurs de la race

Emplacement principal

(localité, région et zone agro -

écologique)

Taille du troupeau Nombre d’animaux par troupeau:

Nombre d’éleveurs par

troupeau

Communautés de management agriculteurs commerciaux ]

de la race éleveurs de subsistance []
nomades [l
centre d’élevage ]

Adaptabilité dans résistance a la chaleur:

I'environnement de production

austressnutritionnel :

auxmaladies:
Description des conditions de description des habitats :
gestion

conduites alimentaires :

conduites sanitaires :
Données sur I'état des Type d’exploitation

troupeaux
traditionnelle I:I centre d’élevage I:I moderne I:I

Utilisation des animaux par ordre d'importance

viande I:I lait I:I fumier I:I tractionl:l
recherche I:I

D
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Partie 2 : Descripteurs de I’environnement de production

& Caractéristiques générales

Coordonnées géographiques :

L’environnement de production décrit ou non un systémede transhumance saisonnier :

La durée pendant laquelle les animaux restent dans leur environnement de production :

& Caractéristiques relatives a la transhumance
Période :

Périodicité :

Durée :

Itinéraire:

D’autres races rencontrées durant la transhumanceet les lieux exactes :

Transhumanceutilisant une partie ou le troupeau entier :

& Gestion de I'environnement

% Type de systéme d’élevage
[] - pastoral
[] - agropastoral

L] - semi-intensifou intensif

% Niveau de confinement (se référe ou non aux périodes pour lesquelles les animaux sont confinés dans un
étable ou enclos)

[]-1a plupart des animaux sont en permanence en milieu ouvert

U-1a plupart des animaux sont confinés seulement la nuit

L -1a plupart des animaux sont confinés sur une basesaisonniere

[] - la plupart des animaux sont confinés en permanence

% Différents critéeres d’adaptation des races en fonction du climat:
[]- tolérants ala chaleur - faible taux d'humidité

[]- tolérants ala chaleur - humidité élevée

[ - tolérants au froid - faible taux d’humidité

[]- tolérants au froid - humidité élevée

[]- adaptés au rayonnement solaire élevé

% Prévention contre les maladies et autres menaces pour la santé
* La plupart des animaux sont vaccinés:

- jamais [] - occasionnellement - réguliérement

e La plupart des animaux sont soumis avec un traitement vétérinaire quand ils sont malades:
[]-non
[1- oui
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®,

% La disponibilité et gestion de I'alimentation et de I'eau

® ['acces al'eau potable:
[] - non limitée
[] - occasionnellement restreinte

[] - souvent limitée

* La disponibilité de la nourriture:
[]- non limitée
[ ]- souvent limitée pendant certaines périodes de 1'année

[ ]- limitée tout au long de I'année

* Type d'alimentation

Types d’alimentation des animaux

Paturage

Résidus de récolte (foin, fourrage, paille etc.)

Concentrés (tourteaux d’arachide, graines de

coton, son de mil, grainsde mais,etc.)

Intrants industriels (aliment de bétail)

Supplémentation en minérauxet vitamines
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Annexe 3 : Répartition des animaux sélectionnés pour le génotypage selon la race, le sexe et la localité d’origine. Sexe : M= Mile ; F=

