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INTRODUCTION

Domestiquée en Afrique il y a prés de 5000 ans (Begja-Pereira et al., 2004; Kimura et al.,
2011) et fagonnée par les besoins humains durant des siecles, |a population asine a connu au
XX®™ siécle une forte décroissance avec |I'avénement des machines a moteur, les races
francai ses ayant méme failli disparaitre. Il ne restait en 1977 que 44 Baudets du Poitou, seule
race aors officiellement reconnue (source: Haras-Nationaux). Gréace a I'implication de
passionnés, des programmes de conservation et la reconnaissance des autres races d’ anes
francaises par les haras nationaux et le ministere de I’ agriculture ont vu le jour et ont permis
un regain d'intérét pour I’ espece asine dont on recense désormais plus de 60 000 individus sur
le territoire.

A partir des années 2000 chez le cheval, a la suite des travaux effectués dans les années 1990
chez la souris, de nombreuses publications ont révélé les génes responsables des différentes
couleurs de robes et les analogies existantes entre mammiféeres. Le méme gene appelé ASP
(Agouti Sgnaling Protein) est par exemple responsable de la couleur noire chez le cheval, la
souris, un petit nombre de races canines, le lapin ou encore le mouton. A ce jour, aucune
étude n'avait encore été menée dans I'espece asine afin d'identifier le déterminisme
moléculaire de la couleur de larobe.

De plus, aucun vocabulaire fixé n'existe en France pour décrire les robes présentes dans
I’ espece asine et la méme robe est tantét nommeée bai, bai foncé, chocolat voir noir pangaré
suivant la terminologie utilisée chez le cheval, terminologie pas toujours adaptée aux robes
asines.

Notre étude visait a établir les bases genétiques des différentes couleurs observées dans six
races asines frangaises, bases qui permettraient d'objectiver les différentes robes et de
proposer une nouvelle terminologie adaptée al’ ane.

Dans une premiere partie, nous étudierons tout d abord la structure de la peau et du poil et les
cellules responsables de la couleur, puis nous verrons les mécanismes biologiques al’ origine
des différentes couleurs, ce qui nous permettra de détailler les étapes et les acteurs clés de la
synthese, du transport et du transfert des pigments. Enfin, nous ferons une synthése des
travaux menés chez le cheval et ayant permis de mettre en évidence les génes impliqués dans
la couleur et les motifs des principal es robes.

Dans une seconde partie nous présenterons notre travail expéimental qui a consisté tout
d’abord a sélectionner des genes candidats a partir de la littérature existante chez le cheval et
d’autres espéces de mammiferes afin, dans un second temps de rechercher les mutations
responsables des trois robes principales rencontrées chez les anes (Noir, Bai, Gris) et du
phénotype poil long.

Rapport- gratuitcom P
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PREMIERE PARTIE : ETUDE BIBLIOGRAPHIQUE

|.  LE SYSTEME TEGUMENTAIRE (wiler etal, 2012; Scott et

Miller, 2011)

La peau est I'organe le plus grand et le plus lgsiu corps et la barriére anatomique et
physiologique entre I'animal et son environnemétite procure une protection contre les
attaques physiques, chimiques et microbiologiqueses capteurs sensoriels percoivent la
chaleur, le froid, la douleur, le contact et lagsien.

La pigmentation cutanée et des poils se déraulesein du systeme tégumentaire qui
regroupe la peau et ses structures annexes : liss |ps ongles, les glandes sudoripares et
sébaceées, les muscles arrecteurs du poil, des penfsettant la sensibilité cutanée et les
vaisseaux du derme qui permettent le soutien rartriel de I'épiderme (Knottenbedt al,
2009).

.1 Structure de la peau

Sur le plan structural, la peau comprend deux gmirincipales. La partie superficielle, la
plus mince, appelée épiderme, se compose d’undisisélial. II| mesure en général entre 30
a 95 micrometres (moyenne de 53um) (Bensigal, 2004; Scott et Miller, 2011) et est
plus épais dans les zones glabres. La partie tagshfonde nommée derme est plus épaisse et
se compose de tissu conjonctif. L'épiderme et lemeée sont solidement liés par une
membrane basale complexe. En dessous du derm@we tla couche sous-cutanée, qui
n'appartient pas a la peau a proprement parlee. &t appelée fascia superficiel ou encore
hypoderme. C’est dans I'hypoderme que I'on trowevéidsu adipeux ainsi que les vaisseaux
sanguins a l'origine de I'irrigation de la peau.

.1.1 L’épiderme

L’épiderme est composé majoritairement de quatpedyde populations cellulaires : les
kératinocytes (environ 85% de cellules épidermijjules mélanocytes (environ 5%), les
cellules de Merkel (2%) et les cellules de Langeshé3-8%). Il est divisé en différentes
couches bien différenciées au fur et & mesureé&ellition des cellules venant de la couche
basale. De la plus interne a la plus externe amvéo la couche basale stratum basalgela
couche épineuse ostratum spinosumla couche granuleuse atratum granulosugnla
couche claire ostratum lucidun(qui semble absente chez les chevaux (Scott ér2011)

et la couche cornée @tratum corneum

Les cellules responsables de la pigmentation geedau sont les meélanocytes qui produisent
des pigments appelés mélanines. Ces cellules sésenies essentiellement dans la couche
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basale mais on en trouve également dans la matdsefollicules pileux, dans la gaine
folliculaire externe ainsi que dans les conduits déandes sébacées et sudoripares. Les
mélanines y sont produites et stockées au seimgabhites appelées mélanosomes. Dans la
couche basale, chaque mélanocyte établit le coatedt 2 a 20 kératinocytes voisins (Scott,
2004) auxquels il transfert les mélanosomes vialsadrites. Tous les individus ont le méme
nombre de mélanocytes pour une zone donnée eiffésedces de couleur qui s’observent
sont dues a l'activité mélanogénique des mélanscplas qu’'a leur nombre. L'origine
embryonnaire des mélanocytes ainsi que la biogedésemélanosomes seront vus par la

suite.

La population mélanocytaire est scindée en deuxipg®, on distingue les mélanocytes
épidermiques et les mélanocytes folliculaires, desix systemes étant anatomiquement et
fonctionnellement indépendants. De plus, la mélanege dans I'épiderme est continue alors
gu’elle est fonction du rythme pilaire dans leifalle.

Bien que les deux populations interagissent d’ureniére distincte avec les cellules

environnantes les processus basiques impliqués ldapsoduction des mélanines et des
organelles (mélanosomes) sont comparables comnsorie les facteurs qui régulent la

meélanogenese.

1.1.2 Les poils

.1.2.A Follicules pileux

Les poils sont une particularité des mammiféeresz ané ils jouent un triple réle, d’abord
dans la régulation thermique de I'animal, en fanttile leur couleur, de leur densité, de leur
longueur et de leur épaisseur, mais aussi dansrézption de leur environnement et dans la
protection contre les attaques physiques et chiesigue nombre de follicules pileux (et donc
de poils auxquels ils donnent naissance) est aagsgsa naissance. On en compte deux a
3000 par cm? et il n'y a pas de création de folésupileux au cours de la vie de I'animal
(Scott et Miller, 2011).

[.1.2.A.aStructure des follicules pileux

Chaque follicule pileux est associé a un seul poiln muscle arrecteur, a une glande sébacée
et plusieurs glandes sudoripares comme le montieidare 1. Il s'insere dans le derme
obliguement par invagination de I'épiderme. Lesigipales parties du poil sont la tige, partie
visible a la surface du tégument, et la racinetigpamvisible enchassée dans le derme dont
I'extrémité en cupule (le bulbe pileux) recoit lapille vasculaire nourriciere appelée papille
dermique. Le bulbe pileux est entouré d'un enchiew@&nt de terminaisons nerveuses
sensitives s’enroulant autour de chaque follictlappelées plexus de la racine du poil. Les
poils sont donc également des récepteurs sensdudtsucher. La papille dermique est quant
a elle composée de tissu dermique et est vasaaapar des capillaires qui apportent aux
cellules du follicule pileux les nutriments esselstia sa croissance. Le poil comporte aussi
des annexes : une glande sébacée et le muscleearrec
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En coupe longitudinale on peut noter quatre zofida.base du poil se trouve le bulbe avec la
papille dermique qui vascularise et innerve leidale. Au-dessus se trouve la matrice ou les
kératinocytes se divisent et donnent des cornésayiie permettent par ajout de « briques »
successives a la base du poil la croissance deat€kigure 2). Vient ensuite le renflement
ou s'insére le muscle arrecteur du poil. Puis oove I'isthme délimité par I'insertion du
muscle arrecteur du poil et le conduit de la glaséleacée et enfifinfandibulum qui est la
partie la plus superficielle (Millest al, 2012; Scott et Miller, 2011).

Figure 1: Structure du poil (Geras et Greaves, 1990
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Figure 2: Coupe longitudinale de poil en phase anage. On distingue le poil (H), la gaine épithélialmterne, (1), la
gaine épithéliale externe (O), la matrice (M), ed papille dermique (P) (d'aprés (Scott et Miller, P11).

En coupe transversale un poil issu du folliculeyot est composé de trois couches distinctes
(Figure 3) : la zone centrale est la médulla corépate cellules partiellement kératinisées. Le
cortex est la couche intermédiaire, tres kérat@mis&st la couche la plus importante et celle

qui donne sa couleur au poil. Enfin la troisiemeadt, la cuticule est formée de cellules

aplaties s’insérant comme des tuiles. A ces troigkes il faut ajouter, dans la gaine, la gaine
épithéliale interne, la gaine épithéliale externka @aine fibreuse (Heath, 2008).
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Figure 3: Coupe transversale de la gaine d'un poilmettant en évidence les différentes couches contréques : moelle
(M), cortex (CO) et cuticule (CU) (d'aprés (Scott eMiller, 2011).

P W;;-;-_. &S

-' "'}..-! o? ?‘X

| i
:?"“‘?"

i
- Ty

W

4
l,..

.1.2.A.b Croissance des poils

Le pelage change en méme temps que les animadbkss@it, et celui des adultes differe
parfois nettement de celui des jeunes, reflétantdsoins différents de régulation thermique,
de camouflage et de communication sociale et skxu@h peut en effet distinguer jusqu’a
cing types de pelages différents dans certainessréguines, correspondant & une période de
la vie de I'animal : naissance, poulain, yearlib@g(), pelage adulte d’été et d’hiver.

L’activité cyclique des follicules et le renouvetient périodique des poils permettent donc
une adaptation saisonniere du pelage. Ce mécarasmiafluencé par les changements de
photopériode qui agit via I'nypophyse, I'hypothalasret la glande pinéale en modifiant les
taux de certaines hormones dont la mélatonine.

Les poils ne poussent pas de maniére continue,paaisycles. Le poil n'a ainsi pas la méme
durée de vie que le follicule qui I'abrite. On digfue trois phases: la phase anagéne
correspond a la phase de croissance du poil, doedt® phase les divisions au niveau de la
matrice entrainent I'allongement du poil (la phasagéne peut elle-méme étre divisée en six
phases, les stades | a IV correspondent a la pinasanagene durant laquelle il y a reprise de
l'activité et différenciation, le stade V est appelmésanagene et correspond a la transition
vers la croissance rapide, enfin le stade VI appaksi metanagene correspond a la phase
post-éruptive du nouveau poil (Stenn et Paus, 30Qb)s de la phase catagéne qui suit, les
mitoses s’arrétent et la partie inférieure du gabit une apoptose. Cette phase est suivie par
la phase télogene, une phase de repos qui est éeapgur I'inactivité de la matrice et une
involution de la racine du poil. Enfin, sous la dégdance de signaux issus de la papille
dermique le bulbe se réactive et un nouveau cydbeite (Fuchst al, 2001). Le cycle pileux

est présenté dans les Figure 4 et Figure 5. Chaizeheal les poils en phase télogene restent en
place et ne tombent que lorsqu’ils sont poussédepapuveau poil. Le renouvellement est
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asynchrone, chaque poil étant dans un moment eiffédu cycle a un méme instant.
L’intervalle entre les cycles est variable d’'unega l'autre.

Figure 4: Le cycle pileux (d'aprés Fucht al., 2001)
(IRS : Inner Root Sheath — Gaine épithéliale inteie, ORS : Outer Root Sheath — Gaine épithéliale ¢srne )

Le cycle folliculaire

Un nouveau poil
pousse

Un nouveau poil
se forme

L'ancien poil
tombe

Figure 5: Le cycle pileux (d'apres (Scott et Miller2011).

A : Phase anagéne : Durant cette phase de croissarie poil est produit pas mitoses des cellules dala papille
dermique. B : Début de la phase catagéne : Dans tephase de transition, une constriction du bulbe beu, le poil
prend une forme de club de golf. C : Phase catagénéa partie distale du follicule devient fine ce gi contribue a la
sortie du poil. D : Phase Télogéne : c’est la phasle repos, la papille dermique se sépare de I'ancidallicule et un
nouveau germe se développe. E : Début de phase atiag : le nouveau germe englobe la papille dermiqu un
nouveau bulbe se forme, poussant I'ancien poil aelktérieur. F : Phase anagene : le poil grandit & nsere que cette
phase se poursuit.
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. LE DEVELOPPEMENT DES MELANOCYTES
EPIDERMIQUES ET MELANOCYTES

FOLLICULAIRES

D’un point de vue embryonnaire les mélanocytesveétide la créte neurale et migrent dans
I'épiderme au début de la vie feetale. La Figureeinet de suivre cette migration chez des
embryons de souris transgéniques exprimant le gameorteurLacZ sous le contrble du
promoteur deDct, un gene spécifiqgue de la lignée mélanocytaireRBEhrome tautomerase
ou tyrosinase-related proteinfrP2).

Figure 6: Répartition des mélanoblastes dans des ényons de souris a différents stades (E = jour de @éloppement
embyonnaire) visibles grace au géne rapporteuracZ qui engendre une coloration bleue des mélanoblaste (A) E11.5
(B) E12.5 (C) E13.5 (D) E14.5 (E) E15.5 (F) E16.5. @A B) les mélanoblastes sont fortement concentréars le tube
neural et la région cervicale. (C) Les mélanoblastemt commencé a se disperser ventralement et a coine corps et
la face. (D) La totalité de I'embryon est presque aoverte. (E et F) Le nombre de mélanoblastes continuBaugmenter
et les follicules pileux sont colonisés. (D’apres NMie et al, 2002)
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Chez la souris, les mélanoblastes des régionscedesi colonisent la face vers E12.5 (£2°5
jour du développement embryonnaire, la détectianbouchon vaginal le matin étant
considérée comme le jour du développement embryenfd.5) tandis que la colonisation
du ventre n’a pas lieu avant E13.5. Vers E14.5¢cdsimencent a envahir I'épiderme puis
migrent vers les follicules pileux en développement ils continuent a proliférer et se
différencier. Le tronc de l'animal est envahi paeabcoup moins de précurseurs
mélanoblastiqgues que les régions de la téte eh dmidue, et les parties droite et gauche de
'embryon sont colonisées de maniére indépendddeeplus, les descendants d’'un méme
précurseur mélanoblastique couvrent des zonessddfet chevauchantes (Jordan et Jackson,
2000; Wilkieet al, 2002; Yoshidat al, 1996).

Les mélanocytes établissent dans I'épiderme uraioel intime avec les kératinocytes ou
chaque cellule interagit symbiotiguement au sewund’ unité fonctionnelle et structurelle
appelée unité mélano-épidermiqueeftdermal melanin unit) (Figure 7 et Figure 8). Cette
unité est dynamique et hautement réactive vis-ades stimuli endogenes et exogénes : la
communication complexe entre le meélanocyte, seatiké@cytes voisins et I'environnement
épidermique voisin est responsable du niveau désgion de la fonction mélanocytaire
(Scott et Miller, 2011).

Figure 7: L'unité mélano-épidermique (d'aprés Delevgeet al., 2011)
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Mélanocyte Mélanosome Kératinocytes

Figure 8: Les mélanocytes isolés, observés en miacopie optique, présentent de nombreuses extensia®lulaires
(dendrites) ou s'accumulent les mélanosomes avariétte transférés aux kératinocytes (d'aprés Delevaet al., 2011).

La plus grande partie de la mélanine de la peasiteste dans la couche basale de I'épiderme
mais chez les animaux noirs on peut en trouver dansemble de I'épiderme, en quantité
décroissante de la couche basale a la couche ¢c@naa sein de mélanocytes des couches
superficielles du derm@Miller et al., 2012; Scott et Miller, 2011).

Bien que les mélanocytes ne représentent qu’urte getrtie des cellules de I'épiderme ils

jouent d'importants réles notamment un réle cosguétipar la coloration (expression sociale
et sexuelle) et un réle protecteur vis-a-vis degtaons ultraviolettes.

Les mélanines sont en effet les principales resgimas de la coloration de la peau et des
poils au travers des deux pigments majeurs quel’'somélanine, de couleur marron a noire,

et la phéomélanine, de couleur jaune a rouge. @ag gigments sont issus d'une méme
chaine métabolique dont le précurseur est I'acidmé@ tyrosine transformé en DOPAquinone

par I'enzyme tyrosinase.

La mélanogénése prend place dans les mélanosoassg€ldu stade | au stade IV en fonction
de leur degré de maturation. Les mélanosomes atifzoer origine I'appareil de Golgi selon
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certaines études (Kushimogd al, 2001; Yasumotet al, 2004a) tandis que d’autres études

ont apporté des arguments en faveur de l'origirdogomale (Bersoat al, 2001; Raposet

al., 2001) des mélanosomes. Les mélanosomes delstadeontiennent pas de mélanines et

apparaissent transparents au microscope électerigmesure que la mélanine se dépose sur
les matrices protéiques, les mélanosomes devienmgaques. Dans le méme temps ils

migrent vers les dendrites ou ont lieu les tratsfeux kératinocytes voisins.

Les acteurs moléculaires impliqués dans le tramsges protéines mélanosomales et la

biogenése des mélanosomes peuvent étre la cibleutigions dans des maladies génétiques
desquelles pourra résulter des variations de robver®e une hypopigmentation.
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.2  Biogenése du mélanosome

La mélanogenése débute par la formation d’organiespigmentés appelés prémélanosomes
(stades | et IlI). Du fait de leur morphologie, camition et accessibilité a la voie
d’endocytose, les stades les plus précoces (stadamriespondraient a des endosomes
communs a la voie d’endocytose et a la biogenesendéanosomes (Raposbal, 2001). La
séparation des deux voies a lieu lors de la foonales prémélanosomes de stade Il qui, eux,
adoptent une forme ellipsoidale particuliere dite lallon de rugby. Cette particularité
morphologique est due a la présence de fibresiguate de nature amyloide qui servent de
support physique a la séquestration de la mélahme&onstituant principal de ces fibres est
une protéine transmembranaire appelée PMEPt&nielanosomal Protein Y {Bersoret al,
2001; Harpeet al, 2008). La polymérisation de PMEL17 constituedréent de base de ces
fibres, mais les mécanismes d’'adressage de laipeca® mélanosomes restent mal compris
(Delevoyeet al, 2011). Des mélanosomes a différents stades sésgmtés sur la Figure 9.

Figure 9: Biogénese des mélanosomes, les différestades sont visibles sur cette vue d'un mélanocyd@ microscopie
électronique (Raposcet al., 2001).
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Afin de produire la mélanine, le mélanosome dogggaler les enzymes de la mélanogénese.
En effet la réaction chimique responsable de lah®ge des différents types de pigment fait
intervenir au moins trois enzymes transmembranasmécifigues des mélanocytes : la
tyrosinase (TYR), TYRP1 codée par le gdnepl (tyrosinase-related protein)let TYRP2
codée par le gen&yrp2 aussi appelée DCTDOPAchrome tautomeragela tyrosinase
catalyse la formation des précurseurs de la phéonm& et de I'eumélanine, alors que
TYRP1 et TYRP2 permettent la synthese de 'eumaigncomme le montre la Figure 10.
Aucune enzyme intervenant dans la voie de synttiéda phéomélanine n’a encore été mise
a jour (Ebanket al, 2009).

Figure 10: Biosynthése de I'eumélanine et de la pbénélanine faisant intervenir les enzymes Tyrosinas&,YRP1
(TRP-1) et TYRP2 (TRP-2), a l'intérieur des mélanosonse(d'apres Videiraet al., 2013).
DHI: 5,6-dihydroxyindole , DHICA: Acide 5,6-dihydro xyindole-2-carboxylique .L'étude de la maladie d’Hemansky-
Pudlak (HPS), une maladie autosomique récessive gelaccompagne d’hypopigmentation chez I'homme, a pais de
mettre en évidence le role des protéines de trangpaes enzymes vers les mélanosomes (Wei, 2006).€Het il a été
montré que la séquestration et I'adressage de I'epme tyrosinase était sous la dépendance d’'une péie nommée
AP-3 (adaptor protein-3), et que lors de mutation du géne correspondanthe partie de la tyrosinase s’accumulait dans
les endosomes sans étre délivrée aux mélanosomesyréint aux souris mutantesAp-3 un phénotype dilué appeléearl
ou mocha (Gautam et al., 2006; Theost al., 2005). Cette observation a permis de mettre enidence le réle d’'une
autre protéine nommée AP-1, qui prend en charge d@tteragit avec la tyrosinase et TYRP1 (Delevoyet al., 2009).
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En plus d’AP-1 et AP-3, des mutants de souris entns la mise en évidence des complexes
BLOC (biogenesis of lysosome related organgllesix aussi impliqués dans le transport des
enzymes aux endosomes et leur adressage aux n@fawogFigure 11). Au nombre de trois,
BLOC-1, -2 et -3, ces complexes sont formés deiguus protéines sous unités, notées par
exemple BLOC1s4 pour la sous-unité 4 de BLOC1. BLGomprend huit sous unités,
BLOC2 en compte trois et BLOC3 en compte deux. Desisnodeles de souris pour le HPS,
les genes correspondant a 5 de ces sous unitégtamiutés et sont a I'origine des phénotypes
capuccing sandy reducedpigmentation muted et pallidin, phénotypes marqués par une
hypopigmentation due a la rétention de TYRP1 daasshdosomes et a I'inactivation de la
tyrosinase par rétention d’'un cofacteur (Deleveyal, 2011; Di Pietrcet al, 2006; Hearing,
2005; Raposo et Marks, 2007; Sedtyal, 2008, 2007).

Figure 11: Schéma de la biogénése des mélanosomemirant les lieu d’intervention des différentes praéines
d'adressage (d'aprés Wei, 2006). La protéine BLOCL1 {bgenesis of lysosome related) est constituée detlapus-
unités : Bloclsl, s2 et s3 (aussi appelée reducéginpentation), Pallidin (pa), Cappuccino (cno), Mute, Dysbindin et
Snapin. La protéine BLOC?2 est constituée de trois sewunités : HPS3 (Protéine du syndrome Hermansky &udlak
3), HPS5 et HPS6. La protéine BLOC3 est constituée dieux sous-unités : HPS1 et HPS4. La protéine AP-8daptor
protein-3) est constituée de quatre sous unités rEsp3A, 8, u3 ete3.
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La Figure 11 permet de visualiser les lieux d’atdivdes différentes protéines intervenant
dans l'adressage des et aux mélanosomes. Ainsmdéstions des genes codant les sous
unités de BLOC1 sont responsables de I'accumuladi®@rmélanosomes de stade | et de
vésicules morphologiquement anormales manquarngsrdeture intraluminale assurées par la
polymérisation de PMEL17. Lorsque les genes codah@C2 sont mutés on a observé une
accumulation de mélanosomes de stade la, semblalpemélanosomes de stade | mais qui
posseédent cette fois des striations intraluminaés mutations darBloc3 ont le méme effet
mais une étude a montré que son expression sergtiaitégulée differemment en fonction
de la localisation anatomique des mélanocytes (Bigatal, 2002).
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.3 Le transport des mélanosomes

Dans le mélanocyte, les mélanosomes les plus pigsiete stade Il et IV, se trouvent a la
périphérie. Le mécanisme de migration de ces msétanes utilise des moteurs moléculaires
comme les kinésines (protéine KIF13) permettantiéplacement sur les microtubules, puis
les myosines (comme la protéine MYO5A) permettantiéplacement du complexe sur les
filaments d’actine périphériques.

La capture d’'un mélanosome par une myosine s’effegtace a I'action de deux protéines, la
mélanophiline (MLPH ou parfois appelée SLAC?2) etB2Xa (Barral et Seabra, 2004; Hume
et al, 2007; Kurodaet al, 2003; Wuet al, 2002). Les mutants de souris pour les genes
codant la Myosine Va, RAB27a et la mélanophilinats@spectivement nommédute (d),
ashen(ash), eteaden(In) et sont présentés dans les Figure 12 et &i¢8r(Matesicet al,
2001; Wilsonet al, 2000).

Figure 12: Génotypes de gauche & droite : Rab27a®"/Rab27a®" (ashen) 2) Rab27a®"/Rab27a™" Myo5a¥/Myo5a" 3)
Myo5a%/Myo5a® (dilute) 4) Rab27a®"/Rab27a®" Myo5a¥/Myo5a® Mreg™/Mreg®™ et 5)Myo5a¥/Myo5a® Mreg®™/Mreg™'.
Mreg®™ est le gene de la mélanoréguline muté, aussi appeilute suppressor, cette mutation annule les effets des
mutations deMyo5a et Rab27 sur les deux souris les plus a droite. (Mouse Geme Database Curatorial Staff, Images
Obtained from the Mouse Locus Catalog. 2005, [httpAvww.informatics.jax.org/])

Figure 13: Phénotypdeaden MIph™MIph'. (Mouse Genome Database Curatorial Staff, Imagest®ained from the
Mouse Locus Catalog. 2005, [http://www.informaticsax.org/])
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Comme on le voit sur les Figure 12 et Figure 13skmsris mutées aux lochdlph, Rab27et
Myo5a sont diluéesMreg est le gene de la mélanoréguline, aussi apgigliée suppressor
cette mutation annule les effets des mutationslgeba et Rab27(Mooreet al, 1994, 1990;
O’Sullivanet al, 2004; Ohbayastat al, 2012; Wuet al, 2012).

Une fois capturé par la myosine, le mélanosomeousqir étre transféré au kératinocyte. Un
défaut de l'une de ces trois protéines empéche dmndransfert et il en résulte une
accumulation des mélanosome dans les mélanocytpséFR.4).

Figure 14: La capture et le transport des mélanosonseest sous le contr6le de trois protéines : MYO5KLPH et
RAB27a (Steingrimssoret al., 2006)
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Suite a leur transport vers la périphérie du mélgiey les mélanosomes sont transférés aux
kératinocytes environnants, les mécanismes nepaméncore bien connus et plusieurs voies
sont suggérees : par phagocytose des extrémitésitilfunes, par exocytose des mélanosomes
suivie d’'une endocytose par les kératinocytes, ipiction directe des mélanosomes aux
kératinocytes par un pore transmembranaire ougaefusion des membranes du mélanocyte
et du kératinocyte, les deux premiéres étant las phvisagées (Seiberg, 2001; Van Den
Bosscheet al, 2006; Yamamoto et Bhawan, 1994).

I.4 .~ Reégulation de la pigmentation pilaire

La robe de nombreux animaux sauvages se caracpaisen pelage dit « Agouti », et qui
correspond a un poil avec deux bandes d’eumélanmiee encadrant une bande de
phéomélanine jaune comme le montre la Figure 1jdssage de la production d’'un pigment
a l'autre dans les mélanocytes est appelé « swit€elui-ci est sous contrdle du récepteur a
la mélanocortine MC1R codé au lodtstension Le récepteur est la cible de deux protéines :
I'a-MSH (a-melanocyte-stimulating hormonet son antagoniste : la protéine Agouti codée
au locus du méme nom (aussi notée ASIP payouti Signaling Protein L’activation du
récepteur par #-MSH conduit a la synthese d’eumélanine tandis Ljnectivation par
Agouti conduit a la synthése de phéomélanine (Bd8R6; Jackson, 1994; Jacksenal,
1994; Luet al, 1994, Siracusa, 1994; Suzuwkial, 1997).

Des expériences d’hybridatian situ avec un anticorps reconnaissant la protéine Agmit
mis en évidence son expression au niveau des nodtmsodes follicules pileux en suggérant
une action paracrine (Let al, 1994; Matsunaget al, 2000)
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Figure 15: Le phénotype agouti est sous contréle décepteur membranaire MC1R et des protéines Agoutt alpha-
MSH (d’apres Nizamani, 2008)
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Une mutation perte de fonction dans le gbter (telle que l'alléle e du locusxtensionqui
code un récepteur MC1R tronqué) empéche la stifonlate I'expression des acteurs de la
meélanogenése et a pour conséquence un pelage ¢hezela souris. En revanche, une
mutation gain de fonction du récepteurp)Eprovoque une activation constitutive de la
meélanogenése et donc un pelage noir (Bennett ebtearr, 2003). Le r6le de MC1R dans la
pigmentation a été largement étudié chez les anirdamestiques comme le chien, le cheval,
les bovins et méme le lapin (Fontanesial, 2012, 2010; Riedeet al, 2001; Schmutz et
Dreger, 2013; Schmugt al, 2002). Dans la majorité des cas, les mutation® e fonction
engendrent une pigmentation phéomélanique (rougef)a alors que les mutations gain de
fonction induisent une coloration eumélanique @pir

Chez 'homme, plus de 70 alleles du gdh€1R ont été décrits et plusieurs mutations perte
de fonction ségregent dans les populations eurogsest sont associées aux cheveux roux et
aux peaux trés blanches (Abdel-Maktkal, 1999, 2008; Kadekaret al, 2003; Scotet al,

2002; Valverdeet al, 1995).
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.5 Bilan

Le schéma suivant (Figure 16) récapitule I'ensenaae mécanismes que nous avons Vvus :
sous l'action de t-MSH, le récepteur MC1R est activé et le signaltestsduit au noyau ou

il active le géneMitf codant un facteur de transcription activant ladpation d’enzymes
comme la tyrosinase et TYRP1 dans I'appareil dgig&es enzymes sont incorporées aux
mélanosomes grace au concours des protéines BLBIAC 2, AP1 et AP3. Enfin les
meélanosomes sont transportés par voie antérograde séseau de microtubules grace aux
kinésines et par voie rétrograde grace aux dyngiigs périphérie de la cellule les
meélanosomes sont pris en charge sur les filamelstite par le complexe MYO5a-
RAB27a-MLPH, avant d'étre transférés aux kératinesypar fusion des membranes,
exocytose ou phagocytose (Wasmeieal, 2008).

Figure 16 : Schéma récapitulatif de la biogenése slenélanosomes (Wasmeiegt al., 2008)
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lll.  DETERMINISME DES COULEURS DE ROBE

CHEZ LES CHEVAUX

.1 Robes de bases

On distingue trois robes de bases chez le cheNair, Bai et Alezan. Ces trois couleurs
résultent de I'action de deux locukxtension(E) qui code le récepteur MC1R Agouti (A)
qui code la protéine ASIP. A ce jour l'implicatioln genel'YRP1 responsable chez la souris
d’'une modification de noir a brun de la couleurl’demélanine et de la couleur « brown »,
n'a pas été mise en évidence chez le cheval (Retddy 2001).

[.1.1 Le locusExtension

Il existe deux alleles pour le loc&xtension I'allele dominant notd qui code le récepteur
membranaire MC1R actif et qui permet donc la prtidnades deux pigments (eumélanine et
phéomélanine) et I'allele récessif netéodant pour un récepteur MC1R inactif.

L’allele mutée est di a la substitution en position 247 du gd@d. R équin d’une base C par
une base T ce qui entraine une mutation faux sene lysine remplace une phénylalanine en
position 83 (Riedeet al, 2001). Cette substitution joue un role apparentrf@mamental en
bloguant la possibilité de liaison entre-MSH et le récepteur membranaire MC1R. Il n'y a
alors plus de stimulation de la production d’eumila : le mélanocyte ne produit que de la
phéomélanine, la robe du cheval est alezan.

1.1.2 Le locusAgouti

Chez le cheval, la couleur noire est récessivésalasmission du phénotype suggérait donc
I'existence de deux alléles pour le locAgouti: l'allele A dominant sauvage et l'alleke
récessif muté. L’alleléd code pour protéine ASIP active, son expressionasactérise par
une restriction de la production de I'eumélanina amtrémités (crins et membres) comme
chez le cheval de Przewalski (couleur dite baipllEle récessifh code une protéine ASIP
inactive dont I'expression se caractérise par wieration uniforme de la robe : la protéine
ASIP ne régule plus le récepteur MC1R qui transat@ts un signal de production élevéee
d’eumélanine au mélanocyte, le cheval est noir.

D’un point de vue moléculaire il a été montré gaenlutation causale est une délétion de 11
nucléotides dans la partie codante, au niveauede’ 2 du gen@ASIP équin. Cette mutation
constitue vraisemblablement une mutation perte atetion rendant la protéine inactive
(Riederet al, 2001).

L’existence d’un troisieme allele nommdg, récessif par rapport A et dominant sua est
supposée car elle permettrait notamment d’explitpgevariations de nuances observées dans
la couleur bai (couleur dite bai-brun, noir-pangarté encoreseal brown. Cet allele n'a
cependant pas encore fait I'objet de publications.
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La Figure 17 montre les mécanismes moléculairescass a la protéine Agouti et au
récepteur MC1R : §-MSH circulante active le récepteur transmembran®IC1R couplé a
une protéine G, qui active une voie de signalisatichce a I'AMP cycligue (AMPc). La
tyrosine est oxydée en dopaquinone, une réacti@ysae par la tyrosinase (TYR). LAMPc
pourrait également activer les enzymes de la veisyhthese de I'eumélanine TYRP1 et
DCT. Quand ces trois enzymes sont fonctionnelles'eumélanine se dépose dans les
mélanosomes. La protéine Agouti, antagoniste deMISH, se lie au récepteur MC1R et
réprime ainsi la voie de signalisation AMPc dépeneaen diminuant la concentration en
AMPc intracellulaire, ce qui aboutit a un « switekle la production vers la phéomélanine.

Figure 17: Mécanismes moléculaires de la productiodes mélanines foncées (eumélanine) et claires ¢oimélanine)
grace aux protéines ASIP et MC1R (d'apres Hoekstra2006) .
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[.1.3 La robe « Alezan »

Les chevaux alezans ne produisent pas d’eumélamaie seulement de la phéomélanine, ils
sont donc homozygotes pour l'allele e récessifodusExtension génotype/e

La mutatione étant épistatique sur les alléles du loAgeuti (en effet elle « shunt» I'action
de celui-ci puisque le récepteur est inactif), ésues combinaisons d’alléles pdgouti sont

possibles chez les chevaele
Ceci confirme la regle d'incompatibilité de filiati, basée sur la couleur : deux parents

alezans ne peuvent engendrer qu’un produit algzgare 18).

Figure 18: Génotype et phénotype de la robe Alezarhez le cheval. Source: Haras nationaux.
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: ASIP
Locus Agouti : > inactive
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Membrane du
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L
=
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'} intracellulaire

Production uniquement de PHEOMELANINE du mélanocyte
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.1.4 La robe « Bai »

Les chevaux bais présentent des pigments de phaéoim&l et d’eumélanine avec une
distribution particuliére puisque cette derniererestreinte aux extrémités.

Ainsi les chevaux bais possédent un récepteur MG@IMSi qu'une protéine Agouti
fonctionnels. lls ont donc au moins une versiorvage a chaque alléle : génoty&& ou

E/eetA/AouA/a(Figure 19).

Figure 19: Génotype et phénotype de la robe Bai chde cheval. Source: Haras nationaux.
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[.L1.5 La robe « Noir »

Comme les individus bais, les chevaux noirs prahisde la phéomélanine et de
'eumélanine mais contrairement a ces derniersyi@anine est cette fois distribuée sur tout
le corps. Cela signe un non fonctionnement de @épre Agouti. Les individus noirs
possédent donc au moins une copie fonctionnelleédapteur MC1R et sont en revanche
homozygotes mutés au locus Agouti : genotypiEsou E/e eta/a (Figure 20).

Figure 20:Génotype et phénotype de la robe Noir ckde cheval. Source: Haras nationaux.
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On peut résumer ainsi les différents génotypesilplessen fonction de la couleur de la robe
de base (Tableau 1).

Tableau 1: Tableau des différents génotypes possibles fonction des phénotypes des robes de base.

Robe de Base Génotype du gene Extension | Génotype du géne Agouti
Bai E/EouE/e A/AouAla
Noir E/EouE/e ala

Alezan ele A/AouAl/aouaa
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.2 Robes de bases modifiées

A partir de ces trois robes de bases on peut abteaies les autres couleurs de robes du
cheval par différents mécanismes comme la dilutieng blanchiment » ou la création de
patrons.

1.2.1 Dilutions de la couleur de base
.2.1.A Dilution creme : le locu€r (Cream) geneMATP (SLC45A2)

Le locuscreamou créemea une action de dilution des pigments. Celle-tiphss importante
sur la phéomélanine que sur I'eumélanine. On cord®ix alleles pour ce locus (Mariett
al., 2003) :CR co-dominant et responsable de la dilutiomratcessif sauvage. Du fait de la
co-dominance, un individu homozygoBR/CRsera plus dilué qu'un individu hétérozygote
CR/crtandis qu’il n'y aura pas de dilution si 'animedt homozygoter/cr.

Le Tableau 2 résume l'effet du locus creme supldeur de base du cheval.

Tableau 2: Effets de la dilution Créme sur les robede base

Robe de Base Génotypecr/cr GénotypeCR/cr GénotypeCR/CR

Bai Bai Isabelle Perlino : peau rose,
ceil bleu et crins
légerement plus fonceés
gue les poils.

Noir Noir « Smoky black » : | « Smoky cream » :
faible dilution de la ressemblent aux

robe et ceil clair | perlinos, mais en plus
(ambre ou noisette) pigmentés

Alezan Alezan Palomino Cremello : peau rose,
il bleu, crins ivoire

Quelques exemples de ces différentes couleurgsésgntés dans les Figure 21 a 26.

Robe de base Alezan :

Figure 21: Palomino :efe CR/cr Figure 22: Cremelloe/e CR/CR
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Robe de base Bai :

Figure 23: Isabelle :E/- A/- CR/cr Figure 24: PerlinoE/- A/- CR/ICR

=1 ‘

Robe de base Noir :

Figure 25: Smoky black :E/- a/a CR/cr Figure 26: Smpkream : E/- a/a CR/CR

Le gene MATP (Membrane associated transporter projeircode une protéine
transmembranaire qui influerait sur le pH ou I'o¢aniéé des mélanosomes. Dans les modéles
de souris, les mutants montrent une diminution dola quantitative et qualitative de la
pigmentation (Lehmamt al, 2000), mais aussi une forme anormale des mélaresaui
apparaissent crénelés et de taille réduite (Lehetaal, 2000; Newtonet al, 2001). Le
mécanisme exact par lequel la protéine MATP interfur la mélanogénése n’a pas encore
été éclaircit.

Une mutation a ce locus a été associée a la coclénre chez le cheval (Mariat al, 2003).

1.2.1.B Dilution Pearl: le locusPrl (Pearl ou Perle)

Le locusPerle notéPrl est assez peu connu, il n’existe pas de publitdtison sujet mais un
test génétigue commercialisé existe (University G#lifornia, Davis (USA), Veterinary
Genetics Laboratory, www.vgl.ucdavis.edu/servicessé/pearl.php. De la méme maniére
queCreéme il agit par dilution sur les robes de basesxibte deux alléles : PRsauvage qui
n’entraine pas de dilution et prl, I'alléle récésesponsable de la dilution.
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Le locusPearl interagit avec le locu€réme: si un individu est porteur d’'un allele récessif
Pearl prl et d'un allele dominar€remeCR, alors il y a une double dilution, et son phénetyp
ressemble a celui d’'un individu homozygQtR/CR(et sans allélprl).

Les robes obtenues avec les loPeasirl et Creamsont présentées dans le Tableau 3.

Tableau 3: Effets de la dilution Perle sur les robede base

Robe de Base GénotypePRL/PRL | Génotypeprl/prl et | GénotypePRL/prl et

ouPRL/prl cr/cr, action dePearl CR/CRouCR/cr,
seule action combinée de
Pearl etCream
Bai Bai Bai perle Semblable a Perling
Noir Noir Noir perle Semblable & « Smoky
cream »
Alezan Alezan Alezan perle ou | Semblable a Cremello
Abricot

Un exemple de l'effet de la dilution Perle sur the de base alezan est présenté dans la
Figure 27.

Figure 27: Alezan Pearl:e/e prl/prl

.2.1.C Dilution Silver : le locu« (Silver), le genePMEL17

Le locusSilver, noté «» a un effet de dilution sur 'eumélanine. Deweld$ sont connus :
l'allele dominantZ, dont la présence est a l'origine de la dilutidmes et I'alléle récessif
sauvage (Brunberget al, 2006)

Ses effets sont dépendants de la couleur de batz rabe:

-sur une robe de base noir : dilution de la robehatolat, avec des crins argentés ou lavés
-sur une robe de base bai : dilution de la robalepan (avec tout de méme les extrémités
plus foncées) et les crins argentés

-sur une robe de base alezan : trés peu d’effet.
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L’effet du locusZ est résumé dans le Tableau 4.

Tableau 4: Effets de la dilution Silver sur les robesle base

Robe de Base Génotypez/z GénotypeZ/ZouZ/z

Bai Bai Alezan crins argents

(« Bai Comtois » ou
« Bai Silver »)

Noir Noir Chocolat crins argents
(« Noir Silver »)
Alezan Alezan Alezan

Des exemples de phénotypes Silver sont présentédeiaFigure 28 et 29.

Figure 28: Bai Silver : E/- /-aZ/- (Brunberg et al., 2006) Figure 29: Noir SilveE/- a/laZ/- (Brunberg et al., 2006)

La protéine PMEL, synthétisée grace au loBikger est nécessaire a la formation des fibrilles
situées dans les mélanosomes et semble en étreesurcainposants. Les fibrilles des
mélanosomes constituent un support sur lequelitggsgnts seront déposés. Un défaut de ces
fibrilles provoque ainsi un éclaircissement de dalleur. De plus la protéine PMEL17 n'est
pas exprimée dans les phéomélanosomes ce qui esyait|leur aspect rond et leur manque
de fibrilles. (Theo%t al, 2005)

1.2.1.D Dilution Champagne : le locush (Champagne)geneSLC36A1

Le locusChampagngenoté €H», agit sur 'eumélanine en la diluant en ce quiappelé chez

le cheval la couleur olive ou chocolat et sur l@ghélanine en la diluant en jaune ou or. Il
existe deux allelesCH, dominant et responsable de la dilution clegui n’entraine pas de
dilution (allele sauvage).

La présence de l'allele dominant du locCisampagnese caractérise par une peau a l'aspect
rose tacheté de gris au niveau du nez, des yalesqtarties génitales ; des reflets métalliques
des crins et de la robe ; ainsi que I'eeil bleu Admssance, qui évolue ensuite vers une couleur
vert, ambre ou noisette.
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L’effet du locus Champagne est résumé dans le @alie

Tableau 5: Effets de la dilution Champagne sur les tmes de base

Robe de Base Génotypech/ch GénotypeCH/chou
CH/CH

Bai Bai Champagne Ambre

Noir Noir Champagne classiqu

Alezan Alezan Champagne Or

e

Des exemples de phénotypes champagne sont prédantetes Figure 30, 31 et 32 (Caaik

al., 2008).

Figure 30: Champagne Or e/e AGH/-

Figure 31: Champagne Amb E/- A/- CH/-

.2.1.E

Un autre locus de dilution, peu fréquent, a ét@itiélaez certaines races de chevaux : le locus
Dun (D). En plus de provoquer une dilution, le lodusn est responsable de I'apparition des
marques « ancestrales » que l'on retrouve notamrmiee les chevaux de Przewalski, a
savoir la téte cap de maure (téte plus foncée gueste du corps), les extrémités foncées, la
raie de mulet (bande plus foncée s’étendant dwgarta queue), la croix scapulaire (bande
plus foncée descendant du garrot sur les deux €&paetl les zébrures au niveau des membres

Dilution Dun : le locuD (Dun)

(Figure 33). Il existerait deux alleled:, dominant responsable de.la dilutiondesauvage

(sans effet).
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Figure 33: Cheval de Przewalski: extrémités sombreprésence de zébrures

Le locusDun a été cartographié a proximité d’un groupe de oeucg microsatellites situés
sur le chromosome 8 (Brickest al, 2003). La mutation n’a cependant pas encore été
identifiée, pas plus que la protéine codée.

Le Tableau 6 résume l'action du locus Dun sur kerde base.

Tableau 6: Effets de la dilution Dun sur les robes dbase

Robe de Base Génotypeal/d GénotypeD/d ouD/D
Bai Bai Bai Dun

Noir Noir Souris ou Grullo
Alezan Alezan Alezan Dun

La Figure 34 présente un exemple de phénotype Dun.

Figure 34: Cheval Noir DunE/- a/a D/- : dilution en souris (ou grullo), apparition de laraie de mulet et de zébrures
sur les membres.

1.2.2 Modifications de la couleur de base autres queéilatons
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.2.2.A Grisonnement : le locus (Greying

La robe grise est une robe apparaissant progressivea partir d’'une couleur de base. Ainsi
les poulains « gris » naissent ainsi colorés, prgspigments disparaissent progressivement
aboutissant & un blanchiment de la robe.

Pielberg et collaborateurs (Pielbagal, 2008) ont démontré que le phénotype gris étaili
une duplication de 4,6 kb dans I'intron 6 du g&ieX17(syntaxin-17).

Deux alléles existent pour ce locus, I'allele doamitG responsable du blanchiment et I'alléle
sauvage (sans effet).

L’alléle G est épistatique sur tous les autres alléles im@saglans la couleur.

Des exemples de grisonnement sont présentés dahRiglae 35 et Figure 36.

Figure 35: Jument grise avec son poulain pigmenté.

Figure 36: Poulain en cours de grisonnement.

1.2.2.B Rouan : le locu&n (Roar)

L’action de ce locus entraine une robe avec un mgélale poils colorés et de poils blancs,
noté dans la nomenclature robe mélangée ou gratiitéeiste deux allelesRN, dominant
responsable de la couleur rouamretécessif non rouan. Les individus porteurs dédialRN
présentent une robe de base mélangée, une tétdeQdpure, et les extrémités des membres
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plus foncées. La mutation n'a pas encore été ifi@mtnais semble liée a un polymorphisme
au locuIT (Marklundet al, 1999).

Des exemples de phénotypes rouans sont préseme&seddigure 37, 38 et 39.

Figure 37: Alezan rouan, ou alezan granité/mélang@ppelé aussi robe aubére

Figure 38: Bai rouan (Photo : Malene Thyssen)

Figure 39: Noir rouan ou noir mélangé/granité (Phoo : Seth Siegler)

1.2.3 Patrons
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En plus des dilutions ou des autres modificatioeslal robe de base, certains animaux
présentent également des modifications du patrda d#be, avec la présence, par exemple de
panachures blanches.

.2.3.A Patron Pangaré, le locBqPangaré

Le patron Pangaré se caractérise par une décolordti nez, des contours des yeux, du
ventre et de l'intérieur des membres (ars). |l texat deux alleles? dominant responsable

du patron pangaré ptrécessif sauvage (sans effet).

Le pangaré pourrait se manifester sur les troisecws de base : bai pangaré, noir pangaré et
alezan pangaré. Sur la robe bai il est facilendenttifiable, les zones décolorées apparaissant
cremes a blanches (Figure 40). Sur la robe nagezbnes décolorées apparaissent rousses et
le patron est plus difficile & apprécier. Le naingaré est parfois appelé bai-brun, bai-foncé,
ou encoreseal brown(Figure 41). Sur un cheval alezan, le patron pangat trés difficile a
appreécier.

Le locus ainsi que le géne en cause restent aicenmonnus.

Figure 40: Bai pangaré : décoloration blanche du vere, du museau, de l'intérieur des membres et duontour des
Yeux.

43



Figure 41: Noir pangar é, décoloration rousse du ventre, du museau, del'intérieur des membres et du contour des
yeux (Photo : Anka Certik).

Rl

1.2.3.B Autres patrons identifiés

De nombreuses robes a panachures blanches (dites pies) ont éé identifiées chez le cheval :
Blanc dominant (gene KIT) (Haase et al., 2007), Balzano ou Splashed white (génes MITF et
PAX3) (Hauswirth et al., 2012),0Overo (gene EDNRB) (Santschi et al., 2001; Yang et al.,
1998), Tobiano (gene KIT) (Brooks et al., 2007), Sabino 1 (gene KIT) (Brooks et Bailey,
2005) ou encore Léopard (gene TRMP1) (Bellone et al., 2010, 2008).Nous ne détaillerons pas
ces phénotypes, ni les locus en cause, les robes pies n’ étant pas présentes dans les races asines
francai ses, sujet de notre étude.

Des exempl es de phénotypes avec panachure blanche sont présentés dans la Figure 42.

Figure 42: Exemples de panachure blanche chez le cheval (Hauswirth et al., 2012)
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.3 Autres robes mal caractérisées

Enfin d’autres robes ou motifs ont été décritsssgue leurs bases génétiques et moléculaires
aient été mises en évidence. Par exemple, un Elenenserait responsable de I'aspect crins
lavés (Figure 43). Il agirait uniquement sur l'alezet l'allele responsable semblerait
fonctionner de maniére récessive. La modificaRubbicanoserait a I'origine de la présence
d’'un mélange de poils blancs dans la robe, quibsaliseraient au niveau de la base de la
gueue ainsi que parfois sur le ventre, les jamties &s flancs.

La modificationSooty ousmutty serait responsable de I'effet fumé de la robsetesedire du
mélange de poils noirs dans la robe de base.

La modificationBrindle ou bringeure, trés rare serait responsable diet’edyé de la robe
(Figure 44).

Figure 43: Robdlaxen ou crins lavés Figure 44: Robe bringée
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V. LES COULEURS ET TEXTURES DE ROBES

CHEZ LES ANES DOMESTIQUES

En France, sept races asines sont actuellemennmees par les Haras Nationaux
(www.haras-nationaux.fr/information/accueil-equig@éraces-dequides/anes.html). Ce sont :
I’Ane du Bourbonnais,

I’Ane du Cotentin,

I’Ane Normand,

I’Ane de Provence,

- I'Ane des Pyrénées,

- I’Ane Grand Noir du Berry,

le Baudet du Poitou.

Parmi ces sept races, cing races ont fait 'olgetatre étude :
- I’Ane Normand,

I’Ane de Provence,

I’Ane des Pyrénées,

- I'Ane Grand Noir du Berry,

le Baudet du Poitou.

Au sein des cing races francaises sujets de deitie,éon peut distinguer différentes couleurs,
selon les haras nationaux et les certificats dioeigles individus de ces races :

-les @nes Normands sont décrits comme bai ou caio@@arfois noir pangaré pour certains).
-Les anes de Provence sont décrits comme gris ddrigarfois tourterelle lorsqu’il est clair
avec des reflets rosés).

-Les anes des Pyrénées sont décrits comme noiibupangaré (parfois bai foncé pour
certains).

-Les anes grands noirs du Berry sont décrits commireou noir pangaré (parfois bai foncé ou
bai brun pour certains).

Toutes ces races sont a poils courts.

Notons que l'appellation noir pangaré est utilisbez I'ane pour désigner une robe noire
avec des reflets roux-acajou et pas pour déesignegdl patron pangaré qui consiste en un
éclaircissement de certaines zones du corps.

La Figure 45 présente un individu typique et repnéstif de chacune de ces races.
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Figure 45: Appellations des couleurs au sein desfffirentes races francaises. Source : INAM, pour leassociations de
races des anes francais.

Gris

Au sein méme de chaque race on observe une dé&pesez importante de la couleur des
robes comme chez les anes Normands (Figure 46).