Femelle.
Races Identifiant individu Sexe  Localités d’origine Code Races Identifiant individu Sexe Localités d’origine Code
génétique génétique
Zébu Gobra GoNbO01 M Ndiebel GO01 Zébu Maure Mawdol F W ardiakhal MO1
GoNb02 M Ndiebel G02 MaKO002 F Koutal Ouolof M02
GoNb03 F Ndiebel G03 MaNf03 F Ndiaffate MO03
GoNb04 F Ndiebel G04 MaNf04 M Ndiaffate M04
GoWwdos M Wardiakhal GO05 MaTS06 F Taba Darou Salam MO06
GoWdo06 F Wardiakhal G06 MaTS07 F Taba Darou Salam MO7
Gowdo7 F W ardiakhal G07 MaTS08 F Taba Darou Salam MO8
GowWdo08 F W ardiakhal G08 MaTS09 F Taba Darou Salam M09
GoWd14 F Wardiakhal Gl4 MaTS11 F Taba Darou Salam M1l
GoKO19 F Koutal Ouolof Gl19 MaTS12 M Taba Darou Salam MI12
GoKO20 F Koutal Ouolof G20 MaTS13 F Taba Darou Salam M13
GoKO21 M Koutal Ouolof Q21 MaTS14 F Taba Darou Salam M14
GoKO23 F Koutal Ouolof Q23 MaTS15 F Taba Darou Salam M15
GoKO25 F Koutal Ouolof Q25 MaTS16 F Taba Darou Salam Ml16
GoKO27 F Koutal Ouolof Q27 MaTS17 F Taba Darou Salam M17
GoKO28 M Koutal Ouolof G28 MaNg19 F Ndiouguette M19
GoKO30 F Koutal Ouolof G30 MaNg20 F Ndiouguette M20
GoPD31 F Peulh Djeuss G31 MaNg21 F Ndiouguette M21
GoPD32 F Peulh Djeuss G32 MaNg22 F Ndiouguette M22
GoPD34 F Peulh Djeuss G34 MaNg23 F Ndiouguette M23
GoPD35 F Peulh Djeuss G35 MaNg24 F Ndiouguette M24
GoPD37 F Peulh Djeuss G37 MaPD27 F Peulh Djeuss M27
GoPD38 F Peulh Djeuss G38 MaPD28 M Peulh Djeuss M28
GoPD39 F Peulh Djeuss G39 MaPD29 M  Peulh Djeuss M29
GoMM40 F Médina Maka (40 MaDP30 M Diama Peulh M30
GoDP41 M Diama Peulh (41 MaPD32 M Peulh Djeuss M32
GoDP42 M Diama Peulh G42 MaPD33 M Peulh Djeuss M33
GoDP43 M Diama Peulh (43 MaPD34 M Peulh Djeuss M34
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Djakoré

GoDP44
GoDP45

DKO01
DKO02
DJKO03
DiKO04
DJKO05
DJKO06
DJKO07
DJKO08
DKO09
DJKO10
DiKOI11
DiKO12
DKO13
DiKO14
DJKOI15
DiKO16
DJKO17
DJKO18
DKO19
DKO21
DiNf2

DiNf23

DiNf24

DjSb25

DjSb26

DjKb27
DiKb28
DjKb29
DjKb30
DjKb31

£
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Diama Peulh
Diama Peulh

Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Koutal Ouolof
Ndiaffate
Ndiaffate
Ndiaffate
Sibassor
Sibassor
Kabatoki
Kabatoki
Kabatoki
Kabatoki
Kabatoki

G45

D01
D02
D03
D04
D05
D06
D07
D08
D09
D10
D11
D12
D13
D14
D15
D16
D17
D18
D19
D21
D22
D23
D24
D25
D26
D27
D28
D29
D30
D31

N’Dama

MaPD35
MaPD36

NdGp02
NdGp03
NdGp05
NdGp06
NdGp07
NdGp08
NdGp09
NdGpl1
NdCR15
NdCR17
NdCRI18
NdCK20
NdCK21
NdCK23
NdCK24
NdCK28
NdCK29
NdCK30
NdCK31
NdCK32
NdMB34
NdMB35
NdMB37
NdMB38
NdMB39
NdVd40
NdVvd41
NdVd42
NdVvd43
NdVd44

£
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Peulh Djeuss
Peulh Djeuss

Gadapara
Gadapara
Gadapara
Gadapara
Gadapara
Gadapara
Gadapara
Gadapara

Cité Régionale
Cité Régionale
Cité Régionale
CRZ de Kolda
CRZ de Kolda
CRZ de Kolda
CRZ de Kolda
CRZ de Kolda
CRZ de Kolda
CRZ de Kolda
CRZ de Kolda
CRZ de Kolda
Marawata Baya
Marawata Baya
Marawata Baya
Marawata Baya
Marawata Baya
Veliyadembel
Veliyadembel
Veliyadembel
Veliyadembel
Veliyadembel