Figure 46: Variation de couleurs au sein des dnesoNmands, du bai foncé en haut a gauche au bai chdaben bas a
droite. Source : Association de I’Ane Normand (http/anenormand.free.fr)
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Les baudets du Poitou constituent une race a ifmprésentent en effet un pelage qui a la

particularité d’étre a poils longs, avec de gramdisparités en fonction des individus quant a

la couleur et a la fourniture de ce pelage, tanl@msité qu’en longueur. La couleur va ainsi

du brun foncé en s’éclaircissant vers le brun géve ». Dans tous les cas, sous ce poil long,
tous les individus présentent une robe noire seois scapulaire visible (Figure 47).

Figure 47: Variation de texture et de couleur au sa des baudets du Poitou. Source: INAM.
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Notons de plus, que toutes les races asines fs@s;abnt caractérisées par un vrai patron
pangaré : le bout du nez, le tour des yeux etresant éclaircis (blanc a creme). L'absence
de ces éclaircissements est désigné sous le teboeackard » chez I'ane et constitue un
défaut pour les races francaises.

La Figure 48 présente un ane bouchard.

Figure 48: Ane bouchard (non pangaré) : le nez, l®ur des yeux et le ventre sont de la méme teinteig le reste du
corps.

Les descriptions des couleurs de robes des cingsragjets de cette étude, d’apres les
standards des races, sont présentées dans le T@blea

.'ﬂ. . .,
| g7
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Tableau 7: Descriptions des couleurs de robe et tiexe du pelage des cing races asines francaisesetujle cette étude (d'aprés les standards des races)

. Robe .
Race Robe avec croix . Couleurs admises Texture Source : club de race
uniforme
Ane de Sur le dos une bande La robe la plus typique est de type « gris
Provence cruciale, bien marquée est Non tourterelle » (reflet rosé) et peut varier des | Poil ras. www.anedeprovence.org
toujours présente. teintes tres claires aux teintes foncées.
Bai dit « chocolat »,
Ventre gris blanc, incluant l'ars, l'aine et
Ane Avec bande cruciale bien I'intérieur des cuisses .
. Non N , , . . .| Poilras. http://anenormand.free.fr
Normand visible. Les anes présentant le nez, le tour de I'ceil ainsi
qgue le ventre de la méme couleur que la robe,
ne sont pas admis.
Ane des . Robe sombre, sauf le bout de nez, le tour des .
. Non Oui . Poil ras. www.anespyrenees.fr
Pyrénées yeux et les dessous qui sont blancs.
. Bai brun a bai brun foncé.
Grand Noir . . . . - .
du Berr Non Oui Le ventre est gris blanc, incluant I'ars, l'aine et | Poil ras. http://afagnb.free.fr
y I'intérieur des cuisses.
Bai brun, passant quelquefois au jaunatre
Baudet du Non Oui (appelé fougere). Poil www.racesmulassieresdupoitou.com
Poitou Dessous du ventre et intérieur des cuisses gris | long.

clair, sans aller au blanc lavé.
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On constate donc qu’il n’existe pas de nomenclatiffieielle et standardisée pour décrire les
couleurs de robes chez les anes francais.

Une méme couleur noire avec des reflets bruns-pouxra étre appelée : noir, noir pangare,
bai brun ou encore bai foncé.

Cette difficulté d’'appellation tient certainement fait que la nomenclature équine a été
utilisée pour I'espece asine mais qu’elle ne déxag les teintes des anes qui possédent leurs
couleurs spécifiques. Le gris de I'Ane de Proveneepas d’équivalent chez le cheval. Un
ane normand n’est ni bai ni noir, il possede umdebrune avec souvent des extrémités et
des crins plus foncés. Le Baudet du Poitou possedaobe noire avec des reflets acajou, qui
disparait sous ses longs poils lorsque ceux-ciréidaent au cours de la vie de I'animal pour
devenir brun clair dit « fougere ».

Le sujet de notre étude était donc de recherclselbbdees moléculaires de la pigmentation et
de la texture du pelage chez cing races asinesdises, afin d’aider a leur caractérisation
fine et de proposer une nomenclature spécifiguespéce asine qui tienne compte de ses
particularités.
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DEUXIEME PARTIE : ETUDE EXPERIMENTALE

|.  MATERIEL ET METHODES

.1  Animaux

Initialement I'étude prévoyait un certain nombrerdmaux par race comme le montre le
Tableau 8:

Tableau 8: Nombre d'animaux initialement prévus dande projet

Robe Standard | Extréme clair | Extréme foncé Atypique Total
Ane du Cotentin 3 3 3 3 12
Ane Normand 3 3 3 3 12
Ane de Provence 3 3 3 3 12
Grand Noir du Berry 3 3 - 3 6
Ane de Pyrénées 3 3 - 3 6
Baudet du Poitou 3 Brun fougere + 3 Noir Pangaré 6

Ces animaux ont été recrutés aprés sollicitation pi@priétaires via les clubs de race
auxquels ils appartenaient et ayant décidé decpeeti a I'étude apres sollicitation de
I'Institut National Asin et Mulassier (INAM) qui eadrait et financait cette étude.

Pour chaque animal intégré a I'étude, le propmétdevait nous faire parvenir :

-2 tubes de 5mL de sang prélevé sur EDTA,

-Des échantillons de poils prélevés au niveau elecblure, du thorax, de I'abdomen, de la
croix, si présente, et de la criniéere,

-La feuille de prélévement individuelle complétée,

-Une copie du pedigree,

-Une copie de la fiche de signalement,

-Une photographie de profil au minimum (envoi papie par mail).

Une fois le sang prélevé les tubes devaient émearwés au réfrigérateur a +4°C avant envoi
a température ambiante par lettre simple. lls @tage nouveau stockés au froid des leur
réception.

Le Tableau 9 résume le nombre de préléevementenéetfit recus au cours de I'étude.

Tableau 9: Nombre d'animaux inclus dans I'étude au 1/09/2012

Robe Standard Atypique Total
Ane du Cotentin - - 0
Ane Normand 11 1 (noir) 12
Ane de Provence 8 -
Grand Noir du Berry 3 3 (reflets bai) 6
Ane de Pyrénées 3 3 (des poils blancs, longs ou bais) 6
Baudet du Poitou 6 6
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| Total | 38 |

Par la suite, de nouveaux préléevements de poilsdesi brossettes buccales nous sont
parvenus, ainsi qu’un petit nombre de biopsiesedrip

Nous avons également utilisé des ADN controlesh@e@ux disponibles au laboratoire.

Une race (ane du Cotentin) n’a pu étre incluse dat® étude initiale car les prélevements
nous sont parvenus trop tardivement. Cependantauiimaux ont été par la suite inclus et
séquencés uniguement comme témoins pour la mutptdriong. De plus, deux anes du
Bourbonnais ont également été préleves et sequanaseement pour la mutation poil long.

Le Tableau 10 présente I'ensemble des animauxsetyfges de prélévements inclus dans
'étude, bien que tous n’‘aient pas forcément étguedcés pour I'ensemble des génes

candidats.

Tableau 10: Ensemble des animaux inclus dans I'étude

Race Nom Type de prélévements Robe déclarée
Balthazar Sang Bai
Euro Sang Bai
Jeannot Sang Bai
Kidane Sang Bai brun
Marsa Vrill Sang Noir Pangaré
Platero Sang Bai
Quidam Sang Bai
Quody Sang Bai
Modestine Brossettes buccales + poils Bai
Shanell Brossettes buccales + poils Bai
Ovive Brossettes buccales + poils Bai
v ’>3? Aesopia Brossettes buccales + poils Bai
S g Ursinia Brossettes buccales + poils | Bai
g E Roudoudou Sang Noir Pangaré
o Sagaie Sang Noir Pangaré
Virtuose Sang Chocolat
Trésor Sang Bai
Nicotin Sang Bai
Violette Brossettes buccales + poils | Bai
Vivaldi Brossettes buccales + poils | Bai
Diva Brossettes buccales + poils | Anon Noir
Douce Brossettes buccales + poils | Anon « rouge »
Ulice Brossettes buccales + poils | Bai
Tania Brossettes buccales + poils | Bai
Sainquimge Brossettes buccales + poils | Bai
Djebel Brossettes buccales + poils | Anon « rouge »
§ ’;32 Ravanela Sang Gris
g E £ |Tepona Sang Gris tourterelle
g g Valence Sang Gris
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Valouse Sang Gris
Vikie 2 Sang Gris
Alpille Sang Gris tourterelle
Navette Sang Gris souris
Tiago Brossettes buccales + poils | Gris
Anabo Brossettes buccales + poils | Gris
Bruine Sang Gris
Pin-Up Sang Gris
Hercule Sang Gris
Rubens Brossettes buccales + poils | Gris
Velour Brossettes buccales + poils | Gris
Orion Brossettes buccales + poils | Gris
Aliza Brossettes buccales + poils | Gris
Picholine Brossettes buccales + poils | Gris
Aigle Noir Sang Noir Pangaré
Altesse Sang Noir Pangaré
Amic Sang Bai foncé
Antésite Sang Noir Pangaré
Karma Sang Noir Pangaré
" ’>:<T Ophite Sang Noir Pangaré
~§ g Basile Brossettes buccales + poils Noir Pangaré
% § Kaly 4 Brossettes buccales + poils Noir Pangaré
= Bilou Brossettes buccales + poils Noir Pangaré
Vanina Brossettes buccales + poils Noir Pangaré
Voltaire Brossettes buccales + poils Noir Pangaré
Garot Brossettes buccales + poils Noir
Praline Sang Noir
Atal Brossettes buccales + poils Noir Pangaré
Lord Sang Noir Pangaré
- Nationale Sang Noir Pangaré
% 3-3; Scapin Brossettes buccales + poils Noir Pangaré
2 g Pirouette Brossettes buccales + poils Noir Pangaré
o £
Z 5 Noune Sang Noir
é x Opium Sang Noir Pangaré
8 Tourmaline Sang Noir
Uscope Sang Noir
§ . Amant Sang Bai
E ?, Pepito Sang Noir Pangaré
i % Uda Sang Bai
§ g Umour Sang Noir Pangaré
3 Victoire Sang Bai
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Vulcain Sang Bai
Pardinesse Brossettes buccales + poils | Bai
Quittance Poils -
Bohéme Poils -
Lalka Poils -
Chipie Poils -
Callyne Poils -
Audace Poils -
Laelia Poils -
Quiétude Poils -
Caline Poils -
Ula Poils -
Ubu Poils -
Quinine Poils -
Anouk Poils -
Cuja Poils -
Charmeuse Poils -
Hermione Poils -
Tagada Poils -
Ora Poils -
Cicéron Poils -
Marmotte Poils -
Calin Poils -
Collyne Poils -
Poppee Poils -
Aloko Poils -
Vahiné Poils -
Quephren Poils -
Azia Brossettes buccales + poils | Bai
Vaillant Brossettes buccales + poils | Bai
Ugolun Brossettes buccales + poils | Bai
Rainette Poils -
Uranie Poils -
Ulathe Poils -
Charmeuse Poils -
Roxanne Poils -
Bahia Brossettes buccales + poils |-
__ | Capucine Sang Gris
'*% Q g Aria Sang Gris tourterelle
é - g Janette Sang Gris
Toscan Brossettes buccales + poils | Gris
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Titac Brossettes buccales + poils | Gris

Quenotte Sang Gris

Petit Cotentin Brossettes buccales + poils | Gris

Bamba Brossettes buccales + poils | Bai foncé

Polden Brossettes buccales + poils | Souris

Vulcan Brossettes buccales + poils | Gris
Bourbonnais | Urticale Brossettes buccales + poils | Chocolat
(2 animaux) | odon Brossettes buccales + poils |-

1.2 Etude génétique
1.2.1 Sélection des genes candidats

Comme nous I'avons vu, les races asines francaresentent globalement trois couleurs de
robes qui sont le noir chez les anes des Pyréndes €rands Noirs du Berry, le bai chez les
deux races précédentes et les anes Normandgyret tthez les anes de Provence. En plus des
variations de couleur, une variation de texturestexichez les Baudets du Poitou qui
présentent a la différence des autres races utopgil

En nous basant sur les données existantes dattérdatlire, notamment celles chez le cheval,
le chien, le chat, les bovins et la souris, nousnaveffectué une approche basée sur la
recherche de génes candidats : par exemple, il eragffet Iégitime de penser que le gene
impliqué dans la robe noire chez le cheval soiteggant responsable de la robe noire chez
'ane.

Nous avons donc exploité la littérature scientiédbase de données pubmed, National Center
for Biotechnology Information, US National Librarpf Medicine, Rockville, USA,
www.ncbi.nim.nih.gov/pubmedet base de données ScienceDirect, Elsevier B.VO
www.sciencedirect.com), les bases de données détigéa de la souris (Mouse Genome
Database (MGD) at the Mouse Genome Informatics iteebShe Jackson Laboratory, Bar
Harbor, Maine, USA, Septembre 2012-Juillet 2013 (URttp://www.informatics.jax.org) et
Montoliu L, Qetting WS, Bennett DC. Color Genesegg&mbre 2012-Juillet 2013). European
Society for Pigment Cell Research (URL: http://wespcr.org/micemut)), les bases de
données de séquences (base de données Ensembl - (URL
http://www.ensembl.org/index.html), NCBI Nationak@er for Biotechnology Information,
U.S. National Library of Medicine, Rockville, USAURL : http://www.ncbi.nlm.nih.gov/))
ainsi- que toutes les informations disponibles apié laboratoires spécialisés dans la
génétique de la robe chez le cheval (UniversityCalfifornia, Davis (USA), Veterinary
Genomics Laboratory, http://www.vgl.ucdavis.edwsgsrs/horse.phpAnimal Genetics UK,
Equine genetics service (URL : http://animalgerseéiu/Equine/equine-index.hil
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1.2.2 Extraction d’acides nucléiques

.2.2.A ADN a partir de sang

Pour I'extraction de 'ADN génomique a partir dungaprélevé sur EDTA, le protocole
suivant a été appliqué :

-transfert du sang dans un tube de 50 ml typeoRalc

-Ajout de 5 volumes de Solution de Lyse des glebirouges (SLR) pour chaque tube
(TRIS 10 mM, MgCL2 5mM, NaCl 10 mM).

-Placement des tubes de 50 ml sur l'agitateur Weanx pendant 5 minutes a
température ambiante.

-Centrifugation des tubes 10 minutes a 1500 tramiC.

-Elimination du surnageant et récupération dutccétiulaire de globules blancs.

Le culot de globule blanc ainsi récupéré permettigetion de 'ADN avec l'automate
Maxwell® Promega (Madison, Wisconsin, USA) en soivdes recommandations du
fabriquant (http://france.promega.com/). Le prigcipst le suivant: I'échantillon passe
d’abord dans une solution de lyse (des globulescsla puis I'ADN (chargé négativement)
est mis au contact de billes chargées positiveraergjuelles il se lie avant de passer dans
cing bains de lavage successifs et enfin un baduaht qui sépare 'ADN des billes et le
remet en suspension. A la suite de cette derniteegon place les tubes sur un rack
magnétique qui concentre les billes et on récugens des tubes de 1 ,5ml ’ADN élué.

La concentration d’ADN a été mesurée via la mesdee I'absorbance grace a un
spectrophotometre (Nanodrop®,Thermo Fisher Sciertit, Wilmington, USA ). Les ADN
en solution ont ensuite été conservés a +4°C.

1.2.2.B ADN a partir de brossettes buccales

L’ADN issu de brossettes buccales a été extrdiidd de I'automate Maxwell de Promega
(Madison, Wisconsin, USA) en suivant les recomm#oda du fabriquant
(http://france.promega.com/).

1.2.2.C ADN a partir de follicules pileux

L’ADN issu de poils prélevés en les arrachant (paltenir la racine) a été extrait a I'aide de
'automate Maxwell de Promega (Madison, WisconsiSA) en suivant les recommandations
du fabriquant (http://france.promega.com/).

1.2.2.D ARN a partir de biopsies de peau

Les ARN totaux issus de biopsies de peau ont é@iexaprés broyage des échantillons
conserves dans du RNAlater (Ambion Inc, Life tedbges SAS, Saint Aubin, France) a
l'aide de l'automate Maxwell de Promega (Madisonjs&insin, USA) en suivant les

recommandations du fabriquant (http://france.prcex@gnm/). Les ARNm ont été extraits a
'aide du kit Ambion Poly(A) Purist MAG kit (Ambiornc, Life technologies SAS, Saint

Aubin, France).

58



1.2.3 PCR (Polymérase Chain Reaction)

[.2.3.A Dessin des amorces de PCR

Les amorces de PCR ont été dessinées a l'aide :

- du logiciel PSQ Assay Design (Biotage, bhlp, Suéde) pour les amorces de
génotypage par pyroséquencage,

- du logiciel Primer3 (http://frodo.wi.mit.edu/prer3/) pour les amorces de PCR et de
séquencage.

Les amorces ont été dessinées en utilisant leseségs équines (I'espece asine n’est pas
séquencee) disponibles dans la base de données é&ipienses Ensembl:
http://www.ensembl.org/index.html

Pour le séquencage les deux amorces de PCR camvegites ont été utilisées, en respectant
les recommandations fixées par le producteur deiesegs (GATC Biotech, Constance,
Allemagne, www.gatc-biotech.cgm savoir :

-une taille comprise entre 17 et 19 paires de bases

-Une Tm (nelting temperatureu température de demi-dénaturation) optimaleeeb# et
59°C.

-Pas plus de quatre bases identiques a la suite.

-Une amorce se terminant par une base G ou C.

Les amorces ont donc été choisies pour satisfaimaiaux ces regles. Elles devaient de plus
encadrer des régions d’'un maximum de 800 pairdsdes pour permettre un séquencage de
bonne qualité. Lorsqu’'un exon était trop granda iété divisé en plusieurs fragments se
chevauchants. Au contraire lorsque cela était ptessieux exons étaient séquencés grace a
un seul couple d’amorces.

1.2.3.B Réaction de PCR

La réaction permet 'amplification des fragment&ldN extraits en vue de leur séquencage.
Nous avons pour cela utilisé les protocoles indiculens le Tableau 11 :

Tableau 11: Volumes utilisés pour les protocoles d@CR

Séquencage Pyroséquencage
Eau stérile 18,8 pL 36,5 uL
Amorces a 10uM 0,5+0,5 uL 1+1pl
Nucléotides libres (dNTP 10mM) 0,5 uL 1ul
Tampon ajvec MgCIz al5mM 2,5 ul 5 uL
concentré 10 fois
Taq Polymérase 0,2 uL 0,5 uL
ADN a 20 ng/uL 5puL 5uL
Volume total 25 pL 50 pL

Un kit de PCR commercial a été utilisé pour-tolkssamplifications(QBiogen S.A. France,
Courtaboeuf, France).
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Les programmes des PCR utilisés I'étaient comnte sui

PCR avant séquencage :
- dénaturation initiale de 5 minutes a 94°C
- 30 cycles composeés de 3 phases : 30 second#¥Ca 40 secondes a Tm°C et 40
secondes a 72°C
- élongation finale de 5 minutes a 72°C

Les températures ainsi que les amorces utiliséasles différents exons sont resumées dans
le Tableau 12.

Tableau 12: Températures et amorces utilisées danslegactions de PCR et le séquencage des exons.
Prom : promoteur.

T°Cde PCR Amorce "forward" Amorce "reverse"
ASIP Promoteur
Asip Prom partie 1 56°C aaagcaaggctgagagagg gaggaggattggcagtgg
Asip Prom partie 2 56°C tggatggagcccatgaac agtgctcagcteggttgtg
Asip Prom partie 3 TD 67-60°C cgagctgagcactgagaatg ctggtctecctggetcetgg
Asip Prom partie 4 56°C ggaaccaaaaagatcagatgtc | tgtcatcactgcctacatttcc
Asip Prom partie 5 56°C atgccatccccatccttg caaaggtacttgctctctttge
ASIP
ASIP exon 1 60°C acctgcctgactgecttc ccttctcatgggcetggag
ASIP exon 2 60°C tgagtcccctccactect tcctagccagagcttgagg
ASIP exon 3 58°C gcttcgatgacgaaggtg ctcactcgcacctgctga
D103
CD103 exonl 57°C agccagccctggacaag gcgaccttagectgaattg
CD103 exon2 TD 57-52°C ccaccttttcatgggaagac ttcaaggaggcatttttgc
DCT
DCT exon 1 57°C agcaaggagtggaaagtgc cttggagcatgccgagtc
DCT exon 2 57°C ttgccctcttgtcatcacc catccccaatcccaaacc
DCT exon 3-4 57°C tgtagacacatcccaggtaagg | ggtgtctggatttccattge
DCT exon 5 58°C ttgacccttgtaaggtagctg tccagtcctatcaagcacttc
DCT exon 6 TD 59-52°C aaaagttggggcgaattg aaccacccctatgatgcag
DCT exon 7 57°C ccatggtcccctctctttc gcatgaatcgcccacttag
DCT exon 8 57°C ggcaaattggtttattctttcc caacttggccagcttcttc
FGF5
FGF5 exon 1 58°C agcgccgagatccgttc ggacgggttttggaggag
FGF5 exon 2 53°C tgcagtaataaagaatgggaag |tgcattccattctacaaacg
FGF5 exon 3 58°C gcccatggaattcttggttc gctgaagcetgtgtccaaaagtg
KITLG
KITLG exon 1 TD 60-52°C ttgccgtttccacattaag tgcagtggtgagcagtgg
KITLG exon 2 TD 56-52°C aggttccttggtgatggtg caatgcaaatgatcccatc
KITLG exon 3 54°C tgttggataagcgagatgg atccccatgaatgcaagc
KITLG exon 4 58°C tgagcccagactgaactgg agtccccaaaaggcecaag
KITLG exon 5 58°C gccacgcaacactgacac tgctaagtggagccatge
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KITLG exon 6 TD 59-54°C aggcctcaaatttcactgg cccagcaacactcaccttc
KITLG exon 7 54,5°C gctgcatgctgaagaaaac gtgaaatggcaacgtcaag
KITLG exon 8 55°C ttgccccaggaccaatac ttgcectataccecttttg
MCIR
MC1Rpartl 58°C gtggcaccatgagctgag gccacaaagaaggtgacg
MC1Rpart2 58°C gccatcgtggcecatctg gcacccacaccttcagag
MLPH
MLPH exon 1 TD 65-58°C ttgccccagaattcgatg cacctgcgtatctggttgg
MLPH exon 2-3 TD 65-58°C gcaaaaagaaggggattgg aatagccccctggacactg
MLPH exon 4 60°C caacaggccagcagaaacg gtcccttgeccctcacte
MLPH exon 5 TD 65-58°C tggacaaatggatggatgg gagcacgctcctgtttgg
MLPH exon 6 60°C ggctecttegggtttgtc cagaccgctccccagag
MLPH exon 7 TD 65-58°C aaagacccacgtgccaag cagcatttgccaggactgc
MLPH exon 8 TD 65-58°C gccccacaacatcagagg ggtgtgtgcaatcccatag
MLPH exon 9 TD 65-58°C tggaaagtgggcttcacg tgcctcaaccctectgac
MLPH exon 10-11 TD 65-58°C aggacgcctcccagagtc cactgttgccaaaccttcg
MLPH exon 12 TD 65-58°C ggaagcacgtctggttgg tgcagttccaggagaaagg
MLPH exon 13 TD 65-58°C catgccttcccagcattc ctctccacggacctgtcg
MLPH exon 14 TD 65-58°C gccaaagaatggaagatgg caggggcataaggtgctg
MLPH exon 15 TD 65-58°C ggagacggccctttgtg gcagacacccgtcattgg
MLPH exon 16 TD 65-58°C gtgcccatttgtgtttc cagccagggctccattac
PMEL17
PMEL17 exon 1 58°C gggcttgtcccagtctee cacacaacccgcactcac
PMEL17 exon 2-3 58°C gcectcatggtaccttec agggaattggagcccttag
PMEL17 exon 4-5 58°C ccagggtttgagggtgac cttctectgecctgeaac
PMEL17 exon 6 TD 61-56,5°C | cctggectggttctcacc tgaacctcgttcacactgg
PMEL17 exon 7-8 58°C tgcctcttcaatectctec gggcaatcagtgggacac
PMEL17 exon 9-10 58°C ccactgattgccctgctc caccatccagcgtacacc
PMEL17 exon 11 TD 64-58°C acagacaggctgcccttg gaggcattgctgtccacac
RAB27A
RAB27a exon 1 60°C gctcctcgaggtgacagg agaggcggggagagags
RAB27a exon 2 TD 63-55°C ttaggtccttggggacagg ttcccattgeccagattg
RAB27a exon 3 TD 63-55°C agagttcacgggtctcagaag | tcagctggecttttectg
RAB27a exon 4 60°C gagggcactgctggtagc aggagcggggagtgagag
RAB27a exon 5 TD 63-55°C atgccccgtccattcag ccaaggcctacatcttggag
RAB27a exon 6 TD 63-55°C ttccgeatgttgttacge aggcctaattgggacgatg
TYR
TYR exon 1 TD 62-55°C atgctggagctgggagtg aagcgattgctaaggttcc
TYR exon 2 TD 62-55°C ccctcagaaaattgcttcc ggccatatatgcectcatgtc
TYR exon 3 TD 62-55°C aagaatcccaatgcagaatg gggagaacccgatctgag
TYR exon 4 TD 62-55°C gggatctttccacatcttcg ggattcggcaattcatgg
TYR exon 5 TD 62-55°C ccaagtgtctgcctccaaag tccgatageggtctgeac
TYRP1
TYRP1 exon 1 56°C caaacggctgtgaaccag cttgcaggactgtgtgtcc
TYRP1 exon 2 56°C atccccacaaggcagatg aggcaccttgtctggagag
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TYRP1 exon3 TD 58-56°C tgccagggagtaaaccaag gagccttcaggcagceac
TYRP1 exon 4 52°C gcataccccatctttctec aggccaattcaaagaacag
TYRP1 exon 5 56°C agtgatcccacgggaaag gctctgecatggaacaatc
TYRP1 exon 6 54°C tttgggtcaccttcagaac aacctcaggaatgctgtga
TYRP1 exon 7 56°C aggtgctataacaggcaatgtg | tgtgcatgcataaggaagaaag
VPS33
VPS33 exon 1 58°C cgggcacggttggattag tcagggacgggattaggc
VPS33 exon 2 TD 60-56°C gggtatgaatgtggtcagagc tagaacaccggccaaagg
VPS33 exon 3 56°C gtgcatttgactgggagtg ggagaaggggttgcaatg
VPS33 exon 4 58°C ccaggcagtgggctagg agtggctggggacgatg
VPS33 exon 5 acagtaaccggcccttcc agcttcccctccccate
VPS33 exon 6 58°C aggtgggtggccaacag cacttctcggecttgtgg
VPS33 exon 7 58°C gagtgcccaggcatgaag ttggacctcecgacactcc
VPS33 exon 8 58°C ccctgetggatggttctg cctggtgccaaagaccac
VPS33 exon 9 TD 57-53°C tgaacgttttgtttgcttgc ggcaaaacataggaatcaaacc
VPS33 exon 10 TD 58-54°C tggtctgegtgtctgctc atccgccaaaacagaagc
VPS33 exon 11 53°C accgaattgatgcgttgc tttgaaagcaaggcagatg
VPS33 exon 12 TD 62-57°C CCaaaaggccacagttagg ggtagattggcctctgactcc
VPS33 exon 13 56°C tcctgagtttcaaatgagcetg Qaagagaagcagaaagggaaag

Certaines amorces nécessitaient des cycles appel€each-Down » a des températures
particulieres, notées TD 62-57°C par exemple. @gnamme consistait en des cycles de PCR

particuliers :

- dénaturation initiale de 5 minutes a 94°C

- 1% cycle a la température la plus haute selon lés plaases : 30 secondes a 94°C,

40 secondes a Tm°C et 40 secondes a 72°C

- diminution par palier de 1°C pour les sept cydaivants (trois phases par cycle)

- 32 cycles a la température la plus basse (ptuases par cycle)
- élongation finale de 5 minutes a 72°C

PCR avant pyroséguencage
- dénaturation initiale de 5 minutes a 95°C
- 50 cycles composés de 3 phases : 10 seconde€a3 secondes a 60°C et 30
secondes a 72°C
- élongation finale de 10 minutes a 72°C

La qualité des amplifications était ensuite veefgar une électrophorése de 5uL du produit
de PCR dans un gel d’'agarose a 3% coloré au Ge(Betium Inc., San Francisco, USA) et
visualisation sous lampe bleue.

[.2.4 Purification

Lorsque cela était nécessaire (présence de bamml@sitps accompagnant la séquence
amplifiée), la séquence amplifiée était purifiée patraction aprés migration sur un gel
d’agarose grace aux kit$ucleospin Extract llou Nucleotrapde Macherey-Nagel (Diren,
Allemagne).
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1.2.5 RT-PCR

Les ARN totaux ou les ARNm ont été rétrotransceits ADN complémentaires (ADNc) a
I'aide du kit SuperScript Il RT d’Invitrogen (Péey, UK).
Les amorces de PCR suivant la RT sont présent@ésdeldableau 13.

Tableau 13: Températures et amorces utilisées dansletactions de RT-PCR

T°C de PCR Amorce "forward" Amorce "reverse"
TYRP1 cDNA 58°C tgctgttcgaagecttcac gaggctgagttgcttcatcc
ASIP cDNA TD 62-56°C tgctgttcgaagccttcac gaggctgagttgcttcatcc
GAPDH (contréle) 58°C cgatgctggtgctgaatatg tccacgactgacacgttagg

1.2.6 Séquencage

Le séquencage des différents exons a été obtegs apvoi de 7 & 10 pL de produit de PCR
complétés avec de I'eau stérile aux 20 pL, et desrees utilisées a 10 uM au laboratoire
GATC (GATC Biotech, Constance, Allemagne, www.dhitech.con

1.2.7 Génotypage de SNP par pyroséquencage

Le pyroséquencage avait pour but de déterminerdgl allélique (génotype) des individus
testés a différents locus afin de montrer s’ilssgdsient ou non la mutation recherchée. Le
pyroséquenceur est un appareil qui permet de séqueme petite séquence de quelques
dizaines de nucléotides faisant suite a I'amorcsédgience. Il permet donc de génotyper pour
des SNP ou de trés courtes insertions ou délétions.

Un appareil de recueil des monobrins d’ADN a étidisat (Biotage, Uppsala, Suede :
www.biotage.com). Des microbilles recouvertes streptavidine (40 u |) ont été ajoutées
a 40ul de produits de PCR. Les billes ont ensu#éer&upérées par aspiration sur les tiges
d'un peigne. Le peigne a ensuite été plongé damdrtes solutions suivantes pendant 5
secondes a chaque étape :

1. éthanol & 70°.

2. Solution de dénaturation (Biotage).

3. Solution de lavage (Biotage).
Les billes ont été déposées dans une plague deuiié g pyroséquencage (Biotage) qui
contenait 'amorce de séquencage a 1,6 UM en enldans 40ul de tampon de séquencage
(Biotage). Cette plaque a été placée a 90°C perdanmutes pour achever la dénaturation.
La plaque a été placée dans le pyroséque(e&®96, Biotage), assortie d'une cartouche
contenant :

1. l'enzyme (polymérase, Biotage).

2. Le milieu réactionnel (Biotage).

3. Les quatre bases A, T, G, C (Biotage).
Les résultats ont été transmis directement a uimatelir couplé au pyroséquenceur.
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1.2.8 Logiciels utilisés

Le dessin des amorces de PCR et de RT-PCR a digér@adce au logiciel Primer 3
(http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/)

Les alignements de séquences nucléotidiques érdffectués a I'aide du logiciel Multalin
(http://multalin.toulouse.inra.fr/multalin/multalimtml).

La recherche de séquences conservées entre I'holrciden, le chat, le cheval, la vache et
la souris a été effectuée grace aux utilitaires BLAhttp://blast.ncbi.nim.nih.gov/Blast.g¢gi
pour la recherche des séquences et VISTA (httpdime.lbl.gov/vista/index.shtinl
(Dubchaket al, 2000) pour la comparaison.

La visualisation des chromatogrammes de séquengage réalisée a l'aide du logiciel
Chromaslite 2.01 (Technelysium Pty Ltd : www.tedlgaeim.com.eu).

L’'analyse des résultats de génotypage SNP a éliééea I'aide du logiciel PSQ96SNP
(Quiagen S.A. France, Courtaboeuf France).

L’'analyse de l'impact des changements d’acide-an@inété réalisée a l'aide du logiciel
Polyphen-2 (http://genetics.bwh.harvard.edu/ppf@dzhubeiet al, 2010)
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.  RESULTATS

De facon a identifier d’éventuelles mutations resables de la couleur et de la texture de la
robe chez les anes nous avons procédé de la manieante :

-Sélection de génes candidats pour chaque phénotype

-Dessin d’amorces de PCR pour amplifier dans umfetemps les exons, a partir d’ADN
génomique, de chaque gene,

-Analyse individuelle de chaque séquence et congmrapar alignement des séquences
obtenues pour chaque exon,

-ldentification des variations de séquence,

-Exploration de I'association éventuelle de chaearéant avec le phénotype étudié,
-Eventuellement, étude de I'impact fonctionnel @wiant identifié.

Pour certains genes possédant un grand nombren$gerous avons utilisé un séquencage a
partir ’ADNc et non d’ADN génomique, afin de rédkiles codts et le temps d’analyse.

.1 Geénes candidats retenus
.1.1 Geénes candidats pour Noir/Bai/Chocolat

ASIP :comme nous I'avons vu préceédemment chez le chievgéneASIP est responsable de
la robe noire récessive dans cette espéce paiviatimn de la protéine suite a une délétion de
11 pb dans I'exon 2 (Riedet al, 2001). Chez la souris c’est I'insertion de 11ddns le
premier intron qui est responsable de la robe r@uitmanet al, 1994, 1992). Chez le chien
c’est une substitution dans I'exon 4 (R96C) qui &sdociée au noir récessif (Keraisal,
2004). Enfin chez le lapin, c’est une insertionm#paire de base dans I'exon 2 amenant un
codon stop prématuré qui est responsable de la moibe (Fontaneset al, 2010). La
structure du géne est présentée dans la Figure 49.

Figure 49: Organisation génomique du géne ASIP chde Lapin. Les exons 2,3 et 4 sont figurés par desatangles
tandis que les régions non transcrites apparaissemn pointillé ou rayé. Les mutations identifiées das1les autres
espéces sont reportées au-dessus. Source : Fontaeeal. 2010.

L. Fontanest et al. | Genomics 95 (2010) 166-175
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Ainsi I'on voit que le genéSIP est lié dans de tres nhombreuses espéces de mamiauife
noir récessif, et il était donc légitime de le ddaser comme un bon géne candidat pour le
noir chez I'ane.

MCI1R :le récepteur a la melanocortine (MC1R) est coddeplmcusExtension Une perte de
fonction cause comme nous l'avons vu la producaaolusive de phéomélanine, pigment
ayant une couleur rouge a jaune. Au contraire, actévation permanente paroiMSH
entraine la production exclusive d’eumélanine ddexg brune a noire.

Chez le cheval l'inactivation du récepteur est oesable de la robe Alezan, qu'on ne
retrouve pas dans les races asines francaisesefReedal, 2001). Chez le mouton, un
polymorphisme a ce locus a été associé avec l&wodk robe noir dominant (Vage al,
1999)

TYRP1 :la Tyrosinase-related protein 1 est une protéeg rdélanocytes impliquée dans la
production de 'eumélanine. Des mutations du gé¥iRPlont été associées chez la souris a
la couleur marron, d’ou le terme employé de loBuswn (B) (Zdarskyet al, 1990). De la
méme maniére, chez le chien, des variants daf®Plont été associés a la couleur marron
(Schmutzet al, 2002), tout comme chez le chat de couleur ditealat (Lyonset al, 2005;
Schmidt-Kuntzekt al, 2005).

DCT = TYRP2 :la protéine Dopachrome tautomérase (DCT), ancieené dénommée
TYRP2, joue tout comme TYRP1 un réle dans la sysghie 'eumélanine. Des mutations du
géene ont été associées a des variations de caldemarron a grise (mutasitaty, Figure 50)
chez la souris (Guyonneatial, 2004).

Figure 50: Photographie d'une souris non agoutig/a) a gauche, brown au centre en hautyb au locusTyrpl) et slaty
(dt/dt au locusDct) au centre en bas. Source: Montoliu L, Oetting WSBennett DC. Color Genes. (July 2013).
European Society for Pigment Cell Research.

Beta defensin 103 (BD103)l a été montré, chez le chien, I'implication cke géne (présent
au locus appel&) dans la robe noire dominante (Candédteal, 2007). Comme le montre la
Figure 51, les chiens présentant les alleles sasvagx locug\gouti, ExtensioretK ont une
robe agouti (appelée fauve gallow en anglais), ceux portant la mutation perte detfonc
du récepteur MC1Re] ont une robe sable (exemple du Labrador retriefeegalement
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yellow en anglais) indépendamment de leur génotype acxsldgouti et K, enfin ceux
portant les alléles sauvagesidbuti et dExtensionmais portant la mutation Noir dominant
K® auront une robe noire résultant de l'interactiotreele récepteur MCI1R et fadéfensine.
La B-défensine est un agoniste du récepteur MC1R guésitive constitutivement lorsqu’elle
est mutée.

Figure 51: Chez le chien de génotypa/-, E/-, K/k¥ (k¥ étant I'allele sauvage récessif du locus), la couleur de la robe
est fauve yellow chez le Dogue Allemandsreat Dane). Chez le chien Labrador de génotypé/-, ele, et KB/- la couleur
de la robe est sable du fait du récepteur MC1R indif (mutation €) et chez le chien Labrador de génotypA/-, E/- et
KB/- la couleur de la robe est noire du fait de I'actigtion du récepteur MC1R par la béta-defensine mutéeSource :
(Candille et al., 2007)
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Nous avons donc retenu le gadi2103comme candidat.

1.1.2 Geénes candidats pour la robe Grise

PMEL17 : la protéine PMEL17 est impliguée dans la réguhatde la maturation des
mélanosomes (Thees al, 2005; Yasumotet al, 2004b)

Chez la souris, la mutatiosilver est due a l'insertion d’'une base amenant un ccdop
prématuré et donc une protéine tronquée de 25seiténées (Kworet al, 1995). Les souris
mutées pouPmell7ont un phénotype plus clair que celle portantdlalsauvage (Figure 52).
Chez le cheval une mutation faux-sens (Arg618Cys) associé au phénotype Silver
(Brunberget al, 2006).

Chez la vache, il a été montré que les individugepos d’'une mutation au loclBMEL
(délétion d’'une leucine au niveau du peptide sigéthient plus clairs que les individus
porteurs des alléles sauvages, et les homozygotggsnmeétaient plus clairs que les
hétérozygotes (Figure 53) suggérant un mécanismeodeminance (Schmutz et Dreger,
2013).
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Enfin chez le chien une insertion dans le geNHEL17a été associé a la dilution merle (Clark
et al, 2008).

Figure 52: Chez la souris, les mutant®mel (-) sont toujours plus « dilués » que les individsinon mutants a ce locus
(+). Source: Montoliu L, Oetting WS, Bennett DC. Cabr Genes. (July 2013). European Society for Pigmert@ell
Research. (URL:_http://www.espcr.org/micemu}

Pmel -/- -1~ +/+ -- H+
dsip ala ala A~ Af- ala ala
Tyrp1 B/B B/B B/B B/B B/B B/B

Figure 53: Chez les bovinsPMEL semble agir selon un mode de codominance en dildaa robe. La vache (a) est
homozygote sauvage pouPMEL, la vache (c) est hétérozygote mutée et la vact® est homozygote mutée. Toutes
trois sont E/- au locus extension (permettant la synthése d’eunagiine noire). Adapté de (Schmutz et Dreger, 2013)

DCT = TYRP2:comme vu précédemment, des mutations a ce loduétérassociées a des
variations de robe de marron a grise chez la s¢@ugonneatet al, 2004).
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MLPH, RAB27 et MYOS5ainsi que nous l'avons vu dans la premiere paeiee manuscrit,

la protéine Myosine Va (MYO5A) permet le déplacemdes mélanosomes sur les filaments
d’actine. La protéine RAB27A se lie a la surface delanosomes et recrute la mélanophiline
MLPH qui agit comme un lien entre le mélanosom&girotéine MYOS5A liée au filament
d’actine (Kurodaet al, 2003; Ohbayashi et Fukuda, 2012). Ces trois pregéparticipent
donc a la mobilité des mélanosomes. On comprend goiune anomalie dans la structure de
'une de ces trois protéines lui empéchant de regrsplfonction va désorganiser le transport
des mélanosomes et donc la répartition de pigmBetdait une mutation a I'un de ces locus
entraine une répartition en amas des pigmentsiteda poil qui en diminuant I'absorption de
la lumiére contribue a donner a la robe un asptdt.d

Une anomalie au locuMliph est responsable de la roleaden (grise) chez la souris par
dilution du noir (Matesi@t al, 2001; Provancet al, 2002). Chez le chat une délétion de 1pb
causant un codon stop prématuré au Iddu®H est a I'origine des dilutions observeées : la
robe noire est diluée en bleu, le chocolat en,lilascannelle en faon et le roux en créme
(Ishidaet al, 2006).MLPH est également impliqué dans la dilution de la rcibez le chien
(Philippet al, 2005).

Chez les anes gris, ou lI'on suspectait I'effet é'utilution, 'observation, au microscope
optique (Figure 54), n'a pas permis de mettre eieéxe une réelle agrégation des
mélanosomes en amas, bien qu’une répartition pewgeéne par endroits ait été observee
chez des anes bai (Normands) et gris (Provences).

Figure 54: Poils d'anes vus au microscope optiqu&40) montrant une répartition globalement homogenelu pigment.
Photos : Legrand R. et Abitbol M. UMR955 (2012)

Normand - R T Provence

SLCA45A2 et SLC36A1la famille dessolute carrier proteincontient plus de 300 membres
impliqués dans le transport des protons et de inedamolécules. Il a été montré, chez la
souris qu'une mutation au locuSlc45a2 aussi appeléMatp (membrane-associated
transporter proteih était responsable du phénotype « underwhite » €Durisher, 2002;
Lehmanet al, 2000; Sweett al, 1998), une décoloration sévere de la robe (nuurtatv
récessive), mais d’'autres mutations a ce locusrespbnsables de dilutions moins marquées
comme l'alléleunderwhite dominant browslc45a2* %" (mutation co-dominante) (Figure
55). Le méme gene est responsable de la robe ldahctigre du bengal (Xet al, 2013).

Le mécanisme d’action deLC45A2n’est pas parfaitement élucidé, mais la protéme jun
réle dans la mélanogénese en influant sur le pHraganosomes (Doolest al, 2013).
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Figure 55: Photographie, & gauche d’une sourisnderwhite Slc45a2""/SIc45a2"" et d’une souris témoinSlc45a2""/+. A
droite une sourisunderwhite dominant brown Slc45a2"" %S| c45a2Y"“®" et une hétérozygotesica5a2"/+. Le pelage
des homozygote&)w-dbr est beige clair sur le dos et plus clair sur le nére, tandis que celui des hétérozygotes est brun
foncé. (Mouse Genome Database Curatorial Staff, Ingees Obtained from the Mouse Locus Catalog, 2005,
[http://lwww.informatics.jax.org/])

Chez le cheval une mutation dans I'exon 2 du déatp est associée a la robe creme (Mariat
et al, 2003) tandis qu'une mutation faux sens dans e & C36Alest responsable de la
dilution champagne (Coodt al, 2008), ainsi que nous I'avons vu dans la prenpantie de
ce manuscrit.

Notons que d'autres études sur des protéines menderdéa famille desolute carrieront
également montré un lien entre celles-ci et ceztirobes diluées: une mutation dans
Slc24abest responsable du phénotype de saymlden(Gingeret al, 2008; Lamasomet al,
2005; Schnetkamp, 2013) et déBle7allde la robe de soursubtle gray(Chintalaet al,
2005)

RAB38: la Ras-related proteirB8 ou RAB38 joue un rble dans I'adressage de I'enzyme
TYRP1 au mélanosome. Les mutants de souris prégeunte robe chocolat (Figure 56)
semblable a celle observée chez les mutants as Tgerpl (Loftuset al, 2002).

Figure 56: Souris Rab38+/+ a gauche et Rab3@ht/cht (cht : chocolate) a droite. (Loftus et al., 2002)
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DUN : comme nous l'avons vu dans la premiere partie dunuscrit, le locusDun est
responsable d’une dilution faisant apparaitre @ de mulet, la croix scapulaire et les
zébrures sur les membres. Il serait également nsgpte d’'une dilution de 'eumélanine et de
la phéomélanine intéressant seulement le corps, teaicher a la queue et a la criniere. La
dilution Dun est un caractere dominant.

En 2003Bricker et al. ont réalisé une étude d’association pour tentelodaliser le gene,
étude qui fit 'objet d’'une communication sans pcdion. Deux familles de chevaux furent
étudiées en utilisant 85 marqueurs micro-satellitesr cribler leur génome. Les premiers
résultats montrerent une association Rien a deux marqueurs du chromosome 8. Une
inspection plus poussée du chromosome grace aweaax marqueurs du chromosome 8 et
plus d’individus confirma cette localisation. Langparaison des cartes génétiques du cheval
et de 'lhomme et de la souris ne leur permis cepeindas de proposer de génes candidat.
Aucune publication n’a eu lieu depuis (http://wwetmed.ucdavis.edu/index.cfm).

Une recherche d’homologie, chez la souris, nougranis de mettre en évidence la région
homologue du chromosome 8 équin. Il s’agit d’'unaezdu chromosome 5 de souris dans
laquelle nous avons identifié deux génes candantiels :Vps33a(vacuolar protein
sorting 333 aussi appelé locuBuff (bf) et Blocls4 (biogenesis of lysosome-related
organelles complex-1 subunit. ££es deux genes interviennent dans I'adressagypro&tines

et sont associés, dans des modéles de souris| lyp@pigmentation (Figure 57, Ciciotit

al., 2003; Suzuket al, 2003).

Figure 57: Hypopigmentation du mutant au locusbuff (en bas) (Suzukkt al., 2003).

LYST :Chez la souris le gerigyst (lysosomal trafficking regulatdr qui code une protéine
impliquée dans le trafic des lysosomes, donne dgants de couleur « beige » (Runkehl,
2006a)

KIT et KITL : Les mutants de souris pour le gene deyilasin kinase receptofKit) et son
ligand (Kitl) présentent un phénotype avec des taches blarichesvation du récepteur c-kit
mene a sa phosphorylation et a la transductionigiuals Ce signal est impliqué dans la
survie, la différenciation et le fonctionnement mat de certaines cellules et joue un role
majeur, notamment dans I'hématopoiese et la pigatient (Jordan et Jackson, 2000;
Lennartsson et Ronnstrand, 2012; Mackerial, 1997; Yoshidaet al, 1996). Les genes
Kit et Kitl ont été associés, chez le cheval et les vachex Ekeu Belge et Shorthorn, au
phénotype rouan (Markluret al, 1999; Seitzt al, 1999)
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1.1.3 Genes candidats pour le poil du Baudet du Poitou

FGFS5 : de nombreux articles ont mis en évidence l'assiotizentre le phénotype angora et
des mutations du geneGF5 (fibroblast growth factor 5 comme chez la souris ou une
délétion de 2 kb a été mise en évidence (Hedteat, 1994; Sundbergt al, 1997), chez le
chien ou une mutation faux-sens a été identifiéez dbs animaux a poils longs (Housley et
Venta, 2006) et chez le chat ou quatre mutatioms B&F5 ont été associées au phénotype
poil-long (Drogemidilleet al, 2007; Kehleet al, 2007).

Chez les mammiferes, la croissance du poil est $mikience de nombreux effecteurs
comme letumor growth factor, lesepidermal growth factotd’insulin-like growth factor-1

et certainsfibroblast growth factors(FGF). La famille des FGF comprend au moins 19
protéines possédant divers propriétés biologiqo@sni lesquelles on trouve FGF5 associé a
la pousse du poil. Hébeet al, (1994) ont en effet montré que chez la souridélétion de
Fgf5 prolongeait anormalement la croissance du poditagu’une autre étude a montré que
le récepteur de FGF5 était exprimé au niveau defalle dermique du poil (Rosenquist et
Martin, 1996). Chez la souris, il a été montré deiegeneFgf5 était transcrit en deux
protéines : la forme longue FGF-5 et une forme teoBGF-5S, cette derniére étant amputée
de I'exon 2 et d’'une grande partie de I'exon 3. ®&ur étude Suzulet al, (2000) ont
montré que FGF-5S et FGF-5 étaient exprimés spéeifnent en fin de phase anagene
(synthese du poil), mais que les concentration&@R-5S diminuaient ensuite rapidement
avant le passage en phase catagene (régressioflicluld pileux). lls ont également montré
gue FGF-5S n'avait pas d’activité seule mais petaitef’'inhiber I'action de FGF-5, véritable
responsable du passage en phase catagéne. AinagtiVation du gendgf-5 entraine
'absence de production de FGF-5, protéine néaesaai passage du poil en phase catagene :
il 'y a donc plus de chute de poil mais au conérane pousse continue.

KRT71 et RSPOZhez la souris, deux mutations faux sens dangniekyt71 (keratine-7)

ont été associées avec un phénotype « poils ondblésses bouclées » (Runket al,
2006b). De méme, chez le chat, un variantkdRT71 est associé au phénotype « poils
bouclés » chez le Selkirk Rex (Gandeifial, 2013).

Chez le chien des variants pour ce locus et pabF5 et RSPO2(R-spondin-2 ont été
associés avec divers phénotypes de poils (Cadialj 2009).

Comme le montre la Figure 58, la combinaison dé&slesl de ces trois génes crée sept
phénotypes de texture de robe différents. Les sidmg indique la présence d'un variant
tandis que le signe (-) indique le caractére saeivllge race caractéristique de chacune des
combinaisons observée dans I'étude est présentee.
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Figure 58: Phénotypes de pelage observés chez leeahen fonction des différents alléles a chacun d&®is genes
FGF5, RSPO2 et KRT71 impliqués. Le signes (+) indique la présence d'uraviant tandis que le signe (-) indique le
caractére sauvage (Cadieet al., 2009).

PHENQWPEI FGF5 \RSPO2 KRT71 A Basset Hound B Australian Terrer  C Airedale Terrier

Moot | 5 | _}(

"
B| Dur - I - w
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C Dur et

bouclé - + +
D| Long + - -
E| Longet L 3 _ F Irish Water Spaniel G Bichon Frisg

fourni
F| Bouclk + - +

Bouclé et
G fourni + + +

Le geneKRT71code une kératine du poil alors eEPO2code une protéine impliquée dans
la genése de follicules pileux (Cadietal, 2009).

Ainsi, parmi les trois gendsGF5, RSPO2 et KRT7iinpliqués dans la texture du pelage, le
géne candidat le plus évident pour le poil londBdudet du Poitou est le geR&F5.

Le Tableau 14 regroupe par ordre alphabétique deggcandidats que nous avons retenus
pour I'étude moléculaire du déterminisme de la eoulet de la texture de la robe chez les
principales races asines francaises.

Tableau 14: Genes candidats retenus pour I'étude

Candidature
pour le Références
phénotype...