M35
M36

N02
NO3
NO5
NO6
NO7
NO8
N09
NIl
N15
N17
NI18
N20
N21
N23
N24
N28
N29
N30
N31
N32
N34
N35
N37
N38
N39
N40
N41
N42
N43
N44
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Annexe 4: Exemples de fiches des PCR Li-Cor des plaques 1 et2

PCR LICOR BV Plaque 1 Thermocycleur: BIOMETRA® Date: 19/02/14
x 1 échantillon échantillons testés (ul)
1 106 Nom des amorces
H20 (eau MilliQ) 7,51 796,06
TP (10X) 1,6 169,6
dNTP (2,5mM) 1,6 169,6
MgCL2 (25mM) 0,8 84,8
AMFM13 (10uM) 0,2 21,2 HET225FM
AMR (10uM) 0,3 31,8 HETH225R
Taq (5U/ul) 0,1 10,6
M13 (700) 0,3 31,8
Total Mix 12,5
ADN matrice 2,5
Volume réactionnel 15
PCR LICOR BV Plaque 2 Thermocycleur: BIOMETRA® Date: 20/02/14
x 1 échantillon échantillons testés (ul)
1 40 Nom des amorces
H20 (eau MilliQ) 7,51 300,4
TP (10X) 1,6 64
dNTP (2,5mM) 1,6 64
MgCL2 (25mM) 0,8 32
AMFM13 (10uM) 0,2 8 INRAO63FM
AMR (10uM) 0,3 12 INRAO63R
Taq (5U/ul) 0,1 4
M13 (700) 0,3 12
Total Mix 12
ADN matrice 2,5
Volume réactionnel 15
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Annexe 5 : Mise au point des marqueurs microsatellites par PCR Froide et révélation des

produits PCR

L’amplification de I'ADN par PCR froide a pour but d’optimiser les conditions
spécifiques pour chaque marqueur microsatellite en agissant sur les propriétés de différents
facteurs, tels que la température d’hybridation, les ions MgClz, et TADN matrice. Elle utilise
des amorces spécifiques (Forward et Reverse) des marqueurs microsatellites dont les solutions
de travail (& 10uM) sont obtenues par dilution des solutions méres a 100 uM. Parmi les 12
marqueurs microsatellites sélectionnés, seuls ETH152 et BM2113 ont ét¢ optimisés avec
quelques-uns de nos échantillons, étant donné que les autres ont ét€¢ déja testés au niveau du
laboratoire de génotypage du CIRDES avec d’autres races bovines africaines (z€bu et taurin).
Les PCR froides ont été effectuées dans un volume réactionnel de 15 pl pour 1 échantillon (ul),
contenant 2,5 ul d’ADN concentré et 12,5 pl de total mix. Le mix était composé de 7,81 ul de
H20, 1,6 yl de Tampon (10X), 1,6 Wl de ANTP (2,5 mM), 0,8 Wl de MgCL: (25mM), 0,2 ul de
primer F (10uM), 0,3 ul de primer R (10 uM) et 0,1 ul de Taq polymérase (5U/ pl).

Les réactions d’amplification ont ét¢ accomplies dans un thermocycleur de type
BIOMETRA® TGradient (Version 4.20 gr, Model No.1912460, Whatman) en fonction des
conditions suivantes : une dénaturation initiale a 94°C pendant 3 min, suivie de 34 cycles de
dénaturation a 94°C pendant 30 sec, de 30 sec d’hybridation a 55°C, d’¢élongation a 72°C
pendant 45 sec, suivie de 8 min d’¢longation finale a 72°C, et enfin d’une hold qui conservait
les produits PCR a 4°C a I'infini. Notons cependant, qu’a défaut de I'étape d’hybridation ou la
température varie en fonction du marqueur considéré, les autres étapes de I'amplification restent
constantes. Les fiches de la PCR froide des marqueurs optimisés sont présentées ci-dessous.