Especes

Géne Structure Fonction ,
concernées

(Bultman et al.,
Ligand du 1994, 1992;
récepteur MC1R. Candille et al.,

, . Cheval,
ASIP 3 Exons Regulan_n de la Souris, Noir 2007; .
production de Chien, Lapin Fontanesi et
"eumélanine/ ! al., 2010;
phéomélanine Rieder et al.,
2001)

73



Adressage des

(Ciciotte et al.,

BLOC154 2 Exons protéines Souris Gris 2003)
Protéine Ligand (Candille et al.,
du récepteur 2007)
MC1R.
BD103 2 Exons Régulation de la Chien Noir
production de
I’eumélanine/
phéomélanine
DCT=TYRP2 8 Exons Synt,hes.e des Souris Bai/Chocolat (Guyonneau et
mélanines al., 2004)
(Drogemdller
etal., 2007;
Hébert et al.,
Régulation de la Souris. chien 1994; Housley
FGF5 3 Exons croissance du ! ! Poil long et Venta, 2006;
. chat
poil Kehler et al.,
2007,
Sundberg et
al., 1997)
Récepteur de la (Marklund et
protéine KIT, Souris, . al., 1999; Seitz
KITL 8 Exons régulation du | cheval, vache Gris etal., 1999)
développement
(Rieder et al.,
, . Cheval, 2001; Robbins
Régulation de la .
. chien, etal., 1993;
MCIR 1 Exon ?rOdu?tloh de renard, Noir Schmutz et al.,
I’eumélanine/ . .
phéomélanine souris, 2002; Vage et
mouton al., 1999,
1997)
(Ishida et al.,
;foixsc}:ts'lli Mobilité des 2006; Matesic
MLPH, RAB27 Exons mélanosomes | Souris, chat, Gris etal., 2001;
et MYO5 . dans le chien Philipp et al.,
respective- ,
ment mélanocyte 2005; Provance
et al., 2002)
(Brunberg et
al., 2006; Clark
Régulation de la Souris, etal., 2008;
PMEL17 11 Exons maturation des | vache, chien, Gris Kwon et al.,
mélanosomes cheval 1995; Schmutz
et Dreger,
2013)
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TYR

5 Exons

Syntheése des
mélanines

Souris, chien,
chat, lapin,
vache

Bai/Chocolat

(Aigner et al.,
2000; L A Lyons
etal., 2005;
Rieder et al.,
2001; Schmidt-
Kiintzel et al.,
2005; Schmutz
etal., 2004;
Yokoyama et
al., 1990)

TYRP1

7 Exons

Synthese des
mélanines

Souris, chien,
chat

Bai/Chocolat

(Leslie A Lyons
etal., 2005;
Schmidt-
Kiintzel et al.,
2005; Schmutz
etal., 2002;
Zdarsky et al.,
1990)

VPS33

13 Exons

Adressage des
protéines

Souris

Gris

(Suzuki et al.,
2003)

1.2

Apres réception des séquences géneérées par lataiberGATC, nous avons procédé a un
examen visuel des chromatogrammes afin de repérgirdsence de doubles pics qui
trahissent une hétérozygotie (Figure 59), ou uraldée suite a une délétion visible sur les

animaux hétérozygotes (Figure 60).
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Figure 59 : Présence d'un double pic avec hétérozytie A/G en position 324
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Figure 60: Décalage suite a une délétion en positid42 chez un animal hétérozygote entrainant des dbles pics par
la suite.
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Nous avons également réalisé la correction manukdte séquences envoyées par GATC
lorsque le chromatogramme n’est pas en accordlawsguence texte produite.

Une fois ces deux étapes réalisées, nous avonéd#ra@cl’alignement des séquences entre les
individus a I'aide du logiciel Multalin (Figure 61)

Figure 61: Alignement de séquences. Les séquencesnitiques a 90% apparaissent en rouge, celles oudancordance
est comprise entre 50 et 90% en bleu, les autres eair.

1 10 20 30 40 50 1) 70 80 90 100 110 120 130

| |

Exon8Horse GGCAAATTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGCTGATGARARTCCTARTCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTA-TTTCAGTTGAACARAC TCCAGGT TGGACCACARCCCTGTCAGTGRTTA
BalBR GGCARATTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGC TGATGAAAATCCTARTCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTARTTTCAGTTGAACARACTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTRATTA
YalouBR GGCARRTTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGCTGATGARARTCCTAATCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTARTTTCAGT TGARCARACTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGETTA
ALLBR  GGCARATTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGC TGATGARAATCCTARTCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGTTGAACARACTCCAGGT TGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
VYalenBR GGCAAATTGRTTTATTCTTTCCTTTTCTAAGAGTATTCAGC TGATGARRATCCTARTCATAGACTCTTCTCTTCTGLTTTARTTTCAGTTGAACARACTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGGRTTA
ANBR  GGCAAATTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTAAGAGTATTCAGC TGATGARAATCCTARTCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGTTGARCARACTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
EuroBR  GGCAAATTGETTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGC TGATGAAAATCCTARTCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTARTTTCAGTTGARCARACTCCAGGT TGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA

BalBF ATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGTTGAACARAC TCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA

ALLBF ATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTARTTTCAGTTGAACARACTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
YalouBF ATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGTTGAACARACTCCAGGT TGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
YalenBF ATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGTTGAACARACTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
ANBF ATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTARTTTCAGTTGAACARACTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA

EuroBF ATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGTTGAACARACTCCAGGT TGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
ExonBstrict TTTCAGTTGARCAAAC TCCAGGT TGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
CONSENSUS  sessesssssrsstsstsstsssssatsssssssssetssssssstssssssssesssdbagactobbotebbobgctttaal TTCAGTTGAACARACTCCAGGT TGGACCACARCCCTGTCAGTGRTTA
131 140 150 160 170 180 130 200 210 220 230 240 250 260

1 |
Exon8Horse TGGGAATGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARAAGGATATACACCCCTARTGGAGACACATTTARGCAAGAGATACACAGAAGAAGCCTAGGA
BalBR TGGGARTGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGARGACTTCGARARGGATATACACCCCTARTGGAGACACAT TTARGCARGAGATACACAGARGAAGCC
ValouBR TGGGAARTGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGARGACT TCGARARGGATATACACCCCTARTGGAGACACAT TTAARGCARGAGATACACAGARGAAGLT
ALLBR  TGGGAATGCTGGTGGLTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGARGACTTCGARARGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCAAGAGATACACAGAAGAAGL
YalenBR TGGGARTGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGARGACTTCGARARGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCAAGAGATACACAGAAGAAGL
ANBR  TGGGAATGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGARGACT TCGARRRGGATATACACCCCTAATGGAGACACAT TTARGCARGAGATACACAGARGAAGL
EuroBR TGGGAATGCTGRTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGARGACTTCGAAARGGATATACACCCCTARTGGAGACACAT TTARGCAAGAGATACAC
BalBF TGGGARTGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGARGACTTCGARARGGATATACACCCCTARTGGAGACACATTTAAGCARGAGATACACAGARGAAGCC TAGGA
ALLBF  TGGGARTGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGARGACT TCGARARGGATATACACCCCTARTGGAGACACAT T TARGCARGAGATACACAGARGAAGCL TAGGH
YalouBF TGGGAATGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGARGACTTCGAAARGGATATACACCCCTARTGGAGACACAT TTARGCAAGAGATACACAGAAGAAGCCTAGGA
YalenBF TGGGARTGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGARGACTTCGARARGGATATACACCCCTARTGGAGACACAT TTARGCARGAGATACACAGARGARGCC TAGGA
ANBF  TGGGAATGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGETTTTCCTTCAGTATAGARGACT TCGARRRGGATATACACCCCTARTGGAGACACAT TTARGCARGAGATACACAGAAGARGCC TAGGA
EuroBF TGGGAATGCTGRTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGARGACTTCGAAAAGGATATACACCCCTAATGGAGACACAT TTARGCARGAGATACACAGAAGAAGCCTAGGA
ExonBstrict TGGGAATGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARAAGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCARGAGATACACAGAAGARGCCTAG
Consensus TGGGAATGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARARGGATATACACCCCTARTGGAGACACATTTARGCARGAGATACACAGAAGAAGCcLag. .

261 270 280 290 299

1 1
Exon8Horse TGCTCACACTTACCCTAGAGAAGARGCTGGCCAAGTTE
BalBR
YalouBR
ALLBR
YalenBR
ANBR
EurofBR
BalBF TGCTCACACTTACCCTAGAGAAGARGCTGGCCARGTTGA
ALLBF TGCTCACACTTACCCTAGAGAAGARGCTGGCCARGTTGA
YalouBF TGCTCACACTTACCCTAGAGAAGARGCTGGCCAAGTTGA
YalenBF TGCTCACACTTACCCTAGAGAAGARGCTGGCCAAGTTGA
ANBF  TGCTCACACTTACCCTAGAGAAGARGCTGGCCARGTTGA
EuroBF TGCTCACACTTACCCTAGAGAAGARGCTGGCCARGTT
ExonBstrict
CONSENSUS  4uueeeennssssssssssssssssssssssssrsssss

Par défaut, pour les séquences analysees, lesateésté deux anes bais (Normands), deux
anes noirs (Pyrénées) et deux anes gris (Proveaneg}é comparés. Dans de nombreux cas
deux anes noirs (Berry) ont été ajoutés ainsi gadojs d’autres anes ou chevaux
complémentaires. Pour chaque gene, le nombred@atgimaux séquencé sera indiqué.
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[.2.1 Geénes candidats pour la couleur de robe Noir/Bai

.2.1.A ASIP

Pour ce gene, huit dnes ont été séquencés (2 NdsmarPyrénées, 2 Berry, 2 Provence)
ainsi que deux chevaux noirs et un cheval bai.

Le geneASIPdu cheval comporte trois exons codants. Les PGRrd&s exons connus chez
le cheval ont montré des amplifications de longuattendue chez les anes. Nous n’avons
observé aucune variation de séquence entre le lobtehes anes pour I'exon 1.

Nous avons observé dans l'exon 2 chez les deuxacdewoirs la délétion de 1lpb
responsable chez le cheval de la robe noire. Awes anes analysés ne présentait de
mutation dans cet exon.

Enfin dans I'exon 3 il existait un SNP synonymererdines (pas de changement d’acide
aminé dans la protéine) et non associé a la caulams la région 3'UTR et la région non
codante en aval de I'exon 3 nous avons identiffgt S\P entre cheval et anes et un SNP
entre anes, non associé a la couleur.

Le résultat du séquencage du géne ASIP est prédamsde Tableau 15.

Tableau 15: Variations de séquence identifiees datesgéne ASIP chez les anes

GeneASIP SNP cheval / ane SNP entre anes Autres variations
Exon 1 - - -

Intron 1 - - -

Exon 2 - - -

Intron 2 - - -

Exon 3 - Cl17R 3 -

non associé
3'UTR et aval 7 2 non associés -

Ces resultats permettent de conclure qu’il N’y apas de mutation associée au phénotype
noir/bai dans la phase codant@&8IP. Cependant, d’autres séquences modifiées dareke g
pourraient étre en mesure d’influer sur son exjoasen effet :

- Il existe un exon 1 non traduit (5’'UTR),

- Llintron 1 de tres grande taille (109kb chez le\@ie contient de tres nombreuses

séquences regulatrices

Ces observations nous ont amenées a réaliser piwation du 5’UTR (exon 1 non traduit)
et d’'une partie de I'intron 1.
Pour cela nous avons utilisé le logiciel BLAST ptrguver les séquences equivalentes au
5'UTR du cheval dans les génomes du chien, du gtode la vache.
Nous avons ensuite utilisé le logiciel VISTA podenmtifier les séquences les plus conservées
entre ces espéeces et qui avaient donc le plusateeld’étre régulatrices. Comme on le voit
sur la Figure 62, certaines séquences sont coreseavplus de 80% (encadrées en bleu) entre
le cheval qui constitue la référence, et les tanises mammiféres que sont le chien, le porc et
la vache. Ce sont parmi ces séquences trées coasemude nous avons effectué des
séquencgages.
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Figure 62: Comparaison et I'homologie des séquencestre le cheval, le chien, le porc et la vache pola partie
5'UTR du géne ASIP. Les pics de couleur indiquent leggions homologues a plus de 75% entre le chevakfuence
de référence) et le chien (au dessus), le porc (auilieu) et la vache (en bas). Trois régions princigas encadrées en

bleu étaient fortement conservées entre les quatespéces.
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Nous nous sommes intéressés au premier bloc treee@ qui comprenait le 5’UTR. Ce
bloc faisant prés de 3300 paires de bases, nouss abmwisi cing portions non chevauchantes
conservées a plus de 80% en nous basant sur laacaisyn entre le génome du cheval et
celui de la vache, chez qui 'homologie était laimsdorte. Les résultats étaient les suivants :

-Portion 1 : identification de six SNP entre legsfiet le cheval,

-Portion 2 : identification d’'un SNP entre les aréte cheval,

-Portion 3 : identification de neuf SNP entre lassiet le cheval,

-Portion 4 : identification de deux SNP entre ame¢sle cheval, présence d'une
insertion de 10pb chez tous les anes par rappochaual, présence d’'un SNP entre
anes (un ane de Provence était hétérozygote seutleme

-Portion 5: identification de quatre SNP entredass et le cheval.

Aucune mutation liée a la couleur n'a donc pu @&entifiée, et I'on a constaté que cette

région de I'intron 1 dASIPétait extrémement conservée entre ane et cheval.

Enfin nous avons réalisé une étude d’expressid®iiPen RT-PCR (Figure 63). Les résultats
semblaient indiquer une différence d’expressiorreeess anes Normands, un Baudet du

Poitou et un ane des Pyrénées.
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Figure 63: Etude d’expression dASIP en RT-PCR semblant montrer une différence d’expressn entre deux anes
Normands, deux Baudets du Poitou et un ane des Pyrées. A gauch&APDH (géne codant pour la Glycéraldéhyde-3-
phosphate déshydrogénase) est un géne ubiquitairergant de témoin positif a la réaction.

NOR : Normand BDP : Baudet du Poitou PYR : Pyréges

Les alignements et le tableau récapitulatif des SHIR présentés en Annexe 1 a Annexe 7.

1.2.1.B MC1R

En raison de sa taille importante de 1079 pairedates chez le cheval en un seul exon,
MC1R a été séquencé en deux parties dont nous avondapatite vérifié le bon
chevauchement. Pour ce géne, huit &nes ont étérsgpi(2 Normands, 2 Pyrénées, 2 Berry,
2 Provence) ainsi qu’un cheval bai et un chevalaie

La phase codante comportait sept SNP entre le theles anes, tous silencieux et deux SNP
entre anes, dont 'un était synonyme et non assaxia couleur et I'autre non synonyme
(M210T). Un ane de Provence (gris) et un ane desriégs (noir) analysés étaient
hétérozygote C/T pour ce SNP (Tableau 16).

Tableau 16: Variations de séquence identifiées dafessgeneMCI1R chez les anes

GéeneMCI1R SNP cheval / ane SNP entre anes Autres variations
Amont exon - - -
Exon 7 synonymes 1 synonyme et npn

associé

1 C/T non synonyms

(2 &nes hétérozygotesq)
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Aval exon - - -

Ce SNP conduisait au remplacement d’'une méthiqmameine thréonine en position 210 dans
la protéine MC1R, une mutation annoncée par leciegPolyPhen, qui compare les bases de
données de mutations et leurs effets déja conomsme trés probablement délétére avec un
score de 1 sur 1.

Figure 64: Prédiction des effets du SNP du géendC1R montrant un impact majeure de la mutation M210T
(POLYPHEN-2)

PolyPhen-2 report for MC1R M210T

Query
Protein Acc  Position AA, AA, Description
MCIR 210 M T NA

Results
Prediction/Confidence
HumDiv
This mutation is predicted fo be  PROBABLY DAMAGING with a score of 1.000 (sensitivity: 0.00; specificity: 1.00)

0.00 0.20 0.40 0.60 0.80 1100

Les six autres anes séquencés (un Provence, deuraNds, un Pyrénées, deux Berry)
étaient homozygotes T/T, alors que l'allele T citnstla séquence de référence chez le
cheval (Ensembl).

Ainsi le séquencage dMC1Rn’a pas permis de mettre en évidence de variassociée a la
couleur dans la phase codante.

Les alignements et le tableau récapitulatif des SOR présentés en Annexe 8 a 9.

1.2.1.C TYRP1

Pour ce gene, huit anes et un cheval contréle @nsé&juencés (2 Normands, 2 Pyrénées, 2
Berry, 2 Provence et un cheval bai-brun). Lorséjuencage d€YRP1nous avons pu mettre
en évidence la présence de 17 SNP (silencieuxldaptsase codante) entre cheval et anes et
sept SNP entre anes dont quatre non associessgtionymes (Tableau 17).

Tableau 17: Variations de séquence identifiées datesgeneTYRPL chez les anes

GeneTYRP1 SNP cheval / ane SNP entre anes Autres variations
Exon 1 5 3 (voir tableau| -
suivant)

Intron 1 1 - -

Exon 2 4 - -

Intron 2 - 1 non associé -

Exon 3 - - -

Intron 3 - 1 non associé -
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Exon 4 - 1 synonyme et -
non associé

Exon 5 - - -

Exon 6 2 - -

Intron 6 2 -

Exon 7 3 1 synonyme et -
non associé

3J'UTR - 1 -

Trois des SNP entre anes étaient non synonymesl’daos 1 : le SNP1 G/A provoquait un
changement de codon GTT en ATT ce qui transfortee®d ™ acide aminé d’une Valine en
une Isoleucine. Le SNP2 G/T provoquait un changémencodon CGG en CTG ce qui
transformait le 78"°acide aminé d’une Arginine en une Leucine. Le SNIR3provoquait un
changement de codon GTG en GCG ce qui transfoten@#™® acide aminé d’'une Valine en
une Alanine (Tableau 18).

Tableau 18: Génotypes pour les trois SNP non synonws de I'exon 1 du gén& YRP1.

SNP1 (V39I) SNP2 (R70L) SNP3 (V74A)

G/G GIT CIT

GIG GIT CIT
Pyrénées 1 (noir) G/IG GIT TIT
Pyrénées 2 (noir) G/IG G/G CIT
Berry 1 (noir) G/IG TIT T/T
Berry 2 (noir) G/A GIT CIT

G/IG GIT TIT

G/IG T/T TIT
Cheval bai brun GIG G/IG T/T
Cheval (Ensembl) G G T
Conséquence Valine 39 Isoleucing  Arginine 70 Lesicinn Valine 74 Alanine

Afin de connaitre I'importance de ces mutationslayrotéine finale nous avons utilisé le
programme PolyPhen qui compare les bases de dodedwatations et leurs effets déja
connus (Figure 65). Les SNP1 et 3 ne semblaienayais de conséquences tandis que le
SNP2 était considéré comme ayant probablementfendefiétere (Figure 65).
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Figure 65 : Prédiction des effets des 3 SNP de lax 1 du genel YRP1 montrant une absence d’'impact des mutations
V39l et V74A ainsi qu'un impact modéré de la mutatbon R70L (POLYPHEN-2)
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Nous avons également trouvé dans le 3'UTR un SNRe émes possiblement associé a la
couleur de la robe (Tableau 19)

Tableau 19 : Génotypes pour le SNP situé dans le 3M® du géneTYRPL.

SNP situé dans le 3' UTR
de TYRP1

AIA
A/A
Pyrénées 1 (noir) AlG

Pyrénées 2 (noir) AIG

Cheval noir A/A

Cheval bai-brun A/A

Cheval (Ensembl) A

Ces résultats nous ont mené a réaliser une étedpréssion du geneYRP1par RT-PCR sur
des ARN extraits de biopsies de peau (Figure 6&ndlyse en RT-PCR ne semblait pas
mettre en évidence de différence de niveau d’'esmrgleTYRPlentre les différentes races.
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Figure 66 : Etude d’expression d&'YRP1 en RT-PCR ne montrant pas de différence entre ledifférentes races.
A gaucheGAPDH est un géne ubiquitaire servant de témoin.
NOR : Normand BDP : Baudet du Poitou PYR : Pyréges

A lissue de I'étude d&YRP1 il ne semblait donc pas y avoir de mutation agsoa la

Egglglljignements et le tableau récapitulatif des SOR présentés en Annexe 10 & Annexe 16.
1.2.1.D DCTouTYRP2

Pour le gen®CT qui comporte 8 exons chez le cheval, nous avanusérde nombreux SNP

dans les phases codante et non codante : 17 S@tReisiix entre anes et chevaux et 3 SNP

entre anes, non associés a la couleur. Pour ce gjgrgnes ont été séquencés : 2 Normands
(bais), 2 Pyrénées (noirs) et 2 Provences (gris)résultats sont présentés dans le Tableau 20.

Tableau 20 : Variations de séquence identifiées datesgeneDCT chez les anes

GeneDCT = TYRP2 | SNP cheval / ane SNP entre anes Autres variations
Exon 1 3 1 non associé -

Intron 1 1 1 non associé -

Exon 2 2 synonymes - -

Exon 3 1 synonyme -

Intron 3 3 1 non associé -

Exon 4 1 synonyme - -

Exon 5 1 synonyme - -

Intron 5 1 - -

Exon 6 4 synonymes - -
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Exon 7 - - -

Exon 8 - - -

Ainsi le séquencage deCT n’a pas permis de mettre en évidence de variassociée a la
couleur dans la phase codante de ce géne.

Les alignements et le tableau récapitulatif des SR présentés en Annexe 17 a Annexe 23.

.2.1.E BD103(B-Défensine)

Le gene de |I@-Défensine compte 2 exons chez le cheval. Pouene,gious avons séquence
huit anes (2 Normands, 2 Pyrénées, 2 Berry et 2¢Ao®) ainsi qu’'un cheval noir. Nous
avons trouvé un SNP en amont dliekon entre cheval et anes non associé a la coefleur
autre SNP entre anes également non associé alkeucoDans I'exon 1 il existait un SNP
entre cheval et anes, silencieux (synonyme). Damsoh 1 non entierement séquence, il
existait deux SNP apres I'exon 1 et trois SNP avaxion 2 entre cheval et anes, tous
silencieux, et un SNP entre anes non associé aulewr. De plus il existait une délétion de
4pb entre les séquences obtenues chez le chevalimgiique la séquence de référence équine
(Ensembl) et les huit anes testés. Dans I'exon @srewvons trouvé un SNP entre anes
synonyme et non associé a la couleur (Tableau 21).

Tableau 21 : Variations de séquence identifiées datesgene de ldbeta-defensin 103 chez les anes

GeéneBD103 SNP cheval / ane SNP entre anes Autres variations

Amont I*" exon 1 1 non associé -

Exon 1 1 synonyme - -

Intron 1 2+3 1 non associé Délétion de 4pb
entre les anes et le
cheval

Exon 2 - 1 synonyme et nof -

associé
Intron 2 - - -

Ainsi le séquencage deBD103n’a pas permis de mettre en évidence de variatisociée a
la couleur de la robe dans la phase codante deree g

Les alignements et le tableau récapitulatif des SOR présentés en Annexe 24 et 25.
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1.2.2 Genes candidats pour la couleur de robe Grise

.2.2.A PMEL17

Pour ce gene, nous avons séquenceé six anes (2 hdsniaPyrénées et 2 Provence).

Le génePMEL17 compte 11 exons chez le cheval, parmi lesquels awons identifié 14
SNP entre cheval et anes, dont un était une motéiox sens T547A dans I'exon 9 (une
thréonine en position 547 remplacée par une alangtel0 SNP entre anes dont trois dans
'exon 2 et un dans I'exon 11 possiblement assaxi@scouleur de la robe. En outre il existait
une délétion de 3 pb dans l'intron 10 chez certaires (Tableau 24).

Tableau 22: Variations de séquence identifiées datfsgenePMEL 17 chez les anes. Del : délétion.

GenePMEL17 SNP cheval / ane | SNP entre anes Autres variations
Exon 1 1 - -
Intron 1 - - -
Exon 2 - 3 (voir Tableau 23) -
Intron 2 2 - -
Exon 3 - - -
Exon 4 2 - -
Intron 4 1 1 non associé -
Exon 5 - 1 synonyme et non -
associé
Intron 5 - 1 -
Exon 6 4 1 -
Exon 7 - - -
Intron 7 1 1 non associé -
Exon 8 - - -
Exon 9 T547A -
Intron 9 1 1
Exon 10 - -
Intron 10 1 - Del 3 pb
Exon 11 - 1 (voir Tableau 24) -
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Nous nous sommes donc intéressés aux SNP de [Z2kbableau 23).

Tableau 23: Génotypes pour les trois SNP de I'exondli genePMEL17.

SNP1 (R33Q) SNP2 (L42F) SNP3 (synonyme)
GIG C/C C/C
G/G Ci/C C/IC
Pyrénées 1 (noir) G/A CIT c/C
Pyrénées 2 (noir) A/A TIT C/C
A/A TIT CiC
G/A CIT CIT
Cheval Ensembl G C C
Conséquence Arginine 33 Glycing  Leucine 43ynonyme
Phénylalanine

On constate que les anes bais se distinguaientmes noirs et gris pour les deux non

synonymes.

L’étude de I'impact des deux mutations R33Q et L42F le logiciel Polyphen a donné les
résultats suivants (Figure 67). La premiére mutatie semblait pas avoir d’effet, tandis que
la seconde avait vraisemblablement un impact mogléréa protéine (Figure 67).

Figure 67: Etude par Polyphen de deux mutations dedxon 2 du génePMEL 17 montrant aucun impact de la
mutation R33Q sur la protéine et un effet modéré dé&a mutation L42F.
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Nous avons ensuite étudié le SNP entre anes sanglgéxon 11 et possiblement associé a la
couleur de la robe, ainsi que la délétion de 3ipkes dans l'intron 10 et qui précédait d'une
dizaine de bases I'exon 11 (Tableau 24).

Pour un des anes les résultats n’ont pas permisrigure sur la délétion et le SNP.

Tableau 24: Génotypes pour les variations de séquende I'intron 10 et de I'exon 11 du génPMEL17. N : pas de
délétion. Del : délétion.

Del 3pb intron 10 SNP exon 11 (G626A)
N/N GIG
N/N GIG
Pyrénées 1 (noir) ? ?
Pyrénées 2 (noir) N/del c/C
N/del Ci/C
del/del C/C
Cheval Ensembl N G
Conséquence ? Glycine 626 Alanine

L’étude par le logiciel Polyphen de la mutation ®82a montré qu’elle était sans incidence
sur la protéine (Figure 68).

Figure 68: Etude par Polyphen de la mutation de I'e@n 11 du génd®PMEL 17 montrant aucun impact de cette
mutation G626A sur la protéine.
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En conclusion : I'étude dBEMEL17 n'a pas permis de mettre en évidence l'existericeed
association entre une mutation et une variatiocalgeur de la robe, cependant, deux SNP
dans I'exon 2, un SNP dans I'exon 11 et une déla® 3 pb dans l'intron 10 semblaient étre
présents difféeremment chez les anes Normands (taisg part et les anes Pyrénéens et les
Provences d’autre part.

Les alignements et le tableau récapitulatif des SOR présentés en Annexe 26 a Annexe 32.

87



RAB27

Pour ce géne, nous avons sequence six anes (2 Normands, 2 Pyrénées, 2 Provences).

L’ éude de RAB27, qui comporte 6 exons chez le cheval, a permis de mettre en évidence 10
SNP entre cheval et @nes, tous synonymes lorsqu’ils éaient dans |la partie codante, et un SNP
entre &nes non associé ala couleur de larobe (Tableau 25).

Tableau 25: Variations de séquence identifiées dans le gene RAB27 chez les anes

Gene RAB27 SNP cheval / &ne SNP entre énes Autresvariations
Exon 1 (5UTR) Non analysé Non analysé Non analysé
Intron 1 3 - -

Exon 2 - - -

Intron 2 1 1 (non associ€) -

Exon 3 1 synonyme - -

Intron 3 1 - -

Exon 4 - - -

Intron 4 1 - -

Exon 5 - - -

Intron 5 2 - -

Exon 6 1, E207A - -

Ainsi le séquencage de RAB27 n’ a pas permis de mettre en évidence de variation associée ala
couleur de larobe, dans la phase codante de ce gene.

Les alignements et | e tableau récapitul atif des SNP sont présentés en Annexe 33 a Annexe 37.
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1.2.2.C KITL

Pour ce gene, nous avons séquenceé six anes (2 NisnfaPyrénées et 2 Provences).

L'étude des 8 exons d€ITL n'a pas mis en évidence de variation associéecaudgeur. ||
existait 12 SNP entre le cheval et les anes, dorsieul dans la phase codante (silencieux), et
un SNP (non associé a la couleur de robe) entedares I'intron 1 (Tableau 26).

Tableau 26: Variations de séquence identifiées dafesgeneKI TL chez les anes

GeneKITL SNP cheval / ane SNP entre anes Autres variations

Exon 1 - - -

Intron 1 3 1 non associé -

Exon 2 - - -

Exon 3 1 synonyme - -

Exon 4 - - -

Intron 4 8 - -

Exon 5 - - -

Exon 6 - - -

Exon 7 - - -

Exon 8 - - -

Ainsi le séquencage ddTL n’a pas permis de mettre en évidence de variassociée a la
couleur de la robe dans la phase codante du gene.

Les alignements et le tableau récapitulatif des SHR présentés en Annexe 38 a Annexe 45.
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1.2.2.D VPS33dcandidatDun)

Pour ce gene, nous avons séquenceé six an
Le séquencage des 13 exond/gkS33aa don

a hdgrdaPyrénées, 2 Provence).

€ les resulta s présentés dans le Tableau 27

Tableau 27: Variations de séquence identifiées dafesgeneVPS33a chez les anes. Del : délétion.

GeéneVPS33a

SNP cheval / ane

SNP entre anes

Autres variations

Exon 1

Del 1 pb

Intron 1

1

Exon 2

1 (synonyme)

Intron 2

1 non associé

Exon 3

Intron 3

Exon 4

Intron 4

Insertion 16 pb

Exon 5

Non analysé

Non analysé

Non analysé

Intron 5

Exon 6

Intron 6

Exon 7

2 synonymes

Intron 7

Exon 8

Intron 8

Exon 9

Intron 9

Exon 10

Intron 10

2

1 non associé

Exon 11

1 synonyme

1 synonyme,
associé

nd

Intron 11

1 non associé

Exon 12

Intron 12

Del 5 pb

Exon 13
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Exon 13 3'UTR - - Insertion 3 pb

Le géene contenait quatre SNP entre cheval et @hegiatre autres SNP entre anes, tous non
associés a la couleur de la robe. Il contenaitedgaht au moins une délétion d’'une pb dans
lintron 2, une délétion de 2 pb dans l'intron Geudélétion de 5 pb dans l'intron 12, une
insertion de 16 pb dans l'intron 4 et une insertien3 pb dans le 3'UTR, présentes chez tous
les six anes analysés, comparés a la séquenc&dence du cheval.

Ainsi le séquencage déPS33an’a pas permis de mettre en évidence de variassociée a
la couleur de la robe, dans la phase codante ders® Notons cependant que le séquencage
du géne reste incomplet (manque I'exon 5).

Les alignements et le tableau récapitulatif des SHIR présentés en Annexe 46 a Annexe 57.

.2.2.E MLPH

Pour ce géne, nous avons séquence 6 anes (2 Nan2aBdrry, 2 Provence). Le séquencage
deMLPH a donné les résultats présentés dans le Tableau 28

Tableau 28: Variations de séquence identifiées dafsgeneMLPH chez les anes.

GéneMLPH SNP cheval / ane SNP entre anes Autres variations
Exon 1 - - -
Intron 1 5 - -
Exon 2 - - -
Intron 2 1 2 non associés -
Exon 3 1 synonyme 1 synonyme ngn-
associe

Intron 3 1 - Insertion 2pb
Exon 4 2 synonymes e} - -

Al148T
Intron 4 1 3 non associés Insertion 1pb
Exon 5 1 synonyme ef - -

A152Q, R153P,

N163S
Intron 5 4 - Insertion 15pb avegc

2 SNP entre anep
non associés

Exon 6 2 synonymes e} - -

G193D
Intron 6 4 1 non associé -
Exon 7 1232T, N258D,| - -
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A290G
Intron 7 2 1 non associé -
Exon 8 1 synonyme ef - -
P335L
Intron 8 1 - Insertion d’'une pb
Exon 9 L348S R352H non associé -
Intron 9 - 1 non associé -
Exon 10 Non analysé Non analysé Non analysé
Intron 10 Non analysé Non analysé Non analysé
Exon 11 Non analysé Non analysé Non analysé
Intron 11 1 - -
Exon 12 2 synonymes 1 synonyme, non
associé
Intron 12 - 1 non associé -
Exon 13 L534S - -
Intron 13 - - Insertion de 5 phQ
juste en amont de
I'exon 14
Exon 14 - - -
Intron 14 1 - -
Exon 15 1 synonyme 1 §¥nonyme nan-
associé
Intron 15 1 - -
Exon 16 Non analysé Non analysé Non analysé

Le gene contenait 43 SNP entre anes et chevalldoentrainaient une mutation faux-sens,
12 SNP entre dnes dont 1 entrainait une mutatiaxr$ans dans I'exon 9, et 5 insertions dans
des introns.

Parmi les SNP entre les anes et le cheval, lestimg$aA152Q, R153P, G193D, 1232T,

N258D, R352H, L348S, L534S eétaient prédites comrtantébenignes par le logiciel

Polyphen, tandis que les mutations suivantes étaimisemblablement dommageables :
A148T (score de 0,708 sur 1), A290G (score de 0s@64) et P335L (score de 0,522 sur 1).
Le SNP entre anes, R352H, était prédit comme bénin.

L’étude deMLPH n’a donc pas permis de mettre en évidence de imotassociée a la
couleur, cependant trois exons (10, 11 et 16) mastpu étre analyseés.

Les alignements et le tableau récapitulatif des SHR présentés en Annexe 58 a Annexe 70.
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1.2.2.F TYR

Pour ce géene nous avons séquenceé 6 anes (2 Norn2aBdry, 2 Provence). Le séquencage
deTYRa donné les résultats présentés dans le Tableau 29

Tableau 29: Variations de séquence identifiées dafesgeneTYR chez les anes.

GeneTYR SNP cheval / ane SNP entre anes Autres variations
Exon 1 3 synonymes - -
Intron 1 4 - -
Exon 2 3 synonymes - -
Intron 2 3 - -
Exon 3 - - -
Intron 3 2 - -
Exon 4 2 synonymes - -
Intron 4 - - -
Exon 5 1 synonyme - -
Intron 5 1 - -

Ce geéne ne contenait que des SNP entre cheval e, d&ous synonymes lorsqu’ils
intéressaient les exons. Ainsi aucune mutationcé&sa@ la couleur n'a été mise en évidence
dans ce gene.

Les alignements et le tableau récapitulatif des SHiR présentés en Annexe 71 a Annexe 75.
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1.2.3 Genes candidats pour les poils longs

1.2.3.A FGF5

Pour le séquencage des 3 exonsF@#5, nous avons d’abord utilisé quatre Baudets du
Poitou et deux anes Grand Noir du Berry. Nous awdnienu les résultats suivants (Tableau
30) :

Tableau 30: Variations de séquence identifiées dafesgeneFGF5 chez les anes. Del : délétion

GeéneFGF5 SNP cheval / ane SNP entre anes Autres variations
Amont exon 1 1 - -
Exon 1 - 1non synonyme, non| -
associe
Exon 2 - - Del 2pb
Exon 3 2 - -

Le SNP entre anes dans I'exon 1 n’était pas assol@dongueur du poil, en revanche nous

avons pu constater I'existence d’'une délétion gb gans I'exon 2 (Figure 69).

Figure 69: Alignement de la séquence partielle déeekon 2 du géneé-GF5, montrant une délétion de deux paires de
bases dans I'exon 2 du gerfeGF5 chez certains anes. Horse : cheval. F : forward, Rreverse. Les nucléotides 100%
conservées sont présentés en rouge, les nucléotides conservés en bleu. Un tiret indique une absemde nucléotide.

Exon2Horse
HouneZR
Uscope2R
Hoir2R
UdaZR
Umour2R
YictoireZR
Hoir2F
Houne2F
Uscope2F
UdaZ2F
Yictoire2F
Unour2F
Exon2strict
Consensus

131
| + + + + + + +
GGATTGTAGGARTACGAGGAGT TTTCAGCAACARATTTTTAGCGATGTCARARAARGGARAARCTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGARTACGAGGAGT TTTCAGCAACARATTTTTAGCGATGTCARARAARGGARAARCTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGATGTCARAARAAGGAARAACTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGARTACGAGGAGT TTTCAGCAACARATTTTTAGCGATGTCARARAARGGARAARCTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGARTACGAGGAGT TTTCAGCAACARATTTTTAGCG--GTCARARAARGGARARCTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGARTACGAGGAGT TTTCAGCAACARATTTTTAGCG--GTCARARAARGGARARCTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGARTACGAGGAGT TTTCAGCAACARATTTTTAGCG--GTCARARAARGGARARCTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGATGTCARAARAAGGAARAACTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGARTACGAGGAGT TTTCAGCAACARATTTTTAGCGATGTCARARAARGGARAARCTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGATGTCARAARAAGGAARAACTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGARTACGAGGAGT TTTCAGCAACARATTTTTAGCG--GTCARARAARGGARARCTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGARTACGAGGAGT TTTCAGCAACARATTTTTAGCG--GTCARARAARGGARARCTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCG--GTCAARAARAAGGAARAACTCCATGCAARGTG
GGATTGTAGGARTACGAGGAGT TTTCAGCAARCARATTTTTAGCGATGTCAAAAAARAGGARARACTCCATGCARGT
GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGat. GTCARAARAAGGAARAACTCCATGCAARGT &

140 150 160 170 180 190 200
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Nous avons donc seéquencé un cheval contréle supptéie et analysé le génotype des anes
initialement séquencés (Tableau 31).

Tableau 31: Génotypes des six anes et du cheval iaiément séquencés, pour la délétion de 2pb situéans I'exon 2
du geneFGF5. Les anes a poil long apparaissent en bleu clair. Noas de délétion. Del : délétion.

GeneFGF5 Del (AT) exon 2
Berry 1 (poil court) N/N
Berry 2 (poil court) N/N
Baudet 1 (poil long) del/del
Baudet 2 (poil long) del/del
Baudet 3 (poil long) del/del

Baudet 4 (poil mi-long) N/del
Cheval noir N/N
Cheval (Ensembl) N

La délétion de deux paires de bases dans I'examnblgit donc étre liée au phénotype poll
long. Pour nous en assurer nous avons séquencegerfdile des chevaux et des anes
disponibles pour I'exon 2 deGFb5, les résultats sont présentés dans le Tableau 32.
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Tableau 32: Répartition des génotypes pour la délémn de 2pb située dans I'exon 2 du gemeGF5 chez un panel

d’'anes, de chevaux et de poneys de différentes racél : pas de délétion. Del : délétion.

Génotypes pour la délétion (AT) de I'exon 2 de N/N N/del del/del
FGF5

Chevaux et poneys contréles de 9 races 131 0
Anes des Pyrénées 12 2 0
Anes de Provence 16 0 0
Anes Normands 17 1 0
Anes Grands Noirs du Berry 8 0 0
Anes du Cotentin 10 0 0
Anes du Bourbonnais 1 1 0
Baudets du Poitou 0 4 31

Comme nous l'avons constaté, le phénotype poil létajt bien associé au fait d'étre

homozygote pour la délétion. Seuls quatre animdaierdt hétérozygotes et possédaient un
phénotype particulier. Parmi les chevaux, aucunlddsanimaux testés n’était homozygote
ou hétérozygote pour la délétion et chez les rasgwes a poils courts, seuls quatre animaux
sur soixante-huit étaient hétérozygotes. Certamsabs animaux possédaient un phénotype
particulier avec des poils longs. Par exemple, deszanes des Pyrénées, les animaux
hétérozygotes étaient une mere et son fils possé&benpoils particulierement fournis en

toutes saisons.
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La délétion de deux paires de bases dans I'exanstgait au niveau du codon 145, avec la
délétion des bases AT d'un ATG codant une méthmn@Qette délétion décalait le cadre de
lecture et il en résultait dans la protéine mutépplarition d’'un codon stop prématuré 15

codons plus tard en position 159 : la protéine meétéit donc tronquée en ne faisait plus que
158 résidus au lieu de 269 (Figure 70).

Figure 70: Décalage du cadre de lecture et codorogt prématuré dans la transcription deFGF5 chez les baudets du
Poitou.

MELSPLLLFLSHLILSAWAHCERRLAFEGOPCPVATORNPRCASSSRECSSTTSSSSESA 60
SESPAASLOCSOASCLEQGEFYWEPEGRATGSLYCRVGIGFHLOIY PDCKVRGSHEANMLE 120 e
ILEIFAVEQGIVGIRCVFSHEFLAMSKRGELHASAKITDOCKFRERFOENSYNTYASAIN. 180 PrﬂtE!nE Sﬂu"u’ﬂgﬁ
RTEETGREWYVALKERGRAKRCCSPRVEPOHISTHFLPRIEQLEQPELSFTVIVREREEA 240

PHPAEFEVPLSAPRREPNIVEYRLEFRFG 269

ATCAGCTTOT COTTTCTOCT CCTCTTCUTC AGSCCACCTGA TCCTCAUCHEMCTCOCOCREAC 60

GGOGAGAAME GLCTCGOCCE CAAGGOGCAA CCCGGACUCE TTCOCACTGA TAGGAMCCG 120

MGAGGCGCCA GCAGCAGCCS GAGCGGCACT AGCACGACCT CTTEERGETC TPCCDCTOCC 180

TCETCOTOOE COGCGOOTTC TCTGGECAGE CAMGCAAGCE GCTTOGANGCA GOUCAGTTIC 240 ADN
CAGTGOAGCC CCTCGGGTCS CCGGACCUGC AGCCTCTACT GCAGANTOOH EAPTCCTTTC 300 C sauvage
CATCTGCAGA TCTACCCGOA TGSCAAAGTC AATGOCCTCOC ACGAMBECAA TATGTTAAGT 160

ATTTTGOAMA TATTTGCTGT GTCTCAGGGG ATTGTAGGAA TNGENGGAGT TTTCAGCAAC 40

AATTTITAG CGATGTCAAA AMMAGGAAMA CTCCATGCAA CTCCEAANDT) TACAGATGAL 480

TCCAMGTTCA GGGAGCGATT TCAAGAAAMG AGCTATAMNCA, CCTATGCETC AGCANTACAC 540

AGAACCGAGA AMMCCGOACG GGAGTOGTAT GTGGOCCTGA MCAARMGANGG GAMAGCTANG 600

COACCCTGCA GOCCOCCGROT TAACCOCCAG CACATCTCEN ECCACTICCT GCCAAGATTC &60

AAGCAGTTOG AGCAGCCAGA ACTTTCTTTC ACAGSAACTO PTCCTGAAAM GAMAKAGGCA 720

CETARTOCTE COAAGECAAA COTTCOCETT TUCBEACOTE. DBABBAGTCC CAACACACTE 780

AANTACAGAC TCAAGTTTCG CTTT

HSLSPLLLFLSHLILSAWAHGERRLAFEGORGPVATOREERGASS SROGSSTTSSSSSSA 60 L1
S SPAASLOSOASCLEQGS FONSPSCRATGSLYCRVE, 1Y PDGEVHGSHEANMLE 120 Prﬂte!ne BEUdEtS
ILEIFAVSQGIVGIRGVFSHNEF 158

Décalage cadre lecture

ATCGAGCTTOT CCTTTCTOCT CCTOIWORE MECCACCTGA TOCTCAGCOC CTYGGGCTCAC 60
GOUOCACAMAL GOCTOGCCCC CAAGGRGCAN COCGGACCCG TTGOCACTOA TAGUAACCCG 120
ACAGGCCCCA GCAGCACCCC GARABOGUCACT AGCACCACGT CTTCCTCCTC TTCCTCTGCC LEBD

TCCTCCTOOC COOCOGOTTE TCIMGBAGC CAAGCANDCG GCTTOGAMGCA GOGCAGTTIC 240
CAGTGOAGCE COCTCGLGTCG CCGEACCECE AGCCTCTACT GCAGAGTGLG CATTGOTTTIC OO0
CATCTOCAGA TCTACCCGGA SCCCARMCTC AATCCCTCOCC ACGAAGOCAR TATGTTAAGT 160 ADMNc Baudets
ATTTTOGAMA TATTTGCTOR BICTCABEGS ATTGTAGGAA TACCAGGACT TTTCAGLARC 420
ARATTTTTAG CUGTCAAMMA AMGGARMACT CCATGCAAGT GUCAAATTTA CAG 480
CAAGTTCAGG GAGCCATTIC ARGAARACAG CTATARACACC TATGCCTCAG CAN 540

AACCGAGAAA ACGGCADGOG AGTGGTATGT GGCCCTGAAC AMAACGAGGCA ARGCTAAGCS 400
AGGCTGCAGE CCCCGOOTTA AGCCCCAGCA CATCTCTACC CACTTCCTOC CAAGATTCAM 660
GCAGTTGCAC CAGOCRCGAAC TTTCTTTCAC ACTAACTGTT COTCAMMACGA AMMAGOCACC 720
TAATCCTGCC AAGCCAMAGG TTCCCCTTITC CGCACCTOGE AGGAGTOCCA ACACAGTGAR TEO
ATACAGACTC AMGTTTCGCT TTGGATAM

Cette delétion était donc trés probablement tré&télé et a I'origine du phénotype poil-long
du Baudet du Poitou.

Les alignements et le tableau récapitulatif des SHIR présentés en Annexe 76 a Annexe 78.
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lll.  DISCUSSION

Le but de notre travail était de tenter d’identifie support moléculaire des couleurs de robe
et texture du pelage de cinq races asines frarscaisde proposer une nomenclature des robes
adaptée aux particularités asines.

Comme nous l'avons déja dit, la nomenclature é#isactuellement ne permet pas une
description efficace de la robe des anes. Offimnedint, les haras classent les anes en neuf
couleurs : Souris, Bai, Bai brun, Bai Foncé, NNiojr Pangaré, Pie, Isabelle et Gris.

La consultation des fiches de pedigree, des pleitdes arbres généalogiques disponibles sur
le site des haras nationaux __ (http://www.haras-natia.fr/utilitaires/moteurs-de-
recherche/chevaux-et-poulains.htmé rapidement montré que les couleurs de robe
enregistrées aupres des haras n’étaient pas fiebles permettait donc pas de réaliser des
arbres généalogiques de qualité, qui auraient ged"@tudier le mode de transmission des
couleurs.

Si les Anes de Provence ne présentent pas de jgauiciulier, étant définis comme Gris ou
Gris tourterelle, il n’en va pas de méme dans igsa races. Méme lorsque leurs robes sont
similaires, les anes des Pyrénées sont décrits eoBanfoncé, Noir ou Noir Pangaré, les
Grands Noirs du Berry sont décrits comme Noir our lRangaré et le Baudets du Poitou de
Bai a Noir Pangareé.

C’est parmi la race Normande que nous avons reridatplus grande disparité avec des
robes définies comme allant du Bai au Noir Pandawé.la Figure 71, I'ane en haut a gauche
est défini comme Noir Pangaré, celui en haut atelrcdmme Bai brun, et les deux du bas
comme Bai.

Figure 71: Disparité des définitions pour les robesges anes Normands (Sources : Photos INAM, Robesregistrées
aux Haras Nationaux)
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L'objectif de ce travail était notamment de pouv@iréciser et mettre en ordre cette

nomenclature, issue du cheval et qui comme on e m® correspond pas aux robes

rencontrées ou n’est pas toujours justement wiliBar exemple un cheval décrit comme noir
possede en effet une robe d’'un noir profond, quemencontre pas chez les anes. Malgré un
grand nombre de génes séquencés nous n‘avonsysas aémettre en évidence de mutation

liée a la couleur qui aurait pu permettre de ddifeier moléculairement le marron foncé du

noir.

Cependant comme nous l'avons vu il est tres prebqbé le genASIP soit impliqué dans la
différenciation de la robe en noire, voir du Pagg@técoloration du nez, du ventre et de
lintérieur des membres). Le résultat du séquenghgeortions régulatrices trés conservées
n'a pas été concluant et la RT-PCR, bien que prte) n’a pas permis de trancher. Pour ce
gene il aurait donc été tres intéressant de poudaiiser une RT-PCR quantitative sur un
nombre suffisant d’animaux afin d’étudier les difiéces d’expression. Malheureusement il
nous est parvenu un nombre insuffisant de biopdiespeau pour pouvoir réaliser un
échantillon statistique de qualité. De plus si ledPCR l'indiquait, un séquencage exhaustif
des introns et des séquences régulatrices pourrpemmettre d’identifier les mutations
pangaré et noir. Ce travail serait cependant teg let colteux, I'exon 1 non traduit et
I'intron 1 contenant les séquences régulatricegaheASIPétant trés longs.

En ce qui concerne le geMdC1R aucun des anes séquencés a ce locus ne poueait ét
rapproché de la robe Alezan du cheval, ce qui prpliquer que nous N’y ayons pas mis en
évidence de variation. Cependant il est probable lgs anes décrits comme «rouges »
possedent un variant a ce locus, et le séquengaggeieMCI1R de tels animaux serait
intéressant. Notons cependant que la couleur <«erougest pas reconnue dans les races que
nous avons étudiées. Elle est présente, par exeamge les anes miniatures ameéricains.
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Le fait que certains anes possedent une couleuomaui ne s’approche ni du Bai ni de
I'Alezan du cheval laissait a penser que le geE¥iRP 1permettrait de différencier des variants
a ce locus. Nos résultats n'ont pas permis de enattr évidence une telle variabilité,
cependant ces résultats préliminaires demanddnd a@nplétés de la maniére suivante :

- Exploration de l'association entre le SNP2 dexdigl (R70L) avec un grand nombre
d’anes (bien que peu probable).

- Exploration de l'association du SNP dans le 3'UafRec un grand nombre d’anes
(semble associé au noir/marron).

- Réalisation d'une RT-qPCR pour identifier d’éusgites variations d’expression.
La encore, le manque de temps et un nombre inaoffsde biopsies ne nous ont pas permis
de compléter nos recherches.

Pour le gend?’MEL17 nous avons observé des différences de répartigocertains SNP en
fonction de la race. Une étude d’association suplua grand nombre d’animaux permettrait
d’explorer un éventuel lien entRMEL17et la couleur marron. La réalisation d'une RT-PCR
guantitative surPMEL17 permettrait d’identifier d’éventuelles variatiomexpression ou
d’épissage, que I'on peut suspecter en raison dklition de 3 pb en amont de I'exon 11
(entrainant donc potentiellement une mutation dasge d’épissage).
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Concernant les Baudets du Poitou, les analysestiggeg nous ont permis de mettre en
évidence une délétion de deux paires de bases lgxon 2 de FGF5 présente a I'état
homozygote chez tous les animaux a poils longbstrae a I'état homozygote chez tous les
animaux a poils courts. Le nombre élevé d'animanadysés (36 Baudets, 131 chevaux et 68
anes d’autres races) nous permettent raisonnabledeerpenser que cette mutation est
responsable du phénotype poil long. En décalaoadize de lecture, cette délétion provoque
'apparition d’'un codon stop prématuré. La protaimetée ne fait plus que 158 résidus au lieu
des 269 de la protéine sauvage. Ceci ne doit plysermettre de jouer le réle régulateur que
nous avons vu, entrainant une pousse continueitu po

Méme si a ce stade nous n'avons pas pu classkier aertitude les différentes couleurs
rencontrées a partir de leur déterminisme moléaulqui reste a élucider, nous pouvons
proposer un début de terminologie a adapter ertitondes résultats futurs.

La robe doit étre déterminée en fonction de la@aumajoritaire du corps, sur des animaux
adultes portant leur robe d’été, sans tenir comptelement de la couleur du pourtour des
yeux ou du museau.

Pour les anes Grand Noir du Berry et des Pyréngsse: Noire (croix non visible, ou tres
discretement, dans certaines conditions d'éclajrageappellation Noir Pangaré est
incorrecte, elle est actuellement utilisée pourridécles reflets cuivrés de la robe qui
apparaissent, en particulier apres I'été. Le teRaagaré est a réserver a la décoloration
creme a blanche autour des yeux, du bout du nexeiwtue et des ars. Elle est présente chez
tous les anes des cing races étudiées. Tous santRkngare, qu’ils soient Noir, Brun ou
Gris.

Pour les anes présentant des reflets roux, le téMoie Cuivré pourrait étre utilisé, en
remplacement de Noir Pangaré qui est incorrect.

Pour les anes de Provence : robe Grise.

102



Pour les anes Normands : en I'absence de miseidané&e d’une mutation « marron », nous
proposons de continuer d’utiliser la terminologéeRhi lorsqu’elle s’y préte. Nous proposons
également de bannir la terminologie Noir ou Noing&é pour cette race. La terminologie
pourrait étre la suivante :

- Si I'animal présente une robe de couleur marawec des membres et une queue noire : Bai
(avec éventuellement la mention Bai clair et Baick).

- Si 'animal présente une robe de couleur marr@tales membres de la méme couleur ou
plus foncés sans étres noirs : Chocolat pour umamatair, Brun pour marron foncé.

Cela donnerait (Figure 72) ainsi pour les mémes goe précédemment :

Figure 72: Terminologie proposée pour les anes Normas
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Pour les Baudets du Poitou : il nous a semblé gue les individus possédaient une robe de
base Noire (sans croix visible), qui s’éclaircitteMa pousse du poil (décoloration due au
soleil, en particulier). Pour ces anes le problaéégsde dans le fait que la robe n’est pas
toujours uniforme, en fonction de la longueur ddé,p® qui rend sa description difficile.
Dans tous les cas nous proposons de bannir I'erdpléérme Bai qui semble ici peu adapté.
A la place, nous proposons d'utiliser les termesbe de base Noire » avec poil long Brun ou
« robe de base Noire » avec poil long Fougére lesurobes plus rousses et plus claires tirant
sur le roux-jaune, en se référant préférentiellénsx zones de poils longs qui sont la
caractéristique de cette race, ou a défaut la uoubajoritaire (Figure 73).

Figure 73: Terminologie proposée pour les Baudets dBoitou
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CONCLUSION

Ce travail avait pour objectif de rechercher dedatmmns potentiellement responsables des
différentes couleurs de robes observées chez atwprd’anes, qui auraient pu permettre de
définir clairement les robes Noir, Bai et les diffiétes teintes de marron. Cela aurait ainsi pu
permettre de proposer une terminologie solide at girécise basée sur des différences
moléculaires concretes.

Nous souhaitions aussi mettre en évidence la noatagisponsable du poil long observé chez
les Baudets du Poitou.

Apres un travail bibliographique pour identifier atoisir les genes d’intérét, nous avons pu
procéder a leur séquencage, majoritairement lisuteparties codantes.

Pour ce faire, nous avons disposé de nombreux veréents de sang, de poils ou de
brossettes buccales fournies par les propriétatdses éleveurs, sous I'égide de I'INAM.
Ceux-ci nous ont permis, aprés extraction de I'AlIK,comparer les séquences génétiques
obtenues parmi les différentes races, avec desaakdeémoins, ainsi que a la base de données
Ensembl.

Malgré un nombre élevé d’exons séquencés pour élessgcandidats, nous n‘avons pas pu
mettre en évidence de mutation associée aux diti€secouleurs observées. Cependant des
RT-qPCR pourraient permettre de mettre en éviddesedifférences d’expression dakSIP

et TYRP1qui sont suspectés de jouer un réle dans la robve Bt marron. Un séquencage
exhaustif des séquences régulatrices, voire desnspourrait alors lever le voile sur les
différences au niveau moléculaire.

En revanche, les analyses génétiques nous ontgeemnettre en évidence une délétion de
deux paires de bases dans I'exon 2F@&F5, présente chez les animaux a poils longs et
absente chez tous les animaux a poils courts. Iebre élevé d’animaux analysés nous
permet de penser que cette mutation est respordalpleénotype poil long chez le Baudet du
Poitou. En décalant le cadre de lecture, cettetidal@rovoque I'apparition d’'un codon stop
prématuré, qui raccourcit la protéine et entraii@g probablement son défaut d’activité.
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Dans les alignements de séquences obtenus avealiMubus avons utilisé les conventions
suivantes : la premiére ligne est toujours la sBogiedu géne chez le cheval telle que
disponible dans la base de donnée Ensembl, ellpgiosé du nom du géne, de I'exon et de
« horse », exemple : ASIPex1Horse pour I'exon lgdoeAgouti Signaling Proteirchez le
cheval. Le terme « strict » est utilisé pour désigla phase codante de I'exon analysé. En
effet, nous avons inclus dans notre séquencaggofegions introns-exons. Les autres
séquences ont été nommées selon les abréviatiomerdudes anes suivies du numéro de
I'exon et du sens de lecture, F pour « ForwardR pour « Reverse ». Quelques abréviations
sont résumeées dans le tableau suivant :

Abréviations utilisées pour les alignements de séquces

Abréviation Animal Race
Correspondant

BallF Balthazar Ane Normand

EurolF Euro Ane Normand

Alt1F Altesse Ane des Pyrénnées

AN1F Aigle Noir Ane des Pyrénnées

NounelF Noune Ane Grand Noir du Berry

UsclF Uscope Ane Grand Noir du Berry

ValenlF Valence Ane de Provence

ValoulF Valouse Ane de Provence

Noirl-1F Cheval Noir n°1

Noir4-1F Cheval Noir n°4

BailF Cheval Bai

Les noms des anes ainsi que leur race seront msujodiqués lorsqu’il existe un ou des SNP
dans la séquence proposeée. L'absence de tableguengu’aucune mutation n'a été mise en
évidence dans la séquence.

Les SNP entres anes sont indiqués sur les aligrtsrpan une pastille roug tandis que
les SNP entre ane et cheval sont indiqués pariangte vert . De plus les positions
relatives de ces SNP sur les alignements sontugdi entre parenthese : (pos 161) ou (161)
par exemple.
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Annexe 1: Alignement de séquences polSIP exon 1 entre 8 anes et la séquence de

référence du cheval

ASIPexlHorse
Hoirl-1R
YaloulR
YalencelR
EurolR

BailR
HounelR
UscopelR

ALL1Fbis
YalencelF
YaloulF
Hoirl-1F
HounelFbis
EurolFbis
ASIPexlstrictHorse
AHLFbis
ALL1R
BallR
Consensus

ASIPexlHorse
Hoirl-1R
YaloulR
YalencelR
EurolR

BailR
HounelR
UscopelR

ALL1Fbis
YalencelF
YaloulF
Hoirl-1F
HounelFbis
EurolFbis
ASIPexlstrictHorse
AHLFbis
ALL1R
BallR
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130

1 |
ACCTGCCTGACTGCCTTCCCTGCCCCACACAGTCCTCCTGGGATGGATGTCATTCACCTGTTCCTGGCCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGETTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTEAGGAGARGL
CCTGCCTGACTGCCTTCCCTGCCCCACACAGTCCTCCTGGGATGGATGTCATTCACCTGTTCCTGGLCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGLTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGGAGARAGE
CCTGCCTGACTGCCTTCCCTGCCCCACACAGTCCTCCTGGGATGGATGTCATTCACCTETTCCTRGCCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGCTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTEAGEAGAAGL
CCTGCCTGACTGCCTTCCCTGCCCCACACAGTCCTCCTGGGATGEATGTCATTCACCTGTTCCTGGCCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGCTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGGEAGARGT
CCTGCCTGACTGCCTTCCCTGCCCCACACAGTCCTCCTGGGATGGATGTCATTCACCTGTTCCTGGLCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGLTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGGAGARAGE
CCTGCCTGACTGCCTTCCCTGCCCCACACAGTCCTCCTGGGATGGATGTCATTCACCTETTCCTRGCCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGCTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTEAGEAGAAGL
CCTGCCTGACTGCCTTCCCTGCCCCACACAGTCCTCCTGGGATGEATGTCATTCACCTGTTCCTGGCCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGCTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGGEAGARGT
CCTRCCTGACTGCCTTCCCTGCCCCACACAGTCCTCCTGGGATGGATGTCATTCACCTET TCCTRGCCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGCTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTEAGEAGAAGL
CCTGCCTGACTGCCTTCCCTGCCCCACACAGTCCTCCTGGGATGGATGTCATTCACCTETTCCTRGCCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGCTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTEAGEAGAAGL
TCACCTGTTCCTRGCCACCCTGCTGETCAGCCTCTGLTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGGEAGARGL
ATGTCATTCACCTGTTCCTGRCCACCCTGCTGETCAGCCTCTGCTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGGAGAAGE
GGATGTCATTCACCTGTTCCTGGCCACCCTGCTGETCAGCCTCTGCTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGGAGARGL
GGATGTCATTCACCTGTTCCTGGLCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGLTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGGAGARGE
ACCTGTTCCTGGECCACCCTGCTGETCAGCCTCTGCTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGGAGARAGL:
ACCTETTCCTGGCCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGLTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGGAGARGL
ATGGATGTCATTCACCTRTTCCTGGCCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGCTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGGAGAAGL
BTTCCTGGCCACCCTGCTGGTCAGCCTCTGCTTCCTCACTGCCTACAGCCACCTGTCACCTGAGEAGAAGLT

CACCTGAGGAGARGC

TCACCTGAGGAGARGL
sessssssssssssssssssPpabpboatbcacctgbtoctgpecaccetgotgpboagectebgcbbectcact.gect acagecacct gt CACCTGAGGAGARGT

131 140

150

160 170 180 190 200 210 220 230 240 260 254

| |
CCAAAGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGARCCTGTTGGATTCCCCTTCTGTCTCTATCATGGGTGAGTAGCCTGGCCTGEEECCTCARTTCTGGCCTCCAGCCCATGAGARGG
CCARAGATGACAGGAGCCTGAGGAACAACTCCTCCATGARCCTGTTGGATTCCCCTTCTRTCTCTATCATGGGTARGTAGCC
CCARRGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGAACCTGTTGGATTCCCCTTCTGTCTCTATCATGGGTARGTAAC
CCAAAGATGACAGGAGCCTGAGGARCARCTCCTCCATGAACCTGTTGGATTCCCCTTCTGTCTCTATCATGGGTAR
CCARAGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGARCCTGTTGGATTCCCCTTCTRTCTCTATCATGGGT
CCARRGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGAACCTGTTGGATTCCCCTTCTGTCTCTATCATGGG
CCARAGATGACAGGAGCCTGAGGARCARCTCCTCCATGARCCTGTTGGATTCCCCTTC

CCARRGATGACAGGAGCCTGAGGARCARCTCCTCCATGAACCTGTTGGATTCC

CCARRGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGAACCTG
CCAAAGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGARCCTGTTGGATTCCCCTTCTRTCTCTATCATGGGTARGTARCCTGGCCTGGGGCCTCAATTCTGGCCTCCAGCCCATGAGARGG
CCARRGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGAACCTGTTGGATTCCCCTTCTGTCTCTATCATGGGTARGTARCCTGGCCTGGEECCTCARTTCTGGCCTCCAGCCCATGAGARGE
CCARRGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGAACCTGTTGGATTCCCCTTCTRTCTCTATCATGGGTARGTARCCTGGCCTGGEECCTCARTTCTGGCCTCCAGCCCATGAGARGE
CCARAGATGACAGGAGCCTGAGGAACAACTCCTCCATGARCCTGTTGGATTCCCCTTCTRTCTCTATCATGGGTARGTAGCCTGGCCTGGGGCCTCARTTCTGGCCTCCAGCCCATGAGARGGA
CCARAGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGAACCTGTTGGATTCCCCTTCTETCTCTATCATGGGTARGTARCCTGGCCTGGGECCTCARTTCTGGCCTCCAGCCCATGAGARGGA
CCAAAGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGARCCTGTTGGATTCCCCTTCTGTCTCTATCATGGGTARGTARCCTGGCCTGEEECCTCARTTCTGGCCTCCAGCCCATGAGARGE
CCARAGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGARCCTGTTGGATTCCCCTTCTRTCTCTATCATGGG

CCARRGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGA

CCARAGATGACAGGAGCCTGAGGARCARCTCCTCCATGAACCTGTTGGATTCCCCTTCTGTCTCTATCATGGGTAR
CCARAGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGARCCTGTTGGATTCCC
CCARAGATGACAGGAGCCTGAGGAACARCTCCTCCATGAACCTREE gpabbcooCbbob ol e abCabEpEl ve s e s s esenssssssssssssssssssssnsssssssssnnsss

Annexe 1: Alignement de séquences po&sSIP exon 1
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Annexe 2 :Alignement de séquences poABIP exon 2 entre 8 anes, 2 chevaux noirs et la

séquence de référence du cheval

ASIPex2-horse
BaiRSIP2F
Bal2F-ASIPex2F
YalouRSIP2ZF
Hoird-2F
ANZF-ASTPex2F
Hoir3-2F
EuroZF-ASIPex2F
YalenASIP2F
Euro2R

Houne2R
BaiASIP2R
Uscope2R
YalouRSIP2ZR
Hoir3-2R
YalenASIP2ZR
Hoird-2R
ASIPex2strict-horse
Consensus

ASIPex2-horse
BaiASIP2F
Bal2F-RASIPex2F
YalouRSIP2F
Hoird-2F
AH2F-ASIPex2F
Hoir3-2F
Euro2F-ASTPex2F
YalenASIP2F
Euro2R

Houne?2R
BaiRSIP2R
Uscope2R
YalouRSIPZR
Hoir3-2R
YalenASIP2R
Hoird4-2R
ASIPex2strict-horse
Consensus

ASIPex2-horse
BaiRSIP2F
Bal2F-ASIPex2F
YalouRSIP2ZF
Hoird-2F
ANZF-ASTPex2F
Hoir3-2F
EuroZF-ASIPex2F
YalenASIP2F
Euro2R

Houne2R
BaiASIP2R
Uscope2R
YalouRSIP2ZR
Hoir3-2R
YalenASIP2ZR
Hoird-2R
ASIPex2strict-horse
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
TGAGTCCCCTCCACTCCTCCCARTTCTCTGCAGTTCATGGGG TAAGGGGCGGT CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGARGCATTGARCARG
GTARGGGGCGGT! CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGARGCATTGARCARG

GGGCGGT! CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGAAGCAT TGARCARG

GGCGGT CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGARGCATTGARCARG

CGGTH CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGARGCATTGARCARG
GACCAGAAACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGARGCATTGARCAAG

GGGGGARRRGACCAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGAAGCAT TGARCARG

CTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGARGCAT TGAACARG

GCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGARGCATTGARCAARG

TCCCARTTCTCTGCAGTTCATGGGG TARGGGGCGGT! CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGARGCATTGARCARG
TGAGTCCCCTCCACTCCTCCCARTTCTCTGCAGT TCATGGGE TAAGGGGCGGT! CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGAAGCAT TGAACARG
GAGTCCCCTCCACTCCTCCCARTTCTCTGCAGTTCATGGGG TARGGGGCGGT! CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGAAGCAT TGARCARG
TTGAGTCCCCTCCACTCCTCCCARTTCTCTGCAGTTCATGGGETARGGGGCGGT! CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGARGCATTGARCARG
TGAGTCCCCTCCACTCCTCCCARTTCTCTGCAGT TCATGGGE TAAGGGGCGGT! CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGAAGCAT TGAACARG
TTGAGTCCCCTCCACTCCTCCCARTTCTCTGCAGTTCATGGGETAAGGGGCGGTI CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGAAGCAT TGARCARG
GTTCATGGGGTARGGGGCGGT CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGARGCATTGARCARG
TTGAGTCCCCTCCACTCCTCCCARTTCTCTGCAGT TCATGGGE TAAGGGGCGGT! CAGARACATCTGGCTTTGCTCCTTTTGTCTCTCTTTGAAGCAT TGAACARG
CATTGAACARG

ttstssssssssssssssssssssdpbbcabopopt ctppctbbgcbocbbbbgbobototbbeaapCATTGARCARG

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

ARATCCAAAAAGATCAGH

ARATCCAAAAAGATCAL

TCTTCCARGGTAGGCCTTGGACTTCTCATTGTAGGGGTGGGACCAGACT TAAAAGGGGAGGACCCTGACCCTCARGCTCTGGCTA
TCTTCCARGGTAGGCCTTGGACTTCTCATTGTAGGGGTGGGACCAGACTTARAAGGGGAGGACCCTGACCCTCARGCTCTGGCTA

ARRTCCARARRGATCAC

TCTTCCAAGGTAGGCCTTGGACTTCTCATTGTAGGGGTGGGACCGGACT TRARARGGGGAGGACCCTGACCCTCARGCTCTGGCTA

ARATCCAAARAGATCAC

TCTTCCARGGTAGGCCTTGGACTTCTCATTGTAGGGGTGGGACCGGACT TARARGGGGAGGACCCTGACCCTCARGCTCTGGCTA

ARATCCAAAAAGATCAL
ARRTCCARARRGATCAC

AAGAGATCTTCCARGGTAGGCCTTGGACTTCTCATTGTAGGGGTGGGACCAGACTTARAAGGGGAGGACCCTGACCCTCARGCTCTGGCTA
TCTTCCAAGGTAGGCCTTGGACTTCTCATTGTAGGGGTGGGACCGGACT TRARARGGGGAGGACCCTGACCCTCARGCTCTGGCTA

ARATCCAAARAGATCAC
ARATCCAAAAAGATCAGE

AAGAGATCTTCCARGGTAGGCCTTGGACTTCTCAT TG TAGGGGTGGGACCAGACT TAARAAGGGGAGGACCCTGACCCTCARGCTCTGGCTA
TCTTCCARGGTAGGCCTTGGACTTCTCATTGTAGGGGTGGGACCGGACTTARAAGGGGAGGACCCTGACCCTCARGCTCTGGCTA

ARRTCCARARRGATCAC

TCTTCCAAGGTAGGCCTTGGACTTCTCATTGTAGGGGTGGGACCGGACT TARARGGGGAGGACCCTGACCCTCARGCTCTGGCTA

ARATCCAAARAGATCAC

ARATCCAAAAAGATCAL

TCTTCCARGGTAGGCCTTGGACTTCTCATTGTAG

ARRTCCARARRGATCAC

TCTTCCARGGTAGGCCTTGGACTTCTCATTGTAGGGG

ARATCCAAARAGATCAC

ARRTCCARARRGATCAC

TCTTCCARGGTAGGCCTTGGACTTCTCATTGTA
TCTTCCAAGGTAGGCCTTGGACTTC

ARRTCCARARRGATCAC
ARATCCAAAAAGATCAC

AAGAGATCTTCCARGGTAGGCCTTGGACTTCTCAT
TCTT

ARRTCCARARRGATCAC

TCTTCCARG

ARATCCAAAAAGATCAL

ctt tapgcctbggactbcbcatbgta

Del 11 pb, robe noire du cheval

Annexe 2: Alignement de séquences po#SI P exon 2
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Annexe 3: Alignement de séquences polSIP exon 3 entre 6 anes et la séquence de

référence du cheval

Asip3qHorse
ALL3F

AN3F
Yalen3F
Bal3F
YaloulF
ALL3R
Euro3R

AN3R
Yalen3R
Yalou3dR
Bal3R
Asipex3Strict
Consensus

RAsip3qHorse
ALL3F

Asipex3Strict
C

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1
CAGGCCGGAGCCAGETAAGTTTTGARGAGGCAGCAGGGCCATTGC TEEGGCAGC TGGCAGGGACCTGTTGGGGTGCCC TRTGGGCAGGCGCGAGCGGGAGA
AGAGGCAGCAGGGCCATTGCTEEGGCAGC TGGCAGGGACCTGTTGGGGTGCCC TRTGGGCAGGC GCGAGCGGGAGA
GAGGCAGCAGGGCCATTGL TGGGGCAGC TGGCAGGGACCTGT TGEEGTGLCL TRTGEECAGGCGCGAGCGGGAGA
GAGGCAGCAGGGCCATTGL TRGGGCAGL TRGCAGGGACCTGTTGGGGTGCCCTRTRAGCAGGLGCGAGCGGGAGA
GAGGCAGCAGGGCCATTGL TGGEGGCAGC TGGCAGGGACCTGTTGGGGTGCCCTGTGGGCAGGCGCGAGCGGGAGA
GAGGCAGCAGGGCCATTGL TGGGGCAGC TGGCAGGGACCTGT TGEEGTGLCL TRTGEGCAGGCGCGAGCGGGAGA
CAGGCCGGAGCCAGGTAAGTTTTGARGAGGCAGCAGGGCCATTGC TRRGGCAGC TGGCAGGGACCTGTTGGGGTGLLL TRTRGGCAGGL GCGAGCGGGAGA
ACTGGGATCCCCARGAL CAGGCCGGAGCCAGGTAAGTTTTGARGAGGCAGCAGGGCCATTGC TEEGGCAGC TGGCAGGGACCTGTTGGGGTGCCC TRTGGGCAGGC GCGAGCGGGAGA
ACTGGGATCCCCARGAL CAGGCCGGAGCCAGGTARGTTTTGARGAGGCAGCAGGGCCATTGL TEEGGCAGC TGGCAGGGACCTGTTGGGGTGLLL TRTGRGGCAGGCGCGAGCGGGAGA
ACTGGGATCCCCARGACAGARARGAGGGCCAGGCCGGAGCCAGGTARGTTTTGAAGAGGCAGCAGGGCCATTGL TRAGGCAGC TGGLAGGGACCTRTTGRGGTGCCCTRTRGGCAGGE GLGAGCGGGAGA
ACTGGGATCCCCARGAL CAGGCCGGAGCCAGGTAAGTTTTGARGAGGCAGCAGGGCCATTGC TEEGGCAGC TGGCAGGGACCTGTTGGGGTGCCC TRTGGGCAGGC GCGAGCGGGAGA

ACTGGGATCCCCARGAL CAGGCCGGAGCCAGGTARGTTTTGARGAGGCAGCAGGGCCATTGL TEEEECAGC TGGCAGGGACCTGTTGGGGTGLCL TRTGEECAGGL GLGAGCGGGAGA

1
ACTGGGATCCCCARGAI

ACTGGGATCCCCARGAL

Loct gtbogostoccctet

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

| |
TGGGCACGGGGGCGATGTCTGGTCGGCGGCCTCCATAGTCCARAGAGL TCCCAGGAGGGGTGAGGACGGGCGT GGELGGELGTCGCAGGL TCGGGCAGCCCCAGCGTTTCTCCGE TTCGAT
TGEGCACGGGGGCGATRTCTGGTCGGCGGCCTCCATAGTCCARAGAGE TCCCAGGAGGGGTGAGGACGGGLGTGGLGGGCGTCGCAGGL TCGGGCAGCCCCAGCATTTCTCCGCAGARARAGGCTTCGAT
TGGGCACGGEGECGATGTCTGGTCGGCGGCCTCCATAGTCCARAGAGC TCCCAGGAGGGGTGAGGACGEGCGTEECGGECGTCGCAGGC TCGGGCAGCCCCAGCGTTTCTCLGL TTICGAT
TGGGCACGGEGECGATGTCTGGTCGGCGGCCTCCATAGTCCARAGAGC TCCCAGGAGGGGTGAGGACGEGCGTBECGGECGTCGCAGGL TCGGGCAGCCCCAGCGTTTCTCCGCAGARARRGGCTTCGAT
TGEGCACGGGGGCGATRTCTGGTCGGCGGCCTCCATAGTCCARAGAGE TCCCAGGAGGGGTGAGGACGGGLGTGGLGGGCGTCGCAGGL TCGGGCAGCCCCAGCATTTCTCCGCAGARARAGGCTTCGAT

TGGGCACGGEGECGATGTCTGGTCGGCGGCCTCCATAGTCCARAGAGC TCCCAGGAGGGGTGAGGACGEGCGTEECGGECGTCGCAGGC TCGGGCAGCCCCAGCGTTTCTCLGL TTICGAT
TGGGCACGGEGECGATGTCTGGTCGGCGGCCTCCATAGTCCARAGAGC TCCCAGGAGGGGTGAGGACGEGCGTEECGGECGTCGCAGGC TCGGGCAGCCCCAGCGTTTCTCLGL TTCGAT
TGGGCACGGEGECGATGTCTGGTCGGCGGCCTCCATAGTCCARAGAGC TCCCAGGAGGGGTGAGGACGEGCGTBECGGECGTCGCAGGL TCGGGCAGCCCCAGCGTTTCTCLGL TICGAT
TGGGCACGGEGECGATGTCTGGTCGGCGGCCTCCATAGTCCARAGAGC TCCCAGGAGGGGTGAGGACGEGCGTEECGGECGTCGCAGGC TCGGGCAGCCCCAGCGTTTCTCLGL TTICGAT
TGGGCACGGEGECGATGTCTGGTCGGCGGCCTCCATAGTCCARAGAGC TCCCAGGAGGGGTGAGGACGEGCGTEECGGECGTCGCAGGC TCGGGCAGCCCCAGCGTTTCTCLGL TTCGAT

TGGGCACGGGGGCGATGTCTGGTCGGCGGCCTCCATAGTCCARAGAGL TCCCAGGAGGGGTGAGGACGGGLGTGGLGGELGTCGCAGGLTCGGGCAGCCCCAGCGTTTCTCCGCAGARARAGGCTTCGAT
TGGGCACGGEGECGATGTCTGGTCGGLGGCCTCCATAGTCCARAGAGC TCCCAGGAGGGGTGAGGACGEGCGTERCGGECATCGCAGGL TCGGGCAGCCCCAGCGTTTCTCLGL

TTCGAT
ARARRGGCTTCGAT
TICGAT

Asip3qHorse
ALL3F

AN3F
Yalen3F
Bal3F
YaloudF
ALL3R
Euro3R

AN3R
Yalen3R
YaloudR
Bal3R
Asipex3Strict
Consensus

Asip3qHorse
ALL3F

AN3F
Yalen3F
Bal3F
YalouldF
ALL3R
Euro3R

Asipex3Strict

Consensus

Asip3qHorse
ALL3F

Asipex3Strict
C

tepg Letctgpt tccatagt gcaggctopppeag gogbibct

360

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 380 390

3?1!!

1 1
GACGAAGGTGGCGCGGCCCCGTCTCCTGCAGCCCGCCCCCTRTRTRACCACCCGLGACAGCTGCARGCCGLCGGLGLCCACCTGETGLGACCCGTRCGCCTCCTRCCAGTGTLGLTTCTTCCGCAGCGLL
GACGARGGTGGCGLEGCCCCGTCTCCTGCAGCCCGCCCCCTGTRTGARCCACCCGCGACAGC TGCARGCCGCCGECGCCCGCCTGCTGCGACCCGTGCGCCTCCTGCCAGTGTCGCTTCTTCCGCAGCGLL
GACGAAGGTGGCGCGGCCCCGTCTCCTGCAGCCCGCCCCCTGTETEECCACCCGCGACAGCTGCARGCCGLCGELGLLCGLLTGLTGCGACCCGTGCGCCTCCTGCCAGTGTCGLTTCTTCCGCAGCGLL
GACGAAGGTGGCGCGGCCCCGTLTCCTGCAGCCCGCCCCCTRTRTRACCACCCGLGACAGCTGCARGCCGLLGGLGLCCACCTGETGLGACCCGTRCGCCTCCTRCCAGCGTCGLTTCTTCCGCAGCGLL
GACGARGGTGGCGLEGCCCCGTCTCCTGCAGCCCGCCCCCTGTRTGARCCACCCGCGACAGC TGCARGCCGCCGECGCCCGCCTGCTGCGACCCGTGCGCCTCCTGCCAGTGTCGCTTCTTCCGCAGCGLL
GACGAAGGTGGCGCGGCCCCGTCTCCTGCAGCCCGCCCCCTGTETEECCACCCGCGACAGCTGCARGCCGLCGELELLCGLLTGLTGCGACCCGTGCGCCTCCTGCCAGTGTCGLTTCTTCCGCAGCGLL
GACGAAGGTGGCGCGGCCCCGTLTCCTGCAGCCCGCCCCCTGTRTRRCCACCCGLGACAGCTGCARGCCGLLGGLGLCCGCCTGETGLGACCCGTGCGCCTCCTRCCAGTRTCGLTTCTTCCGCAGCGCE
GACGARGGTGGCGLEGCCCCGTCTCCTGCAGCCCGCCCCCTGTRTGARCCACCCGCGACAGC TGCARGCCGCCGECGCCCGCCTGCTGCGACCCGTGCGCCTCCTGCCAGTGTCGCTTCTTCCGCAGCGLL
GACGAAGGTGGCGCGGCCCCGTCTCCTGCAGCCCGCCCCCTGTETEECCACCCGCGACAGCTGCARGCCGLCGGLGLLCGLLTGCTGLGACCCGTGCGCCTCCTGCCAGTGTCGLTTCTTCCGCAGCGLL
GACGAAGGTGGCGCGGCCCCGTLTCCTGCAGCCCGCCCCCTRTRTRACCACCCGLGACAGCTGCARGCCGLLGGLGLCCACCTGETGLGACCCGTRCGCCTCCTRCCAGCGTCGLTTCTTCCGCAGCGLL
GACGARGGTGGCGLEGCCCCGTCTCCTGCAGCCCGCCCCCTGTRTGARCCACCCGCGACAGC TGCARGCCGCCGECGCCCGCCTGCTGCGACCCGTGCGCCTCCTGCCAGTGTCGCTTCTTCCGCAGCGLL
GACGAAGGTGGCGCGGCCCCGTCTCCTGCAGCCCGLCCCCTGTETEECCACCCGCGACAGCTGCARGCCGLCGGLGLLCGLLTGLTGLGACCCGTGCGCCTCCTGCCAGTGTCGLTTCTTCCGCAGCGLD
GACGARGGTGGCGLEGCCCCGTCTCCTGCAGCCCGCCCCCTGTRTGARCCACCCGCGACAGC TGCARGCCGCCGECGCCCGCCTGCTGCGACCCGTGCGCCTCCTGCCAGTGTCGCTTCTTCCGCAGCGCC
GACGAAGGTGGCGCEGCCCCGTCTCCTGCAGCCCGCCCCCTRTRTGARCCACCCGCGACAGC TGCARGCCGCCGECGCCCGCCTGLTGCGACCCGTGCGCCTCCTGCCAGLGTCGCTTCTTCCGCAGCGLC

391 400 410 420 go 4di 450 % %‘) 480 SSO G0 510 520
1 ——— e --ﬁ---q----------i-----ﬁ- 1
TGCTCCTGCCGTRTGLTCACTCGCACCTGCTGAGCCCGCCTCCTRRTCGAGGGCAGGACTCCCTRG! CCTGGI CCTAGAGACCCTGAG! TTC=GCAGCGGCTCTAGCGGGCGT! CC
TGCTCCTGCCGTGTECTCACTCGCACCTGCTGAGCCCGCCTCCTGGTCGAGGGCAGGACTCCCTGGGARCCCTEEGGACCCTGGAGACCCTGAGGTCCCTTCTGCAGCGGCTCTAGCGGGCGTGGCTGCC
TGCTCCTGCCGTETGCTCACTCGCACCTGCTGAGCCCGCCTCCTEG TCGAGGGCAGGACTCCCTGGGAACCCTGEEEACCCTGGAGACCCTGAGGTCCCTTCTGCAGLGGLTCTAGCGGGCGTGGCTGCC
TGCTCCTGCCGTRTGLTCACTCGCACCTGCTGAGCCCGCCTCCTRRTCGAGGGCAGGACTCCCTGGGAACCCTREREACCCTGGAGACCCTGAGGTCCCTTCTGLAGCGGLTCTAGCGGGLGTGGCTGEL
TGCTCCTGCCGTGTECTCACTCGCACCTGCTGAGCCAGCCTCCTGGTCGAGGGCAGGACTCCCTGGGARCCCTEEGGACCCTGGAGACCCTGAGGTCCCTTCTGCAGCGGCTCTAGCGGGCGTGGCTGCC
TGECTCCTGCCGTETECTCACTCGCACCTGCTGAGCCCGCCTCCTER TCGAGGGCAGGACTCCCTEGGAACCCTGEEEACCCTGGAGACCCTGAGGTCCCTTCTGCAGLGGLTCTAGCGGGCGTGGCTGCC
TGCTCCTGCCGTGTECTCACTCGCACCTGCTGAGCCCGCCTCCTGGTCGAGGGCAGGACTCCCTGGGARCCCTERGGACCCTGGAGACCCTGAGGTCCCTTCTGCAGCGGETCTAGCGGGCGTGGCTGLL
TGCTCCTGCCGTGTECTCACTCGCACCTGCTGAGCCCGCCTCCTGGTCGAGGGCAGGACTCCCTGGGARCCCTEEGGACCCTGGAGACCCTGAGGTCCCTTCTGCAGCGGCTCTAGCGGGCGTGGCTGCC
TGCTCCTGCCGTRTGECTCACTCGCACCTGCTGAGCCCGCCTCCTER TCGAGGGCAGGAC TCCCTEGGARCCLTGEEEACCCTGGAGACCCTGAGGTCCCTTCTGLAGLGGLTCTAGCGGGCGTGGCTGEL
TGCTCCTGCCGTGTECTCACTCGCACCTGCTGAGCCCGCCTCCTGGTCGAGGGCAGGACTCCCTGGGARCCCTEEGGACCCTGGAGACCCTGAGGTCCCTTCTGCAGCGGCTCTAGCGGGCGTGGCTGCC
TGCTCCTGCCGTGTECTCACTCGCACCTGCTGAGCCCGCCTCCTGGTCGAGGGCAGGACTCCCTGGGARCCCTEEGGACCCTGGAGACCCTGAGGTCCCTTCTGCAGCGGCTCTAGCGGGCGTGGCTGCC
TGCTCCTGCCGTRTGLTCACTCGCACCTGCTGAGCCAGCCTCCTRRTCGAGGGCAGGACTCCCTGGGAACCCTGGEEACCCTGGAGACCCTGAGGTCCCTTCTGLAGCGGCTCTAGCGGGCGTGGCTGEL
TGCTCCTGCCGTGTGCTCACTCGCACCTGCTGA
TGCTCCTGCCGTGTGCTCACTCGCACCTGCTGA:

cchggt ccck gaggbeecthct ct gegckgee

521 530 540 550 560 530 GO0 610 630 640 643

570 580 B2l

1 1
TFIETFIETEEEEEEEEEEEEEEETHETRFIEETTEEEEEEEHEETQHEEHEEEEEERETT&HEHETTEEETTEEEETEEHETHRRRRTEEHHH GTAGGC TGCTCGAAGATGTGTGACTG
TAGTACTGGGCGCGEGCGGAGCTAC TAAGGT TGGGGCGGAGCTTCTAGGAGGCGGGACT TCGAGGAGACTTGGL TTGGGCTGGACTARARATCCARATGTGTGTAGGEC TGCTCGARGATGTGTGACT
TAGTACTGGGCGCGGGCGGGGETACTAAGGT TGGGGCGGAGCT TC TAGGAGGCGGGACT TCGAGGAGACTTGGL T THGGCTGGACTAARARATCCARATGTGTGTAGGC TGCTCGARGATGTGTGACT
TAGTACTGGGCGCGEGCGGAGCTAC TAAGGT TGGGGCGGAGCTTC TAGGAGGCGGGACT TCGAGGAGACTTGGL T TGGGCTGGACTARARATCCARATGTGTGTAGEC TGCTCGARGATGTGTGACT
TAGTACTGGGCGCGEGCGGAEGCTAC TAAGGT TGGGGCGGAGCTTC TAGGAGGCGGGACT TCGAGGAGACTTGGCTTGGGCTGGACTARARATCCARATGTGTGTAGGEC TGCTCGARGATGTGTGACT
TAGTACTGGGCGCGGGCGGGGETACTARGGTTGGGGCGGAGCTTC TAGGAGGCGGGACTTCGAGGAGACTTGGCTTRGGCTGGACTARARATCCARATGTGTGTAGGC TGCTCGAR
TAGTACTGGGCGCGEGCGGGGLTAC TAAGGTTGGGGCGGAGCTTCTAGGAGGCGGGACT TCGAGGAGA
TAGTACTGGGCGCGGGCGGGGL TACTARGGT TGGGECGGAGC T TC TAGGAGGCGGGACT TCGAGGAGA
TAGTACTGGGCGCGGGCGGGGLTACTARGGTTGGGGCGGAGCTTC TAGGAGGCGGGACT TCGAGGAGA

TAGTACTGGGCGCGEGCGGAGLTAC TAAGGTTGGGGCGGAGCTTCTAGGAGGCGGGACTTCGAGGAGA
TAGTACTGGGCGCGGGCGGGGCTACTARGGT TGGGECGGAGC T TATAGGAGGCGGGACT TCGAGGAGA
TAGTACTGGGCGCGGGCGGGGETACTARGGTTGGGGCGGAGCTTC TAGGAGGCGGGACT TCGAGGAGA

Lkct LE

tagtact Lactaaggtt

Annexe 3: Alignement de séquences po&sSIP exon 3

SNP entre anes @ | SNP 1 (pos 370) | SNP 2 (pos 427) | SNP 3 (pos 565) SNP Cheval/Ane A
Normand | Balthazar T C/A C Position |Cheval | Anes
Normand | Euro T C C 1 (pos 458) G A
Pyrénées | Aigle Noir T C C 2 (pos 466) A G
Pyrénées | Altesse T C C 3 (pos 473) A G
Provence | Valence C C C 4 (pos 486) G T
Provence | Valouse T C A/C 5 (pos 494) - T

Cheval |Ensembl T C C 6 (pos 515) A G
7 (pos 582) A A
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Annexe 4:Alignement de séquences p@ABIPPromoteur partie 2 entre les &nes témoins et

8(pos619)| A | G |

la séquence de référence du cheval

ASIPPROH2
ANZR
Bal2R
Yalou2R
Yalen2R

Euro2R
ALL2R

Consensus

ASIPPROHZ
ANZR
Bal2R
Yalou2R
Yalen2R
Euro2R
ALL2ZR
ALL2F
ANZF
Yalou2F
Yalen2F
Euro2F
Bal2F
Consensus

ASIPPROH2
ANZR
Bal2R
Yalou2R
Yalen2R
Euro2R
ALL2R
ALL2F
ANZF
Yalou2F
Yalen2F
Euro2F
Bal2F

1 10 20 30 40 50 60 70 80 0 100 110 120 130
I

1
TGGATGGAGCCCATGAACTTARCCGCTGTGCTGCTGECTGGCCCTTCATCTTCTATTTTTTGTTIGTTTCTTTCCTCTATAGTARAAATTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA
TTGGATGGAGCCCATGAACTTARCCGCTGTGCTGCTGGCTGGCCCTTCATCTTCTATTTTTTGTTTGTTTCTTTCCTCTATAGTARAAATTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA
TTGGATGGAGCCCATGARCTTARCCGCTGTGCTGCTGGCTGGCCCTTCATCTTCTATTTTTTGTTTGTTTCTTTCCTCTATAGTARARATTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA
TTGGATGGAGCCCATGARCTTARCCGCTGTGCTGCTGECTGGCCCTTCATCTTCTATTTTTTGTTTGTTTCTTTCCTCTATAGTAAAAATTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA
TTGGATGGAGCCCATGAACTTARCCGCTGTGCTGCTGGCTGGCCCTTCATCTTCTATTTTTTGTTTGTTTCTTTCCTCTATAGTARAAATTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA
TTGGATGGAGCCCATGARCTTARCCGCTGTGCTGCTGGCTGGCCCTTCATCTTCTATTTTTTGTTTGTTTCTTTCCTCTATAGTARARATTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA
ATGGAGCCCATGAACT TARCCGCTGTGCTGCTGECTGECCCTTCATCTTCTATTTTITGTTTGTTTCTTTCCTCTATAGTAARAAATTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA
TIGTTTCTTTCCTCTATAGTARAARTTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA
TIGTTTCTTTCCTCTATAGTARAARTTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA
TIGTTTCTTTCCTCTATAGTARARATTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA

TICTTTCCTCTATAGTARRRATTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA

CTATAGTARRRATTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA

TAGTAARAAATTTCCCCAAGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA

sesessessssssessssessssessssesassessssassssssessssssssssssssesesbbglblobbbect CTATAGTARRAATTTCCCCARGCTCTCARTGCCTAGATGATTTTTGCTTGGTA

131 140 150 160 170 190 200 210 220 230 240 250 260
I 1
CATTCCTCTAATTGGAGT TTCARRRTCACAGTTTCTTATTTGEGTRCGGACTCTTCCTARATAGT TARGCACCTARRT TATTGTARAAGCAGCTGGCCACTGCCCATGCCTTGTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTAATTGGAGT TTCARAATCACAGTTTCTTATTTGGGTGTGGACTCTTCCTAAATAGTTARGCACCTAAATTATTGTARAAGCAGC TGGCCACTGCCCATGCCTTGTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTARTTGGAGT TTCARARTCACAGTTTCTTATTTGGGTGTGGACTCTTCCTARATAGTTARGCACCTARATTATTGTAAAAGCAGC TGGCCACTGCCCATGCCTTGTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTAATTGGAGT TTCARRRTCACAGTTTCTTATTTGEETETGGACTCTTCCTARATAGT TARGCACCTARRT TATTGTARAAGCAGCTGGCCACTGCCCATGCCTTGTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTAATTGGAGT TTCARAATCACAGTTTCTTATTTGGGTGTGGACTCTTCCTAAATAGTTARGCACCTAAATTATTGTARAAGCAGC TGGCCACTGCCCATGCCTTGTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTARTTGGAGT TTCARARTCACAGTTTCTTATTTGGGTGTGGACTCTTCCTARATAGTTARGCACCTARATTATTGTAAAAGCAGC TGGCCACTGCCCATGCCTTGTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTAATTGGAGT TTCARRRTCACAGTTTCTTATTTGEETETGGACTCTTCCTARATAGT TARGCACCTARRT TATTGTARAAGCAGCTGGCCACTGCCCATGCCTTGTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTAATTGGAGTTTCARAATCACAGTTTCTTATTTGRGTRTGGACTCTTCCTARATAGT TARGCACCTARATTATTGTARAAGCAGC TRGCCACTGCCCATGCCTTRTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTARTTGGAGT TTCARARTCACAGTTTCTTATTTGGGTGTGGACTCTTCCTARATAGTTARGCACCTARATTATTGTAAAAGCAGC TGGCCACTGCCCATGCCTTGTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTAATTGGAGT TTCARRRTCACAGTTTCTTATTTGEETETGGACTCTTCCTARATAGT TARGCACCTARRT TATTGTARAAGCAGCTGGCCACTGCCCATGCCTTGTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTAATTGGAGTTTCARAATCACAGTTTCTTATTTGRGTRTGGACTCTTCCTARATAGT TARGCACCTARATTATTGTARAAGCAGC TRGCCACTGCCCATGCCTTRTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTARTTGGAGT TTCARARTCACAGTTTCTTATTTGGGTGTGGACTCTTCCTARATAGTTARGCACCTARATTATTGTAAAAGCAGC TGGCCACTGCCCATGCCTTGTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTAATTGGAGT TTCARAATCACAGTTTCTTATTTGEGTETGGACTCTTCCTARATAGT TARGCACCTARATTATTGTARAAGCAGCTGGCCACTGCCCATGCCTTGTAGACAGGTAGCTGAGA
CATTCCTCTAATTGGAGTTTCARAATCACAGTTTCTTATTTGRGTRTGGACTCTTCCTAAATAGTTARGCACCTARATTATTGTARAAGCAGC TRGCCACTGCCCATGCCTTRTAGACAGGTAGCTGAGA

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390

| I
TGGCACCAGAGARGAGARGCCTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGARTGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGARAGGAGAAGARCCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCARTGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGAAGAGAAGCCTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGAATGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGARAGGAGAAGAACCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCAATGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGARGAGARGCCTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGARTGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGARAGGAGAAGARCCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCARTGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGARGAGARGCCTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGARTGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGARAGGAGAAGARCCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCARTGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGAAGAGAAGCCTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGAATGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGARAGGAGAAGAACCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCAATGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGARGAGARGCCTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGARTGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGARAGGAGAAGARCCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCARTGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGARGAGARGCCTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGARTGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGARAGGAGAAGARCCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCAATGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGAAGAGAAGCC TGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGAATGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGAAAGGAGAAGAACCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCAATGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGARGAGARGCCTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGARTGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGARAGGAGAAGARCCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCARTGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGARGAGARGCCTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGARTGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGARAGGAGAAGARCCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCAATGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGAAGAGAAGCC TGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGAATGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGAAAGGAGAAGAACCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCAATGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGARGAGARGCCTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGARTGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGARAGGAGAAGARCCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCARTGAGCCGCCA
TGGCACCAGAGARGAGARGCCTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGARTGTGARGCTCTATTGAGATACATGTAGGARAGGAGAAGARCCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCARTGAGCCGCCA
TGGCACC CTGCAGGTCTGTACCCTTCACTGTACCAGAATGTGARGCTCTATTGAGATACATETAGGAAAGGAGAAGAACCTTCATGGAGGGAGCAGCCATCTTGCAATGAGCCGCCA

ASIPPROH2
ANZR
Bal2R
Yalou2R
Yalen2R
Euro2R
ALL2R
ALL2F
AN2F
Yalou2F
Yalen2F
Euro2F
Bal2F
Consensus

391 400 410 420 430 440 450 460 q70 480
1 |
ACATGGACARTATGARGGGCAAGTCCAGCGAGTARTGGARCCATATCCTGGARGCATGARACTACARATCTCACARCCGAGCTGAGCACT
ACATGGACAATATGARGGGCARGTCCAGCGAGTA
ACATGGACAATATGAAGGGCARGTCCAGCGRGTA
ACATGGACARTATGARGGGCAAGTCCAGCGRGTA
ACATGGACAATATGARGGGCARGTCCAGCGAGTA
ACATGGACAATATGAAGGGCARGTCCAGCGRGTA
ACATGGACARTATGARGGGCAAGTCCAGCGRGTA
ACATGGACAATATGAAGGGCARGTCCAGCGAGTARTGGAACCATATCCTGGAAGCATGAAACTACARATCTCACARCCGAGC TGAGCACT
ACATGGACAATATGAAGGGCARGTCCAGCGAGTARTGGAACCATATCC TGGAAGCATGAAACTACARATCTCACARCCGAGC TGAGCACT
ACATGGACARTATGARGGGCAAGTCCAGCGAGTARTGGARCCATATCCTGGARGCATGARACTACARATCTCACARCCGAGCTGAGCACT
ACATGGACAATATGAAGGGCARGTCCAGCGAGTARTGGAACCATATCCTGGAAGCATGAAACTACARATCTCACARCCGAGC TGAGCACT
ACATGGACARTATGARGGGCAAGTCCAGCGAGTARTGGARCCATATCCTGGARGCATGARACTACARATCTCACAACCGAGCTGAGCACT
ACATGGACARTATGARGGGCAAGTCCAGCGAGTARTGGARCCATATCCTGGARGCATGARACTACARATCTCACAACCGAGCTGAGCACT
ACATGGACAATATGAAGGGCARGTCCAGCGAGTAat Latcct tgaaactacaaatct t

Annexe 4: Alignement de séquences poSI P Promoteur partie 2

SNP Cheval/Ane 4\
Cheval

Position Anes

1 (pos 177) C T

122



Annexe 5:Alignement de séquences pABIPPromoteur partie 3 entre les anes témoins et

la séquence de référence du cheval

ASIPPROH3
ALL3F
AN3F
Euro3F
Yalen3F
Yalou3F
Bal3F
ALL3R
AN3R
Yalou3dR
Bal3R
Euro3R
Yalen3R
Consensus

ASTPPROH3
ALL3F
AN3F
Euro3F
Yalen3F
YalouldF
Bal3F

Yalen3R
Consensus

ASIPPROH3
ALL3F
AN3F
Euro3F
Yalen3F
Yalou3F
Bal3F
ALL3R
AN3R
Yalou3R
Bal3R
Euro3R
Yalen3R
Consensus

ASIPPROH3
ALL3F
AN3F
EurolF
Yalen3F
YaloudF
Bal3F
ALL3R
AN3R
YaloulR
Bal3R
Euro3R
Yalen3R
Consensus

ASIPPROH3
ALL3F
AN3F
Euro3F
Yalen3F
YaloudF
Bal3F
ALL3R
AN3R
Yalou3R
Bal3R
Euro3R
Yalen3R
Consensus

ASIPPROH3
ALL3F
AN3F
Euro3F
YalendF
Yalou3F

Consensus

2

1 10 20 30 40 50 60 ?& 80 90 100 110 120 130
1 1
CGAGCTGAGCACTGAGAATGAGATGGTTCCTTTGGTCAAACTGCTCTGARARTAAAGGARRRGATTCCGACTCACCTTARAGGTAGGGARTGTGTCTGTGTCTTCTCAGCTTARRCCACAGGGATCTCAG
GATTCCARCTCACCTTARAGGTAGGGARTGTGTCTGTGTCTTCTCAGCTTARACCACAGGGATCTCAG
GATTCCAACTCACCTTAAAGGTAGGGAATGTGTCTGTGTCTTCTCAGCTTARACCACAGGGATCTCAG
GATTCCARCTCACCTTARAGGTAGGGARTGTGTCTGTGTCTTCTCAGCTTARACCACAGGGRATCTCAG
GATTCCARCTCACCTTARRGGTAGGGARTGTGTCTGTGTCTTCTCAGCTTARACCACAGGGRTCTCAG
GATTCCAACTCACCTTAAAGGTAGGGAATGTGTCTGTGTCTTCTCAGCTTARACCACAGGGATCTCAG
GATTCCARCTCACCTTARAGGTAGGGARTGTGTCTGTGTCTTCTCAGCTTARACCACAGGGATCTCAG
TGAGARTGAGATGGTTCCTTTGGTCARACTGCTCTGARAATARAGGARAAGAT TCCARCTCACCT TARAGGTAGGGARTGTGTCTGTGTCTTCTCAGCT TARACCACAGGGATCTCAG
TGAGARTGAGATGGTTCCTTTGGTCAAACTGCTCTGARAATARAGGARARGATTCCARCTCACCT TARAGGTAGGGAATGTGTCTGTGTCTTCTCAGCTTAAACCACAGGGATCTCAG
TGAGARTGAGATGGTTCCTTTGGTCARACTGC TCTGARARTARAGGARARGATTCCARCTCACCTTARAGGTAGGGARTGTGTCTGTGTCTTCTCAGCT TARACCACAGGGATCTCAG
TGAGARTGAGATGGTTCCTTTGGTCARACTGCTCTGARAATARAGGARAAGAT TCCARCTCACCT TARAGGTAGGGARTGTGTCTGTGTCTTCTCAGCT TARACCACAGGGATCTCAG
TGAGARTGAGATGGTTCCTTTGGTCAAACTGCTCTGARAATARAGGARARGATTCCARCTCACCT TARAGGTAGGGAATGTGTCTGTGTCTTCTCAGCTTAAACCACAGGGATCTCAG
TGAGARTGAGATGGTTCCTTTGGTCARACTGC TCTGARAATARAGGARARGATTCCARCTCACCTTARAGGTAGGGARTGTGTCTGTGTCTTCTCAGCT TARACCACAGGGATCTCAG
Lgagaatgagatggticectbiggtcaaact gekecbgaaaat aaaggaaaaGATTCCAACTCACCTTAARGGTAGGGAATGTGTCTGTGTCTTICTCAGCT TRAAACCACAGGGATCTCAG

150 160 170 180 AO 200 210 220 230 240 250 260

131 140

1 e -
TARGGATCAGGTCACTGACACTAACGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGATGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCARGCATCCT
TARGGATCAGGTCACTGACACTARCGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCACTGACACTAACGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCACTGACACTAACGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCACTGACACTARCGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCACTGACACTAACGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCACTGACACTAACGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCACTGACACTARCGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCACTGACACTAACGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCAC TGACACTARCGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGTTGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCACTGACACTARCGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCACTGACACTAACGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCAC TGACACTARCGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
TARGGATCAGGTCACTGACACTARCGGCTTCACTTTGGGCACAACCCCCAGCAGGACGGCCCCAGGCARACGTART TACCAGGAGT TGGGGGCCCATTATAGCCTTTTGATTTGGTCGCTCAGGCATCCT
261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 37

380 390

I I
GTCAGACAGACGTAGARAGARGACTGACTCTTACCTCAARAAGARGTARACTGTAGGT TAAAGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGAAAAGCAGACCTGTGGGTCTAGGARACCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGAC TGACTCTTACCTCAARAGAAGTARACTGTAGGT TAARGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGARARGCAGACCTGTGGGTCTAGGARRCCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGACTGACTCTTACCTCAARRGAAGTARACTGTAGGT TAARGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGARARGCAGACCTGTGGGTCTAGGARACCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGACTGACTCTTACCTCAARAAGARGTARACTGTAGGT TAAAGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGAAAAGCAGACCTGTGGGTCTAGGARACCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGACTGACTCTTACCTCAARRGAAGTARACTGTAGGT TAARGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGARARGCAGACCTGTGGGTCTAGGARACCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGAC TGACTCTTACCTCAARAAGARG TARACTGTAGGT TAAAGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGARAAGCAGACC TGTGGGTCTAGGARRCCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGACTGACTCTTACCTCAARAAGARGTARACTGTAGGT TAAAGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGAAAAGCAGACCTGTGGGTCTAGGARACCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGACTGACTCTTACCTCAARRGAAGTARACTGTAGGT TAARGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGARARGCAGACCTGTGGGTCTAGGARACCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGAC TGACTCTTACCTCAARAAGARG TARACTGTAGGT TAAAGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGARAAGCAGACC TGTGGGTCTAGGARRCCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGACTGACTCTTACCTCAARAAGARGTARACTGTAGGT TAAAGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGAAAAGCAGACCTGTGGGTCTAGGARACCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGACTGACTCTTACCTCAARRGAAGTARACTGTAGGT TAARGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGARARGCAGACCTGTGGGTCTAGGARACCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGAC TGACTCTTACCTCAARAAGARG TARACTGTAGGT TAAAGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGARAAGCAGACC TGTGGGTCTAGGARRCCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGAAGACTGACTCTTACCTCAARAAGARGTARACTGTAGGTTAAAGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGAAAAGCAGACCTRTGGGTCTAGGARRCCACACA
GTCAGACAGACGTAGARAGARGACTGACTCTTACCTCAARRGAAGTARACTGTAGGT TAARGTATTTGGTTTTAGTTTCTGTCAGGT TGAGACTTTGARARGCAGACCTGTGGGTCTAGGARRCCACACA
391 400 410 430 440 450 460 470 480 490 500

510 520

0
I |
ETE[iHTTETHTTEETTTEEHEETET$TTEEHEEETHTHHEEHHEEETHTHHEEEHHHTTEHEHEEHETHETTTTHHTT[i[ilIT[iTTTTHETETHEHETEEEETHHIIIIEEHTTTTETETHHETEEET
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARATTCGAGGGTATARGEARGCGTATARCCCAAATTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGLT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARRTTCGAGGGTATARGGARGCGTATAACCCARRTTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGCT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARATTCGAGGGTATARGGAAGCGTATARCCCAAATTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGLT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARATTCGAGGGTATARGEARGCGTATARCCCAAATTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGLT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARRTTCGAGGGTATARGGARGCGTATAACCCARRTTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGCT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARATTCGAGGGTATARGGAAGCGTATARCCCAAATTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGLT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARATTCGAGGGTATARGEARGCGTATARCCCAAATTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGLT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARRTTCGAGGGTATARGGARGCGTATAACCCARRTTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGCT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARATTCGAGGGTATARGGAAGCGTATARCCCAAATTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGLT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARRTTCGAGGGTATARGGARGCGTATAACCCARRTTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGCT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARRTTCGAGGGTATARGGARGCGTATAACCCARRTTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGCT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARATTCGAGGGTATARGGAAGCGTATARCCCAAATTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGLT
CTGGATTCTATTGCTTTGGACCTCTGCARRTTCGAGGGTATARGGARGCGTATAACCCARARTTGAGACGACTACTTTTARTTGGCTGTTTTACTGTAGAGTGCCGTARCCCGCATTTTGTGTARGTGGCT
521 540 550 560 570 580 590

600 610

530 620, 0
I —- ---§+ ————————— R |
CTEGGTTEGR&HHTCTHHGHHHHEGGCTETTTCTGETTCTTCHHGHTHGTCTGGRGGHFITCTCFIFIFIFIETTHHHHTHHCHTHHHHCTTGC&C&TC CACCATGARTGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGAACGCAATCTARGARAAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGARTCTCARAAGT TARAATARCATARAACTTGCCGTGCCGTCCTTCAGTTACACCATGARTGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGARCGCAATCTARGARRAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGAATCTCARRAGT TARAATARCATARARCTTGCCGTGCCGTCCTTCAGTTACACCATGARTGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGARCGCAATCTARGAARAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGAATCTCAARAGT TARAATAACATARARCTTGCCGTGCCGTCCTTCAGTTACACCATGARTGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGAACGCAATCTARGARAAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGARTCTCARAAGT TARAATARCATARAACTTGCCGTGCCGTCCTTCAGTTACACCATGARTGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGARCGCAATCTARGAARAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGAATCTCARAAGT TARAATARCATARARCTTGCCGTGCCGTCCTTCAGTTACACCATGARTGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGAACGCAATCTARGARAAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGAATCTCARAARGT TRARRATARCATAARAACTTGCCGTGCCGTCCTTCAGT TACACCATGAATGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGAACGCAATCTARGARAAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGARTCTCARAAGT TARAATARCATARAACTTGCCGTGCCGTCCTTCAGTTACACCATGARTGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGARCGCAATCTARGAARAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGAATCTCARAAGT TARAATARCATARARCTTGCCGTGCCGTCCTTCAGTTACACCATGARTGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGAACGCAATCTARGARAAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGAATCTCARAARGT TRARRATARCATAARAACTTGCCGTGCCGTCCTTCAGT TACACCATGAATGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGAACGCAATCTARGARAAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGARTCTCARAAGT TARAATARCATARAACTTGCCGTGCCGTCCTTCAGTTACACCATGARTGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGARCGCAATCTARGAARAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGAATCTCARAAGT TARAATARCATARARCTTGCCGTGCCGTCCTTCAGTTACACCATGARTGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGAACGCAATCTARGARAAGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGAATCTCARAARGT TRARRATARCATAARAACTTGCCGTGCCGTCCTTCAGT TACACCATGAATGTTTCTCTCT
CTGGGTTGGAACGCAATCTARGARARGGGCTGTTTCTGGTTCTTCARGATAGTCTGGAGGAATCTCARAAGTTARAATARCATARAACTTGCCGTGCCGTCCTTCAGTTACACCATGARTGTTTCTCTCT
651 660 670 680 690 FOo0 710 730 740 750 760

T e

720

1 1
TCCFIFIGCFICTTCTGCHTGTGGGTHHGCGTTCTFIECFIGFIGFITGCTGTTHCHGTCTGGCHTGEEHHMEGGHGCCHHGTGTTCHGHGTTGEECHCFIFIGFIFIGTHHGGHHCCHGHGCCHGGHGHCCHE
TCCAAGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGCTGTTACAGTCTGGCATGGGARAGCARAGGAGCCARGTGT TCAGAGT TGGGCACARGAAGTARGGAACCAG
TCCAAGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGC TRTTACAGTCTGGCATGGGARAGCARAGGAGCCARGTGT TCAGAGT TGGGCACARGAAGTARGGAACCAG
TCCARGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGCTGTTACAGTCTGGCATGGGARAGCARAGGAGCCARGTGTTCAGAGT TGGGCACARGARGTARGGAACCAG
TCCAAGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGCTGTTACAGTCTGGCATGGGARAGCARAGGAGCCARGTGT TCAGAGT TGGGCACARGAAGTARGGAACCAG
TCCAAGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGC TRTTACAGTCTGGCATGGGARAGCARAGGAGCCARGTGT TCAGAGT TGGGCACARGAAGTARGGAACCAG
TCCARGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGCTGTTACAGTCTGGCATGGGARAGCARAGGAGCCARGTGTTCAGAGT TGGGCACAAGARGTARGGAACCA
TCCAAGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGCTGTTACAGTCTGGCAT
TCCARGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGCTGTTACAGTCTGGCAT
TCCARGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGCTGTTACAGTCTGGCAT
TCCAAGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGCTGTTACAGTCTGGCAT
TCCARGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGCTGTTACAGTCTGGCAT
TCCARGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGCTGTTACAGTCTGGCAT
TCCARGCACTTCTGCATGTGGGTARGCGT TCTAGCAGAGATGCTGTTACAGTCTGGCATgggaaa.

ghgtbcagagttage .