Une fois les ADN amplifiés, la révélation des produits PCR est faite sur gel d’agarose a
2% par migration électrophorétique a 100 volts pendant 35 minutes, suivie d’une visualisation

du gel au BET sous les rayons UV pour détecter la présence de bandes amplifiés.
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Annexe 5 (suite) : Mise au point des marqueurs microsatellites par PCR Froide et

révélation des produits PCR

PCR FROIDE Marqueur: ETH152 Thermocycleur: BIOMETRA®
Date: 28/02/14

x 1 échantillon échantillons testés (ul)

1 10 Nom des amorces

H20 (eau MilliQ) 7,81 78,1
TP (10X) 1,6 16
dNTP (2,5mM) 1,6 16
MgCL2 (25mM) 0,8 8
AMF (10p1M) 0,2 2 ETH152F
AMR (10uM) 0,3 3 ETH152R
Taq (5U/ul) 0,1 1
Total Mix 12,5
ADN matrice 2,5
Volume réactionnel 15
PCR FROIDE Marqueur: BM2113 Thermocycleur: BIOMETRA®
Date: 28/02/14

x 1 échantillon échantillons testés (pul)

1 10 Nom des amorces

H20 (eau MilliQ) 7,81 78,1
TP (10X) 1,6 16
dNTP (2,5mM) 1,6 16
MgCL2 (25mM) 0,8 8
AMF (10uM) 0,2 2 BM2113F
AMR (10uM) 0,3 3 BM2113R
Taq (5U/ul) 0,1 1
Total Mix 12,5
ADN matrice 2,5
Volume réactionnel 15
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Annexe 6 : Constitution de plaques d’ADN

La constitution de plaques d’ADN est une étape essentielle pour passer aux PCR Li-Cor. Elle consiste a
mettre les échantillons (extraits d’ADN) a amplifier dans des plaques d’ADN a 96 puits. Le nombre de plaques a
utiliser est en fonction du nombre d’échantillons disponibles. Dans notre étude, nous disposions de 120
échantillons répartis en 2 plaques, 88 pour la plaque 1 et 32 pour la plaque 2. Cette répartition a été faite selon la
population, c'est-a-dire, que les échantillons d’une méme population se suivaient. Ainsi, la premiére plaque (Plaque
1) est composée de 22 échantillons de chacune des populations et la deuxieme plaque (Plaque 2), 8 échantillons
de chacune. Au niveau des plaques, le premier puits, le 491%™ et celui qui faisait suite aux trois contrdles étaient
réservés au marqueur de taille interne, le marqueur de Ronan (voir fiche de plaques d’ADN).

La distribution des échantillons sur les plaques est réalisée suivant un plan et un codage génétique des
échantillons qui s’appliquaient des PCR Li-Cor aux réarrangements. La figure ci-dessous présente le plan de
constitution des plaques avec certains éléments illustratifs comme le nom du projet de recherche, I'utilisateur, le

nom de plaque et la date de constitution.

Fiche de plaques d’ADN.

Projet : FIS Date : 12/02/14
Utilisateur : NDIAYE

Nom de plaque : Plaque 1

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
A MR, GO01 G02 G03 GO4 GO05 MR, | D04 D05 D06 D07 D08
B G06 G07 G08 Gl4 Gl19 G20 D09 D10 D11 D12 D13 D14
C Q21 G23 G25 Q27 G28 G30 D15 D16 D17 D18 D19 D21
D G31 G32 G34 G35 G37 MO1 D22 D23 NO02 NO03 NO5 NO06
E MO02 MO03 M04 | M06 MO07 MO8 NO7 NO08 NO09 N15 NI11 N17
F M09 Ml11 M12 | M13 M14 M15 N18 N20 N21 N23 N24 N29
G M16 M17 M19 | M20 M21 M22 N30 N31 N32 N34 N35 M36
H M23 M24 M27 | DOl D02 D03 CP, CP, T MR3
Nom de plaque : Plaque 2 Date : 15/02/14

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
A MR; G38 G39 (40 (41 (42
B (43 G44 (45 M28 M29 M30
C M32 M33 M34 M35 N28 D24
D D25 D26 D27 D28 D29 D30
E D31 N37 N38 N39 N40 N41
F N42 N43 N44 CP;q CP, T
G MR;
H