Annexe 5 : Alignement de séquences po&SI P Promoteur partie 3

SNP Cheval/Ane 4

Position

Cheval Position Cheval | Anes Position Cheval

1 (pos 69)

G A 4 (pos 417) A 7 (pos 619) A

2 (pos 187)

T C 5 (pos 532) T 8 (pos 626) G A

123




| 3(pos253) | A | G | 6(613614) | AC | cG | 9(pos715) | T | G

124



Annexe 6:Alignement de séquences p@ABIPPromoteur partie 4 entre les &nes témoins et

la séquence de référence du cheval

ASIPProndHorse
ALL4R
YaloudR

EurodR
YalendR

Consensus

ASIPProndHorse
ALL4R
YaloudR
Eur-odR
YalendR
AN4R
ALLdF
BaldF
YalendF
YaloudF
EurodF
BaldR

1 10 20 30 40 50 60 70 80 0 100 110 120 130
| 1
GGAACCAAAAAGATCAGATGTCTTTGAT TAGGGTARGARAGARTATGAT TCGGAGGGGGAAAGGTACACAGAGACAGAT TGTGAGT TGAGAGGARACTAACTTCAGT TGGGTAGAGARGATTTATTCAGA
GGAACCAAAAAGATCAGATGTCTTTGATTAGGGTARGAARAGARTATGATTCGGAGGGGGAAAGGTACACAGAGACAGATTGTGAGT TGAGAGGARACTAACTTCAGT TGGGTAGAGAARGATTTATTCAGA
GGAACCARARAGATCAGATGTCTTTGATTAGGGTARGAARGARTATGAT TCGGAGGGGGARRGGTACACAGAGACAGATTGTGAGT TGAGAGGARACTARCTTCAGT TGGGTAGAGAAGATTTATTCAGA
GAACCAAAAAGATCAGATGTCTTTGATTAGGGTARGARAGARTATGAT TCGGAGGGGGAAAGGTACACAGAGACAGAT TGTGAGT TGAGAGGARACTAACTTCAGT TGGGTAGAGARGATTTATTCAGA
GAACCAAAAAGATCAGATGTCTTTGATTAGGGTARGARAGARTATGATTCGGAGGGGGAAAGGTACACAGAGACAGATTRTGAGT TGAGAGGARACTAACTTCAGT TGGGTAGAGAAGATTTATTCAGA
GATCAGATGTCTTTGATTAGGGTARGARAGARTATGAT TCGGAGGGGGARAGGTACACAGAGACAGAT TGTGAGT TGAGAGGARACTARCTTCAGT TGGGTAGAGARGATTTATTCAGA
GGTACACAGAGACAGATTGTGAGT TGAGAGGARACTARCTTCAGT TGGGTAGAGAAGATTTATTCAGA

GGTACACAGAGACAGATTGTGAGT TGAGAGGARACTARCTTCAGT TRGGTAGAGAAGATTTATTCAGA

GGTACACAGAGACAGATTGTGAGT TGAGAGGARACTARCTTCAGT TGGGTAGAGAAGATTTATTCAGA

GGTACACAGAGACAGATTGTGAGT TGAGAGGARACTARCTTCAGT TGGGTAGAGAAGATTTATTCAGA

GGTACACAGAGACAGATTGTGAGT TGAGAGGARACTARCTTCAGT TGGGTAGAGAAGATTTATTCAGA

sassesssssstatrtrtreretatatrtasassssssnsnssrsrsrsrsrssssssssssfpbacacagagacagattygbpagbtgagaggasactaacktbcagbigpgtagagaagattbattcaga
131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
1

1

TTECFIGGEFIEEHHHTTGGHHHGHHCT[iTFIFIFIECTFIGFIGTCTETHTCCHHTTTHHHTFITCTETETEGCTGEFITCTGGGGGCCHHHGTH[iTTCCTFIEFIGCGCFITHEHGGTGTH%TGCTCRHEECHGCT
TTGCAGGGAGGARAT TGGARAGAAC TGTARAGCTAGAGTCTGTATCCARTTTARATATCTGTGTGGCTGGATC TEGGGGCCARRGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGTGTARATTTTGCTCARGGCAGCT
TTGCAGGGAGGAAAT TGGARAGAAC TGTARAGC TAGAGTCTGTATCCAATTTAAATATCTGTGTGGCTGGATC TRGGGGCCAARGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGETGTARATTTTGCTCARGGCAGCT
TTGCAGGGAGGARAT TGGARAGAAC TGTARRGCTAGAGTCTGTATCCAATTTARATATCTGTGTGGCTGGATC TEGGGGCCARRGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGTGTARATTTTGCTCARGGCAGCT
TTGCAGGGAGGARAT TGGARAGAAC TGTARAGCTAGAGTCTGTATCCAATTTARATATCTGTGTGGCTGGATCTEGGGGCCARRGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGTGTARATTTTGCTCARGGCAGCT
TTGCAGGGAGGAAAT TGGARAGAAC TGTARAGC TAGAGTCTGTATCCAATTTAAATATCTGTGTGGCTGGATC TRGGGGCCAARGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGETGTARATTTTGCTCARGGCAGCT
TTGCAGGGAGGARAT TGGARAGAAC TGTARARGCTAGAGTCTGTATCCAATTTARATATCTGTGTGGCTGGATCTEGGGGCCARRGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGETGTARATTTTGCTCARGGCAGCT
TTGCAGGGAGGARAT TGGARAGARC TGTARAGCTAGAGTCTGTATCCART TTARATATCTGTGTGGCTGGATC TEGGGGCCARAGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGETGTARATTTTGCTCARGGCAGCT
TTGCAGGGAGGAAAT TGGARAGAAC TGTARAGC TAGAGTCTGTATCCAATTTAAATATCTGTGTGGCTGGATC TRGGGGCCAARGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGETGTARATTTTGCTCARGGCAGCT
TTGCAGGGAGGARAT TGGARAGAAC TGTARARGCTAGAGTCTGTATCCAATTTARATATCTGTGTGGCTGGATCTEGGGGCCARRGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGETGTARATTTTGCTCARGGCAGCT
TTGCAGGGAGGAAAT TGGARAGARC TGTARAGCTAGAGTCTGTATCCART TTARATATCTGTGTGGCTGGATC TEGGGGCCARAGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGETGTARATTTTGCTCARGGCAGCT
GTARAGCTAGAGTCTGTATCCAATTTARATATCTGTGTGGCTGGATCTGGGGGCCARAGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGTGTAAATTTTGCTCAAGGCAGCT

[ L GTARAGCTAGAGTCTGTATCCARTTTARATATCTGTGTGGCTGGATCTGGGGGCCARAGTAGT TCCTAGAGCGCATAGAGGTGTARATTTTGCTCARGGCAGCT

ASIPProndHorse
ALL4R
YaloudR
EurodR
YalendR
AN4R
ALL4F
BaldF
YalendF
YaloudF
EurodF
BaldR
Consensus

ASIPProndHorse
ALL4R
YaloudR
Eur-odR
YalendR
AN4R
ALLdF
BaldF
YalendF
YaloudF
EurodF
BaldrR
Consensus

ASIPProndHorse
ALL4R
YaloudR
EurodR
YalendR
AN4R
ALL4F
BaldF
YalendF
YaloudF
EurodF
BaldR
Consensus

ASIPProndHorse
ALL4R
YaloudR

Eur-odR
YalendR

Consensus

261 270 280 290 300 310 320 340 350 360 370 380 390

330
I I
ETETTEHEEHHHEEHHETEEHETHEEEEEHTTEEHEHEEEEHEHEHETTEEHHHHEEIIETETEHTEEEEE%RHHEETHEHHTEEHEIIHTHHHTTEEETEI:THEHEHEEEHEEHETTETETTTEE-
GTCTTGAGGAARGGAAGTGGACTAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARARGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGARTCCAGCCATARATTGCCTGCTAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA
GTCTTGAGGARAGGARGTGGAC TAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARAAGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGARTCCAGCCATARATTGCCTGCTAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA
GTCTTGAGGAARGGAAGTGGACTAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARARGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGAATCCAGCCATARATTGCCTGC TAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA
GTCTTGAGGAARGGAAGTGGACTAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARARGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGARTCCAGCCATARATTGCCTGCTAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA
GTCTTGAGGARAGGARGTGGAC TAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARAAGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGARTCCAGCCATARATTGCCTGCTAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA
GTCTTGAGGAARGGAAGTGGACTAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARARGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGAATCCAGCCATARATTGCCTGC TAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA
GTCTTGAGGAARGGAAGTGGACTAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARARGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGARTCCAGCCATARATTGCCTGCTAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA
GTCTTGAGGARAGGARGTGGAC TAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARAAGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGARTCCAGCCATARATTGCCTGCTAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA
GTCTTGAGGAARGGAAGTGGACTAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARARGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGAATCCAGCCATARATTGCCTGC TAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA
GTCTTGAGGARAGGARGTGGACTAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARAAGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGARTCCAGCCATARATTGCCTGC TAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA
GTCTTGAGGARAGGARGTGGAC TAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARAAGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGARTCCAGCCATARATTGCCTGCTAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA
GTCTTGAGGAARGGAAGTGGACTAGGGGCATTGCAGAGGGCAGAGAGT TCCARARGCCCCTCTGATGGCCCCTACARAGGTAGAATCCAGCCATARATTGCCTGC TAGACAGCCACCAGTTCTGTTTCCA

391 400
I-

410 420 430 440 450 460 470 480 430 500 510 520

1
=—CARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTT TARGARGARTCGGCTTGGAGCARATGTACTAAATTCARRRCATTCTARACCACATTTGARTCTTGT TTARRRGATGAA
TCTGTTTCCCARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGARTCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARRRCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARRAGATGAR
TCTGTTTCCCARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGAATCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARARCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARAAGATGAR
TCTGTTTCCCARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGARTCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARARCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARRRGATGAR
TCTGTTTCCCARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGARTCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARRRCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARRAGATGAR
TCTGTTTCCCARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGAATCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARARCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARAAGATGAR
TCTGTTTCCCARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGARTCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARARCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARRRGATGAR
TCTGTTTCCCARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGAATCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARARCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARRAGATGAR
TCTGTTTCCCARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGAATCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARARCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARAAGATGAR
TCTGTTTCCCARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGARTCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARARCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARRRGATGAR
TCTGTTTCCCARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGAATCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARARCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARRAGATGAR
TCTGTTTCCCARACCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGAATCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARARCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARAAGATGAR
TCTGTTTCCCARARCCTGTACTTACAGATTCTTTCTTTACGTTCAGATGTTTTTAAGARGARTCGGCTTGGAGCARATGTACTARATTCARARCATTCTARACCACATTTGARTCTTGTTTARRRGATGAR

521 530 540 550 560 570 580 590 600 610 620 630 640 B50

I 1
GGGATGAGAAGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCET TRCAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTCAACTGCCATCAGACCTCGTTCARTACARACA
GGGATGAGAAGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCETTRCAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTCAACTGCCATCAGACCTCGTTCARTACARACA
GGGATGAGARGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCGT TGCAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTCARCTGCCATCAGACCTCGTTCARTACARACA
GGGATGAGAAGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCGTTECAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTCAACTGCCATCAGACCTCGTTCARTACARACA
GGGATGAGAAGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCETTRCAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTCAACTGCCATCAGACCTCGTTCARTACARACA
GGGATGAGARGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCGT TGCAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTCARCTGCCATCAGACCTCGTTCARTACARACA
GGGATGAGAAGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCGTTECAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTCAACTGCCATCAGACCTCGTTCARTACARACA
GGGATGAGAAGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCETTRCAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTCAACTGCCATCAGACCTCGTTCARTACARACA
GGGATGAGARGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCGT TGCAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTCARCTGCCATCAGACCTCGTTCARTACARACA
GGGATGAGAAGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCGT TECAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTCAACTGCCATCAGACCTCGTTCARTACARACA
GGGATGAGARGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCGT TGCAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTT

GGGATGAGARGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCGT TGCAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTCARCTGCCATCAGACCTCGT TCARTACARACA
GGGATGAGAAGTGTGATTCTGTTCACTTGTTTAGARATGGTCETTECAGACAGGATCCTAGGCGTTTCATTCTCTCTTCTCTTGGTTTATTCTGCTTTeaack gecat cagacctogttcaatacaaaca

651 660 670 680 630 F0i 70 720 730 740 750 760 764

1 1
GTCAGTARTTGGGCTTTTGGARGGGGGAARAGTGGTTATTTARARTCGCCTCCTTATGTTCTATTGCTGCACCCCTTGACATTTGCTTCCAGGGARATGTAGGCAGTGATGACA
GTCAGTARTTGGGCTTTTGGARGGGGGAARARGTGGTTATTTARAATCGCCTCCTT

GTCAGTAATTGGGLTTTTGGAAGGGGGAARRGTGGTTATTTAARAATCGCCTCCTT

GTCAGTARTTGGGCTTTTGGARGGGGGAARARGTGGTTATTTARAATCGCCTCCTT

GTCAGTARTTGGGCTTTTGGARGGGGGAARARGTGGTTATTTARRATCGCCTCCTT

GTCAGTAATTGGGCTTTTGGAAGGGGGAARARGTGGTTATTTAARAATCGCCTCCTT
GTCAGTARTTGGGCTTTTGGARGGGGGAARAGTGGTTATTTARARTCGCCTCCTTATGTTCTATTGCTGCACCCCTTGACATTTGCTTCCAGGGARATGTAG
GTCAGTARTTGGGCTTTTGGARGGGGGAARAGTGGTTATTTARARTCGCCTCCTTATGTTCTATTGCTGCACCCCTTGACATTTGCTTCCAGGGARATGTAG
GTCAGTAATTGGGLTTTTGGAAGGGGGAARAGTGGTTATTTARAATCGCCTCCTTATGTTCTATTGCTGCACCCCTTGACATTTGCTTCCAGGGARATGTAG
GTCAGTARTTGGGCTTTTGGARGGGGGARRAGTGGTTATTTARARTCGCCTCCTTATGTTCTATTGCTGCACCCCTTGACATTTGCTTCCAGGGARATGTAG

GTCAGTAATTGGGECTTTTGEARGGGGGARAAGTGGTTATTTARARTCGLCTCC
gtoagtaatbggpctibtopaagppppaaaagbpgbbabbbaaaabogCCboctl, gy s easiiieecsrssstssssssssssssssassssssnssns

Annexe 6: Alignement de séquences po&SI P Promoteur partie 4

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 242) C A
2 (pos 333) C T
3 (pos 390-400) ATCTGTTTCC
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Annexe 7:Alignement de séquences pASBIPPromoteur partie 5 entre les anes témoins et

la séquence de référence du cheval

ASIPPronbHorse
ALLGF
Bal5F

EurobF
YalenSF
YalouSF

ANSF
ALLSR
ANSR
Bal5R
Yalou5R
YalenSR
EurobR
Consensus

ASIPPronSHorse
ALLSF

Bal5F

EurobF
YalenSF

Consensus

ASTPPronSHorse
ALLSF
BalbF

Euro5F
YalenSF
YaloubF

ANSF
ALLSR
ANSR
Bal5R
YaloubR
Yalen5R
Euro5R
Consensus

ASTPPronSHorse
ALLSF
BalbF

Euro5F
YalenSF
YalouSF

ANSF
ALLGBR
ANSR
Bal5R
Yalou5R
YalenSR
Euro5R
Consensus

ASTPPronSHorse
ALLGF

Bal5F

Euro5F

YalenSF
YalouSF

Consensus

100 110 120 130
1 - 1
ATGCCATCCCCATCCTTGGCATCACTATARATTAGAGGCCCAGAGARRART TCACTAGATCCTATTGARGGCATTCGCTCCTTGAAGCC TAGCATCAGAGCAGTTTEGTGGCCTGGLTTGCAGGAGCAAC
AATTCACTAGATCCTATTGARGGCATTCGCTCCTTGARGCCTAGCATCAGAGCAGT TTGETGGCCTGGCT TGCAGGAGCAAC
AATTCACTAGATCCTATTGAAGGCATTCGCTCCTTGARGCCTAGCATCAGAGCAGT TTEETGGCCTGGCTTGCAGGAGCARC
AATTCACTAGATCCTATTGAAGGCATTCGCTCLTTGARGCCTAGCATCAGAGCAGT TTRRTRGCCTGGLTTGCAGGAGCARL
AATTCACTAGATCCTATTGARGGCATTCGCTCCTTGARGCCTAGCATCAGAGCAGT TTGETGGCCTGGCT TGCAGGAGCAAC
AATTCACTAGATCCTATTGAAGGCATTCGCTCCTTGARGCCTAGCATCAGAGCAGT TTEETGGCCTGGCTTGCAGGAGCARC
CTAGATCCTATTGAAGGCATTCGCTCCTTGAAGCCTAGCATCAGAGCAGT TTRRTRGCCTGGLTTGCAGGAGCARL

TGCCATCCCCATCCTTGGCATCACTATARRTTAGAGGCACAGAGARRAAT TCACTAGATCCTATTGARGGCATTCGCTCCTTGARGCC TAGCATCAGAGCAGT TTGETGGCCTGGCT TGCAGGAGCAAC
TGCCATCCCCATCCTTGGCATCACTATARATTAGAGGCACAGAGAAAAAT TCACTAGATCCTATTGARGGCATTCGCTCCTTGARGCCTAGCATCAGAGCAGT TTGGTGGCCTGGCTTGCAGGAGCAARC
TGCCATCCCCATCCTTGGCATCACTATARATTAGAGGCACAGAGARARATTCACTAGATCCTATTGARGGCATTCGCTCCTTGARGCC TAGCATCAGAGCAGTTTRRTRGLLTGGLTTGCAGGAGCAARC
TGCCATCCCCATCCTTGGCATCACTATARRTTAGAGGCACAGAGARRAAT TCACTAGATCCTATTGARGGCATTCGCTCCTTGARGCC TAGCATCAGAGCAGT TTGETGGCCTGGCT TGCAGGAGCAAC
TGCCATCCCCATCCTTGGCATCACTATARATTAGAGGCACAGAGAAARAT TCACTAGATCCTATTGARGGCATTCGECTCCTTGARGCCTAGCATCAGAGCAGT TTGGTGGCCTGGCTTGCAGGAGCAARC
CCTAGCATCAGAGCAGTTTGGTRGCCTGGCT TGCAGGAGCAAC

e tcactagatcctattgaaggcattcgctccttgaagcCTRECHTCHGHGCHETTTGGTGGCCTGGiTTGCHEEHECHHC
131 ﬂ!‘hg

1 10 20 30 A 50 60 70 80 90

140 150 160 170 1 190 200 210 220 230 240 B0 260

I |
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAAT TARGGAGACCARTTTCTGGTCCTGCATCTGCTTCTAACTGCCTGTGAGGCTTTARTCTARTTGTTGACCTGCTTAGGGCTTCCGTCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAATTARGGAGACCARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTAACTGCCTGTGAGGCTTTAATCTARTTGTTGACCTGLTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAATTARGGAGACCARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTAACTGCCTGTGAGGCTTTARTCTARTTGTTGACCTGCTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAATTARGGAGACCARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTAACTGCCTGTGAGGCTTTARTCTARTTGTTGACCTGCTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAATTARGGAGACCARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTAACTGCCTGTGAGGCTTTAATCTARTTGTTGACCTGLTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAATTARGGAGACCARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTAACTGCCTGTGAGGCTTTARTCTARTTGTTGACCTGCTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAATTARGGAGACCARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTARCTGCCTGTGAGGCTTTARTCTARTTGTTGACCTGCTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAAT TARGGAGACCARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTAACTGCCTGTGAGGCTTTAATCTARTTGTTGACCTGLTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAATTARGGAGACCARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTAACTGCCTGTGAGGCTTTARTCTARTTGTTGACCTGCTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAATTARGGAGACCARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTARCTGCCTGTGAGGCTTTARTCTARTTGTTGACCTGCTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAAT TARGGAGACCAARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTAACTGCCTGTGAGGCTTTAATCTARTTGTTGACCTGCTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACC TCAGGAGCAGGAATTARGGAGACCARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTARCTGCCTGTGAGGC TTTARTCTARTTGTTGACCTGCTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAATTARGGAGACCARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTARCTGCCTGTGAGGCTTTARTCTARTTGTTGACCTGCTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT
AGGCTCTGGTGCACARACCTCAGGAGCAGGAATTARGGAGACCAARTTTCTCGTCCTGCATCTGCTTCTAACTGCCTGTGAGGCTTTAATCTARTTGTTGACCTGCTTAGGGCTTCCATCTTCCTGTGCAT

261
1 1
CARATGTGAAARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACKCTTRAGGATARGATGACAACCARATGTGTCTGLCTTAGC TGGGGARGARGGARCGGGGTGAGAGAGAGAAAGCACATTGCARTAGCT
CARATGTGARARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACGCTTGAGGATAAGATGACARCCARRTGTGTCTGCCTTAGC TGGGGARGARGGARCGGGGTCAGAGAGAGARAGCACATTGCARTAGCT
CARATGTGAAARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACGC T TGAGGATARGATGACAACCARATGTGTCTGLL T TAGC TGGGGAAGARGGAACGGGGTCAGAGAGAGARAGCACAT TGCARTAGCT
CARATGTGAAARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACKCTTRAGGATARGATGACAACCARATGTGTCTGLCTTAGC TGGGGARGARGGARCGGGGTCAGAGAGAGAAAGCACATTGCARTAGCT
CARATGTGARARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACGCTTGAGGATAAGATGACARCCARRTGTGTCTGCCTTAGC TGGGGARGARGGARCGGGGTCAGAGAGAGARAGCACATTGCARTAGCT
CARATGTGAAARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACGC T TGAGGATARGATGACAACCARATGTGTCTGLL T TAGC TGGGGAAGARGGAACGGGGTCAGAGAGAGARAGCACAT TGCARTAGCT
CARATGTGAAARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACGCTTGAGGATARGATGACAACCARATGTGTCTGLCTTAGC TGGGGARGARGGARCGGGGTCAGAGAGAGAAAGCACATTGCARTAGCT
CARATGTGARARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACGCTTGAGGATAAGATGACARCCARRTGTGTCTGCCTTAGC TGGGGARGARGGARCGGGGTCAGAGAGAGARAGCACATTGCARTAGCT
CARATGTGAAARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACGCT TGAGGATARGATGACAACCARATGTGTCTGCL T TAGC TGGGGAAGARGGARCGGGGTCAGAGAGAGARAGCACATTGCARTAGCT
CARATGTGAAARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACKCTTRAGGATARGATGACAACCARATGTGTCTGLCTTAGC TGGGGARGARGGARCGGGGTCAGAGAGAGAAAGCACATTGCARTAGCT
CARATGTGARARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACGCTTGAGGATAAGATGACARCCARRTGTGTCTGCCTTAGC TGGGGARGARGGARCGGGGTCAGAGAGAGARAGCACATTGCARTAGCT
CARATGTGAAARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACGCT TGAGGATARGATGACAACCARATGTGTCTGCL T TAGC TGGGGAAGARGGARCGGGGTCAGAGAGAGARAGCACATTGCARTAGCT
CARATGTGARARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACGCTTGAGGATAAGATGACARCCARRTGTGTCTGCCTTAGC TGGGGARGARGGAACGGGGTCAGAGAGAGARAGCACAT TGCARTAGCT
CARATGTGARARCARAGACTAGCCTCCCTTACTTGCARGGACGCTTGAGGATARGATGACARCCARRTGTGTCTGCCTTAGC TGGGGARGARGGARCGGGGTCAGAGAGAGARAGCACATTGCARTAGCT

270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 37 380 390

391 400 410 420 430 4di 450 460 470 480 430 G0 510 520

1 1
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGARTTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGARTGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTTARGTARAGTTTTTATTGARRGTTTTTCTGTTTTTATTAA
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGARTTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGAATGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTTARGTARAGTTTTTATTGARRGTTTTTCTGTTTTTATTAR
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGAATTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGAATGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTITARGTARAGTTTTTATTGARAGTTTTTCTGTTTTTATTAR
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGARTTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGARTGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTTARGTARAGTTTTTATTGARRGTTTTTCTGTTTTTATTAA
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGARTTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGAATGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTTARGTARAGTTTTTATTGARRGTTTTTCTGTTTTTATTAR
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGARTTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGARTGGTCTGGACACACTTTTATITTTCTTITARGTARAGTTTTTATTGARAGTTTTTCTGTTTTTATTAR
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGAATTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGC TCCTGARTGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTTARGTARAGTTTTTATTGARRGTTTTTCTGTTTTTATTAR
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGARTTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGAATGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTTARGTARAGTTTTTATTGARRGTTTTTCTGTTTTTATTAR
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGARTTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGARTGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTITARGTARAGTTTTTATTGARAGTTTTTCTGTTTTTATTAR
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGAATTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGAATGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTITARGTARAGTTTTTATTGARRGTTTTTCTGTTTTTATTAR
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGRAATTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGC TCCTGAATGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTTARGTARAGTTTTTATTGARRGTTTTTCTGTTTTTATTAR
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGARTTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGARTGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTTARGTARAGTTTTTATTGARRGTTTTTCTGTTTTTATTAA
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGARTTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGAATGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTTARGTARAGTTTTTATTGARRGTTTTTCTGTTTTTATTAR
GARTTTTTCACTTGATTGCTTATTTTTTTGARTTCTCATCTCCCTCTTCTCTGGGCTCCTGARTGGTCTGGACACACTTTTATTTTTCTTTARGTARAGTTTTTATTGARAGTTTTTCTGTTTTTATTAR
521 530 540 550 560 570 580 530 GO0 610 620

630 636

1 |
ACAAAAAAGTCTTCAGCTCGATGARTTTTCACCACGTGAAAATTTTCTTGACTTATTGGACTGGTTAGGACTC TARGTACARTACTTAARTARAAGCAAAGAGAGCARGTACCTTTG
ACARAARARGTCTTCAGCTCGATGARTTTTCACCACGTGARARTTTTCTTGACTTATTGGACTGGTTAGGACTCTARGTACAATACTTAATARARGCARAGAGAGCARGT
ACARAAAAGTCTTCAGCTCGATGART TTTCACCACGTGAAARTTTTCTTGACTTATTGGACTGGT TAGGACTCTARGTACAATACT TAATAARARAGCAAAGAGAGCARGT
ACARAAAAGTCTTCAGCTCGATGARTTTTCACCACGTGARARTTTTCTTGACTTATTGGACTGGTTAGGACTCTARGTACAATACTTAATARARGCARAGAGAGCARGT
ACARARARGTCTTCAGCTCGATGARTTTTCACCACGTGARARTTTTCTTGACTTATTGGACTGGTTAGGACTCTARGTACAATACTTAATARARGCARAGAGAGCARGT
ACARAAAAGTCTTCAGCTCGATGARTTTTCACCACGTGARAATTTTCTTGACTTATTGGACTGGTTAGGACTCTARGTACARTACTTARTARARRGCAAAGAGAGCARGT
ACARAARARGTCTTCAGCTCGATGARTTTTCACCACGTGARARTTTTCTTGACTTATTGGACTGGTTAGGACTCTARGTACAATACTTARTARARGCARAGAGAGCARGT
ACAARAAAAGTCTTCAGCTCGATGAATTTTCACCACGTGAARAA

ACAAAAAAGTCTTCAGLTCGATGARTTTTCACCACGTGAAAA

ACARARARGTCTTCAGCTCGATGARTTTTCACCACGTGARAR

ACARAAAAGTCTTCAGCTCGATGAATTTTCACCACGTGAARAA

ACAARAAAAGTCTTCAGLTCGATGARTTTTCACCACGTGAAAR

ACAARRARGTCTTCAGCTCGATGARTTTTCACCACG

ACARAAAAGTCTTCAGCTCGATGART TTTCACCACEE A8080. e e e seessrssssrrrensssssssrsssssssssssssssssssssssssssssnnnnnssnns

Annexe 7: Alignement de séquences poéSI P Promoteur partie 5

SNP Cheval/Ane 4
Position Cheval Anes
1 (pos 40) C A
2 (pos 181) G C
3 (pos 247) G A
4 (pos 363) G C
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Annexe 8: Alignement de séquences pdd€1Rpartie 1 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

En raison de sa taille importante de 1079 pairebases chez le cheval en un seul exon,
MC1R a été séquencé en deux parties dont nous avondapauite vérifieé le bon

131 140 150 1% 170 Q 190 200 210 220 230 240 250 260
| 1
HC1Rpartielhorse CCCCCTACCTCGGGCTGACCACCARCCAGACGGAGCCCCCETGCCTGGARGTGTCCATTCCTGATGGGCTCTTCCTCAGCCTGGEGCTGETGAGCCTAGTGGARAATGTACTGGTGETGACTGCCATCGL

Fbis
ValenlFbis
BallFbis
HounelFbis
BailFBis
AlezanliFbis
HC1Rexonstrict
VYaloulFbis
BallR
AlezanlR
YalenlR
ValoulR
BailR
ALL1R
EurclR
HounelR
ANLR

UsclR
AN1Fbis
UsciFbis
EurolFbis
Consensus

HC1Rpartielhorse
Alt1Fbis
VYalenlFbis
BallFbis
NounelFbis
BailFBis
AlezanlFbis
HC1Rexonstrict
YaloulFbis
BallR
AlezanlR
ValenlR
YaloulR
BailR
ALL1R
EurolR
NHounelR
AN1R

UsclR
AN1Fbis
UsciFbis
EurolFbis
Consensus

HC1Rpartielhorse
Alt1Fbis
YalenlFbis
BallFbis
NounelFbis
BailFBis
AlezanlFbis
HC1Rexonstrict
YaloulFbis
BallR
AlezanlR
YalenlR
ValoulR
BailR
ALL1R
EurclR
HounelR
ANLR

UsclR
AH1Fbis
UsclFbis

CCCCCTACCTCGGECTGACCACCAACCAGACAGAGCCCCCGTECCTGGAGGTGTCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCCTEGGGE TGETGAGCCTAGTGGAARRTGTACTGGTGETGACTGCCATCGC
CCCCCTACCTCGGECTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTECCTGEAGGTETCCATTCCTEATGGECTCTTCCTCAGCCTEGGGC TGETGAGCCTAGTGEARAATGTACTGGTGETGACTGCCATCGC
CCCCCTACCTCGGECTGACCACCAACCAGACAGAGCCCCCGTECCTGGAGGTGTCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCCTEGGGE TGETGAGCC TAGTGGAARRTGTACTGGTGETGACTGCCATCGC
CCCCCTACCTCGGECTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTRCCTGGEAGGTETCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCCTRGGGE TGATGAGCC TAGTGEARAATGTACTGGTGGETGACTGCCATCGE
CCCCCTACCTCGGECTGACCACCAACCAGACGGAGCCCCCGTECCTGGAAGTGTCCATTCCTGATGGECTCT TCCTCAGCCTEGGGE TG TGAGCCTAGTGGAARRTGTACTGGTGETGACTGCCATCGC
CCCCCTACCTCGGECTGACCACCARCCAGACGGAGCCCCCGTRCCTGGARGTGTCCATTCCTGATGGECTCT TCCTCAGCCTRGGRGETGRTGAGCCTAGTGEARRATGTACTGGTGGETGACTGCCATCGE
CCCCCTACCTCGGECTGACCACCAACCAGACGGAGCCCCCGTECCTGGAAGTGTCCATTCCTGATGGECTCTTCC TCAGCCTEGGEGETGGETGAGCC TAGTGGAARRTGTACTGGTGETGACTGCCATCGC
CCCCCTACCTCGGGCTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTRCCTGGEAGGTRTCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCC TRGRGETRGTGAGCC TAGTGEARAATGTACTGGTGGETGACTGCCATCGE
CCCCCTACCTCGGECTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTECCTGGAGGTGTCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCC TEGGGE TGETGAGCC TAGTGGARAATGTACTGGTGETGACTGCCATCGC
CCCCCTACCTCGGECTGACCACCARCCAGACGGAGCCCCCGTRCCTGEARGTGTCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCCTEGGGETGRTGAGCC TAGTGEARAATGTACTGGTGGETGACTGCCATCGE
CCCCCTACCTCGGGCTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTGCCTGGAGGTGTCCATTCCTGATGGECTCTTCC TCAGCCTEGGGE TGETGAGCC TAGTGGARARTGTACTGGTGETGACTGCCATCGE
CCCCCTACCTCGGECTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTRCCTGEAGGTETCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCCTRGRGE TGRTGAGCC TAGTGEARAATGTACTGGTGGETGACTGCCATCGE
CCCCCTACCTCGGGCTGACCACCARCCAGACGGAGCCCCCGTGCCTGGARGTGTCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCC TGGGGCTGETGAGCCTAGTGGARRATGTACTGGTGGTGACTGCCATCGE
CCCCCTACCTCGGGCTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTRCCTGEAGGTRTCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCCTRGGGETGRTGAGCC TAGTGEARAATGTACTGGTGGETGACTGCCATCGE
CCCCCTACCTCGGGCTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTGCCTGGAGGTGTCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCCTGGGGC TGETGAGCCTAGTGGARRATGTACTGGTGETGACTGCCATCGL
CCCCCTACCTCGGGECTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTRCCTGEAGGTRTCCATTCCTEATGGECTCTTCCTCAGCC TRGGRGETGRTGAGCC TAGTGEARAATGTACTGGTGGETGACTGCCATCGE
CCCCCTACCTCGGGCTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTGCCTGGAGGTGTCCATTECTEATGGGCTCTTCCTCAGCC TGGGGCTGETGAGCCTAGTGGARRATGTACTGGTGGTGACTGCCATCGL
CCCCCTACCTCGGGECTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTRCCTGGEAGGTRTCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCC TRGGGHTGGRTGAGCC TAGTGEARAATGTACTGGTGETGACTGCCATCGE
CCCCCTACCTCGGGCTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTGCCTGGAGGTGTCCATTCCTGATGGGCTCTTCCTCAGCCTGGGGCTGETGAGCCTAGTGGARRATGTACTGGTGETGACTGCCATCGL
CCCCCTACCTCGGGCTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTRCCTGEAGGTETCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCC TRGGGETGRTGAGCC TAGTGEARAATGTACTGGTGETGACTGCCATCGE
CCCCCTACCTCGGGCTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTRCCTGGAGGTGTCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCCTGGGGCTGETGAGCCTAGTGGARRATGTACT

CCCCCTACCTCGGECTGACCACCARCCAGACAGAGCCCCCGTECCTGEAEGTETCCATTCCTGATGGECTCTTCCTCAGCCTEGGEGE TGETGAGCCTAGTGEARRATGTACTggt egt pact gecat.cge
261 270 280 290 330 340 350 360 370, 380

300 31* 0 390

= 3 1
ACCTGCTGETGAGCATGAGCARCGTGC TEGAGATGGCAATCT TGCTGC TGC TEGAGGCCGGAGTCCTEGLC
ACCTGCTGGTGAGCATGAGCAACGTGCTGGAGATGGCARTCTTGCTGCTGCTAGAGGCCGGAGTCCTRGLC
ACCTGCTGGTGAGCATGAGCARCGTGC TEGAGATGGCAATCT TGCTGCTGC TAGAGGCCGGAGTCCTEGLC
ACCTGCTGGTGAGCATGAGCAACGTGCTGGAGATGGCARTCTTGCTGCTGCTAGAGGCCGGAGTCCTRGLC
ACCTGCTGGETGAGCATGAGCARCGTGC TGGAGATGGCARTCTTGCTGCTGC TAGAGGCCGGAGTCCTEGCC
ACCTGCTGGTGAGCATGAGCAACGTGCTGGAGATGGCARTCTTGCTGCTGCTGGAGGCCGGAGTCCTRGLC
ACCTGCTGETGAGCATGAGCARCGTGC TGGAGATGGCARTCTTGCTGL TGC TEGAGGCCGGAGTCCTEGCC
ACCTGCTGGTGAGCATGAGCAACGTGCTGGAGATGGCARTCTTGCTGCTGCTGGAGGCCGGAGTCCTRGLC
ACCTGCTGGETGAGCATGAGCARCGTGC TGGAGATGGCARTCTTGCTGCTGC TAGAGGCCGGAGTCCTEGCC
ACCTGCTGGTGAGCATGAGCAACGTGCTGGAGATGGCARTCTTGCTGCTGCTAGAGGCCGGAGTCCTRGLC
ACCTGCTGGETGAGCATGAGCARCGTGC TGGAGATGGCARTCTTGCTGL TGC TEGAGGCCGGAGTCCTEGCC
ACCTGCTGGETGAGCATGAGCAACGTGC TEGAGATGGCAATCTTGCTGCTGC TAGAGGCCGGAGTCCTRGCC
ACCTGCTGGETGAGCATGAGCARCGTGC TEGAGATGGCARTCTTGCTGC TGC TAGAGGCCGGAGTCCTEGCC
ACCTGCTGGETGAGCATGAGCARCGTGC TEGAGATGGCAATCTTGCTGCTGC TEGAGGCCGGAGTCCTRGLC
ACCTGCTGGTGAGCATGAGCAACGTGCTGGAGATGGCARTCTTGCTGCTGCTAGAGGCCGGAGTCCTRGLC
ACCTGCTGETGAGCATGAGCARCGTGC TEGAGATGGCAATCT TGCTGC TGC TAGAGGCCGGAGTCCTEGCC
ACCTGCTGGTGAGCATGAGCAACGTGCTGGAGATGGCARTCTTGCTGCTGCTAGAGGCCGGAGTCCTRGLC
ACCTGCTGGETGAGCATGAGCARCGTGC TGGAGATGGCARTCTTGCTGC TGC TAGAGGCCGGAGTCCTEGCC
ACCTGCTGGETGAGCATGAGCAACGTGCTGGAGATGGCARTCTTGCTGCTGCTAGAGGCCGGAGTCCTGGCC
ACCTGCTGGETGAGCATGAGCARCGTGC TGGAGATGGCARTCTTGCTGC TGC TAGAGGCCGGAGTCCTEGCC
ACCTGCTGETGAGCATGAGCARCGTGCTEGAGATGGCAATCTTGCTGCTGC TAGAGGCCGGAGTCCTRGCC

] =
CARGARCCGECARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGCCE TG
CARGARCCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGLCETG|
CARGARCCGECARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGECETG)
CARGARCCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGLCETG)
CARGAACCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGLCETG)
CARGARCCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGLCETG|
CARGAACCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGCCETG|
CARGARCCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGLCETG|
CARGAACCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGETETG)
CARGARCCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGLTETG)
CARGAACCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGCCETG)
CARGARCCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGLCETG)
CARGARCCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGLTETG)
CARGARCCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGLCGTG)
CARGARCCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGCTETG)
CARGARCCGECARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGETGCCTGGCTETG)
CARGARCCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGCCETG|
CARGAACCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGCCETG)
CARGARCCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGCCETG)
CARGAACCGCARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGCCETG|
CARGARCCGECARCCTGCACTCACCCATGTACTACTTCATCTGCTGCCTGGCCETG|

caagaaccgcaacchtgcactcacccabgbactactbcabebgebgockgpoegtgl acchgcbgpbpageabgageaacgbgctgpagat gpcaatecbbgebgebpebagagpocggagtoctggec

400 a10 420 430 440 490 500 510 520

3

1- 1 1
HC%EII[ZTE[iET[iTTEEHECHEETEEHEﬂﬁtHTTEHTETEETEHTETECEEETCE MUtatlon Alez r FTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGCTGC
ACCCGGGCCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACARCGTCATTGATGTGCTCATCTGCGGCTCC! TAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGCTGC
ACCCGGGCCTCGGTGT TGCAGCAGCTGGACARCGTCATTGATGTGCTCATCTGCGGC TCCATGGTGTCCAGCCTCTGCTTCCTGG! ATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGCTGC
ACCCGRGCCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACARCGTCATTGATGRTGCTCATCTRCGGCTCCATRGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGRGCGEGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGCTGE
ACCCGGGCCTCGGTGTTGEAGCAGCTGGACAACGTCATTGATGTGCTCATCTGCGGCTCCATGGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGEGCGGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGETGE
ACCCAGGCCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACARCATCATTGATGRTGCTCATCTRCGGCTCCATRGTGTCCAGCCTCTGCTTCCTGGGCAGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGCTGE
ACCCAGGCCTCGGTGTTGEAGCAGCTGGACAACATCATTGATGTGCTCATCTGCGGCTCCATGGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGEGCAGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGCTGL
ACCCAGGCCTCGGTGT TGCAGCAGCTGGACARCATCATTGATGTGCTCATCTGCGGCTCCATGEGTGTCCAGCCTCTGCTTCCTGEGCAGCATTGCCGTAGACCGC TACATCTCCATCTTCTATGCGCTGE
ACCCGGGCCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACAACGTCATTGATGTGCTCATCTGCGGCTCCATGGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGEGCGGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGCTGL
ACCCGGGCCTCGGTGT TGCAGCAGCTGGACARCGTCATTGATGTGCTCATCTGECGGC TCCATEGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGEGCEGCATTGCCGTAGACCGC TACATCTCCATCTTCTATGCGETGC
ACCCAGGCCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACARCATCATTGATETGCTCATCTECGGCTCCATEGTGTCCAGCCTCTGCTTCCTGEGCAGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGCTGC
ACCCGGGCCTCGGTGT TGCAGCAGCTGGACARCGTCATTGATGTGCTCATCTECGGC TCCATEGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGEGCEGCATTGCCGTAGACCGC TACATCTCCATCTTCTATGCGETGC
ACCCGRGCCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACARCGTCATTGATGRTGCTCATCTRCGGCTCCATRGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGRGCGEGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGCTGE
ACCCAGGCCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACAACATCATTGATGTGCTCATCTGCGGCTCCATGGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGEGCAGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGETGE
ACCCGRGCCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACARCGTCATTGATGRTGCTCATCTRCGGCTCCATRGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGRGCGGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGETGE
ACCCGGGCCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACAACGTCATTGATGTGCTCATCTGCGGCTCCATGRTGTCCAGCCTCTGETTCCTGEGCGGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGCTGE
ACCCGGGCCTCGGTGT TGCAGCAGCTGGACARCGTCATTGATGETGCTCATCTGCGGCTCCATGEGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGEGCGEGCATTGCCGTAGACCGC TACATCTCCATCTTCTATGCGCTGE
ACCCGGGCCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACAACGTCATTGATGTGCTCATCTGCGGCTCCATGRTGTCCAGCCTCTGCTTCCTGEGCGGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGCTGL
ACCCGGGCCTCGGTGT TGCAGCAGCTGGACARCGTCATTGATGTGCTCATCTGCGGC TCCATEGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGEGCEGCATTGCCGTAGACCGC TACATCTCCATCTTCTATGCGETGC
ACCCGGGCCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACARCGTCATTGATETGCTCATCTECGGCTCCATEGTGTCCAGCCTCTGCTTCCTGEGCEGCATTGCCGTAGACCGCTACATCTCCATCTTCTATGCGETG
ACCCGGGLCTCGGTGTTGCAGCAGCTGGACARCGTCATTGATGTGCTCATCTGCGGCTCCATEGTGTCCAGCCTCTGETTCCTGEGCEGCAT

Annexe 8: Alignement de séquences po C1R partie 1

SNP entre anes @ SNP 1 (pos 312) SNP Cheval/Ane A
Normand Balthazar c/T Position Cheval Anes
Normand Euro c/T 1 (pos 162) G A
Pyrénées Aigle Noir c/T 2 (pos 180) A G
Pyrénées Altesse c/T 3 (pos 372) G A

Grand Noir du Berry Noune c/C 4 (pos 395) A G
Grand Noir du Berry Uscope c/C 5 (pos 424) A G
Provence Valence c/c 6 (pos 478) A G
Provence Valouse c/T 7 (pos 566) T C
Cheval Ensembl C
Cheval CV Bai c/C
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Cheval CV Alezan ‘ c/C |
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Annexe 9: Alignement de séquences pd€1Rpartie 2 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données
1

HC1RPartie2Horse
AlezanZl
ALL2R
ANZR
Bai2R
Bal2R
Houne2R
YalenZR
Usc2R
Yalou2R
ANP2HCIR2F
AlezanP2HC1R2F
ALLP2HC1R2F
Yalence
Yalou
Euro
BalP2HC1R2F
BaiP2HC1R2F
Houne
Uscope
Consensus

HC1RPartie2Horse
Alezan2R

ALL2R

ANZR

Bai2R

Bal2R

Houne2R
Yalen2R

UscZR

Yalou2R
ANP2HC1R2F
AlezanPZHC1R2F
ALLP2HC1R2F
Yalence

Yalou

Euro
BalP2HC1R2F
BaiP2HC1R2F

Houne
Uscope
Consensus

HC1RPartie2Horse
AlezanZR

ALL2R

ANZR

Bai2R

Bal2R

Houne2R
YalenZR

Usc2R

Yalou2R
ANP2HCIR2F
AlezanP2HC1R2F
ALLP2HC1R2F
Yalence

Yalou

Euro
BalP2HC1R2F
BaiP2HC1R2F

Houne
Uscope
Consensus

HC1RPartieZHorse
Alezan2R

ALL2R

ANZR

Bai2R

Bal2R

HouneZR
Yalen2R

Usc2R

YalouZR
ANP2HC1R2F
AlezanP2HC1R2F
ALLP2HCIR2F
Yalence

Yalou

Euro
BalP2HC1R2F
BaiP2HC1R2F

Houne
Uscope
Consensus
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| |
GCCATCGTGGCCATCTGGGTGGTTAGTGTCCTCTCTAGCACCCTCTTCATCGCTTACTACARCCACACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGCTET
CCATCTGGGTGGTTAGTGTCCTCTCTAGCACCCTCTTCATCGCTTACTACARCCACACGGLTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGLTGT
CCATCGTGGCCATCTGGGTGGTTAGTGTCCTCTCTAGCACCCTCTTCATCGCTTACTACARCCACACGGLTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGETGT
CCATCGTGGCCATCTGEGTGGTTAGTGTCCTCTCTAGCACCCTCTTCATCGCTTACTACARCCACACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGCTGT
CCATCGTGGCCATCTGGGTGGTTAGTGTCCTCTCTAGCACCCTCTTCATCGCTTACTACARCCACACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGETGT
GCCATCGTGGCCATCTGGGTGGTTAGTGTCLTCTCTAGCACCCTCTTCATCGCTTACTACARCCACACGGLTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGETRT
CCATCGTGGCCATCTGEGTGGTTAGTGTCCTCTCTAGCACCCTCTTCATCGCTTACTACARCCACACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGCTGT
CCATCGTGGCCATCTGGGTGGTTAGTGTCCTCTCTAGCACCCTCTTCATCGCTTACTACARCCACACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGETGT
CCATCGTGGCCATCTGGGTGGTTAGTGTCCTCTCTAGCACCCTCTTCATCGCTTACTACARCCACACGGLTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGLTCATGGLAGTGETAT
GCCATCGTGGCCATCTGGGTGETTAGTGTCCTCTCTAGCACCCTCTTCATCGCTTACTACARCCACACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGCTET
GCTTACTACARCCACACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGLTGT
CCACACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGCTGT
ACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGCTGT
CCACACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGRCAGTGLTGT
CCACACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGCTGT
ACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGECAGTGCTGT

GGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTRTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGCTGT

ACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGGCAGTGCTGT

ACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGECAGTGCTGT

ACGGCTGTCCTGCTCTGTCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGGTGCTCATGRCAGTGCTGT

s eeeeeeEae ittt ettt erEttttattsttsttsttstattastssereessss+CCACACGRCTGTCCTGCTCTETCTCGTCACCTTCTTTGTGGCCATGCTGETGCTCATGECAGTGCTRT

131 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
------- |
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGLLCGGGGCATCGCCCGGCTCCACANGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGLTTTGGECC TCARGEGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGGGEGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGCCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACARGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGEECGTTTT
ACGTGCACACGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGCCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACARGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGEECGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGLCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACAAGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTRGGEGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGCCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACARGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGEECGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGLLCGGGGCATCGCCCGECTCCACAAGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGLTTTGECC TCARGEGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGGGCGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGLCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACAAGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTRGGEGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGCCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACARGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGEECGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGLLCGGGGCATCGCCCGECTCCACAAGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGLTTTGECC TCARGEGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGGGCGTTTT
ACGTGCACACGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGLCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACAAGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGLTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTRGGEGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGCCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACARGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGEECGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGLLCGGGGCATCGCCCGGCTCCACANGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGLTTTGGECC TCARGEGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGGGEGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACKCCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACARGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGRRCGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGCCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACARGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGEECGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGLLCGGGGCATCGCCCGGCTCCACANGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGLTTTGGECC TCARGEGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGGGEGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGCCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACARGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGEECGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGCCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACARGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGEECGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGLCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACAAGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTRGGEGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGCCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACARGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCC TCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGEECGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGLLCGGGGCATCGCCCGECTCCACAAGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGLTTTGECC TCARGEGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTGGGCGTTTT
ACGTGCACATGCTCGCCAGGGCGTGCCAGCACGLCCGGGGCATCGCCCGGCTCCACAAGAGGCAGCACCCCATCCACCAGGGCTTTGGCCTCARGGGTGCCGCCACCCTCACCATCCTGCTRGGEGTTTT

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390

1 1
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTRCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGLGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTRCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGLGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGRCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACT TCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGLGGCTGTGTCTTCARGAACTTCAAGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGLGGCTGTGTCTTCARGAACTTCAAGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGLGGCTGTGTCTTCARGAACTTCAAGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC
CTTCCTCTGCTGGGGCCCCTTTTTCCTGCACCTCTCACTCCTTATCCTCTGCCCTCARCACCCCACCTGCGGCTGTGTCTTCARGAACTTCARGCTCTTCCTCACCCTCATCCTGTGCAGCGCCATCGTC

391 400 4q10 420 430 440 450 460 470 480 490 500 510 520

| |
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGARCT TCGAAAGACGCTCCAGGAGGTGCTGCTGTGCTCCTGGT GAGGGGAGGGGAGLL TGLGEGCCARGGCAGAGGGC TGGGCAGAGGGAGG TGGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACTTCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTRCTRTGLTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TRLEEGCCARGGCAGAGGGCTEEGCAGAGGGAGGTGGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACT TCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTECTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TGCEGGCCAAGGCAGAGGGL TGGGCAGAGGGAGG TEGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGARCT TCGAAAGACGCTCCAGGAGGTGCTGLTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCLTGLGEGCCARGGCAGAGGGCTGGGCAGAGGGAGGTGGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACTTCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTRCTRTGLTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TRLEEGCCARGGCAGAGGGCTEEGCAGAGGGAGGTGGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACT TCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTECTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TGCEGGCCAAGGCAGAGGGL TGGGCAGAGGGAGG TEGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGARCT TCGAAAGACGCTCCAGGAGGTGCTGLTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCLTGLGEGCCARGGCAGAGGGCTGGGCAGAGGGAGGTGGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACT TCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTECTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TGCEGGCCAAGGCAGAGGGL TGGGCAGAGGGAGG TRGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACT TCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTECTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TGCEGGCCAAGGCAGAGGGL TGGGCAGAGGGAGG TEGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGARCT TCGAAAGACGCTCCAGGAGGTGCTGLTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCLTGLGEGCCARGGCAGAGGGCTGGGCAGAGGGAGGTGGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACT TCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTECTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TGCEGGCCAAGGCAGAGGGL TGGGCAGAGGGAGG TEGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACT TCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTECTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TGCEGGCCAAGGCAGAGGGL TGGGCAGAGGGAGG TEGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGARCT TCGAAAGACGCTCCAGGAGGTGCTRCTGTGCTCCTGGT GAGGGGAGGGGAGCL TGLGGGCCAAGGLAGAGGGC TGEGCAGAGGGAGG TGGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACT TCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTECTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TGCEGGCCAAGGCAGAGGGL TGGGCAGAGGGAGG TEGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACT TCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTECTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TGCEGGCCAAGGCAGAGGGL TGGGCAGAGGGAGG TEGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGARCTTCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTRCTGTGLTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCCTGLGGGCCARGGCAGAGGGCTEEGCAGAGGGAGGTGGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACT TCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTECTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TGCEGGCCAAGGCAGAGGGL TGGGCAGAGGGAGG TEGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGARCT TCGAAAGACGCTCCAGGAGGTGCTGCTGTGCTCCTGGT GAGGGGAGGGGAGLL TGLGEGCCARGGCAGAGGGC TGGGCAGAGGGAGG TGGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGARCTTCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTRCTGTGLTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCCTGLGGGCCARGGCAGAGGGCTEEGCAGAGGGAGGTGGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGAACT TCGARAGACGCTCCAGGAGGTGCTECTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGCC TGCEGGCCAAGGCAGAGGGL TGGGCAGAGGGAGG TEGTGACA
GACCCCCTCATCTATGCCTTCCGCAGCCAGGARCT TCGAAAGACGCTCCAGGAGGTGCTGLTGTGCTCCTGGTGAGGGGAGGGGAGLLTELGEEGCCARGGCAGAGGGC TGGGCAGAGGGAGGTGGTGACA

Annexe 9: Alignement de séquences poMC1R partie 2

SNP entre anes @ SNP 1 (pos 140)

Normand Balthazar T/T Grand Noir du Berry | Uscope T/T

Normand Euro T/T Provence Valence T/T

Pyrénées Aigle Noir T/T Provence Valouse Cc/T

Pyrénées Altesse Cc/T Cheval Ensembl T
Grand Noir du Berry | Noune T/T Cheval CV Bai T/T
Grand Noir du Berry | Uscope T/T Cheval CV/Alezan T/T

L h #
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Annexe 10 Alignement de séquences pdi¥RPlexon 1

ExonlCheval
ChoclF
ALL1F
BallF
HounelF
YaloulF
UsclF
Exonlstrict-cheval
ALr1R
BallR
UsclR
YaloulR
EurolR
YalencelR
HounelR
ChoclR

AHLR

ANLF
YalencelF
Consensus

ExonlCheval
ChoclF
ALL1F
BallF
HounelF
YaloulF
UsclF
Exonlstrict—cheval
ALr1R
BallR
UsclR
YaloulR
EurolR
YalencelR
HounelR
ChoclR

AHLR

ANLF
YalencelF
Consensus

ExonlCheval
ChoclF
ALL1F
BallF
HounelF
YaloulF
UsclF
Exonlstrict-cheval
ALr1R
BallR
UsclR
YaloulR
EurolR
YalencelR
HounelR
ChoclR
AHLR
ANLF
YalencelF

C

ATG autres especes (chat, cochon...) en

110

ATG Cheva

30

20 70 a0 a0 100

1 10 40 50 60

1 ——
TTGCTTCAAGCAGAR T GHARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTCTTTTTTCARCARGCCTGGGCTCARTTCC
CTTCARGCAGARTGAARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTCTTTTTTCARCARGCCTGGGCTCARTTCC
ACAGAATGHARGCTCATARACTCCTCTCTCTRGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
CAGARTGAARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCAAGCCTGGGCTCARTTCC
ATGAARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
TGHARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
GAARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCL
TTGCTTCARGCAGARTGAARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTCTTTTTTCARCAAGCCTGGGCTCARTTCC
TTGCTTCAAGCAGAR T GHARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
TTGCTTCAAGCAGARTGAARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
TTGCTTCARGCAGARTGHARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
TGCTTCAAGCAGARTGRAAGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCAATTCC
TTGCTTCARGCAGARTGAARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
TTGCTTCAAGCAGAR T GHARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
TTGCTTCAAGCAGARTGAARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
TIGCTTCARGCAGARTGAARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTCTTTTTTCARCAAGCCTGGGCTCARTTCC
TTGCTTCARGCAGAR T GHARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
AGCAGARTGAARGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
HAGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTTTTTTTTCAGCARGCCTGGGCTCARTTCC
rresrrrerssrrrrstrrrstrrrrans +essssagcagastzalAGCTCATARACTCCTCTCTCTGGGATACCTCTTCTTGCCCCCGCTETTTTTTCAgCARGCCTGGGCTCAATTCE

s
131 140 QO 160 180 A} 2]A 220

CGAGAGAGTGTGCCACCGT TGAAGCTTTGARAAATGGTGTGTGT TGCCCAGACCTGARTCCTCTGTCTGGGCC TEGGACGGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCEGTGTGAGGCAGTGACTGL
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGARTCCTCTGTCTGGGCCTEEGACGGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCGGTGTGAGGCAGTGACTGL
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCCTEEGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCGGTGTGAGGCAGCGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCCTRGGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCAGTGTGAGGCAGCGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGT TGAAGCTTTGARAAATGGTGTGTGT TGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCC TERGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCTGTGTGAGGCAGTGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCCTEEGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCTGTGTGAGGCAGTGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCCTEEGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCGGTGTGAGGCAGCGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGARTCCTCTGTCTGGGCCTRGGACGGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCGGTGTGAGGCAGTGACTGL
CGAGAGAGTGTGCCACCGT TGAAGCTTTGARAAATGGTGTGTGT TGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCC TERGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCEGTGTGAGGCAGTGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARRATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCCTEEGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCTGTGTGAGGCAGTGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCCTEEGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCTGTGTGAGGCAGTGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCCTRGGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCTGTGTGAGGCAGTGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGT TGAAGCTTTGARAAATGGTGTGTGT TGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCC TERGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCERTGTGAGGCAGTGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARRRATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCCTEEGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCGGTGTGAGGCAGTGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCCTEEGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCC TGTGTGAGGCAGTGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGT TGAAGCTTTGARAAATGGTGTGTGT TGCCCAGACCTGARTCCTCTGTCTGGGCC TRRGACGGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCEGTGTGAGGCAGTGACTGL
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCCTEEGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCGGTGTGAGGCAGTGACTGT
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARRRATGGTGTGTGTTGCCCAGACCTGAGTCCTCTGTCTGGGCCTEEGACCGACCGLTGTGGCTCCTCCTCAGGGAGAGGCCGGTGTGAGG
CGAGAGAGTGTGCCACCGTTGAAGC TTTGARARRTGG
CGAGAGAGTGTGCCACCGT TGAAGCTTTGARAAATGGE ghgt.gLL

CARACGGCTGTGARCCAGAGCCTTGTCCTG

CARACGGCTGTGARCCAGAGCCTTGTCCTG
CARACGGCTGTGARCCAGAGCCTTGTCCTG
CARACGGCTGTGARCCAGAGCCTTGTCCTG
CARACGGCTGTGARCCAGAGCCTTGTCCTG
CARACGGCTGTGARCCAGAGCCTTGTCCTG
ARRCGGCTGTGARCCAGAGCCTTGTCCTGI
CARACGGCTGTGARCCAGAGCCTTGTCCTG
ATCARACGGCTGTGARCCAGAGCCTTGTCCTG
TG

170 200 230

tgagtcctotgbobgggect tetgpctoctoct Lot tgactg,

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 37 380 390
| 1
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCAT TATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACT TCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCARCTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCAT TATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACT TCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGC
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCARCTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCAT TATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACT TCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCARCTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCAT TATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACT TCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCARCTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCAT TATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCAACT TCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL
AGACTCCCGACCTCACAGCCACCATTATCCCCACGATGGCAGAGACGATCGTGAGGCCTGGCCCACACGCTTCTTCARTAGGACATGCCACTGCARTGGCARCTTCTCAGGGCACARCTGTGGGACTTGL

Lat cgt tekibcaat Lck

ExonlCheval
ChoclF

ALL1F

BallF

HounelF

YaloulF

UsclF
Exonlstrict-cheval

agact ge o Lgccactgcaate: gtgggactige

450 460

470 474
)

391 400 410
1
CGTCCTGGATGGAGAGGAGC TGCCTGTGACCAGAGAGTTCTCACAGGTAAGTGAGGATGTGAATGGACACACAGTCCTGCARG
CGTCCTGGATGGAGAGGAGC TGCCTGTGACCAGAGAGTTCTCACAGGTAAGTGAGGATGTGARTGGACACACAGTCCTGCAR
CGTCCTGGATGGAGAGGAGC TGCCTGTGACCAGAGAGTTCTCACAGGTAATTGAGGATATGAATGGACACACAGTCCTGCARG
CGTCCTGGATGGAGAGGAGCTGCCTGTGACCAGAGAGT TCTCACAGGTAAGTGAGGATATGARTGGACACACAGTCCTGCARGA
CGTCCTGGATGGAGAGGAGC TGCCTGTGACCAGAGAGTTCTCACAGGTAAGTGAGGATATGAATGGACACACAGTCCTGCARG
CGTCCTGGATGGAGAGGAGC TGCCTGTGACCAGAGAGTTCTCACAGGTAAGTGAGGATATGAATGGACACACAGTCCTGCARG
CGTCCTGGATGGAGAGGAGC TGCCTGTGACCAGAGAGTTCTCACAGGTAAGTGAGGATATGARTGGACACACAGTCCTGCAR
TGCCTGTGACCAGAGAGTTCTCACAG

Annexe 10: Alignement de séquences poiliilYRP1 exon 1

420 430 440

240 Q 250 92%

SNP entre anes ® SNP 1 (148) | SNP 2 (242) | SNP 3 (254) SNP Cheval/Ane A
Normand Balthazar G/G G/T Cc/T Position | Cheval |Anes
Normand Euro G/G G/T c/T 1 (35) T C
Pyrénées Aigle Noir G/G G/T T/T 2 (102) C T
Pyrénées Altesse G/G G/G Cc/T 3(111) A G

Grand Noir du Berry | Noune G/G T/T T/T 4 (188) A G

Grand Noir du Berry | Uscope G/A G/T c/T 5(210) G C

Provence Valence G/G G/T T/T 6 (260) C T
Provence Valouse G/G T/T T/T
Cheval Ensembl G/G G T/T
Cheval CV Chocolat G/G G/G T/T
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Annexe 11:Alignement de séquences pdi¥RPlexon 2 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

Exon2Cheval
Hoir2R
Choc2R

Bal2R
ANZR
Yalen2R
Yalou2R
Euro2R
Usc2R
ALL2ZR
Exon2strict-cheval
ALL2F
AN2F
Houne2F
Yalen2F
Bal2F
Euro2F
Yalou2F
Usc2F
Choc2F
Hoir2F
Consensus

Exon2Cheval
Hoir2R
Choc2R

Bal2R
ANZR
Yalen2R
Yalou2R
Euro2R
Usc2R
ALL2R
Exon2strict-cheval
ALL2F
AN2F
Houne2F
Yalen2F
Bal2F
Euro2F
Yalou2F
Usc2F
Choc2F
Hoir2F
Consensus

Exon2Cheval
Hoir2R
Choc?R

ALL2R
Exon2strict-cheval
ALL2F
AN2F
Houne2F
Yalen2F
Bal2F
Euro2F
Yalou2F
Usc2F
Choc2F
Hoir2F
Consensus

1 10 20 30 a0 50 60 70 % Q 100 110 120 130
1 =225 1

ATCCCCACAAGGCAGATGTTTTCATGTTTGARTTTTGTATCCCARAGTCAGGAGAAACCTTCTGGACT TARGTACAGARGAAAAGAGC TACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA
TATCCCCACAAGGCAGATGTTTTCATGTTTGARTTTTGTATCCCARAGTCAGGAGAAACCTTCTGGACTTAAGTACAGARGARRRGAGC TACTTTRTCCGGGCCCTRGATATGGCARAGCGCACARCTCA
TCCCCACARGGCAGATGTTTTCATGTTTGRATTTTGTATCCCARAGTCAGGAGAAACCTTCTGGACTTAARGTACAGARGARARGAGCTACTTTGTCCGGGCCCTGEATATGGCARAGCGCACAACTCA
TCCCCACAAGGCAGATGTTTTCATGTTTGARTTTTGTATCCCARAGTCAGGAGAAACCTTCTGGACT TARGTACAGAGGARAAGAACTACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA
TCCCCACAAGGCAGATGTTTTCATGTTTGARTTTTGTATCCCARAGTCAGGAGAAACCTTCTGGACTTAAGTACAGAGGARARGAACTACTTTGTCCGGGCCCTRGATATGGCARAGCGCACARCTCA
ATCCCCACARGGCAGATGTTTTCATGTTTGAATTTTGTATCCCARAGT CAGGAGAAACCTTCTGGACTTAAGTACAGAGGAAARGAACTACTTTGTCCGGGCCCTGEATATGGCARAGCGCACAACTCA
TATCCCCACARGGCAGATGTTTTCATGTTTGARTTTTGTATCCCARAGTCAGGAGAAACCTTCTGGACT TARGTACAGAGGAAAAGAACTACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA
TCCCCACAAGGCAGATGTTTTCATGTTTGARTTTTGTATCCCARAGTCAGGAGAAACCTTCTGGACTTAAGTACAGAGGARRAGAACTACTTTGTCCGGGCCCTREATATGGCARAGCGCACARCTCA
ARTTTTGTATCCCARAGTCAGGAGARACCTTCTGGACTTARGTACAGAGGARAAGARCTACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA

TCCCARAGTCAGGAGAAACCTTCTGGACT TARGTACAGAGGAAAAGAACTACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA
TCAGGAGARACCTTCTGGACTTAAGTACAGARGARRAGAGC TACTTTGTCCGGGCCCTREATATGGCARAGCGCACARCTCA
ARCCTTCTGGACTTARGTACAGAGGARRRGARCTACTTTGTCCGGGCCCTGEATATGGCARAGCGCACARCTCA
AACCTTCTGGACTTARGTACAGAGGARAAGAACTACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA
AACCTTCTGGACTTAAGTACAGAGGARARGAACTACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA
ARCCTTCTGGACTTARGTACAGAGGARRRGARCTACTTTGTCCGGGCCCTGEATATGGCARAGCGCACARCTCA
AACCTTCTGGACTTARGTACAGAGGARAAGAACTACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA
AACCTTCTGGACTTAAGTACAGAGGARARGAACTACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA
GAARCCTTCTGGACTTARGTACAGAGGARRAGAACTACTTTGTCCGGGCCCTGEATATGGCARAGCGCACARCTCA
AACCTTCTGGACTTARGTACAGAGGARAAGAACTACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA

ARCCTTCTGGACTTAAGTACAGARGARARGAGC TACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA
ARCCTTCTGGACTTARGTACAGARGARRRAGAGCTACTTTGTCCGGGCCCTGEATATGGCARARGCGCACARCTCA
rrrrreeserrrrrrrrssssssssrrsnnnnnensnnensessssLCAERagalACCTTCTGGACTTARGTACAGAZGAAAAGAACTACTTTGTCCGGGCCCTGGATATGGCARAGCGCACARCTCA

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250
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CCCTCAGTTTGTCATTGLCACCAGGAGGTCAGARGARATATTGRRGECCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTCARGARGACT
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATATTGGGGCCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTCARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATAT TGEEECCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATAACTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTCARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGLCACCAGGAGGTCAGARGARATATTREEGCCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATATTGGGGCCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATAT TGEEECCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGLCACCAGGAGGTCAGARGARATATTREEGCCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATATTGGGGCCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATAT TGEEECCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGLCACCAGGAGGTCAGARGARATATTGREEECCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACT
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATATTGGGGCCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTCARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATAT TGEEECCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGLCACCAGGAGGTCAGARGARATATTREEGCCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATATTGGGGCCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATAT TGEEECCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGLCACCAGGAGGTCAGARGARATATTREEGCCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATATTGGGGCCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATAT TEEEECCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGT GARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGLCACCAGGAGGTCAGARGARATATTGREEECCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTGARGARGACT
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATATTGGGGCCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTCARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATAT TEEEECCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTCARGARGACC
CCCTCAGTTTGTCATTGCCACCAGGAGGTCAGARGARATATTGEEECCAGATGGCGACACGCCACARTTTGAGARTGTTTCCATTTATARCTACTTTGTTTGGACACACTATTACTCAGTARGARGACT

261 270 280 290 300 310 320 340 350 360 390

3 370 3
1 1
TTCCTTGGEECHGGTCHGGHHHGCTTT[i[iTEFIFIETGGFITTTCTCTCHTGHHGGHCCFI[iCTTTTCTCFIIf%CHCHGGTHCCHCCTHCT[iCFIECTEGFIGFIEFIEFICHTGCHGGTHTGCGQEHTEETTCH
TTCCTTGGGGCAGG TCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACGTGGCACAGGTACCACCTACTGCAGC TGGAGAGAGACATGCAGHTATGL
TTCCTTGGGGCAGGTCAGGARAGCTTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGAAGGACCAGCTTTTCTCACGTGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAGGTATG
TTCCTTGGGGCAGG TCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAGGTATG
TTCCTTGGGGCAGG TCAGGARAGCTTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAG
TTCCTTGGGGCAGGTCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGAAGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGC TRGAGAGAGACATGCAG
TTCCTTGGGGCAGG TCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCA
TTCCTTGGGGCAGG TCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCA
TTCCTTGGGGCAGGTCAGGARAGC T TTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAG
TTCCTTGGGGCAGG TCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGC TGGAGAGAGACATGL
TTCCTTGGGGCAGG TCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACGTGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAG
TTCCTTGGGGCAGGTCAGGARAGC T TTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAGGTATGCGGGACATGGTTCA
TTCCTTGGGGCAGGTCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGAAGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGC TRGAGAGAGACATGCAGGTATGCGGGACATGGTTCA
TTCCTTGGGGCAGG TCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAGGTATGCGGGACATGGTTCA
TTCCTTGGGGCAGGTCAGGARAGC T TTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAGGTATGCGGGACATGGTTCA
TTCCTTGGGGCAGGTCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGAAGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGC TRGAGAGAGACATGCAGGTATGCAGGACATGGTTCA
TTCCTTGGGGCAGG TCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAGGTATGCAGGACATGGTTCA
TTCCTTGGGGCAGGTCAGGARAGC T TTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGAAGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAGGTATGCAGGACATGGTTCA
TTCCTTGGGGCAGGTCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGAAGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGC TRGAGAGAGACATGCAGGTATGCAGGACATGGTTCA
TTCCTTGGGGCAGG TCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACGTGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAGGTATGCGGGACATGGTTCA
TTCCTTGGGGCAGG TCAGGARAGC T TTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACGTGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATGCAGGTATGCGGGACATGGTTCA
TTCCTTGGGGCAGGTCAGGARAGC TTTGGTGARGTGGATTTCTCTCATGARGGACCAGCTTTTCTCACATGGCACAGGTACCACCTACTGCAGCTGGAGAGAGACATRLAZEtAtEC, .. vvvvrrasas

Annexe 11: Alignement de séquences poiliiYRP1 exon 2

SNP entre anes ® SNP 1 (pos 378) SNP Cheval/Ane A\
Normand Balthazar G/A Position Cheval Anes
Normand Euro G/A 1 (pos 80) A G
Pyrénées Aigle Noir G/G 2 (pos 88) G G
Pyrénées Altesse G/G 3 (pos 251) C G

Grand Noir du Berry | Noune G/A 4 (pos 329) G A
Grand Noir du Berry | Uscope G/A
Provence Valence G/A
Provence Valouse A/A
Cheval Ensembl G
Cheval CV Chocolat G/G
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Annexe 12:Alignement de séquences pd¥RPlexon 3 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

Exon3Horse
Bal3F
Euro3F
YalouldF
Yalen3F
AN3F

ALL3F
Exondstrict
Consensus

Exon3Horse
Bal3F
Euro3F
Yalou3F
Yalen3F
AN3F

ALL3F
Exondstrict
Consensus

Exon3Horse
Bal3F
EurolF
Yalou3F
Yalen3F
AN3F

ALL3F
Exon3dstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 0 100 110 120 130

1 1
TGCCAGGGAGTARACCARGCARAGAGGGAGARTTTTCAARCARARGCAGAGAATGCTAACAGAGTTTCTGTGATCTAGGARATGT TGCAGGATCCTTCTTTCTCCCTTCCTTACTGGARTTTTGCGACCGG
ARGCAGAGAATGCTAACAGAGTTTCTGTGATC TAGGARATGTTGCAGGATCCTTCTTTCTCCCTTCCTTACTGGARTTTTGCGACCGG
AAGCAGAGARTGCTARCAGRGTTTCTGTGATCTAGGARATGTTGCAGGATCCTTCTTTCTCCCTTCCTTACTGGAATTTTGCGACCGG
AAGCAGAGAATGCTAACAGAGTTTCTGTGATCTAGGARATGT TGCAGGATCCTTCTTTCTCCCTTCCTTACTGGARTTTTGCGACCGG

ARGCAGAGAATGCTAACAGAGTTTCTGTGATC TAGGARATGTTGCAGGATCCTTCTTTCTCCCTTCCTTACTGGARTTTTGCGACCGG

AGAGAATGC TARCAGAGTTTCTGTGATCTAGGARATGT TGCAGGATCCTTCTTTCTCCCTTCCTTACTGGAATTTTGCGACCGG

ATGCTAACAGAGTTTCTGTGATCTAGGAAATGT TGCAGGATCCTTCTTTCTCCCTTCCTTACTGGAATTTTGCGACCGG
GARATGTTGCAGGATCCTTCTTTCTCCCTTCCTTACTGGAATTTTGCGACCGG
ttobgbgabebagGARATGTTGCAGGATCCTTCTTTCTCCCTTCCTTACTGGAATTTTGCGACCGG

ok,

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

I 1
GAGGAACATCTGTGACATTTGCACCGATGACTTGATGGGCTCGAGARGCARCTTTGATTCCAGTCTTATCAGCCCGAACTCTGTGTTTTCTCARTGGCGAGTGGTCTGLGARTCTTTGGARGATTATGAT
GAGGAACATCTGTGACATTTGCACCGATGACTTGATGGGCTCGAGARGCARCTTTGATTCCAGTCTTATCAGCCCGARCTCTGTGTTTTCTCARTGGCGAGTGGTCTGCGARTCTTTGGARGATTATGAT
GAGGAACATCTGTGACATTTGCACCGATGACTTGATGGGCTCGAGARGCARCTTTGATTCCAGTCTTATCAGCCCGARCTCTGTGTTTTCTCARTGGCGAGTGGTCTGCGARTCTTTGGARGATTATGAT
GAGGAACATCTGTGACATTTGCACCGATGACTTGATGGGCTCGAGARGCARCTTTGATTCCAGTCTTATCAGCCCGAACTCTGTGTTTTCTCARTGGCGAGTGGTCTGLGARTCTTTGGARGATTATGAT
GAGGARCATCTGTGACATTTGCACCGATGACTTGATGGGCTCGAGARGCARCTTTGATTCCAGTCTTATCAGCCCGARCTCTGTGTTTTCTCARTGGCGAGTGGTCTGCGARTCTTTGGARGATTATGAT
GAGGAACATCTGTGACAT T TGCACCGATGACTTGATGGGCTCGAGARGCARCTTTGATTCCAGTCTTATCAGCCCGARCTCTGTGTTTTCTCARTGGCGAGTGGTCTGCGARTCTTTGGARGATTATGAT
GAGGAACATCTGTGACATTTGCACCGATGACTTGATGGGCTCGAGARGCARCTTTGATTCCAGTCTTATCAGCCCGAACTCTGTGTTTTCTCARTGGCGAGTGGTCTGLGARTCTTTGGARGATTATGAT
GAGGARCATCTGTGACATTTGCACCGATGACTTGATGGGCTCGAGARGCARCTTTGATTCCAGTCTTATCAGCCCGARCTCTGTGTTTTCTCARTGGCGAGTGGTCTGCGARTCTTTGGARGATTATGAT
GAGGAACATCTGTGACATTTGCACCGATGACTTGATGGGCTCGAGARGCARCTTTGATTCCAGTCTTATCAGCCCGARCTCTGTGTTTTCTCARTGGCGAGTGGTCTGCGARTCTTTGGARGATTATGAT
261 350
1 1
ACCCTGGGAACCCTTTGTARCAGTARGTTTCARGTGACACCTAGGATTCAGAAT TAGATARAGAGATTAAAGGTGC TGCCTGARGGLTC
ACCCTGGGARCCCTTTGTARCAGTARGTTTCARGTGACACCTAGGATTCAGART TAGATAARGAGATTARAGG TGCTGCCTGARGGCTCT
ACCCTGGGAACCCTTTGTARCAGTARGTTTCARGTGACACCTAGGATTCAGART TAGATAARGAGATTARAGG TEC TGCCTGARGGCTCT
ACCCTGGGAACCCTTTGTARCAGTARGTTTCARGTGACACCTAGGATTCAGART TAGATARRGAGATTARAGG TGL TGCCTGARGGCTCT
ACCCTGGGARCCCTTTGTARCAGTARGTTTCARGTGACACCTAGGATTCAGART TAGATAARGAGATTARAGG TGCTGCCTGARGGCTCT
ACCCTGGGAACCCTTTGTARCAGTARGTTTCARGTGACACCTAGGATTCAGART TAGATAARGAGATTARAGG TEC TGCCTGARGGCTCT
ACCCTGGGAACCCTTTGTARCAGTARGTTTCARGTGACACCTAGGATTCAGART TAGATAARGAGATTARAGGTGL TGCCTGARGGCTCT
ACCCTGGGAACCCTTTGTAACA

ACCCTGGGAACCCTTTGTAACAgtaagtttcaagtgacaccbaggattcagaattagat aaagagattaaaggbgctgoctgaaggetet

270 280 290 300 310 320 330 340

Annexe 12: Alignement de séquences poiiiYRP1 exon 3
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Annexe 13 :Alignement de séquences pdi¥RPlexon 4 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

1 10 Q 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 13

1 [}
ExondHorse GCATACCCCATCTTTCTCCCAGGCACTGARGGTGGGCCARTTAGGAGAAACCCAGC TGGARRTGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGAACCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGEGT
AN4R  GCATACCCCATCTTTCTCCCAGGCACTGARGGTGGGCCART TAGGAGAARCCCAGC TGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGAACCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGAAGTTGGGT
YaloudR GCATACCCCATCTTTCTCCCAGGCACTGARGGTGGGCCAATTAGGAGAAACCCAGCTGGAAATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATRTCGCTCAGTGETTGGARGTTGGGT
BaldR GCATACCCCATCTTTCTCCCAGGCACTGARGGTGGGCCARTTAGGAGAAACCCAGC TGGARRTGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGEGT
ChocdR  GCATACCCCATCTTTCTCCCAGGCACTGARGGTGGGCCAART TAGGAGAAACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGGGET
HoirdR GCATACCCCATCTTTCTCCCAGGCACTGARGGTGGGCCAATTAGGAGAAACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGETTGGARGTTGGGT
YalendR GCATACCCCATCTTTCTCCCAGGCACTGARGGTGGGCCARTTAGGAGAARCCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGAACCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGGGT
EurodR  GCATACCCCATCTTTCTCCCAGGCACTGARGGTGGGCCAART TAGGAGAAACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGETGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGGGET
AltdR GCATACCCCATCTTTCTCCCAGGCACTGARGGTGGGCCAATTAGGAGAAACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGETTGGARGTTGGGT
UscdR  GCATACCCCATCTTTCTCCCAGGCACTGARGGTGGGCCARTTAGGAGAAACCCAGC TGGARRTGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGEGT
HounedR GCATACCCCATCTTTCTCCCAGGCACTGARGGTGGGCCAAT TAGEAGAAACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGGGET

Exondstrict GCACTGARGGTGGGCCAATTAGGAGAAACCCAGE TGGARATGTGGCTAGACCARTGATGCAACGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGCT TGGARGTTRRGT
ALLdF AACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGAACCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGGGT
AN4F AACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGAAGTTGGGT
YaloudF AACCCAGC TGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCRCTCAGTGLTTGGAAGTTGGGT
YalendF AACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGAACCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGGGT
UscdF AACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGAAGTTGGGT
HounedF AACCCAGC TGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCRCTCAGTGLTTGGAAGTTGGGT
HoirdF AACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGAACCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGGGT
EurodF AACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGAAGTTGGGT
ChocdF AACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGGGT
BaldF AACCCAGCTGGARATGTGGCTAGACCARTGGTGCARCGTCTTCCTGAACCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGGGT
CONSENSUS  seeeeeeeessrrereeesss.gCactyaaggtpggccaattaggagalACCCAGCTGGAAATGTGGCTAGACCARTGGTGCAARCGTCTTCCTGARCCACAGGATGTCGCTCAGTGCTTGGARGTTGGET
131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 224

1 1
ExondHorse TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGTTTCCGARACACAGTGGAAGGCARGTARATARARTCTGTTCTTTGAATTGGCCT
AN4R  TRATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCARTTCTACARACAGTTTCCGAR
YaloudR TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCARTTCTACARACAGTTTCCGAR
BaldR TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCARTTCTACARACAGTTTCCGAA
ChocdR  TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCARTTCTACARACAGTTTCCGAR
HoirdR TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCARTTCTACARACAGTTTCCGAR
YalendR TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCARTTCTACARACAGTTTCCGA
EurodR  TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGTTTCCGA
AltdR  TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGTTTCCG
UscdR  TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGTTTC
HounedR  TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCARTTCTACARACAGTTTC
Exondstrict. TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGTTTCCGARACACAGTGGAAGGCAR
ALtdF  TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGTTTCCGARACACAGTGGAAGGCARGTARATARARTCTGTTCTTTGAATTGGCCT
AN4F  TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGT TTCCGARACACAGTGGAAGGCARGTARATARARTCTGTTCTTTGAATTGGCCT
YaloudF TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCARTTCTACARACAGTTTCCGAARCACAGTGGAAGGCARGTARATARAARTCTGTTCTTTGARTTGGCCT
YalendF TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCARTTCTACARACAGTTTCCGARRCACAGTGGAAGGCARGTARATARARTCTGTTCTTTGARTTGGCCT
UscdF  TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGTTTCCGARACACAGTGGAAGGCARGTARATARARTCTGTTCTTTGAATTGGCCT
HounedF  TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCARTTCTACARACAGTTTCCGAARCACAGTGGAAGGCARGTARATARAARTCTGTTCTTTGARTTGGCCT
HoirdF TRATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGTTTCCGARACACAGTGGAAGGCARGTARATARARTCTGTTCTTTGAATTGGCCT
EurodF  TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGTTTCCGARACACAGTGGAAGGCARGTARATARARTCTGTTCTTTGAATTGGCCT
ChocdF  TRTTTGACACACCTCCTTTTTATTCCARTTCTACARACAGT TTCCGARACACAGTGGAAGGCARGTARATARARTCTGTTCTTTGAATTGGCCT
BaldF TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGTTTCCGARACACAGTGGAAGGCARGTARATARARTCTGTTCTTTGAATTGGCCT
Consensus TATTTGACACACCTCCTTTTTATTCCAATTCTACARACAGTTTCCGaaacacagtggaaggcaagtaaatasaatcbgtbctitgaattggoct

Annexe 13: Alignement de séquences poiiiYRP1 exon 4

SNP entre anes ® SNP 1 (pos 20) SNP 2 (pos 129)

Normand Balthazar C G

Normand Euro C G/T
Pyrénées Aigle Noir C G
Pyrénées Altesse C G
Grand Noir du Berry Noune C G
Grand Noir du Berry Uscope C G
Provence Valence C/T G
Provence Valouse C G
Cheval Ensembl C G
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Annexe 14:Alignement de séquences pd¥RPlexon 5 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
ExonSHorse AGTGATCCCACGGGARAGTATGACCCTGCTGTTCGARGCCTTCACARTTTGGCTCATCTATTTCTGARTGGARCAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
ALLBR  AGTGATCCCACGGGARAGTATGACCCTGCTGTTCGARGCCTTCACARTTTGGCTCATCTATTTCTGARTGGARCAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
ANSR  AGTGATCCCACGGGAAAGTATGACCCTGCTGTTCGAAGCCTTCACARTTTGGCTCATCTATTTCTGAATGGAACAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
BaibR AGTGATCCCACGGGARAGTATGACCCTGCTGTTCGARGCCTTCACARTTTGGCTCATCTATTTICTGARTGGARCAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
EurobR AGTGATCCCACGGGARAGTATGACCCTGCTGTTCGARGCCTTCACARTTTGGCTCATCTATTTCTGARTGGAACAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
Hoir5R AGTGATCCCACGGGAAAGTATGACCCTGCAGTTCGARGCCTTCACARTTTGGCTCATCTATTTCTGAATGGAACAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
ALLSF ATTTGGCTCATCTATTTCTGAATGGAACAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
ANSF ATTTGGCTCATCTATTTCTGAATGGAACAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
Yalou5F ATTTGGCTCATCTATTTCTGAATGGAACAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
YalenSF ATTTGGCTCATCTATTTCTGAATGGAACAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
UschF ATTTGGCTCATCTATTTCTGAATGGAACAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
Houne5F ATTTGGCTCATCTATTTCTGAATGGAACAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
Euro5F ATTTGGCTCATCTATTTCTGAATGGAACAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
BalbF TTTGGCTCATCTATTTCTGARTGGARCAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGICCTCCTGCATACTT
Choc5F TTGGCTCATCTATTTCTGAATGGAACAGGGGGACAARCCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
HoirbF AACAGGGGGACARACCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
ExonbHorseStrict TGATCCCACGGGARAGTATGACCCTGCTGTTCGARGCCTTCACAAT TTGGCTCATCTATTTCTGARTGGAACAGEGGGACARRCCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
CONSENSUS  esvssessssssssssssssssssssssssssassssenssssss@ETTGGCTCATCTATTTCTGARTGGAACAGGGGGACARRCCCATTTATCTCCARATGATCCTATTTTTGTCCTCCTGCATACTT
131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
1 1
ExonSHorse TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACAATGCTGGTGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGC TCAGCARAGGAGAT TGTTCCA-TGGCAGAGCTGTCACTGCAGACTARGCACTTGA
ALLS5R  TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACAATGCTGGTGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGC TCAGCAAAGGAGAT TGTTCCARTGGCAGAGCTGTCACTGCAGACTARGCACTTGA
ANSR  TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGLTGAGGAGGTACARTGL TGGETGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGL TCAGCARAGGAGATTGTTCCARTGGCAGAGC TGTCACTGCAGAC TAAGCACTTGA
BaibR TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACAATGCTGGTGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGC TCAGCARAGGAGATTGTTCCARTGGCAGAGCTGTCACTGCAGACTARGCACTTGA
Euro5R TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACARTGCTGETGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGC TCAGCARAGGAGAT TGTTCCARTGGCAGAGC TG TCACTGCAGACTAAGCACTTGA
Hoir5R TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACARTGLTGGETGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGL TCAGCARAGGAGATTGTTCCA-TGGCAGAGC TGTCACTGCAGACTAAGCACTTGA
ALLSF TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGLTGAGGAGGTACAATGCTGGTGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGC TCAGCARAGGAGATTGTTCCA-TGGCAGAG
ANSF  TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACARTGC TGETGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGEC TCAGCARAGGAGAT TGTTCCA-TGGCAGAG
YalouSF TCACCGATGCAGTCTTTGATGARTGGCTGAGGAGGTACARTGLTGETGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGL TCAGCARAGGAGATTGTTCCA-TGGCAGAG
YalenbF TCACCGATGCAGTCTTTGATGARTGGCTGAGGAGGTACARTGCTGETGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGC TCAGCARAGGAGATTGTTCCA-TGGCAGAG
UschbF TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACAATGCTGGTGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGC TCAGCARAGGAGAT TGTTCCA-TGGCAGAG
Houne5F TCACCGATGCAGTCTTTGATGARTGGC TGAGGAGGTACARTGCTGRTGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGL TCAGCARAGGAGATTGTTCCA-TGGCAGAG
EurobF TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACARTGCTGGETGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGC TCAGCARAGGAGATTGTTCCA-TGGCAGAG
Bal5F TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACAATGCTGGTGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGC TCAGCARAGGAGAT TGTTCCA-TGGCAGAG
ChocBF TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACARTGC TGETGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGC TCAGCARAGGAGATTGTTCCA-TGGCAGAG
HoirbF TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACARTGCTGETGAGATACTTTCATATGCTTTTTGCAGGC TCAGCARAGGAGATTGTTCCA-TGGCAGAG
ExonSHorseStrict TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACARTGLTG
Consensus TCACCGATGCAGTCTTTGATGAATGGCTGAGGAGGTACAATGLTGgtgagatacttbcatabgcbbbLt tgtteca t tessssssssssttsstsansnans
261 270 280 290293
I I
ExonSHorse
ALL5R  CACACACAAACTACACTTCARAATGAGGATARA
ANSR  CRCACACARACTACACTTCARRATGAGGATAAR
BaibR CACACACAAACTACACTTCARAATGAGGATAARA
Euro5R CACACACARACTACACTTCAAAATGAGGATAAR
Hoir5R CRCACACARACTACACTTCARAATGAGGATAAR
ALLSF
ANSF
YalouSF
YalenbF
Usc5F
HouneSF
EurobF
Bal5F
ChochF
HoirbF
ExonSHorseStrict
Consensus

Annexe 14: Alignement de séquences poiiiYRP1 exon 5
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Annexe 15:Alignement de séquences pd¥RPlexon 6 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

TYRPlexGHorse
BalbF
HounebF
UscBF
YaloubF
YalenbF
Hoir6F
ANGF
EurobF
Chocb6F
ALLGF
ALLGR
BalGR

HounebR
Hoir6R
TYRPlexbstrict
Consensus

TYRPlexGHorse
BalbF
HounebF
UscBF
YaloubF
YalenbF
Hoir6F
ANGF
EurobF
Chocb6F
ALLGF
ALLGR
BalGR

Hoir6R
TYRPlexbstrict
Consensus

TYRPlexGHorse
BalbF
HounebF
UscBF
YaloubF
YalenbF
Hoir6F
ANGF
EurobF
Chocb6F
ALLGF
ALLGR
BalGR
YalenGR
ANGR
ChocBR
EurobR
YaloubR
UscBR
HounebR
Hoir6R
TYRPlexbstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

110 44!L30
1
TTTGGRTCACCTTCAGARCATACTARTGTGTTAATACTARCTTTATTATATCTCT TARCARGECATETTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGGARRATRCTCCTATTGGACATARTAGA
TATTATGTCTCTTARCARGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGEAARATGCTCCCATTGGACATAATAGA
TATTATGTCTCT TARCARGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGGARAATGC TCCCATTGGACATAATAGA
ATGTCTCTTARCAAGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGEARAATGCTCCCATTGGACATAATAGA
CTCTTAACAAGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATT TCCACTGGARRRTGCTCCCATTGGACATARTAGA
TATGTCTCTTARCARGECATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGGARAATRCTCCCATTGGACATARTAGA
TATGTCTCTTARCARGECATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGGARRATRCTCCTATTGGACATARTAGA
GGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGGARRATGCTCCCATTGGACATAATAGA
GGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGGARAATGC TCCCATTGGACATAATAGA
GGCATRTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGEARRATGCTCCTATTGGACATARTAGA
GGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGGARRATGCTCCCATTGGACATAATAGA
TTTTGEGTCACCTTCAGARCATACTAATGTRTTARTACTARCTTTATTATGTCTCT TAACARGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATT TCCACTGRARAATGL TCCCATTGRACATARTAGA
TTTTGEGTCACCTTCAGAACATACTAATGTRTTARTACTARCTTTATTATGTCTCTTAACARGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGEARRATGCTCCCATTGGACATAATAGA
TTTTGGGTCACCTTCAGAACATACTAATGTGTTAATACTARCTTTATTATGTCTCT TAACAAGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGEARRATGCTCCCATTGGACATAATAGA
TTTTGEGTCACCTTCAGARCATACTAATGTRTTARTACTARCTTTATTATGTC TCT TAACARGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATT TCCACTGRARAATGC TCCCATTGRACATARTAGA
TTTTGEGTCACCTTCAGAACATACTAATGTRTTARTACTARCTTTATTATGTCTCTTAACAAGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGEARRATGCTCCTATTGGACATAATAGA
TTTTGGGTCACCTTCAGAACATACTAATGTGTTAATACTARCTTTATTATGTCTCT TAACAAGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGEARRATGCTCCCATTGGACATAATAGA
TTTTGEGTCACCTTCAGARCATACTAATGTRT TARTACTARCTTTATTATGTC TCT TAACARGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATT TCCACTGRARAATGC TCCCATTGRACATARTAGA
TTTTGEGTCACCTTCAGAACATACTAATGTRTTARTACTARCTTTATTATGTCTCTTAACARGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGEARRATGCTCCCATTGGACATAATAGA
TTTTGEGTCACCTTCAGAACATACTAATGTGTTAATACTARCTTTATTATGTCTCT TAACAAGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGEARRATGCTCCCATTGGACATAATAGA
TTTTGEGTCACCTTCAGARCATACTAATGTRTTARTACTARCTTTATTATGTCTCTTAACARGGCATGTTTGACATATTTTAGATATATCCACATTTCCACTGEARRATGCTCCTATTGGACATAATAGA
ATATATCCACATTTCCACTGGARAATGCTCCTATTGGACATAATAGA
tetrtreeereersessessessessrssesenssnssnsrsostattatgtebottaacaaggrat gttt gacat akbt agATATATCCACATTTCCACTGGARAATGCTCCCATTGGACATARTAGA

131 140 150 160 170 180 190 200 210 QEEO 230 240 250 260

130
1

1 1
CARTACARTATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACT TATGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGARGATATTTTTACAGTGAAR
CARTACARTATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTACGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGARGATATTTTTACAGTGAAR
CARTACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGAAATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTACGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGAAGATATTTTTACAGTGAAR
CARTACARTATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACT TACGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGARGATATTTTTACAGTGAAR
CAATACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGEAAATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACT TACGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTAT TGARGATATTTTTACAGTGAAR
CARTACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGAAATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTACGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGAAGATATTTTTACAGTGAAR
CARTACARTATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTATGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGARGATATTTTTACAGTGAAR
CAATACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGEAAATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACT TACGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTAT TGARGATATTTTTACAGTGAAR
CARTACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGAAATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTACGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGAAGATATTTTTACAGTGAAR
CARTACARTATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTATGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGARGATATTTTTACAGTGAAR
CARTACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGEAAATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACT TACGAAGT TCAARTGGCCAGGTGAGTAT TGARGATATTTTTACAGTGAAR
CAATACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTACGARGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGAAGATATTTTT
CARTACARTATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGEATATACTTACGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGARGATATTTTT
CAATACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGAAATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTACGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGAAGATATTTTT
CARTACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGEARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTACGARGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGAAGATATTTTTACAGTGAAR
CARTACARTATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTATGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGARGATATTTTTACAGTGAAR
CAATACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGAAATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTACGAAGT TCAARTGGCCAGGTGAGTATTGARGATATTTTTACAGTGAAR
CARTACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGEARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTACGARGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGAAGATATTTTTACAGTGAAR
CARTACARTATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTACGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGARGATATTTTTACAGTGAAR
CAATACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGAAATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACT TACGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGAAGATATTTTTA
CARTACARTATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGEATATACTTATGAAGT TCARTGGCCAGGTGAGTATTGAAGATATTTTT
CARTACARTATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGGARATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTATGAAGT TCARTGGCCAG
CARTACAATATGGTGCCATTCTGGCCTCCARTTACCARTGTGEAAATGTTTGTCACTGCTCCAGACARCCTGGGATATACTTACGAAGT TCARTGGCCAGEL gagt att gaagatatttttacagtgaaa