MR= marqueur de Ronan ; G= zébu Gobra ; M= zébu Maure ; D= race Djakoré et N= N'Dama ; CP=

contrdle positif, T= contrdle négatif.
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Annexe 7 : Réarrangement des plaques de la PCR Li-Cor

Le réarrangement des plaques consiste a faire du multiplexage ou mélange de deux ou
plusieurs marqueurs microsatellites (de couleurs et/ou de tailles différentes) amplifiés par PCR
Li-Cor, les uns avec le Dye 700 et les autres avec le Dye 800 afin de les migrer ensemble dans
un méme gel sur le séquenceur. Les réarrangements ont ét¢ faits suivant le méme plan de plaque
que celui des PCR Li-Cor. C’est une étape qui s’est réalisée a I'abri de la lumiere car les produits
PCR Li-Cor, le marqueur de taille nterne et les desmilings contiennent des dyes photosensibles.

Les réarrangements ont requis les produits PCR Li-Cor, les desmilings® 700 (dyes
fluorescents de taille variant entre 71 et 367 pb), le marqueur de Ronan, une solution de bleu
urée et de l'eau ultra pure. Ils ont été faits en simplex pour tous les marqueurs avec des
desmilings 700 uniquement. Lors des réarrangements, deux desmilings des tailles attendues
minimale et maximale sont utilisés pour encadrer le marqueur ciblé. La taille des desmilings
utilisés variait en fonction de I'intervalle dans lequel se situaient les tailles alléliques attendues
du marqueur donné. Par exemple, les tailles attendues des allcles du marqueur BM2113 se
situent entre 122-156 (pb), donc deux desmilings 700 (71-198) sont choisis pour encadrer ce
marqueur.

Chaque plaque de réarrangement est identifié par un nom composé des ¢éléments
suivants : année, mois, jour-espece génotypée, nom du projet de recherche-le numéro de plaque
- numéro du réarrangement. Exemple d’un réarrangement de la plaque 1 avec le marqueur
MM12: 140317-Bovins FIS-Plaql-Rea8 et de la plaque 2 avec HEL9: 140411-Bovins FIS-
Plag2-Rea4. Les réarrangements ont été réalisés dans un volume réactionnel de 22 pl pour tous
les marqueurs amplifiés en 700, contenant 6 yul de H2O, 14 pl d’une solution de bleu urée
contenant les desmilings 700 (constituée de 1,8 ml de bleu urée + 12 pl de chaque desmiling
700 pour une plaque de 96 puits) et 2 ul de produits PCR Li-Cor 700. Les plaques ont été par
la suite soumises a une courte centrifugation avant de passer au dépdt des échantillons sur le

rack (bac a 96 puits).

> Un desmiling est une bande d’ADN d’une taille donnée obtenue a partir de I"amplification d’une séquence

d’ADN (Puc 19) avec un couple d’amorces donné avec un dye donné.

M
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Annexe 8 : Migration des produits amplifiés sur le séquenceur Li-Cor

Elle consiste a faire migrer les produits amplifi¢s sur un gel dénaturant d’acrylamide-
urée a 6,5% monté sur le séquenceur Li-Cor® (DNA Analyser Modéle 4300) en suivant les
procédures du fabricant. C’est une migration ¢électrophorétique verticale qui permet de
distinguer les alleles en fonction de leur taille (les alléles de grande taille migrent plus lentement
par rapport a ceux de petite taille). Cependant, avant de passer sur le séquenceur Li-Cor pour la
migration, les produits PCR Li-Cor sont d’abord mixés avec la solution de bleu urée contenant
les desmilings 700 et dénaturés sur la plaque chauffante a 94°C pendant 4 minutes ainsi que le
marqueur de taille interne. Par la suite, 1,3 pl de chaque échantillon en plus du marqueur de de
taille interne est déposé sur le rack sous glace. Apres le dépot, les échantillons sont aspirés par
capillarit¢ sur un peigne membrane. Le peigne chargé d’échantillons est ainsi introduit dans le
gel. La migration s’est tenue a haut voltage (1500 V) pendant 1 h 30 minutes.

La détection des allles pour cette génotypage a été¢ faite grace au laser 700 et la
visualisation des échantillons via I'mterface Li-Cor. Cependant, dés 45 minutes de migration,
les alleles sous forme de spots étaient déja visibles sur I'image du gel. Par conséquent, les
desmilings encadrant les échantillons pouvaient eux aussi étre distingués. Les images des gels
sont enregistrées automatiquement sur le séquenceur et pouvaient ainsi €tre transférés sur le

logiciel d’analyse de profils de migration.
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Annexe 9: Distribution des fréquences alléliques des 11 loci microsatellites sur ’ensemble

des 4 populations bovines

Locus Alleles Fréquences sans alléles Fréquences avec alleles
nuls nuls
BM 1818, N= 89 274 0,039 0,034
276 0,044 0,046
278 0,123 0,132
280 0,264 0,288
282 0,129 0,119
284 0,050 0,046
286 0,162 0,172
288 0,005 0,005
290 0,174 0,178
292 0,005 0,005
BM2113, N= 85 140 0,082 0,072
146 0,029 0,023
148 0,200 0,214
152 0,100 0,097
154 0,170 0,144
156 0,123 0,097
158 0,229 0,185
160 0,052 0,041
164 0,011 0,011
ETH10, N=94 225 0,250 0,232
227 0,133 0,123
229 0,085 0,071
233 0,079 0,071
235 0,011 0,094
237 0,297 0,275
239 0,021 0,021
241 0,021 0,021
ETH152, N=96 198 0,114 0,110
202 0,104 0,104
204 0,005 0,005
210 0,328 0,330
214 0,286 0,263
216 0,119 0,104
220 0,031 0,031
222 0,005 0,005
224 0,005 0,005
ETH225, N=89 158 0,146 0,151
162 0,056 0,051
164 0,241 0,219
166 0,073 0,063
170 0,061 0,063
174 0,415 0,370
176 0,005 0,005
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HELI, N= 102 121 0,107 0,103
123 0,235 0,233
125 0,147 0,142
127 0,132 0,125
129 0,181 0,177
131 0,142 0,148
133 0,014 0,014
135 0,004 0,004
137 0,004 0,004
139 0,019 0,019
141 0,009 0,009

HEL9, N= 102 164 0,009 0,009
166 0,044 0,040
168 0,014 0,014
170 0,014 0,014
172 0,147 0,136
174 0,161 0,165
176 0,112 0,103
178 0,009 0,009
180 0,009 0,009
182 0,152 0,153
184 0,102 0,092
186 0,191 0,183
188 0,024 0,024
190 0,004 0,004

INRA063, N= 92 194 0,005 0,005
196 0,260 0,226
200 0,065 0,065
202 0,559 0,450
204 0,097 0,082
206 0,010 0,005

INRAO037, N= 74 132 0,006 0,006
134 0,020 0,013
136 0,006 0,006
138 0,006 0,006
140 0,006 0,006
142 0,155 0,129
144 0,229 0,236
146 0,081 0,084
148 0,310 0,282
150 0,148 0,145
152 0,020 0,020
154 0,006 0,006

MM12, N= 90 119 0,038 0,039
125 0,038 0,039
133 0,044 0,045
135 0,027 0,028
137 0,355 0,341
139 0,283 0,285
141 0,027 0,028
143 0,038 0,039
145 0,016 0,016
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149 0,011 0,011
151 0,027 0,028
153 0,005 0,005
157 0,083 0,087
TGLAS3, N=58 172 0,017 0,008
174 0,008 0,008
178 0,293 0,266
180 0,034 0,034
182 0,051 0,043
184 0,103 0,089
186 0,034 0,034
188 0,043 0,034
190 0,077 0,061
192 0,051 0,052
194 0,025 0,026
196 0,008 0,008
198 0,017 0,017
200 0,077 0,080
202 0,146 0,137
204 0,008 0,008