261 270 280 290 300 310 318

1 |
ATTTCCARARGCARATTTGTTACCTTTARRGARARGTARTCACAGCATTCCTGAGGTT
ATTTCCARARGCARATTTGTTACCT TTARRGARRAGTARTCACAGCATTCCTGAGGT
ATTTCCAAAAGCARATTTGTTACCTTTARRGARARGTAATCACAGCATTCCTGAGGT
ATTTCCARARGCARATTTGTTACCT TTARRGARRAGTARTCACAGCATTCCTGAGGT
ATTTCCAAAAGCARATTTGTTACCTTTARRGARARRGTAARTCACAGCATTCCTGAGGT
ATTTCCAAAAGCARATTTGTTACCTTTARAGARRAGTAATCACAGCATTC
ATTTCCARARGCARATTTGTTACCTTTARRGARRRGTARTCACAGCATT
ATTTCCAAAAGCARATTTGTTACCTTTARRGARARGTAARTCACAGCATTCCTGAGGT
ATTTCCAAAAGCARATTTGTTACCTTTARRGARARGTAATCACAGCATTCCTGAGGT
ATTTCCARARGCARATTTGTTACCT TTARRGARRAGTARTCACAGCATTCCTGAGGT
ATTTCCAAAAGCARATTTGTTACCTTTARRGARRRGTARTCACAGCAT

A

ATTC
ATTCCARA
ATTCCAA
AT

BLL . C.8reeerssssrrsssrrsssrrsssssssssesssnsrrsssrrsssrras

Annexe 15: Alignement de séquences poiiiYRP1 exon 6

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 115) T C
2 (pos 214) T C
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Annexe 16:Alignement de séquences pdi¥RPlexon 7

Exon/Horse
AL

ANZF
Bal7F
Choc7R
Hoir7R
ALL7R
ANZR
Bal7R
Exon7strict
Choc?F
Hoir
Euro?F
Consensus

Exon7Horse
ALL7F

ANZE

Bal7F
Choc7R
Hoir7R
ALL7R

AN7R

Bal7R
Exon7strict
Choc/F
Hoir
Euro?F
Consensus

Exon7Horse
ALL7F

ANZF

Bal7F
Choc/R
Hoir7R
ALL7R

AN7R

Bal7R
Exon/strict
Choc?F
Hoir
Euro/F
Consensus

Exon7Horse
ALL7F

ANZF

Bal7F
Choc7R
Hoir7R
ALL7R

ANZR

Bal7R
Exon/strict
Choc7F
Hoir
Euro?F
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 @ 80 0 100 110 120 130
I === 1
GAGGATTTCTGTARAGTGCCTGGARCTGTGCCTARATTTAGGGTATCTAGTTTTTGGTGGAAACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC
GAGGATTTCTGTARAGTGCCTGGARCAGTGCCTARATTTAGGGTATCTAGTTTTTGGTGGAAACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC
GAGGATTTCTGTARAGTGCCTGGARCAGTGCCTARATTTAGGGTATCTAGTTTTTGGTGGARACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC
GAGGATTTCTGTAAAGTGCCTGGARCAGTGCCTARATTTAGGGTATCTAGTTTTTGGTGGAAACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC
ARAGTGCCTGGARCTGTGCCTARATTTAGGGTATCTAGTTTTTGGTGGARACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC

TGGARCTGTGCCTARATTTAGGGTATCTAGT TTTTGGTGGAARACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC
AGGTGCTATAACAGGCAATGTGGCCARTARRRTTARATATGAGGATTTCTGTARAGTGCCTGGARCAGTGCCTARATTTAGGGTATCTAGTTTTTGGTGGAAACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC
AGGTGCTATAACAGGCARTGTGGCCARTARAATTARATATGAGGATTTCTGTARAGTGCCTGGARCAGTGCCTARATTTAGGGTATCTAGT TTTTGGTGGARACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC
AGGTGCTATAACAGGCAATGTGGCCARTARARTTARATATGAGGATTTCTGTARAGTGCCTGGARCAGTGCCTARATTTAGGGTATCTAGTTTTTGGTGGAAACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC

TGGARACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC

TGGARACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC

GTGCCTGGARCAGTGCCTAARTTTAGGEGTATCTAGTTTTTGGTGGARACTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC
wrressrrerrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrasrrrsssrrrrrrssresssres-Blgcclggaacagtgcctaaatibagggtabetagtbbbbgg TGGAARCTCTTTTACTATTTATGTTTTGCTCTC

1 140 150 Q 160 170 180 190 200 210 220 23% 240 250 260

1
GTTTTATTTTTCTARCAGGTCGGGATTTCAGTATTTCTGAGATCGT TACCATAGCAGTAGTTGCTGCGTTATTAGTGGTTGCAGTCATTTTTGTGGGCGTGTCTTRTCTGATTCATGCCAGARGCARCAG
ATTTTATTTTTCTARCAGGTCGGARTTTCAGTATTTCTGAGATCGTTACCATAGCAGTAGTTGCTGCGTTATTAGTGGTTGCAGTCATTTTTGTGGGCGCTTCTTGTCTGATTCATGCCAGARGCARCAG
ATTTTATTTTTCTARCAGGTCGGARTTTCAGTATTTCTGAGATCGT TACCATAGCAGTAGTTGCTGCGTTATTAGTGGT TGCAGTCATTTTTGTGEGCGCTTCTTGTCTGATTCATGCCAGARGCARCAG
ATTTTATTTTTCTARCAGGTCGGARTTTCAGTATTTCTGAGATCGTTACCATAGCAGTAGTTGCTGCGTTATTAGTGGTTGCAGTCATTTTTGTGEGCGCTTCTTGTCTGATTCATGCCAGARGCARCAG
GTTTTATTTTTCTARCAGGTCGGGATTTCAGTATTTCTGAGATCGT TACCATAGCAGTAGTTGCTGCGTTATTAGTGGTTGCAGTCATTTTTGTGGGCGCGTCTTGTCTGATTCATGCCAGARGCARCAG
GTTTTATTTTTCTARCAGGTCGGGATTTCAGTATTTCTGAGATCGT TACCATAGCAGTAGTTGCTGCGTTATTAGTGGTTGCAGTCATTTTTGTGGGCGCGTCTTGTCTGATTCATGCCAGARGCARCAG
ATTTTATTTTTCTARCAGGTCGGARTTTCAGTATTTCTGAGATCGTTACCATAGCAGTAGTTGCTGCGTTATTAGTGGTTGCAGTCATTTTTGTGGGCGCTTCTTGTCTGATTCATGCCAGARGCARCAG
ATTTTATTTTTCTARCAGGTCGGARTTTCAGTATTTCTGAGATCGT TACCATAGCAGTAGT TGCTGCGTTATTAGTGGT TGCAGTCATTTTTGTGGGCGCTTCTTGTCTGATTCATGCCAGARGCAACAG
ATTTTATTTTTCTARCAGGTCGGARTTTCAGTATTTCTGAGATCGT TACCATAGCAGTAGT TGCTGCGTTATTAGTGGT TGCAGTCATTTTTGTGGGCGCTTCTTGTCTGATTCATGCCAGARGCARCAG
GTCGGGATTTCAGTATTTCTGAGATCGTTACCATAGCAGTAGTTGCTGCGTTATTAGTGGT TGCAGTCATTTTTGTGGGCGTGTCTTGTCTGATTCATGCCAGARGCARCAG
GTTTTATTTTTCTARCAGGTCGGGATTTCAGTATTTCTGAGATCGT TACCATAGCAGTAGTTGCTGCGTTATTAGTGGT TGCAGTCATTTTTGTGEGCGCGTCTTGTCTGATTCATGCCAGARGCARCAG
GTTTTATTTTTCTARCAGGTCGGGATTTCAGTATTTCTGAGATCGTTACCATAGCAGTAGTTGCTGCGTTATTAGTGGTTGCAGTCATTTTTGTGGGCGCGTCTTRTCTGATTCATGCCAGARGCARCAG
ATTTTATTTTTCTARCAGGTCGGARTTTCAGTATTTCTGAGATC
alTTTATTTTTCTARCAGGTCGGAATTTCAGTATTTCTGAGATCgbbaccat agcagtagtbgcbgogbbatbagt ggtbgcagtcatbbtbgbppgcgc . bebbgbcbgattcat gocagaagoaacag

261 270@ 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390

1 1
EEFITGFIFIECFIFICTCHGCCTCTCCTCFICT[iFITCETTFITCFIFICFICTHCGCTGCHGHHTFIT[iFIFIFIFIFICTCCC&lCCTHHTCHGTCTHT[i[iTCTFIFICFIFITFIFIFITEECTTHTTCTCTTHGGCRTTHETHTCHC
GGATGAAGCAARTCAGCCTCTCCTCACTGATCGTTATCAARCAC TACGCTGCAGARTATGAAARACTCCCCGATCCTARTCAGTCTATGGTCTAARCARTARATGGCTTATTCTCTTAGGCATTAGTATCAC
GGATGAAGCAARTCAGCCTCTCCTCACTGATCGTTATCAACACTACGC TGCAGAATATGAAARACTCCCCGATCCTARTCAGTCTATGGTCTAARCARTAAATGGCTTATTCTCTTAGGCATTAGTATCAC
GGATGAAGCARRTCAGCCTCTCCTCACTGATCGTTATCARCACTACGCTGCAGAATATGARRARCTCCCGGATCCTARTCAGTCTATGGTCTARCARTARATGGCTTATTCTCTTAGGCATTAGTATCAC
GGATGAAGCAACTCAGCCTCTCCTCACTGATCGTTATCAARCACTACGCTGCAGAATATGAAARACTCCCGGATCCTARTCAGTCTATGGTCTAARCARTARATGGCTTATTCTCTTAGGCATTAGTATCAC
GGATGAAGCAACTCAGCCTCTCCTCACTGATCGTTATCARCACTACGCTGCAGAATATGARRAACTCCCGGATCCTARTCAGTCTATGGTCTARCARTARATGGC TTATTCTCTTAGGCATTAGTATCAC
GGATGAAGCARRTCAGCCTCTCCTCACTGATCGTTATCARCACTACGCTGCAGAATATGARRARCTCCCGGATCCTARTCAGTCTATGGTCTARCARTARATGGCTTATTCTCTTAGGCATTAGTATCAC
GGATGAAGCAARTCAGCCTCTCCTCACTGATCGTTATCAARCACTACGCTGCAGAATATGAARRACTCCCGGATCC TARTCAGTCTATGGTCTAARCARTARATGGCTTATTCTCTTAGGCATTAGTATCAC
GGATGAAGCARRTCAGCCTCTCCTCACTGATCGTTATCARCACTACGCTGCAGAATATGARRARACTCCCCGATCCTARTCAGTCTATGGTCTARCARTARATGGCTTATTCTCTTAGGCATTAGTATCAC
GGATGAAGCAACTCAGCCTCTCCTCACTGATCGTTATCAARCAC TACGCTGCAGARTATGAAARACTCCCGGATCCTARTCAGTCTATGGTCTAARCARTARATGGCTTATTCTCTTAGGCATTAGTATCAC
GGATGAAGCAACTCAGCCTCTCCTCACTGATCGTTATCAARCACTACGC TGCAGAATATGAAARACTCCCGGATCCTARTCAGTCTATGGTCTARCARTAAATGGCTTATTCTCTTAGGCATTAGTATCAC
GGATGAAGCAACTCAGCCTCTCCTCACTGATCGTTATCARCACTACGCTGCAGAATATGARRARCTCCCGGATCCTARTCAGTCTATGGTCTARCARTARATGGCTTATTCTCTTAGGCATTAGTATCAC

gpatgaagcaa.bocagectectectocact gatcgtbabcaacact acget geagaat.at. gaaaaact.cooggat.cobaat.cagbctat gt ctaacaat aaatggetbatbetetbaggpcattagtabcac
391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 430 500 510 520

1- |
FIFI&FIl:TFIEGTTEHHHHHTHHTH[iFI[iTEFIETTFICTFIFIl:TETHTTTTCTTTCHCTl:Tl:TTFICTTTCTTl:l:TTHTGl:HTGCHCHTGTTFIFIFIFITTTFIFIGCTl:l:FIEGTHTTHTTTTCGHGRHETEHEHHGGG
ARAACCACTAGGT TGARARATARTAGAGTGAGTTACTAACTGTATTTTCTTTCACTCTCTTACTTTCTTCCTTATGCATGCACA
ARRACCACTAGGTTGARAARTARTAGAGTGRAGTTACTAACTGTATTTTCTTTCACTCTCTTACTTTCTTCCTTATGCATGCAC

ARAACCACTAGGT TGARAAATARTAGAGTGAGTTACTARCTGTATTTTCTTTCACTCTCTTACTTTCTTCCTTATGCATGCAC
ARAACCACTAGGTTGARAAATARTAGAGTGAGTTACTAACTGTATTTTCTTTCACTCTCTTACTTTCTTCCTT

ARRACCACTAGGT TGARRARTARTAGAGTGAGTTACTAACTGTATTTTCTTTCACTCTCTTACTTTCTTCCTTATGCA

ARAGCCACTAGGT TGARARATARTAGAGTGAGTTACTAACTG

ARRGCCACTAGGTTGARAAATAATAGAGTGAGTTACTAACTG

ARRACCACTAGGTTGARRRATAATAGAGTGRAGTTACTAACTG

ARAACCACTAGGT TGARRAATARTAGAGTGAGTTACTAACTGTATTTTCTTTCACTCTCTTACTTTCTTCCTTATGCATGCACATGT TARAATTTAAGCTCCAGGTATTATTTTCGAGAACTGAGAR
ARRACCACTAGGT TGARAARTARTAGAGTGRAGTTACTAACTGTATTTTCTTTCACTCTCTTACTTTCTTCCTTATGCATGCACATGT TARRRTTTARGCTCCAGGTATTATTTTCGAGAAC TGAGRAGGG
ARAACCACTAGGT TGARAAATARTAGAGTGAGTTACTARCTGTATTTTCTTTCACTCTCTTACTTTCTTCCTTATGCATGCACATGT TARARTTTARGCTCCAGGTATTATTTTCGAGAACTGAGARGGG

aaaaccactaggtbgaaaaat.aat.agagtgagttactaactgbabtbbbobbbcactcbobbacbbbobboCbbabgla, coasttsossstassnsssssencssssssssssssssssssssssannns

Annexe 16 : Alignement de séquences poliiYRP1 exon 7

SNP entre dnes @ SNP 1 (pos 330) | SNP 2 (pos 394) SNP Cheval/Ane A\
Normand Balthazar C/G A/A Position Cheval Anes
Normand Euro G A 1 (pos 67) T A
Pyrénées Aigle Noir C/G A/G 2 (pos 131) G A
Pyrénées Altesse C/G A/G 3 (pos 154) G A

Grand Noir du Berry | Noune G A 4 (pos 231) G T

Grand Noir du Berry | Uscope G A 5 (pos 272) C A
Provence Valence G A
Provence Valouse G A
Cheval Ensembl C G
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Annexe 17:Alignement de séquences p&CT exon 1 entre les anes témoins et la séquence

du cheval issue des bases de données

ExonlHorse
ALL1F
YaloulF
EurolF
YalenlF
BallF
Exonlstrict
ALL1R
BallR
EurolR
YalenlR
Consensus

ExonlHorse
ALL1F
YaloulF
EurolF
YalenlF
BallF
Exonlstrict
ALL1R
BallR
EurolR
YalenlR
Consensus

ExonlHorse
ALL1F
YaloulF
EurolF
YalenlF
BallF
Exonlstrict
ALL1R
BallR
EurolR
YalenlR
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
AGCARGGAGTGGARAGTGCARGAGAGT TCTCCTGGTTATARAGCCATGAGC TCCCTTCGGTGGEGGCTTCTGCTCAGCTGCCTGGGCTGTGGACTCCTGCCTGGAGCCTGEECGCAGT TCCCCCGGETCT
GCATGAGCTCCCTTCGGTGGGEGCTTCTGCTCAGCTRCCTGGGCTGTGGACTCCTGCCTGGAGCC TGGGCGCAGT TCCCCCGGRTCT
ATGAGCTCCCTTCGGTGGGGGCTTCTGCTCAGLTRCCTGGGCTGTGGACTCCTGCCTGGAGCL TRGGLGCAGTTCCCCCGGGTCT
CTTCGGTGGGGECTTCTGCTCAGCTGCCTGGGLTGTGGACTCCTGCCTGGAGCE TGGGCGCAGT TCCCCCGGRTCT
TTCGGTGEGEECTTCTGCTCAGCTGCCTGGGCTGTGGACTCCTGECTGEAGCL TREGCGCAGT TCCCCCGGGTCT

CCTGGGCTGTGGACTCCTGCCTGGAGCC TRGGLGCAGT TCCCCCGGGTCT
ATGAGCTCCCTTCGGTGGGGGCTTCTGCTCAGCTGCCTGGGL TGTGGACTCCTGCCTGGAGCC TEGGCGCAGT TCCCCCGRGETCT

AGCAAGGAGTGGAAAGTGCARGAGAGT TCTCCTGGTTATARAGCCATGAGCTCCCTTCGGTGGGGGCTTCTGCTCAGL TRCCTGGGCTGTGGACTCCTGCCTGGAGCC TGGGCGCAGT TCCCCCGGRTCT
GCAAGGAGTGGARAGTGCARGAGAGT TCTCCTGGTTATARAGCCATGAGCTCCCTTCGGTGGGGGLTTCTGCTCAGLTRCCTGGGETGTGGACTCCTGCCTGGAGCC TRGGLGCAGTTCCCCCGGGTCT
GCARGGAGTGGARAGTGCARGAGAGTTCTCCTGGTTATARAGCCATGAGCTCCCTTCGGTGGGEGCTTCTGCTCAGCTRCCTGGGCTGTGGACTCCTGCCTGGAGCC TGGGCGCAGT TCCCCCGGGTCT
GCAAGGAGTGGAAAGTGCARGAGAGT TCTCCTGGTTATARAGCCATGAGCTCCCTTCGGTGGGGGCTTCTGCTCAGL TRCL TGGGCTGTGEACTCCTGCCTGGAGCC TGGGCGCAGT TCCCCCGGETCT

rtrsrssssssssirrrssssssssrrranannnsssssssssabgagebocctoggtppppectbebgcteagetglCTRRGCTGTRGACTCCTGCCTGGAGCC TRGGCGCAGTTCCCCCARRTCT

131 0 0 160 170 180 190 200 210 220 230 250 260

ECFITGFICFIETEGHCHGCCTGCTGTCCFIFI[iEFIETECTGCCCECCHCTGGGCHTGGHGCC[i[iCCFIFITGTCTETEECTCTCHGGHGGGCC[i[i[i[iCCFIETGCFICFIEFIEGTG%RCTGHCHCCRGGCCCTEGHG
GCATGACGGTGGACAGTCTGCTGTCCARGGAGTGCTGCCCGCCAC TRGGCATGGAGCCGGCCARTGTCTGTGGL TCTCAGGAGGGCC GEGGCCAGTGCACAGAGG TGCARACTGACACCAGACCCTGGAG
GCATGACGGTGGACAGTCTGLTGTCCARGGAGTGCTGCCCGCCAC TRAGCATGGAGCCGGCCARTGTCTGTGGE TC TCAGGAGGGECGGGGCCAGTGCACAGAGGTGCARACTGACACCAGACCCTGGAG
GCATGACGGTGGACAGTCTGCTGTCCAAGGAGTGCTGCCCGCCACTGEGCATGGAGCCGGCCARTGTCTGTGGCTC TCAGGAGGGLCGGGGCCAGTGCACAGAGG TECARACTGACACCAGACCCTGGAG
GCATGACGGTGGACAGTCTGCTGTCCARGGAGTGCTGCCCGCCAC TREGCATGGAGCCGGCCARTGTCTGTGGLTCTCAGGAGGGCCGGGGCCAGTGCACAGAGG TGCARACTGACACCAGACCCTGGAG
GCATGACGGTGGACAGTCTGLTGTCCARGGAGTGCTGCCCGCCAC TRARGCATGGAGCCGGCCARTGTCTGTGGCTCTCAGGAGGGLCGGGGCCAGTGCACAGAGGTGCARACTGACACCAGACCCTGGAG
GCATGACAGTGGACAGCCTGCTGTCCAAGGAGTGCTGCCCGCCACTGEGCATGGAGCCGGCCARTGTCTGTGGE TCTCAGGAGGGCCGGGGCCAGTGCACAGAGG TEGARACTGACACCAGGCCCTGGAG
GCATGACGGTGGACAGTCTGCTGTCCARGGAGTGCTGCCCGCCAC TRGGCATGGAGCCGGCCARTGTCTGTGGLTC TCAGGAGGGCCGGGGCCAGTGCACAGAGG TGCARACTGACACCAGACCCTGGAG
GCATGACGGTGGACAGTCTGCTGTCCAAGGAGTGCTGCCCGCCACTGBGCATGGAGCCGGCCARTGTCTGTGGETC TCAGGAGGGCCGGGGCCAGTGCACAGAGG TRCARACTGACACCAGACCCTGEAG
GCATGACGGTGGACAGTCTGCTGTCCAAGGAGTGCTGCCCGCCACTGEGCATGGAGCCGGCCARTGTCTGTGGCTCTCAGGAGGGCCGGGGCCAGTGCACAGAGG TECARRCTGACACCAGACCCTGGAG
GCATGACGGTGGACAGTCTGCTGTCCARGGAGTGCTGCCCGCCAC TRGGCATGGAGCCGGCCARTGTCTGTGGL TCTCAGGAGGGCCGGGGCCAGTGCACAGAGG TGCARACTGACACCAGACCCTGGAG
GCATGACgGTGGACAGLCTGCTGTCCAAGGAGTGCTGCCCGCCACTGEGCATGGAGCCGGCCARTGTCTGTGGL TCTCAGGAGGGLCGGGGCCAGTGCACAGAGG TEcARACTGACACCAGACCCTGEAG

340

261 270 280 290 300 310 330 350 360 370 379

I = |
CEETCCTTFICFITCTTGCGHHHCCHG[iFIT[iFICCEFIGFIFICEETEGCCHHGGHHGTTCTTg[i%CTGCFIFIETGCHCHGGTGHGGGFI[iCCECTETGGGCHEHCTCGGCHTGCTCCHHG
CGGTCCTTACATCTTGCGARACCAGGATGACCGAGAACGGTGECCARGGAAGTTCT TCGACCGGACCTGCAAGTGCACAGGTGAGGGAGCCGCTGTGAGCAGAC TCGGCATGCTCCARNG
CGGTCCTTACATCTTGCGARACCAGGAT GACCGAGARCGGTGECCARGGARGTTCTTCARCCGGACCTGCAAGTGCACAGGTGAGGGAGCCGCTGTGAGCAGACTCGGCATGCTCCAR
CGGTCCTTACATCTTGCGARACCAGGATGACCGAGARCGGTGECCARGGARGT TCTTCAACCGGACCTGCAAGTGCACAGGTGAGGGAGCCGCTGTGAGCAGACTCGGCATGCTCCARG
CGGTCCTTACATCTTGCGARACCAGGATGACCGAGAACGGTGECCARGGAAGT TCTTCAACCGGACCTGCAAGTGCACAGGTGAGGGAGCCGCTGTGAGCAGAC TCGGCATGCTCCARNG
CGGTCCTTACATCTTGCGARACCAGGATGACCGAGARCGGTGECCARGGARGT TCTTCGACCGGACCTGCARG TECACAGGTGAGGGAGCCGCTGTGAGCAGACTCGGCATGCTCCARG
CGGTCCTTACATCTTGCGARACCAGGATGACCGAGARCGGTGECCARGGARGT TCTTCGACTGGACCTGCARG TECACAG
CGGTCCTTACATCTTGCGARACCAGGATGACCGAGAACG

CGGTCCTTACATCTTGCGARACCAGGATGACCGAGAACG

CGGTCCTTACATCTTGCGARACCAGGATGACCGAGAACG

CGGTCCTTACATCTTGCGARACCAGGATGACCGAGAACG

CGGTCCTTACATCTTGCGARACCAGGATGACCGAGAACGgL ECELC.aC. gEacchgCaaglgCacafe essssssssssssssssssssssssssssssssssss

Annexe 17 : Alignement de séquences pomCT exon 1

SNP entre anes ® SNP 1 (pos 238) | SNP 2 (pos 319) SNP Cheval/Ane A
Normand Balthazar G/A G/A Position Cheval Anes
Normand Euro G/A A 1 (pos 138) G
Pyrénées Altesse G/A G/A 2 (pos 147) C T
Provence Valence G/A G/A 3 (pos 252) G A
Provence Valouse G/A A 4 (pos 322) T C

Cheval Ensembl G G
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Annexe 18

:Alignement de séquences p@CT exon 2 entre les anes témoins et la séquence

du cheval issue des bases de données

DCT2Horse
Bal2R
Euro?R

ANZF
Yalen2F
Yalou2F

Ex2strict
Consensus

DCT2Horse
Bal2R
Eur-o2R
Yalou2R

Yalen2F
Yalou2F
Ex?strict
Consensus

DCT2Horse
Bal2R
Euro2R

Ex2strict
Consensus

DCT2Horse
Bal2R
EuroZR

Yalou2F
Ex2strict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
TIGCCCTCTTGTCATCACCTTCATCTTCTCTTCCATTCTACCCCAGAGT TCARATTTGGARRTTTCTTCCARACTATATARACTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARARRATAR
TIGCCCTCTTGTCATCACCTTCATCTTCTCTTCCATTCTACCCCAGAGT TCARATTTGGARRTTTCTTCCARACTATATARACTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARARRATAR
TIGCCCTCTTGTCATCACCTTCATCTTCTCTTCCATTCTACCCCAGAGT TCARATTTGGARRTTTCTTCCARACTATATARACTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARAARATAR
TIGCCCTCTTGTCATCACCTTCATCTTCTCTTCCATTCTACCCCAGAGT TCARATTTGGARRTTTCTTCCARACTATATARACTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARARRATAR
TIGCCCTCTTGTCATCACCTTCATCTTCTCTTCCATTCTACCCCAGAGT TCARATTTGGARRTTTCTTCCARACTATATARACTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARARRATAR
TIGCCCTCTTGTCATCACCTTCATCTTCTCTTCCATTCTACCCCAGAGT TCARATTTGGARRTTTCTTCCARACTATATARACTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARAARATAR
CCCTCTTGTCATCACCTTCATCTTCTCTTCCATTCTACCCCAGAGT TCARATTTGGARATTTCTTCCARACTATATARRCTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARRARARTAR
TTTCTTCCARACTATATARACTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARRARATAR
TITCTTCCARACTATATARRCTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARRARATAR
TTCTTCCARACTATATARRCTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARRARRARTAR
TICTTCCARACTATATARRCTTATTTCCTTTTCCATCTTTICTCTCTCTCTCTCTTTTTARRARATAR
TICTTCCARACTATATARARCTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARRARATAR
TCTTCCARACTATATARACTTATTTCCTTTTCCATCTTTCTCTCTCTCTCTCTTTTTARARRATAR

ssssssssssrsrsrssisrssstisrssassssssssssnsssrsrssrsrssssrsssssbbbcbbccaaactatataaacttatttcctbbbocatetbbcbetetebebetobbbttaaaaaataa

180 A 190 2‘

1 3 - 1
ACTAGGARACTTTGCTGGCTATARCTGTGGAGACTGCARGTTTGGC TGGACCGGCCCCARCTGTGATL ACCAGTTGTTCGGCAGARTATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGAARCTTTGCTGGCTATAACTGTGGAGACTGCAAGT TTGGC TGGACTGGCCCCAACTGTGATCGGARGARAGCGCCAGT TGT TCGGCAGARTATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGARACTTTGC TGGCTATAACTGTGGAGACTGCAAGTTTGGC TGGACTGGCCCCAACTGTGATCGGARGARAGCGCCAGTTGT TCGGCAGRAATATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGARACTTTGCTGGCTATARCTGTGGAGACTGCAAGTTTGGC TGGACTGGCCCCARCTGTGATCGGARGARAGCGCCAGTTGT TCGGCAGRAATATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGAARCTTTGCTGGCTATAACTGTGGAGACTGCAAGT T TGGL TRGACTGGCCCCAACTGTGATCGGARGARAGCGCCAGT TGT TCGGCAGARTATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGARACTTTGC TGGCTATAACTGTGGAGACTGCAAGTTTGGC TGGACTGGCCCCAACTGTGATCGGARGARAGCGCCAGTTGT TCGGCAGRAATATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGARACTTTGCTGGCTATAACTGTGGAGACTGCAAGTTTGGC TGGACTGGCCCCAACTGTGATCGGARGARAGCGCCAGTTGT TCGGCAGRATATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGAAACTTTGCTGGCTATAACTGTGGAGACTGCAAGTTTGGL TGGACTGGCCCCAACTGTGATCGGAAGARAGCGCCAGTTGT TCGGCAGARTATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGARACTTTGCTGGCTATARCTGTGGAGACTGCAAGTTTGGC TGGACTGGCCCCARCTGTGATCGGARGARAGCGCCAGTTGT TCGGCAGRAATATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGARRCTTTGCTGGCTATARCTGTGGAGACTGCAAGT T TGGC TGGACTGGCCCCAACTGTGATCGGARGARAGCGCCAGT TGT TCGGCAGRAATATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGAAACTTTGCTGGCTATAACTGTGGAGACTGCAAGTTTGGL TGGACTGGCCCCAACTGTGATCGGAAGARAGCGCCAGTTGT TCGGCAGARTATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGARACTTTGCTGGCTATARCTGTGGAGACTGCAAGTTTGGC TGGACTGGCCCCARCTGTGATCGGARGARAGCGCCAGTTGT TCGGCAGRAATATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
ACTAGGAARRCTTTGCTGGCTATARCTGTGGAGACTGCAAGT T TGGC TGGACTGGCCCCAACTGTGATCGGARGARAGCGCCAGT TGT TCGGCAGRAATATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG

GAAACTTTGCTGGCTATAACTGTGGAGACTGCAAGT T TGGL TRGACCGGCCCCAACTGTGATCGGAAGARAGCACCAGTTGTTCGGCAGAATATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG
actagGARRCTTTGCTGGCTATARC TGTGGAGACTGCAAGTTTGGC TGGACLGGCCCCARCTGTGATCGGARGARAGCCCAGTTGTTCGGCAGRAATATCCATTCCTTGACTCCTCAGGAGAGGGAGCAG

261

131 140 150 160 170 200 220 230 240 250 260

270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390

| |
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGAACACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEEC TGCTTGGGCCAARTGGGACCCAGCCACAGAT TGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTITTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGAACACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEECTGCTTGGGCCAAATGGGACCCAGCCACAGATTGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGARCACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEECTGCTTGGGCCARATGGGACCCAGCCACAGATTGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGAACACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEEC TGCTTGGGCCAARTGGGACCCAGCCACAGAT TGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTITTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGAACACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEECTGCTTGGGCCAAATGGGACCCAGCCACAGATTGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGARCACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEECTGCTTGGGCCARATGGGACCCAGCCACAGATTGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGAACACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEEC TGCTTGGGCCAARTGGGACCCAGCCACAGAT TGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGARCACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEECTGCTTGGGCCARATGGGACCCAGCCACAGATTGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGARCACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEECTGCTTGGGCCARATGGGACCCAGCCACAGATTGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGAACACCACACACCCCGAC TATGTGATCACCACGCARCACTGGCT TGGEL TGCT TGGGCCAART GGGACCCAGCCACAGAT TGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGARCACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEECTGCTTGGGCCARATGGGACCCAGCCACAGATTGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGARCACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEECTGCTTGGGCCARATGGGACCCAGCCACAGATTGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTITTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGAACACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGGECTGCTTGGGCCAAATGGGACCCAGCCACAGATTGCCAACTGCAGCATTTATGATT
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGARCACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGGCTTGEECTGCTTGGGCCARATGGGACCCAGCCACAGATTGCCARCTGCAGCATTTATGATT
TTTTTGGGTGCCTTAGATCTCGCGARGARCACCACACACCCCGACTATGTGATCACCACGCARCACTGECTTGEECTGCTTGGGCCARATGGGACCCAGCCACAGATTGCCARCTGCAGCATTTATGATT
391 400 410 420 430 44 450 460 470

480 430

1 1
TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGT TAGAGATACACTATTAGGTAGGTTTTTTCCTTAGCTTARGGTGTATTATTACAGGTTTGGGATTGGGGATG
TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGTTRGAGATACACTATTAGGTA

TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGTTAGAGATACACTA

TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGTTAGAGATACACTA

TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGTTAGAGATACA

TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGTTAGRGAT

TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGTTAGAGATA

TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGT TAGAGATACACTATTAGGTAGGTTTTTTCCTTAGCTTARGGTATATTATTACAGGTTTGGGAT TGGGGATGA
TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGT TAGAGATACACTATTAGETAGGTTTTTTCCTTAGCTTARGGTATATTATTACAGGT TTGGGATTGGGGATG
TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGT TAGAGATACACTATTAGRTAGGTTTTTTCCTTAGCTTARGGTATATTATTACAGGTTTGGGATTGGGGAT
TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGT TRGAGATACACTATTAGGTAGGTTTTTTCCTTAGCTTARGGTATATTATTACAGGT TTGGGAT TGGGG
TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGT TAGAGATACACTATTAGETAGGTTTTTTCCTTAGCTTARGGTATATTATTACAGGT TTGGGATTGGGG
TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGTTAGAGATACACTATTAGGTAGGTTTTTTCCTTAGCTTARGGTATATTATTACAGGTTTGGGATTGGGEG
TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGTTAGAGATACACTATTAG
TCTTTGTGTGGCTCCATTATTATTCTGTTAGAGATAcAckabbagta, vveeerrrrrean

Annexe 18: Alignement de séquences polCT exon 2

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 182) C T
2 (pos 209) A G
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Annexe 19:

Alignement de séquences p&CT exons 3 et 4 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

DCT34Horse
ALt 34F
Euro3dF
Yalen3dF
AH34F
Bal3dF
Yalou3dF
ALL34R
AN34R
Yalen3dR
Yalou3dR
Euro3dR
Bal3dR
Exondstrict
Exon3strict
Consensus

DCT34dHorse
AlL34F
Euro3dF
YalenldF
AN34F
Bal3dF
YalouldF
ALL34R
AH34R
YalenldR
Yalou3dR
Euro3dR
Bal34R
Exondstrict
Exon3dstrict
Consensus

DCT34Horse
ALt 34F
Euro3dF
Yalen3dF
AH34F
Bal3dF
Yalou3dF
ALL34R
AN34R
Yalen3dR
Yalou3dR
Euro3dR
Bal3dR
Exondstrict
Exon3strict
Consensus

DCT34dHorse
AlL34F
Euro3dF
YalenldF
AN34F
Bal3dF
YalouldF
ALL34R
AH34R
YalenldR
Yalou3dR
Euro3dR
Bal34R
Exondstrict
Exon3dstrict
Co

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

110 on
1
TGTAGACACATCCCAGGTARGGTTTARCATTTARRARACTTTATTCTGTGATCTTTAATTAGTTTCCCARTTGT TTAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATCEACT TCTCACACCARGGACCTGCCTT
GATCTTTARTTAGTTTCCCARTTGTTTAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACTTCTCACACCARGGACCTGCCTT
GATCTTTARTTAGTTTCCCARTTGTTTAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACTTCTCACACCARGGACCTRCCTT
GATCTTTARTTAGTTTCCCARTTGT TTAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACTTCTCACACCARGGACCTGCCTT
GATCTTTARTTAGTTTCCCARTTGTTTAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACTTCTCACACCARGGACCTGCCTT
GATCTTTARTTAGTTTCCCARTTGT TTAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACTTCTCACACCARGGACCTRCCTT
GATCTTTAATTAGTTTCCCARTTGTTTAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACTTCTCACACCARGGACCTGCCTT
TGTAGACACATCCCAGGTARGGTTTAACATTTRRRARACTTTATTCTGTGATCTTTART TAGTTTCCCARTTGT T TAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACT TCTCACACCARGGACCTGCCTT
TGTAGACACATCCCAGGTARGGTTTARCATTTARAARACTTTATTCTGTGATCTTTAATTAGTTTCCCARTTGT TTAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACTTCTCACACCARGGACCTRCCTT
TGTAGACACATCCCAGGTARGGTTTARCATTTARRARACTTTATTCTGTGATCTTTAATTAGTTTCCCARTTGT TTAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACTTCTCACACCARGGACCTGCCTT
TGTAGACACATCCCAGGTARGGTTTAACATTTARRARACTTTATTCTGTGATCTTTART TAGTTTCCCARTTGT T TAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACT TCTCACACCARGGACCTGCCTT
TGTAGACACATCCCAGGTARGGTTTARCATTTARAARACTTTATTCTGTGATCTTTAATTAGTTTCCCARTTGT TTAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACTTCTCACACCARGGACCTRCCTT
TGTAGACACATCCCAGGTARGGTTTARCATTTARRARACTTTATTCTGTGATCTTTAATTAGTTTCCCARTTGT TTAGGACCAGGGCGCCCATATARGGCCATTGACTTCTCACACCARGGACCTRCCTT

130
1

GACCAGGGCGCCCATATAAGGCCATCGACTTCTCACACCARGGACCTGCCTT
at.

gatctbbaattagttbococaatbotLL gocth

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240

25 0
| — |
TETTHIZHTEEEHEEEETHIIHTTTETTETEEETEEHHHEHEHTETIIH[i[iTT[i[iT[iHHHHETHTHEHTTTEEETI:TTTTHHTTTTEETHTHHTTTT[i[iHEHETEHTHTEHETETTTEE&ETEEETTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATC TCCAGGT TGGTGARAACTATACATTTGGCTCTTTTARTTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCTCTTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATCTCCAGGT TGGTGARAACTATACATTTGGCTCTTTTAATTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCTCTTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATCTCCAGGT TGGTGAAAACTATACATTTGGCTCTTTTAATTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCTCTTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATCTCCAGGT TGGTGARAACTATACATTTGGCTCTTTTARTTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCGCTTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATCTCCAGGT TGGTGARAACTATACATTTGGCTCTTTTARTTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCGCTTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATCTCCAGGT TGGTGARAACTATACATTTGGCTCTTTTAATTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCTCTTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATC TCCAGGT TGGTGARAACTATACATTTGGCTCTTTTARTTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCTCTTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATCTCCAGGT TGGTGARAACTATACATTTGGCTCTTTTAATTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCTCTTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATCTCCAGGT TGGTGARAACTATACATTTGGCTCTTTTAATTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCTCTTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATCTCCAGGT TGGTGARAACTATACATTTGGCTCTTTTAATTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCTCTTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATCTCCAGGT TGGTGARAACTATACATTTGGCTCTTTTARTTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCTCTTT
TGTTACATGGCACCGGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATCTCCAGGT TGGTGAAAACTATACATTTGGCTCTTTTAATTTTGCTATARTTTTGGAGACTCATATCAGTCTTTGCTCTACTCGCTTT

TGTTACATGGCACCEGTACCATTTGTTGTGGCTGGARAGAGATCTCCAG
bgttacabggcaccggtaccabtbbgbbgbppctbppaaagagabcbocaggbbpgtgaaaactabacabbbggcbocbbbbaatbbbgctat aabbbbggagactcatabcagbcbbbgetcbacte, cbbl

261 280 290 320 330 340 350 360 370 380 390

2 300 310
1 !ii! !!II 1
CTTGTT ] GHTGGCGTGHHTTRRRTEHCT@TECCCTTTGCT (CGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGGEAGGARTGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGAATTARATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGARTGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGAATTAAATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGAATGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGART TARATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGARTGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGART TARATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGARTGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGAATTAAATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGAATGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGART TARATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGARTGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGAAT TARATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGARTGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGAATTAAATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGAATGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGART TARATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGARTGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGAAT TARATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGARTGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGAATTAAATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGAATGAGTGTGATGTGTGTA
CTTGTTGTATCTGATGGCGTGAATTARATGACTAGGTATGCCCTTTGCTTGTAGCGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGEGAGGARTGAGTGTGATGTGTGTA
CGACTCACTGGCARTGAGTCCTTTGCTTTGCCCTACTGGARCTTTGCCACTGGEAGGARTGAGTGTGATGTGTGTA

cbbgbbgbabcbgatgpocgtpaattaaat pactaggbatgoccbbbgocbbgbagepactcactggcaatgagbccbbbgcbbbgoccctact ggaactbbgocact gggappaat gagt ptgatgbpbgba

391 400 410 430 440 450 460 470 480 490 500 510 519

420
| |
IZEEHIIHEETTETTEEEEEHEEHHEHEHH&TIIEHTEETEHTEHEEEHEHHTTEHHEHTTETIIHEETEEEHHHTTETETETEHTHEETHHTEEEHEETETHEETEEHHTEEHHHTEEHEHEHEE
CCGACCAGCTTCTTGGGGCAGCARGACARGATGATCCGATGCTRATCAGCCAGAATTCAAGATTCTCCAGCTGGGARATTGTCTGTGATAGGTARTGGCACATGTACCTGCARTGGARATCCAGAC
CCGACCAGCTTCTTGGGGCAGCARGACARGATGATCCGATGC TGATCAGCCAGAAT TCARGATTCTCCAGCTGEGARATTGTCTGTGATAGGTARTGGCACATGTACCTGCARTGGAAATCCAGAC
CCGACCAGCTTCTTGGGGCAGCARGACARGATGATCCGATGC TEATCAGCCAGAAT TCARGATTCTCCAGCTGGGARATTGTCTGTGATAGGTARTGGCACATGTACCTGCARTGGAAATCCAGAC
CCGACCAGCTTCTTGGGGCAGCARGACARGATGATCCGATGC TRATCAGCCAGARTTCAAGATTCTCCAGCTGGGARATTGRTCTGTGATAGGTARTGGCACATGTACCTGCAATGGARATCCAGACACT
CCGACCAGCTTCTTGGGGCAGCARGACARGATGATCCGATGC TGATCAGCCAGAAT TCARGATTCTCCAGCTGGGARATTGTCTGTGATAGGTARTGGCACATGTACC TGCARTGGAAATCCAGACACC
CCGACCAGCTTCTTGGGGCAGCARGACARGATGATCCGATGC TEATCAGCCAGART TCAAGATTCTCCAGCTGGGARATTGTCTGTGATAGGTARTGGCACATGTACCTGCARTGGARATCCAGACACT
CCGACCAGCTTCTTGGGGCAGCARGACARGATGATCCGATGC TGATCAGCCAGAATTCARG
CCGACCAGCTTCTTGGGGCAGCARGACARGATGATCCGATGC TGATCAGCCAGAAT TCARG
CCGACCAGCTTCTTGGGGCAGCARGACARGATGATCCGATGC TGATCAGCCAGAAT TCARG
CCGACCAGCTTCTTGAGGCAGCARGACARGATGATCCGATGC TGATCAGCCAGAATTCARG
CCGACCAGCTTCTTGGGGCAGCARGACARGATGATCCGATGC TGATCAGCCAGAAT TCARG
CCGACCAGCTTCTTGGGGCAGCARGACARGATGATCCGATGC TGATCAGCCAGAAT TCARG
CCGACCAGCTTCTTEGGGCAGCARGACARGACGATCCGATGC TGATCAGCCAGAAT TCARGATTCTCCAGCTGEGARATTGTCTGTGATAG
EEckE

tgatccgatgctgat Ltcaag

Annexe 19: Alignement de séquences polxCT exons 3 et 4

SNP entre anes @ SNP 1 (pos 256) SNP Cheval/Ane A
Normand Balthazar G Position Cheval Anes
Normand Euro T 1 (pos 114) C T
Pyrénées Aigle Noir G 2 (pos 249) A T
Pyrénées Altesse G/T 3 (pos 270) C T
Provence Valence G/T 4 (pos 296) A G
Provence Valouse T 5 (pos 311) C G

Cheval Ensembl G 6 (pos 422) C T
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Annexe 20 :Alignement de séquences p&€T exon 5 entre les anes témoins et la séquence

du cheval issue des bases de données

Yalen5F
Yalou5F
Exonbstrict
Consensus

YalenSR
Euro5R
ANSR
ALLSF
ANSF
BalSF
EuroSF
YalenSF
Yalou5F
ExonSstrict
Consensus

DCTSHorse
ALL5R
Bal5R
YalouSR
YalenbR
Euro5R
ANSR
A1LS5F
ANSF
Bal5F
EuroSF
Yalen5F
YalouSF
Exonbstrict

Consensus

ExonSstrict
Consensus

} 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 13?
GACCTGATTGGGT TACTTGGCCCARAGT TATGACACTCTCTATCCATGAATTGACATATTATCTTTARTCTCCTTACARATCTTAGCT TAGA

TTGACCCTTGTARGETAGL TGTARTAARATTTTATCATGACCTGATTGGGT TACTTGGCCCARAGT TATGACACTCTCTATCCATGAAT TGACATATTATCTTTARTCTCCTTRCARATCTTAGL T TAGA
TTGACCCTTGTARGGTRGC TGTARTARARTTTTRTCATGACCTGATTGGGTTACTTGGCCCARRGT TATGACACTCTCTATCCATGART TGACATATTATCTTTARTCTCCTTACARATCTTAGCT TAGH
TTGACCCTTGTARGGTAGC TGTARTARRATTTTATCATGACCTGATTGGGT TACTTGGCCCARAGT TRATGACACTCTCTATCCATGART TGACATAT TATCTTTARTCTCCTTACARATCTTAGC T TAGA
TTGACCCTTGTARGGTAGC TGTARTAARRTTTTATCATGACCTGATTGGGTTACTTGGCCCARAGT TATGACACTCTCTATCCATGAATTGACATATTATCTTTARTCTCCTTACARATCTTAGCTTAGA
TTGACCCTTGTARGGTAGCTGTARTAARATTTTATCATGACCTGAT TGGGT TACT TGGCCCARAGT TATGACACTCTCTATCCATGAAT TGACATATTATCTTTARTCTCCTTACARATCT TAGCT TAGA
TTGACCCTTGTARGGTAGC TGTARTAARATTTTATCATGACHNTGATTGGGTTACT TGGCCCARAGT TATGACACTCTCTATCCATGAAT TGACATATTATCTTTARTCTCCTTACARATCTTAGCTTAGA
TTGGCCCARRGT TATGACACTCTCTATCCATGART TGACATATTATCTTTARTCTCCTTACARATCTTAGCTTAGA

TTATGACACTCTCTATCCATGART TGACATATTATCTTTARTCTCCTTACARATCTTAGCT TAGA
TTATGACACTCTCTATCCATGARTTGACATATTATCTTTAATCTCCTTACARATCTTAGCTTAGA

TTATGACACTCTCTATCCATGAAT TGACATATTATCTTTARTCTCCTTACARATCTTAGCT TAGA
TTATGACACTCTCTATCCATGARTTGACATATTATCTTTARTCTCCTTACARATCTTAGCTTAGA

l'l'Il'lﬁIIl:IEl'l:'lCl'II'lCCil'lGﬁﬂl"lGﬂl:Il'lHT'IRTCT'ITRIITI:TCE'ITREIIMTE'ITREE'{ {:Eg
esesssssssssssssssssssssssstsssssssssssssssssssssssssssssssssssssbbabgacactcboctatecatgaatigacatattatetibaatctectbacaaatcttagCTTAGA

131 140 150 160 170 180 190 L] 210 220 230 240 250 260

I I
TGACTACARCCGCCGGGTCACCCTGTGTARTGGARCCTACGARGGT TTGT TGAGARGAAATCARGTGGGARGARACAGTGAGARATTACCARCCTTACACGACATACARGATTGTCTGTCTCTCARGARG
TGACTACARCCGCCGGGTCACCCTGTGTARTGGAACCTACGARGGT TTGT TGAGARGARRTCARGCGGGARGARACAGTGAGARAT TRCCARCCT TACACGACATACARGAT TGTCTGTCTCTCARGARG
TGACTACARCCGCCGGGTCACCCTGTGTARTGGARCCTACGARGGT TTGT TGAGARGAARTCARGCGGGARGARACAGT GAGARAT TACCARCCTTACACGACATACARGATTGTCTGTCTCTCARGARG
TGACTACARCCGCCGGGTCACCCTGTGTAATGGARCCTACGARGGT TTGT TGAGARGARRTCARGCGGGARGARACAGTGAGARAT TRCCARCCTTACACGACATACARGAT TGTCTGTCTCTCARGARG
THACTACARCCGCLGGGTCACCCTGTGTARTGGARCC TACGAAGET TTGT TGAGARGAARTCAAGCGGGARGARACAGTGAGHAAT TRCCARCCT TRCACGACATACARGAT TGTCTGTCTCTCARGAAG
TGACTACAACCGCCGGGTCACCCTGTGTARTGGAACC TACGARGGT TTGT TGAGARGAARTCARGCGGGARGARACAGTGAGARAT TRCCARCCT TACACGACATACARGATTGTCTGTCTCTCARGARG
TGACTACARCCGCCGGGTCACCCTGTGTARTGGARCC TACGARGGT TTGT TGAGARGAAATCARGCGGGAAGAARCAGT GAGAAAT TRCCAACCT TACACGACATACARGAT TGTCTGTCTCTCARGAAG
TGACTACARCCGCCGGGTCACCCTGTGTARTGGARCCTACGARGGT TTGT TGAGARGARATCARGCGGGARGARACAGT GAGARAT TACCARCCTTACACGACATACARGATTGTCTGTCTCTCARGARG
TGACTACARCCGCCGGGTCACCCTGTGTARTGGAACCTACGAAGGT TTGT TGAGARGARRTCARGCGGGARGARACAGTGAGARAT TRCCARCCTTACACGACATACARGATTGTCTGTCTCTCARGARG
TGACTACARCCGCCGGGTCACCCTGTRTAATGGARCC TRCGAAGET TTGT TGAGAAGARRTCARGCGGGAAGRAACAGT GAGAART TACCARCCT TACACGACATACAAGAT TGTCTGTCTCTCARGARG
TGACTACARCCGCCGGGTCACCCTGTGTAATGGARCC TRCGAAGGT TTGT TGRGAAGARATCARGC GEGRAGRARCAGT GAGARAT TRCCARCCTTACACGACATACAAGAT TGTCTGTCTCTCARGARG
TGACTACARCCGCLGGGTCACCCTGTGTARTGGARCC TRCGARGGT TTGT THAGARGAAATCARGCGGGARGARACAGT GAGAAAT TRCCARCC T TACACGACATACARGAT TRTCTGTCTCTCARGARG
TGACTACARCCGCCGGLTCACCCTGTGTARTGGAACC TRCGAAGGT TTGT TGAGARGAARTCARGCGGGRAGARACAGTGAGARAT TRCCARCCTTRCACGACATACARGATTGTCTGTCTCTCARGARG
TEACTRCAARCCGCCGGGTCACCC TGTGTARTGGAACC TRCGAAGGT TTGT TGAGARGAARTCARGTGEGRAGARRCAGT GRGARAT TRCCARCCT TRCACGACATACRAGAT TGTCTGTCTCTCARGARG
TGEACTACARCCGLCGEGTCACCCTGTGTARTGEARCC TACGARGGT TTGT TGAGARGARRTCARGCGRGRAGARACAGT GAGAART TRCCARCCTTRCACGACATACARGAT TGTCTGTCTCTCARGARG