N=nombres d’individus typés par locus ; en gras : alléles présentant la fréquence la plus élevée pour chaque

marqueur microsatellite parmi les populations bovines.
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Annexe 10: Détection de migrants de premiére génération par la méthode des fréquences

alléliques de Paetkeau et al. (1995)

Individus assignés Sexe Population de référence Population source Nombre de loci -LoglO(L)
DjKb28 F Djakoré Zébu Gobra 11 18,086
DjKb29 F Djakoré Zébu M aure 10 16,297
DjKb30 F Djakoré Zébu Gobra 10 14,890
DjK002 F Djakoré Zé&bu M aure 6 10,633
DjKO05 M Djakoré Zébu Gobra 11 15,296
DjKO08 F Djakoré Z¢ébu Gobra 11 15,264
DjKO09 M Djakoré Zébu Maure 9 10,142
DjKO14 M Djakoré Zébu Gobra 9 13,130
DjKO15 M Djakoré N’Dama 1 1,139
DjKO16 F Djakoré Z¢ébu Gobra 11 13,951
DjKO17 F Djakoré Zébu Gobra 10 15,444
DjKO18 F Djakoré Zé&bu M aure 9 9,947
DjNf22 F Djakoré Zébu Gobra 11 14,178
DjN{f24 F Djakoré Z¢ébu Gobra 9 10,115
DjSb26 M Djakoré Zébu Maure 11 17,139
GoDP44 M Z¢bu Gobra Djakoré 9 11,244
GoDP45 M Zébu Gobra Djakoré 10 15,525
GoKO21 M Z¢ébu Gobra Djakoré 5 6,601
GoKO25 F Z¢ébu Gobra Zébu M aure 6 12,750
GoKO27 F Zébu Gobra Zébu M aure 10 11,702
GoKO030 F Z¢ébu Gobra Djakoré 5 5,122
GoMM40 F Z¢ébu Gobra Djakoré 10 13,332
GoNDbO1 M Zébu Gobra Djakoré 8 8,949
GoNDbO3 F Zébu Gobra Z¢ébu M aure 9 14,383
GoNb04 F Zébu Gobra Zébu Maure 10 14,097
GoPD31 F Zébu Gobra Z.¢ébu M aure 8 11,128
GoPD32 F Zébu Gobra Zébu Maure 6 5,482
GoPD37 F Zébu Gobra Djakoré 8 8,842
GoPD39 F Zébu Gobra Zébu M aure 11 15,308
GoWdo05 M Zébu Gobra Djakoré 4 6,183
GoWwdo7 F Zébu Gobra Zébu Maure 8 10,392
GoWd08 F Zébu Gobra Djakoré 2 2,703
MaK002 F Z¢&bu M aure Z¢bu Gobra 10 14,445
MaN{04 M Zébu Maure Zébu Gobra 9 10,222
MaNg20 F Zé&bu Maure N’Dama 5 5,261
MaNg21 F Zé&bu Maure N’Dama 8 9,926
MaNg22 F Z¢ébu M aure Djakoré 4 5,408
MaNg23 F Zébu M aure Djakoré 9 11,610
MaPD28 M Z¢ébu M aure Z¢bu Gobra 11 17,600
MaDP30 M Zébu M aure Djakoré 11 14,843
MaPD32 M Z¢ébu M aure Djakoré 9 9,399
MaPD33 M Zébu Maure Djakoré 8 10,335
MaPD35 M Zébu M aure Zébu Gobra 11 12,813
MaTS06 F Zébu Maure Zébu Gobra 5 6,619
MaTS09 F Zé&bu Maure Djakoré 4 5,318
MaTSI15 F Z¢&bu M aure Djakoré 11 13,217
MaWwdol F Zébu Maure Zébu Gobra 9 10,715
NdGp05 M N’Dama Zébu M aure 5 6,068
NdMDb35 F N’Dama Z.¢ébu Gobra 4 4,192
Ndvd44 F N’Dama Djakoré 10 14,440

50 individus (42,37%) ont été assignés au seuil de 5%; Sexe : M= Male, F= Femelle.



Annexes

Annexe 11: Premiéres pages des publications
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Thése de Doctorat, Spécialité : Génétique des Populations
Nom et prénoms : NDIAYE Ndéye Penda
Titre de la Thése : Evaluation de la diversité et de la structure génétique des races bovines locales
(Artiodactyla : Bovidae) du Sénégal
Date de soutenance : le 23 Décembre 2015
Résumé :

Au Sénégal, les croisements génétiques indiscriminés et les changements de systémes de production ont conduit a une
augmentation du flux de génes entre populations rendant confuse la structure génétique du cheptel bovin local. Cette étude
visait a évaluer la diversité et la structure génétique des populations bovines locales du Sénégal par caractérisation phénotypique
et moléculaire. L’étude a été réalisée dans trois zones agro-écologiques du Sénégal. Divers caractéres phénotypiques ont été
comparés grace a des analyses multivariées. La structure génétique des populations échantillonnées a été étudiée a partir de
I’ ADN obtenu du sang total. L’unité d’échantillonnage a été la race.

Latypologie par la classification des vaches a permis de distinguer deux groupes phénotypiques. Les animaux du groupe
phénotypique I sont caractérisés par la présence d’une bosse thoracique de taille et de forme variables, une couleur unique de
la robe et assez bonne production laitiére variant entre 2 et 4 litres de lait par jour voire supérieure a 4 litres. Les animaux du
groupe phénotypique II se distinguent par ’absence de bosse, des couleurs composées de la robe et une faible production
laitiere qui est inférieure a 2 litres de lait par jour.

Le caractére polymorphique des loci microsatellites a permis de mettre en évidence les indices basiques de la diversité
génétique, dont les valeurs élevées montrent une importante variabilité génétique chez les populations bovines locales.
L’analyse bayésienne révele qu’au niveau moléculaire les populations locales du Sénégal sont constituées par 3 génotypes,
représentés respectivement par le génotype N’Dama, le génotype “hybride” Djakoréet le génotypezébu. Selon lacomposition
génotypique de chacune de ces populations, il ressort de cette étude génétique que N’Dama est une race “pure” qui commence
a étre affectée par I’introgression génétique. Djakoré, quant a elle, est une population “hybride” stabilisée. Les populations
zébu Gobra et zébu M aure pourraient devenir une seule race au niveau moleculaire.

La structuration observée chez les populations bovines locales pourrait étre un facteur imp ortant pour I’amélioration de la
productivité et 'adaptation face aux changements globaux.
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Summary:

In Senegal, uncontrolled crossbreeding and changes in production systems lead to an increase of gene flow between
populations making it confused the genetic structure of local cattle breeds. This study aimed to assess diversity and genetic
structure in local cattle breeds of Senegal by phenotypic and molecular characterization. The study was conducted in three
agro-ecological areas of Senegal. Various phenotypic traits were compared using multivariate analyses. The genetic structure
of sampled populations was inferred from DNA obtained from whole blood. The sampling unit was the breed.

The typology by classification of cows distinguished two phenotype groups. Animals of phenotypic group I are
characterized by the presence of thoracic hump with various size and shape, a unique coat color and a fairly good milk
production varied between 2 and 4 L per day even morethan 4 L. The phenotype group II is identified by the absence of hump,
a compound coat colors and a low milk production less than 2 L per day.

The polymorphic character of microsatellite loci has allowed estimating the basic measures of genetic diversity whose
high values showed an important genetic variability in local cattle populations. Bayesian analysis revealed that at molecular
level, local populations in Senegal consisted of 3 genotypes, represented respectively by the N'Dama genotype, the Djakoré
“hybride” genotype and zebu genotype. According to the genotypic composition of each of these populations, it brought out
from this genetic study that N'dama is a “purebred” which begins to be affected by genetic introgression. Djakoré, meanwhile,
is a stabilized “hybrid” population. Gobra zebu and M aure zebu populations could become a single breed at molecular level.

Structuring observed in local cattle populations could be an important factor for improving productivity and adaptation
to global change.
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