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 {A 380 390
I I

TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCTTCAGCT TCAGGT TGGTGCTCTGARCTCTGCTAGACTGGCATTTTTTGACACTTTCAGATTTTCATGCCTGT TATGACC TGGARGGARATCCAG
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCTTCAGCTTCAGGTTRGTGCTCTGARCTCTGCTAGACTGGCATTTTTTGACACTTTCAGATTTTCATGCCTGT TACAACCTGGARGGAR
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCTTCAGC T TCAGGT TGGTGCTCTGARCTCTGCTAGACTGGCATTTTTTGACACTTTCAGATTTTCATGCCTGT TRCARCCTGGARGGAR
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCTTCAGE T TCAGET TGGTGCTCTGARCTCTECTAGACTGECATTTTTTGRCACTTTCAGATTTTCATGCCTGT TACARCCTGGARGGAR
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARC TCTACCTTCAGC TTCAGGRT TGRTGCTCTGARCTCTGCTAGRCTGGCATTTTTTGRACACTTTCAGATTTTCATGCCTGTTACAACC TGGARGGAR
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARC TCTACCT TCAGC T TCAGGT TGGTGCTCTGARCTCTGCTAGACTGGCATTTTTTGRCACTTTCAGATTTTCATGLCTGT TACARCCTGGARGGAR
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCTTCAGCTTCAGGTTRGTGCTCTGARCTCTGCTAGACTGGCATTTTTTGACACTTTCAGATTTTCATGCCTGT TACAACCTGGAAGGAR
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCTTCAGC T TCAGGT TGGTGCTCTGARCTCTGLTAGACTGGCATTTTTTGACACTTTCAGATTTTCATGCCTGT TRCARCCTGGARGGARRTCCAGGTC
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCTTCAGCT TCAGETTGGTGCTCTGARCTCTGCTAGACTGGCATTTTTTGACACTTTCAGATTTTCATGCCTGT TACAACCTGGARGGARATCCAGGTC
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCTTCAGCTTCAGGT TGGTGCTCTGARCTCTGCTAGACTGGCATTTTTTGACACTTTCAGATTTTCATGCCTGT TRCARCCTGGARGGARATCCAGGTC
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCT TCAGCT TCAGET TGGTGCTCTGARCTCTGCTAGACTGGCATTTTTTGACACTTTCAGATTTTCATGLCTGT TACARCCTGGARGGARATCCAGGTC
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCTTCAGCTTCAGGTTGGRTGCTCTGARCTCTGCTAGACTGGCATTTTTTGACACTTTCAGATTTTCATGCCTGTTACAACCTGGARGGARATCCAGGTC
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCT TCAGCT TCAGRT TRGTGCTCTGARCTCTGCTAGACTGGCATTTTTTGACACTTTCAGATTTTCATGCCTGTTACARCCTG
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCTTCAGCTTCAG
TTTGACARTCCTCCTTTTTTTCAGARCTCTACCTTCAGCTTCAGgLLggtgctcbgaactcbgcbagactggcatbibbbgacactbbcagatbibcat gock gt acaacC g AaEEaR. savsssss

391 400 410 420 430 440
I 1

TTGGGAGACGTTTACARAGC TARGTAATGGAGARGTGCTTGATAGGACTG
TTGGGAGACGT T TACARAGC TARG TARTGGAGARGTGCTTGATAGGACTG
TTGGGAGACGTTTACARAGCTARGTAATGGAGARGTGCTTGATAGGACTG
TTGGGAGACGTTTACARAGC TARGTAATGGAGARGTGCTTGATAGGACTG
TTGGGAGACGTTTACARAGCTARGTARTGGAGARGTGCTTGATAGGACTG

Annexe 20: Alignement de séquences polCT exon 5

SNP Cheval/Ane 4
Position Cheval | Anes
1 (pos 196) T C
2 (pos 368-369) TG CA
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Annexe 21:Alignement de séquences p&CT exon 6 entre les anes témoins et la séquence

du cheval issue des bases de données

Exon6Horse
BalbF
EurobF

YalenGR
ExonbSt.rict
YaloubF
Consensus

ExonbHorse
BalbF
EurobF
ALLGF

ANGF
YalenbF
BalGR

ExonbStrict
YaloubF
[

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 110 120 130

: A .
GGCTGGAARACAARTCCARAGAGACTTTTATTARTCCATGACTTTTATTGCTGACATGCTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGAAGGGT TTGATARAGCGGATGGGACCCTRGGACTCTCAAGTGCTCAGCCT
ACTTTTATTGCTGACATGCTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGAAGGGT TTGATARAGCAGATGGGACCCTGGACTCTCAAGTGCTCAGCCT
ACTTTTATTGCTGACATGCTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGAAGGGT TTGATARAGCAGATGGGACCCTGGACTCTCAAGTGCTCAGCCT
ACTTTTATTGCTGACATGCTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGAAGGGT TTGATARAGCAGATGGGACCCTGGACTCTCAAGTGCTCAGCCT
ACTTTTATTGCTGACATGCTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGAAGGGT TTGATARAGCAGATGGGACCCTGGACTCTCAAGTGCTCAGCCT
ACTTTTATTGCTGACATGCTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGAAGGGT TTGATARAGCAGATGGGACCCTGGACTCTCAAGTGCTCAGCCT
GGCTGGAARACARTCCARAGAGACTTTTATTARTCCATGACTTTTATTGCTGACATGCTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGAAGGGT TTGATARAGCAGATGGGACCCTGGACTCTCAAGTGCTCAGCCT
GGCTGGAAACARTCCARAGAGACTTTTATTARTCCATGACTTTTATTGCTGACATGCTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGARGGGT TTGATARRGCAGATGGGACCCTGGACTCTCAARGTGCTCAGCCT
GGCTGGAAACARTCCARAGAGACTTTTATTAATCCATGACTTTTATTGCTGACATGCTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGARGGGT TTGATARRGCAGATGGGACCCTRGACTCTCAAGTGCTCAGCCT
GGCTGGAARACARTCCARAGAGACTTTTATTARTCCATGACTTTTATTGCTGACATGCTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGAAGGGT TTGATARAGCAGATGGGACCCTGGACTCTCAAGTGCTCAGCCT
CATCCARARGAGACTTTTATTAARTCCATGACTTTTATTGCTGACATGCTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGAAGGGT TTGATAAARGCAGATGGGACCCTGGACTCTCARGTGCTCAGCCT
GAATGCCCTGGAAGGGTTTGATARAGCGGATGGGACCCTGGACTCTCAAGTGCTCAGCCT

CTGATTTCTCTCAGGAATGCCCTGGAAGGGT TTGATARAGCAGATGGGACCCTGGACTCTCAARGTGCTCAGCCT
esesesesessrrrrrrrrrresesesrsesesesessdCLiibatbgctgacatgebgattbebcbcagGAATGCCCTGGARGGGT TTGATARAGCaGATGGGACCCTRGACTCTCAARGTGCTCAGCCT

13 140 160 170 180 190 200 210 220 230 250 260
1

0

1
TEFITFIFITTTEETTEHTTETTTEETERREEEEFIEFIFIETEETTTEIIHEHTTETEEEEIZIZFIFITEFITIIEFITTTTTETEETHTETTEHHHEFIIZTEHEFIETFIEFITEHHHHAETHHHEHRTRTETTEEHTT
TCACAARTTTGGTTCATTCCTTCCTGARCGGGACARGTGCTTTGCCACATTCTGCGGCCARTGATCCCATTTTTGTGGTATGT TCARAGACTCAGAGTAGATGARARRTTTTCTARACAATATGTTGGATT
TCACAATTTGGTTCATTCCTTCCTGARCGGGACARGTGCTTTGCCACATTCTGCGGCCAATGATCCCATTTTTGTGGTATGTTCARAGACTCAGAGTAGATGAARARTTTTCTARACARTATGTTGGATT
TCACAATTTGGTTCATTCCTTCCTGARCGGGACARGTGCTTTRCCACATTCTGCGGCCAATGATCCCATTTTTGTGGTATGTTCARAGAC TCAGAGTAGATGAARARTTTTCTARACARTATGTTGGATT
TCACAARTTTGGTTCATTCCTTCCTGARCGGGACARGTGCTTTGCCACATTCTGCGGCCARTGATCCCATTTTTGTGGTATGT TCARAGACTCAGAGTAGATGARARRTTTTCTARACAATATGTTGGATT
TCACAATTTGGTTCATTCCTTCCTGARCGGGACARGTGCTTTGCCACATTCTGCGGCCAATGATCCCATTTTTGTGGTATGTTCARAGACTCAGAGTAGATGAARARTTTTCTARACARTATGTTGGATT
TCACAATTTGGTTCATTCLTTCCTGARCGGGACARGTGCTTTRCCACATTCTGCGGCCAATGATCCCATTTTTGTGGTATGTTCARAGACTCAGAGTAGATGARRRATTTTCTAAAC
TCACARTTTGGTTCATTCCTTCCTGARCGGGACARGTGCTTTGCCACATTCTGCGGCCARTGATCCCATTTTTGTGGTATGT TCARAGACTCAGAGTAGATGARARATTTTCTARAC
TCACAATTTGGTTCATTCCTTCCTGARCGGGACARGTGCTTTGCCACATTCTGCGGCCAATGATCCCATTTTTGTGGTATGTTCARAGACTCAGAGTAGATGARARATTTTCTARAC
TCACARTTTGGTTCATTCCTTCCTGARCGGGACARGTGCTTTGCCACATTCTGCGGCCARTGATCCCATTTTTGTGGTATGT TCARAGACTCAGAGTAGATGARRRATTTTCTARAC
TCACARTTTGGTTCATTCCTTCCTGARCGGGACARGTGCTTTGCCACATTCTGCGGCCARTGATCCCATTTTTGTGGTATGT TCARAGACTCAGAGTAGATGARRRATTTTCTARAC
TCATAATTTGGTTCATTCTTTCCTGARCGGGACARGTGCTTTGCCACATTCTGCGGCCAATGATCCCATTTTTGTG
TCRCARTTT
TCAcAATTTggtbcabbockioct gchbb Lok gabcocabbbbbgbgglatbebt

cagagtagat ttictaaac

ExonbHorse
BalbF
EurobF
ALLGF

ANGF
YalenbF
BalbR

ANGR

ALLGR
EurobR
YalenGR
ExonBStrict
YaloubF
Consensus

261 270 280 290 300 310 3z1

1 I
TATTTGCCTTTCARTAAGATTARAGT TTGGGATGTGTTTTATTCTCTGTGGGAACCATGGG
TATTTGCCTTTCARTARGATTARAGT TTGGGATGTGTTTTATTCTCTGTGG
TATTTGCCTTTCAATARGATTARAGTTTGGGATGTGTTTTATTCTCTGTGG
TATTTGCCTTTCARTAAGATTARAGT TTGGGATGTGTTTTATTCTCTGTGG
TATTTGCCTTTCAATARGATTARAGT TTGGGATGTGTTTTATTCTCTGTGG
TATTTGCCTTTCARTARGATTARRGT TTGGGATGTGTTTTATTCTCTGTGG

Annexe 21: Alignement de séquences polCT exon 6

SNP Cheval/Ane A\
Position Cheval Anes
1 (pos 98) G A
2 (pos 134) T C
3 (pos 149) T C
4 (pos 237) - A
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Annexe 22 et Annexe 23Alignement de séquences p@LCT exons 7 et 8 entre les anes

témoins et la séquence du cheval issue des basiEsmdées

Exon7Horse
Euro7R
Yalen7R
Bal7R
Yalou/R
Exon7strict
Bal7F
Euro/F
Yalou?F
YalenZF
ALL7F
Consensus

Exon7Horse
Euro/R
YalenZR
Bal7R
Yalou7R
Exon7strict
Bal7F
Euro?F
YalouZF
Yalen/F
ALL7F
Consensus

Exon8Horse
BalBR
YalouBiR
ALLBR
YalenBR
ANBR
Euro8R
BalBF
ALLBF
YalouBF
YalenBF
ANBF
Euro8F
Exon8strict
Consensus

Exon8Horse
BalBR
YalouBR
ALLBR
Yalen8R
ANBR
Euro8R
BalBF
ALLBF
YalouBF
YalenBF
ANBF
Euro8F
Exon8strict
Consensus

ExonBHorse
BalBR
YalouBR
ALLBR
Yalen@R
ANBR
EuroBR
BalBF
ALLBF
YalouBF
Yalen8F
ANBF
EuroBF
Exon8strict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
CCATGGTCCCCTCTCTTTCAGGTCCTTCATTCCTTTACTGATGCCATTTTCGATGAGTGGATGAGARGATTCARTCCTCCCGCTGAAGCCTGGCCTCAGGAGCTGECGCCCATTGGTCACARTCGGATGT
CCATGGTCCCCTCTCTTTCAGGTCCTTCATTCCTTTACTGATGCCATTTTCGATGAGTGGATGAGARGATTCARTCCTCCCGCTGAAGCCTGGCCTCAGGAGCTGECGCCCATTGGTCACARTCGGATGT
CCATGGTCCCCTCTCTTTCAGGTCCTTCATTCCTTTACTGATGCCATTTTCGATGAGTGGATGAGARGATTCARTCCTCCCGCTGAAGCCTGGCCTCAGGAGCTGGCGCCCATTGGTCACARTCGGATGT
CCATGGTCCCCTCTCTTTCAGGTCCTTCATTCCTTTACTGATGCCATTTTCGATGAGTGGATGAGARGATTCARTCCTCCCGCTGAAGCCTGGCCTCAGGAGCTGECGCCCATTGGTCACARTCGGATGT
CCATGGTCCCCTCTCTTTCAGGTCCTTCATTCCTTTACTGATGCCATTTTCGATGAGTGGATGAGARGATTCARTCCTCCCGCTGARGCCTGGCCTCAGGAGCTGGCGCCCATTGGTCACARTCGGATGT
GTCCTTCATTCCTTTACTGATGCCATTTTCGATGAGTGGATGAGARGATTCARTCCTCCCGCTGAAGCCTGGCCTCAGGAGCTGGLGCCCATTGGTCACARTCGGATGT
TTTCGATGAGTGGATGAGARGATTCARTCCTCCCGCTGAAGCCTGGCCTCAGGAGCTGECGCCCATTGGTCACARTCGGATGT
TTTCGATGAGTGGATGAGAAGATTCARTCCTCCCGCTGARGCC TGGCCTCAGGAGC TEECECCCATTGGTCACAATCGGATGT
TTTCGATGAGTGGATGAGAAGATTCARTCCTCCCGLTGARGCC TGGCCTCAGGAGC TRRCRCCCATTGGTCACAATCGGATGT
TTTCGATGAGTGGATGAGARGATTCARTCCTCCCGCTGAAGCCTGGCCTCAGGAGCTGECGCCCATTGGTCACARTCGGATGT

TTTCGATGAGTGGATGAGAAGATTCARTCCTCCCGLTGARGCC TGGCCTCAGGAGCTEECECCCATTGGTCACAATCGGATGT

ssssssssssesssssssss Ehecbbeatbocbbbackgabgecat TTTCGATGAGTGGATGAGARGATTCARTCCTCCCGCTGAAGCCTGGCCTCAGGAGCTRGCGCCCATTGGTCACARTCGGATGT

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 258

1 1
ATAACATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGARCTCTTTTTAACCGCAGACCAACTTGECTACAGC TACGCCATTGACCTGCCAGGTAACCARTACAGTTTCTARGTGGGCGATTCATGE
ATAACATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGAACTCTTTTTARCCGCAGACCARCTTGGCTACAGCTACKLL
ATARCATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGAACTCTTTTTARCCGCAGACCAACT TGGCTACAGC TACGLC
ATARCATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGAACTCTTTTTAACCGCAGACCAACT TGGCTACAGC TACGL
ATAACATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGAACTCTTTTTARCCGCAGACCARCTTGGCTACAGC TACGC
ATARCATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGAACTCTTTTTARCCGCAGACCAACT TGGCTACAGC TACGCCAT TGACCTGCCAG
ATAACATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGAACTCTTTTTAACCGCAGACCAACTTGECTACAGC TACGCCAT TGACCTGCCAGGTARCCARTACAGTTTCTARGTGGGCGATTCATGE
ATAACATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGAACTCTTTTTARCCGCAGACCARCTTGGCTACAGCTACGCCATTGACCTGCCAGGTARCCARTACAGTTTCTAAGTGGGCGATTCATGE
ATAACATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGARCTCTTTTTAACCGCAGACCAACTTGECTACAGC TACGCCAT TGACCTGCCAGGTARCCARTACAGTTTCTARGTGGGCGATTCATGE
ATAACATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGARCTCTTTTTARCCGCAGACCAACTTGGCTACAGC TACGCCATTGACCTGCCAGGTARCCAATACAGTTTCTARGTGGGCGATTCATGL
ATAACATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGAACTCTTTTTARCCGCAGACCARCTTGGCTACAGC TACGCCATTGACCTGCCAGGTARCCARTACAGTTTCTARGTGGGCGATTCATGE
ATAARCATGGTTCCTTTCTTCCCTCCAGTCACTARTGAGGAACTCTTTTTAACCGCAGACCARCTTGGCTACAGCTACGCcatLgacct.pecaggtaaccaat acagttbectaagtpgpepattcatpe

Annexe 22: Alignement de séquences polCT exon 7

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130

1 1
GGCARATTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGCTGATGARARTCCTARTCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTA-TTTCAGT TGARCARACTCCAGG T TEGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
GGCARATTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGCTGATGARARTCCTARTCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGT TGARCARACTCCAGG T TEGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
GGCARATTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGCTGATGARAATCCTAATCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGT TGARCARACTCCAGG T TRGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
GGCARATTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGCTGATGARARTCCTARTCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGT TGARCARACTCCAGG T TEGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
GGCARATTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGCTGATGARARTCCTARTCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGT TGARCARACTCCAGG T TEGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
GGCARATTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGCTGATGARAATCCTAATCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGT TGARCARACTCCAGG T TRGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
GGCARATTGGTTTATTCTTTCCTTTTCTARGAGTATTCAGCTGATGARARTCCTARTCATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTARTTTCAGT TGARCARACTCCAGG T TEGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
ATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTARTTTCAGT TGAACARACTCCAGG T TGGACCACAACCCTGTCAGTGGTTA

ATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGT TGARCARACTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA

ATRGACTCTTCTCTTCTGCTTTARTTTCAGT TGARCARACTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
ATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTARTTTCAGT TGAACARACTCCAGG T TGGACCACAACCCTGTCAGTGGTTA

ATAGACTCTTCTCTTCTGCTTTAATTTCAGT TGARCARACTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA

ATRGACTCTTCTCTTCTGCTTTARTTTCAGT TGARCARACTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA

TTTCAGTTGRACARRCTCCAGGTTGGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
atttssssssssiiiiiissssssssrrasannnnnsrrrrrrrrrsssssssssssabagactebbebebbebgebbbaaTTTCAGTTGAACARACTCCAGGT TRGACCACARCCCTGTCAGTGGTTA
131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240

250 260

1 1
TGGGARTGCTGGTGECTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARRAGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCARGAGATACACAGAAGARGCCTAGGA
TGGGAATGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACT TCGARARGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCARGAGATACACAGAAGAAGCC
TGEGAATGCTGRTGGLTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARARGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCARGAGATACACAGARGARGCC
TGGGARTGCTGGTGECTTTRGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARRAGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCARGAGATACACAGAAGARGC
TGGGAATGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARARGGATATACACCCC TAATGGAGACACATTTAARGCARGAGATACACAGAAGARGC
TGGGAATGCTGRTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARAAGGATATACACCCCTARTGGAGACACATTTAARGCARGAGATACACAGAAGARGL
TGGGARTGCTGGTGECTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARAAGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCARGAGATACAC
TGGGAATGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACT TCGARARGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTAAGCARGAGATACACAGAAGARGCCTAGGA
TGEGAATGCTGRTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARAAGGATATACACCCCTARTGGAGACACATTTAAGCARGAGATACACAGARGARGCCTAGGA
TGGGARTGCTGGTGECTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARRAGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCARGAGATACACAGAAGARGCC TAGGA
TGGGAATGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACT TCGARARGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTAAGCARGAGATACACAGAAGARGCCTAGGA
TGGGARTGCTGETGECTTTRGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARRAGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCARGAGATACACAGAAGARGCC TAGGA
TGGGARTGCTGGTGECTTTRGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARRAGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCARGAGATACACAGAAGARGCC TAGGA
TGGGAATGCTGGTGGCTTTGGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACT TCGARARGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTAAGCARGAGATACACAGARGARGCCTAG
TGGGARTGCTGGTGECTTTRGTTGGTCTTTTCGCTCTACTGGTTTTCCTTCAGTATAGAAGACTTCGARAAGGATATACACCCCTAATGGAGACACATTTARGCARGAGATACACAGAAGARGCcLag. .
261 270 280

290 299

1 I
TGCTCACACTTACCCTAGAGAAGARGCTGGCCAAGTTG

TGCTCACACTTACCCTAGAGAAGARGC TGGCCARGTTGA
TGCTCACACTTACCC TAGAGARGARGCTGGCCARGTTGA
TGCTCACACTTACCCTAGAGARGARGC TGGCCARGTTGA
TGCTCACACTTACCCTAGAGAAGARGC TGGCCARGTTGA
TGCTCACACTTACCC TAGAGARGARGCTGGCCARGTTGA
TGCTCACACTTACCCTAGAGARGARGCTGGCCARGTT

Annexe 23: Alignement de séquences polCT exon 8
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Annexe 24:Alignement de séquences p&D103exon 1 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données
1

ExonlHorse
ALL1R
EurolR
YaloulR
YalenlR
BallR
Lord1R
AHLR
HounelR
ALL1F

ANLF

BallF
EurolF
LordlF
YaloulF
YalenlF
HounelF
Exonlstrict
Consensus

ExonlHorse
ALL1R
EurolR
YaloulR
YalenlR
BallR
LordlR
AN1R
HounelR

HounelF
Exonlstrict
Consensus

ExonlHorse
ALL1R
EurolR
YaloulR
YalenlR
BallR
LordlR
AHL1R
HounelR
ALL1F

HounelF
Exonlstrict
Consensus

ExonlHorse
ALL1R
EurolR
YaloulR
YalenlR
BallR
LordlR
AN1R
HounelR
ALL1F
ANLF
BallF
EurolF
LordlF
YaloulF
YalenlF
HounelF
Exonlstrict
Co

10 20 30 40 50 60 70 80 0 100 110 120 130
1 |
TACAACCAGGTCTGAGCCAGCCL TGGACARGCTCCTGGAGCC TARAGGGCATCAGGATAACTGTATGCTCATGTCARARTCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
GCCAGCCCTGGACARGCTCCTGGAGCCTAGAGGGCATCAGGATARCTGTATGCTCATGTCARAATCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
GCCAGCCCTGGACARGCTCCTGGAGCC TAGAGGGCATCAGGATAACTGTATGCTCATGTCARARTCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
GCCAGCCCTGGACARGCTCCTGGAGCC TAGAGGGCATCAGGATARCTGTATGCTCATGTCARAATCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
GCCAGCCCTGGACARGCTCCTGGAGCC TAGAGGGCATCAGGATAACTGTATGCTCATGTCARARTCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGEGCGTTGT
GCCAGCCCTGGACARGCTCCTGGAGCC TAGAGGGCATCAGGATAACTGTATGCTCATGTCARARTCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
GCCAGCCCTGGACARGCTCCTGGAGCC TAGAGGGCATCAGGATARCTGTATGCTCATGTCARAATCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
GCCAGCCCTGGACARGCTCCTGGAGCC TAGAGGGCATCAGGATAACTGTATGCTCATGTCARARTCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
GCCAGCCCTGGACARGCTCCTGGAGCC TAGAGGGCATCAGGATAACTGTATGCTCATGTCARARTCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
GTATGCTCATGTCARAATCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
CTGTATGCTCATGTCARAATCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
CTGTATGCTCATGTCARAATCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
CTGTATGCTCATGTCARAATCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
CTGTATGCTCATGTCARAATCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
CTGTATGCTCATGTCARAATCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
ACTGTATGCTCATGTCARAATCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTRACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT
TCATGTCARARTCTACTTCAGCCATTAGGTTTGTCCCTGACTCCTGGGTGAGTGGGCGTTGT

srsrsrrrrssssssasssrassssssssrsrrrsssssssssssCbgbabgctocatgbocaaaatcbactbcagecatbtaggbbbgbococt gactectpgptpagt ppgopgbbpt

131 140 150 160 170 180 190 200 220 230 240 250

60
| |
CTETGTGGTHHGHGHCHTGGGCHTGFIFIGCFITCFIEGFIFIFITGCGTCHTHTTGTCHTCHCTGTHHTFITTFICFIGGFIFITTGC&CHTTCCTTRCTTCTHCCTHTGGCTHGHHCCTTTHTHHHGTGRHC&T
CTGTGTGGTAAGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTARTATTACAGGART TGCGGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTARGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARRTGCGTCATATTGTCATCACTGTARTATTACAGGARTTGCGGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGAACCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTAARGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTARTATTACAGGARTTGCGGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTAAGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTARTATTACAGGAATTGCGGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGAACCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTARGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTARTATTACAGGARTTGCGGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTAAGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTAATATTACAGGART TGCAGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTAAGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTARTATTACAGGAATTGCAGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGAACCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTARGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTARTATTACAGGARTTGCAGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTAAGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTAATATTACAGGART TGCGGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTAAGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTAATATTACAGGAATTRCAGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTARGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTARTATTACAGGARTTGCAGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTAAGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTAATATTACAGGART TGCAGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTAAGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTAATATTACAGGAATTRCAGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTARGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTARTATTACAGGARTTGCAGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTAAGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTARTATTACAGGART TGCGGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT
CTGTGTGGTARGAGACATGGGCATGARGCATCAGGARATGCGTCATATTGTCATCACTGTARTATTACAGGARTTGCAGCCATTCCTTACTTCTACCTATGGCTAGARCCTTTATARAGTGARCACCTAT

ctgtgtggbaagagacatgggcat gaagcatcaggaaabgogbecatatbgbocat cact gbaatatbacaggaatbge .gocaktbockbackbctacctab ggcbagaacctibat aaagtgaacacchat
261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 380 390

U
1 -1
ETCTCTCCFITCCHGTCTCHGCGTGCTHCHFIHECCCGTCHGTCHTGHGGHTCCHTTTDCTTCTCTTCGCFITTGCTCTTTCTGTTCCTGHTGCCTETTCCHGGTHHGH&HGHGHHRCGRGH TGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARRGCCCGTCAGTCATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTATTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGAGGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARAGCCCGTCAGTCATEAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGLTCTTTCTGTTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGAGGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARRGCCCGTCAGTCATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTATTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGAGGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARRGCCCGTCAGTCATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTATTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARAC GAGAGGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARAGCCCGTCAGTCATEAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGLTCTTTCTGTTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGARGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARRGCCCGTCAGTCATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTATTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGAGGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARAGCCCGTCAGTCATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTGTTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGARGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARAGCCCGTCAGTCATEAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGLTCTTTCTGTTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGARGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARRGCCCGTCAGTCATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTATTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGAGGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARAGCCCGTCAGTCATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTGTTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGARGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARAGCCCGTCAGTCATEAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGLTCTTTCTGTTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGARGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARRGCCCGTCAGTCATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTATTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGAGGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARAGCCCGTCAGTCATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTGTTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGAGGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARAGCCCGTCAGTCATEAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGLTCTTTCTGTTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGAGGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARRGCCCGTCAGTCATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTATTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGAGGGTTGA
GTCTCTCCATCCAGTCTCAGCGTGCTACARAGCCCGTCAGTCATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTGTTCTTGATGCCTGTTCCAGGTARGACGGGCAGAGARACGAGARGGTTGA
ATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTGTTCCTGATGCCTGTTCCAG
gtctetocatoccagtotcagegtect acaaagecegbcagbcATGAGGATCCATTTCCTTCTCTTCGCATTGCTCTTTCTGTTCETGATGCCTGTTCCAGEL

391

gettea

400 420 430 440 450 460 470 480

430

| |
HHEHHTTEHEHHHEEHLAEHEHETEHEHEHHHTTHEHHTTTETEHHETETHHTTEHEHHHTEHEHHTTEHHHTEHEHHTTTETEHHT
ARGAATTGAGARACGACAATTCAGACTCAGAGARATGAC

ARGAATTGAGARACGACARTTCAGACTCAGAGARRTGAC

ARGAATTGAGARACGACAAT TCAGACTCAGAGARATGAC

ARGAATTGAGARACGACAATTCAGACTCAGAGARATGAC

ARGAATTGAGARACGACARTTCAGACTCAGAGARRTGAC

ARGAATTGAGARACGACAAT TCAGACTCAGAGARATGAC

ARGAATTGAGARACGACAATTCAGACTCAGAGARATGAC

ARGAATTGAGARACGACARTTCAGACTCAGAGARRTGAC

ARGAATTGAGARACGACAAT TCAGACTCAGAGARATGACARTTTCTCARCTGTAAT TGAGARATGACARTTCAG--GCTAAGGTCG
AAGAATTGAGARACGACAATTCAGACTCAGAGARATGACAATTTCTCARCTGTAATTGAGARRTGACARTTCAG--GCTARGGTCG
ARGAATTGAGARRCGACARTTCAGACTCAGAGARARTGACARTTTCTCAACTGTAAT TGAGARATGACARTTCAG--GCTAAGGTCG
ARGAATTGAGARACGACAAT TCAGACTCAGAGARATGACARTTTCTCARCTGTAAT TGAGARATGACARTTCAG--GCTAAGGTCG
ARGAATTGAGARRCGACARTTCAGACTCAGAGARATGACART TTCTCAACTGTAAT TGAGARATGACARTTCAG--GCTAAGGTCG
ARGAATTGAGARRCGACARTTCAGACTCAGAGARARTGACARTTTCTCAACTGTAAT TGAGARATGACARTTCAG--GCTAAGGTCG
ARGAATTGAGARACGACAAT TCAGACTCAGAGARATGACARTTTCTCARCTGTAAT TGAGARATGACARTTCAG--GCTAAGGTCG
ARGAATTGAGARACGACARTTCAGACTCAGAGAARTGACARTTTCTCARCTGTAAT TGAGARATGACARTTCAG--GCTARGGTCGC

aagaatk ttcagact

Annexe 24: Alignement de séquences po&D103 exon 1

SNP entre anes ® SNP 1 (pos 208) | SNP 2 (pos 384) SNP Cheval/Ane A\
Normand Balthazar G/A G/A Position Cheval Anes
Normand Euro G/A G/G 1 (pos 256) A C
Pyrénées Aigle Noir A/A G/A 2 (pos 345) C T
Pyrénées Altesse G/G G/G 3 (pos 367) T C
Grand Noir du Berry | Lord A/A G/G 4 (pos 409) G A
Grand Noir du Berry | Noune G/A G/A

Provence Valence G/A G/G

Provence Valouse G/A G/G
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Cheval Ensembl G | G |

Annexe 25:Alignement de séquences p@&D103exon 2 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

1 10 20 30 40 50 60 QO 80 Af]o 100 110 & 130
1

Exon2Horse TGATGTTARRRCGTTARTGCTARCAGGAAAGAT-——-GTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCAGTTTTATTAGCTT
ALL2F TGATGTTARRRCGTTARTGCTARCAGGAAAGAT TGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCAATTTTATTAGCTT
Euro5F TGATGTTARAACGTTARTGCTARCAGGAAAGATTGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCAATTTTATTAGCTT
Houne2F TGATGTTARRRCGTTARTGCTARCAGGAAAGAT TGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCAATTTTATTAGCTT
ANZF TGATGTTARAACGTTARTGCTARCAGGARAGAT TGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCARTTTTATTAGCTT

Bal2F TGATGTTARAACGTTARTGCTARCAGGAAAGATTGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCAATTTTATTAGCTT
Yalou2F TGATGTTARRRCGTTARTGCTARCAGGAAAGAT TGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCAATTTTATTAGCTT
Yalen2F TGATGTTARARACGTTARTGCTARCAGGARAGAT TGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCARTTTTATTAGCTT
Hoir2F TGATGTTARAACGTARATGCTARCAGGARAGATTGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCAGTTTTATTAGCTT
Usc2F TGATGTTARRRCGTTARTGCTARCAGGAAAGAT TGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCARTTTTATTAGCTT

ALL2R  CCACCTTTTCATGGGARGACTGTTATACCTGTTARTGAGACATGARGARAGTGATGT TAAARCGTTARTGC TAACAGGARAGAT TGATGTARTCTGAGAACAGARCGATAGACCTCARTTTTATTAGCTT

AN2R  CCACCTTTTCATGGGAAGACTGTTATACCTGTTARTGAGACATGAAGAARGTGATGT TARRACGTTARTGCTARCAGGARAGAT TGATGTARTC TGAGARCAGARCGATAGACCTCAATTTTATTAGCTT

Bal2R CCACCTTTTCATGGGARGACTGTTATACCTGTTARTGAGACATGARGARAGTGATGT TAARRCGTTARTGCTARCAGGARAGATTGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCARTTTTATTAGCTT
Yalou2R CCACCTTTTCATGGGARGACTGTTATACCTGTTARTGAGACATGARGARAGTGATGTTARARCGTTARTGCTARCAGGAAAGAT TGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCAATTTTATTAGCTT
Yalen2R CCACCTTTTCATGGGARGACTGTTATACCTGTTARTGAGACATGARGAARGTGATGT TARARCGTTARTGCTARCAGGAAAGAT TGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCAATTTTATTAGCTT
Usc2R  CCACCTTTTCATGGGARGACTGTTATACCTGTTARTGAGACATGARGARAGTGATGT TAARRCGTTARTGCTARCAGGARAGATTGATGTARTCTGAGAACAGARCGATAGACCTCARTTTTATTAGCTT
Euro2R CCACCTTTTCATGGGAAGACTGTTATACCTGTTARTGAGACATGARGAARGTGATGT TAARACGTTARTGCTARCAGGARAGAT TGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCAATTTTATTAGCTT
Houne2R  CACCTTTTCATGGGARGACTGTTATACCTGTTAATGAGACATGARGARRGTGATGT TARRACGTTARTGCTARCAGGARAGATTGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCARTTTTATTAGCTT
Hoir2R CCACCTTTTCATGGGARGACTGTTATACCTGTTAATGAGACATGARGAAAGTGATGT TARRACGTARATGCTARCAGGARAGATTGATGTARTCTGAGARCAGARCGATAGACCTCAGTTTTATTAGCTT

Exon2strict

CONSensus .. Lgatgbt ttaatgok tgatgtaatct agacctcaatbbbatbagott

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
|

== I

Exon2Horse AGCCATTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGARATGGAGGARTAATARATATGTTACARRARTCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Alt2F AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATAATARATATGTTACARAAATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTRTRCTTTRLTTRGCTGCCTTCCARA
EurobF AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATARTARATATGTTACARARATCTTATTGCARAATARGAAAGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Houne2F AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATAATARATATGT TACARARATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
AN2F  AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATARTARATATGTTACARAAATCTTATTGCARAATAAGARAGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Bal2F AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGARATGGAGGARTAATARATATGTTACARRARTCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTGETGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Yalou2F AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATAATARATATGT TACARARATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Yalen2F AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATAATARATATGTTACARARATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTRTGCTTTGLTTGGCTGCCTTCCARA
Hoir2F AGCCATTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATARTARATATGTTACARARATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Usc2F AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTICTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATAARTARATATGT TACARARATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCAARA
AlL2R  AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGARATGGAGGAATAATAAATATGTTACARARATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTRTRCTTTRLTTGGCTGCCTTCCARA
AN2R  AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATARTARATATGTTACARARATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Bal2R AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATAATARATATGTTACARARATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Yalou2R AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATAATARATATGTTACARARATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTRTRCTTTGLTTGGCTGCCTTCCARA
Yalen2R RGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATARTARATATGTTACARARATCTTATTGCARAATARGAARGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Usc2R  AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATAATARATATGT TACARARATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Euro2R AGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATAATARATATGTTACARARATCTTATTGCARAATARGARAGGGCCGGTRTRCTTTGLTTGGCTGCCTTCCARA
Houne2R RGCCGTTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATARTARATATGTTACARARATCTTATTGCARAATARGAARGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Hoir2R AGCCATTCCTARATCTTCTCTATGTGTTCTCTTTCTTTTTTGCAGGAAATGGAGGAATAATARATATGTTACARARATCTTATTGCAAAATARGARAGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Exon2strict GAAATGGAGGAATARTARATATGTTACARRARTCT TATTGCARAATARGARRGGGCCGGTGTGCTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA
Consensus  agcogbbccbaaatebbebetatgbgbbcbobbbcbbbbbbgeagGARATGGAGGAATARTARATATGTTACARARATCTTATTGCARARTARGARAGGGCCGGTGTECTTTGCTTGGCTGCCTTCCARA

261 270 280 9 290 300 310 320 330 340 350 360 37 380 385
I

I
Exon2Horse GGAGGAACAGATAGGCAGLTGTTCTGTGAGTGGCCGARAATGC TRCCGGARAAAGAAATGARARATCCAGARACARGATGACAATGT TGGARATTGCARAAATGCCTCCTTGARGTTTATAGAAG
ALL2F GGAGGAACAGATAGGCAGCTGTTCTGTGAGTGGCCGARAATGC TGCCGGAARAAGARATGARRRATCCAGARACARGATGACARTGT TGGARATTGCARARATGCCTCCTTGAR
EurobF GGAGGARCAGATAGGECAGCTGTTCTGTGAGTGGCCGAAAATGL TGCCGGARAAAGARATGARRRATCCAGARACARGATGACARTGT TGGARRTTGCARARATGCCTCCTTGAR
Houne?F GGAGGAACAGATAGGCAGCTGTTCTGTGAGTGGCCGARAATGE TGCCGGAAAAAGAAATGARARATCCAGARACARGATGACARTGT TGGARATTGCARAAATGCCTCCTTGA
AN2F  GGAGGARCAGATAGGCAGCTGTTCCGTGAGTGGCCGAAARTGCTGCCGGARAAAGAAATGARRRATCCAGARACARGATGACARTGT TGGARRTTGCARARRATGCCTCCTTGAR
Bal2F GGAGGARCAGATAGGCAGCTGTTCCGTGAGTGGCCGAAAATGL TECCGGAAAAAGAAATGARAAATCCAGARACARGATGACARTGT TGGARATTGCARAAATGCCTCCTTGA
Yalou2F GGAGGAACAGATAGGCAGCTGTTCCGTGAGTGGCCGARAATGE TGCCGGAAAAAGAAATGARARATCCAGARACARGATGACARTGT TGGARATTGCARAAATGCCTCCTTGA
Yalen2F GGAGGARCAGATAGGCAGCTGTTCCGTGAGTGGCCGARAATGCTGCCGGARAAAGAAATGARRARTCCAGARACARGATGACAATGT TGGARATTGCARAARTGCCTCCTTGA
Hoir2F GGAGGAACAGATAGGCAGCTGTTCTGTGAGTGGCCGAAAATGC TECCGGAAAAAGAAATGARAAATCCAGARACARGATGACAATGT TGGARATTGCARAAATGCCTCCTTGA
Usc2F GGAGGAACAGATAGGCAGCTGTTCLGTGAGTGGCCGARAATGE TRCCGGARAAAGAAATGARAAATCCAGARACARGATGACARTGT TGGARATTGCAARAAAT
ALL2R GGAGGAACAGATAGGCAGCTGTTCTGTGAGTGGCCGARAATGL TGCCGGARARAGARATGRARRARTCCAGAR
ANZR  GGAGGARCAGATAGGCAGLTGTTCCGTGAGTGGCCGARAATGL TGCCGGARAAAGAAATGARARATCCAGAR
Bal?R GGAGGAACAGATAGGCAGCTGTTCCGTGAGTGGCCGARAATGE TRCCGGARARAGAAATGAAAAATCCAGAR
Yalou2R GGAGGARCAGATAGGCAGCTGTTCCGTGAGTGGCCGARAATGCTGCCGGARARRGAAATGARRRRTCCAGAR
YalenZR GGAGGAACAGATAGGCAGCTGTTCCGTGAGTGGCCGAAAATGL TGCCGGAAAAAGAAATGAAAAATCCAGAR
Usc?R  GGAGGAACAGATAGGCAGCTGTTCCGTGAGTGGCCGARAATGE TRCCGGARARAGAAATGAAAAATCCAGAR
Euro2R GGAGGARCAGATAGGCAGCTGTTCCGTGAGTGGCCGARAATGL TGCCGGARARAGARATGRARRRTCCAGAR
Houne2R GGAGGAACAGATAGGCAGCTGTTCTGTGAGTGGCCGARAATGL TGCCGGAAAAAGAAATGAAAAATCCAGAR
Hoir2R GGAGGARCAGATAGGCAGCTGTTCTGTGAGTGGCCGAAAATGL TGCCGGARARAGARATGRARRATCCAGAR
Exon2strict. GGAGGARCAGATAGGCAGCTGTTCTGTGAGTGGCCGARARTGCTGCCGGARAAAGAARTGA
Consensus  GGAGGAACAGATAGGCAGCTGTTCEGTGAGTGGCCGARAATGC TECCGGAAAAAGAAAT GAaaaatl CeAgA8.errrrrrrrssssssssrssnnnnnnnnnnnrrrrrrrnns

Annexe 25: Alignement de séquences po&D103 exon 2

SNP entre dnes ® SNP 1 (pos 285) SNP Cheval/Ane A\
Normand Balthazar C/T Position Cheval Anes
Normand Euro C/T 1 (pos 66) A T
Pyrénées Aigle Noir C 2 (pos 85-88) - TGAT
Pyrénées Altesse T 3 (pos 118) G A

Grand Noir du Berry | Uscope C 4 (pos 135) A G
Grand Noir du Berry | Noune
Provence Valence C/T
Provence Valouse C/T
Cheval Ensembl T
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Annexe 26

:Alignement de séquences p&MEL exon 1 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

ExonlHorse
ALL1R

AN1R
YaloulR
YalenlR
EurolR
BallR
Exonlstrict
ALL1F
BallF
YaloulF
YalenlF
EurolF
ANLF
Consensus

ExonlHorse
ALL1R

AHLR
YaloulR
YalenlR
EurolR
BallR
Exonlstrict
ALL1F
BallF
YaloulF
YalenlF
EurolF
ANLF
Consensus

1 10 20 30 40 50 [:11] 70 80 QO 100 110 120 130
1 1
GGECTTGTCCCAGTCTCCCAGCGCCTTTGGTTGCTGGARGARGAGGATGGATCCAGTGC TCAGAAGATGCCT TCTCCATATGGCTGTGATGGETACTCTTCTGGC TG TREGGGECACAGAAGGTGAGTG
GGECTTGTCCCAGTCTCCCAGCGCCTTTGGETTGCTGGAAGARGAGGATGGATCCAGTGCTCAGAAGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGGETA
GGEGCTTGTCCCAGTCTCCCAGCGLCTTTGGTTGCTGGARGARGAGGATGGATCCAGTGCTCAGARGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGGGTA
GGEGCTTGTCCCAGTCTCCCAGCGCCTTTGGT TGCTGGARGARGAGGATGGATCCAGTGC TCAGARGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGEGTA
GGGCTTGTCCCAGTCTCCCAGCGCCTTTGGTTGCTGGARGARGAGGATGGATCCAGTGCTCAGARGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGGGTA
GGEGCTTGTCCCAGTCTCCCAGCGLCTTTGGTTGCTGGARGARGAGGATGGATCCAGTGCTCAGARGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGGGTA
GGECTTGTCCCAGTCTCCCAGCGCCTTTGGTTGCTGGARGARGAGGATGGATCCAGTGCTCAGAAGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGGETA
GGAAGARGAGGATGGATCCAGTGCTCAGAAGATGCCTTCTCCATATGGLTGTGATGGGTACTCTTCTGEL TG TGGGEGCCACAGARG
GGATCCAGTGCTCAGAAGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGGGTACTCTTCTGRC TR TRGGGGCCACAGARGGTGAGTG
GGATCCAGTGCTCAGARGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGGGTACTCTTCTGEC TRTGGGGGCCACAGARGGTGAGTG
GGATCCAGTGCTCAGAAGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGGGTACTCTTCTGEC TG TGGEEGCCACAGARGGTGAGTG
GGATCCAGTGCTCAGAAGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGGGTACTCTTCTGRC TR TRGGGGCCACAGARGGTGAGTG
GGATCCAGTGCTCAGARGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGGGTACTCTTCTGEC TRTGGGGGCCACAGARGGTGAGTG
GGATCCAGTGCTCAGAAGATGCCTTCTCCATATGGCCGTGATGGGTACTCTTCTGEC TG TGGEGGCCACAGAAGGTGAGT
erssrssrrssrsereeresresresreanessssPRAAgaagaggat GGATCCAGTGCTCAGARGATGCCTTCTCCATATGGCcGTGATGGGTACE cEECEgget gt gagt,

141
e +1
CGGGTTGTGTG

CGGGTTGTGTG
CGGGTTGTGTG
CGGGTTGTGTG
CGGGTTGTGTG
CGGGTTGTGTG

Annexe 26: Alignement de séquences po@MEL exon 1

SNP Cheval/Ane A
Cheval

Position Anes

1 (pos 86) T C
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Annexe 27:Alignement de séquences pd®IMEL exons 2 et 3 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

1 10

20 30

50 60 70

90 100

120

130
1

Exon2Horse
ALL23F
AN23F
Yalen23F
Bal23F
Euro23F
Yalou23F
ALL23R
AN23R
Yalen23R
Bal23R
Euro23R
Yalou23R
Exon3strict
Exon2strict
Consensus

ExonZHorse
ALL23F
AN23F
Yalen23F
Bal23F
Euro23F
Yalou2dF
ALL23R
AH23R
Yalen23IR
Bal23R
Euro23R
Yalou23IR
Exondstrict
Exon2strict
Co

1
GCCCTCATGGTACCTTCCTTTTAGGACCCAGAGACCGGAACTGGCTCGGTGTCTCARGGCAGCTCAGGACTARRGCC TAGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGARRT TCAGGGGCCTGACTGTTG
TGGCTCGGTGTCTCARGGCAGT TCAGGACTAARGCC TGGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGARAT TCAGGGGCCTGACTGTTG
TGGLTCGGTGTCTCARGGCAGT TCAGGAC TAARGCC TRGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGAAAT TCAGGGGCCTGACTGTTG
TGGCTCGGTGTCTCARGGCAGTTCAGGACTAARGCC TGGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGARAT TCAGGGGCCTGACTGTTG
TGGCTCGGTGTCTCARGGCAGCTCAGGACTAARGCC TGGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGARAT TCAGGGGCCTGACTGTTG
TGGELTCGGTGTCTCARGGCAGCTCAGGAC TAARGCC TRGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGAAAT TCAGGGGCCTGACTGTTG
TGGCTCGGTGTCTCARGGCAGCTCAGGACTAARGC T TGGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGARAT TCAGGGGCCTGACTGTTG
GCCCTCATGGTACCTTCCTTTTAGGACCCAGAGACCAGAACTGGC TCGGTGTCTCARGGCAGT TCAGGACTARAGCC TGGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGARAT TCAGGGGCCTGACTGTTG
GCCCTCATGGTACCTTCCTTTTAGGACCCAGAGACCAGAACTGGL TCGGTGTCTCARGGCAGT TCAGGACTAAAGCC TGGAACAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGAAAT TCAGGGGCCTGACTGTTG
GCCCTCATGGTACCTTCCTTTTAGGACCCAGAGACCAGARCTGGCTCGGTGTCTCARGGCAGTTCAGGACTARRGCC TGGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGARRT TCAGGGGCCTGACTGTTG
GCCCTCATGGTACCTTCCTTTTAGGACCCAGAGACCGGAACTGGC TCGGTGTCTCARGGCAGCTCAGGAC TARAGCC TGGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGARAT TCAGGGGCCTGACTGTTG
GCCCTCATGGTACCTTCCTTTTAGGACCCAGAGACCGGAACTGGLTCGGTGTCTCARGGCAGCTCAGGACTAAAGCC TRGAACAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGAAAT TCAGGGGCCTGACTGTTG
GCCCTCATGGTACCTTCCTTTTAGGACCCAGAGACCAGAACTGGCTCGGTGTCTCARGGCAGTTCAGGACTARAGC T TGGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGARAT TCAGGGGCCTGACTGTTG

GACCCAGAGACCGGAACTGGCTCAGTGTCTCAAGGCAGCTCAGGACTAARRGCL TGGARCAGGCAGCTGTATCCAGAGTGGACAGARATTCAGGGGCCTGACTGTTG
ssssssssssssssssasesesssPACCCAgAgAce. gaactgpgcboppboboboaagpeag.t aaagcct L pactobbo

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 0 240 250 260

| 1
GAGAGGTGGGAACTTGGCARTTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATEEGGTAGGGAGAGGAGCAAGARCTGGG T TGGATATAGL T TGGGAAGATAGGARTGGAAAAGGCATGTGGGGAGGGGARGCCARGGARG
GAGAGGTGGGAACTTGGCAATTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATEEERTAGGGAGAGGAGCAAGARCTGGGTTGGATATAGE TTGGGARGATAGGARGGGAAAAGGCATATGGGGAGGGGARGCCARGGAG
GAGAGGTGGGAACTTGGCARTTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATGGGGTAGGGAGAGGAGCARGARCTGGGT TGEATATAGL T TGGGAAGATAGGARGGGARAAGGCATGTGEGGAGGGGARGCCARGGAG
GAGAGGTGGGAACTTGGCAATTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATGEEGTAGGGAGAGGAGCAAGARCTGGG T TGGATATAGL T TGGGAAGATAGGARGGGAAAAGGCATGTGGGGAGGGGARGCCARGGAG
GAGAGGTGGGAACTTGGCAATTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATEEERTAGGGAGAGGAGCAAGARCTGGGTTGGATATAGE TTGGGARGATAGGARGGGAAAAGGCATATGGGGAGGGGARGCCARGGAG
GAGAGGTGGGAACTTGGCARTTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATGGGGTAGGGAGAGGAGCARGARCTGGGT TGEATATAGL T TGGGAAGATAGGARGGGARAAGGCATGTGEGGAGGGGARGCCARGGAG
GAGAGGTGGGAACTTGGCAATTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATGEEGTAGGGAGAGGAGCAAGARCTGGG T TGGATATAGL T TGGGAAGATAGGARGGGAAAAGGCATGTGGGGAGGGGARGCCARGGAG
GAGAGGTGGGAACTTGGCAATTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATEEERTAGGGAGAGGAGCAAGARCTGGGTTGGATATAGE TTGGGARGATAGGARGGGAAAAGGCATATGGGGAGGGGARGCCARGGAG
GAGAGGTGGGAACTTGGCARTTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATGGGGTAGGGAGAGGAGCARGARCTGGGT TGEATATAGL T TGGGAAGATAGGARGGGARAAGGCATGTGEGGAGGGGARGCCARGGAG
GAGAGGTGGGAACTTGGCAATTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATGEEGTAGGGAGAGGAGCAAGARCTGGG T TGGATATAGL T TGGGAAGATAGGARGGGAAAAGGCATGTGGGGAGGGGARGCCARGGAG
GAGAGGTGGGAACTTRGCARTTTCTGGAGGGTATGGTGGGARTGGGGTAGGGAGAGGAGCARGARCTGEGT TGEATATAGL T TGGGAAGATAGGARGGGARAAGGCATGTGEGGAGLGGARGCCARGGAG
GAGAGGTGGGAACTTGGCARTTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATGGGGTAGGGAGAGGAGCARGARCTGGGT TGEATATAGL T TGGGAAGATAGGARGGGARAAGGCATGTGEGGAGGGGARGCCARGGAG
GAGAGGTGGGAACTTGGCAATTTCTGGAGGGTATGGTGGGAATEEEGTAGGGAGAGGAGCAAGARCTGGGTTGGATATAGC TTGGGAAGATAGGARGGGAAAAGGCATGTGGGGAGGGGARGCCARGGAG

GAGAG

tLbgpcaatbict tabggtggsaat pest tLoggsttogatbabagcth t Lot

Exon2Horse
ALL23F
AN23F
Yalen23F
Bal23F
Euro23F
Yalou23F
ALL23R
AN23R
Yalen23R
Bal23R
Euro23R
Yalou23R
Exon3strict
Exon2strict
Consensus

ExonZHorse
ALL23F
AN23F
Yalen23F
Bal23F
Euro23F
Yalou2dF
ALL23R
AH23R
Yalen23IR
Bal23R
Euro23R
Yalou23IR
Exondstrict
Exon2strict
Co

1 1
TCCCACTARTTCAGCTGCCC GGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTAATGATGGGCCTACACTGGT TGGGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARAGCCARARGGTGCTG
TCCCACTARTTCAGCTGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTAATGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARRGCCARARGGTGCTG
TCCCACTARTTCAGCTGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTAATGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARRGCCARARGGTGCTG
TCCCACTARTTCAGC TGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTAATGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARRGCCARARGGTGCTG
TCCCACTARTTCAGCTGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTAATGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARRGCCARARGGTGLTG
TCCCACTARTTCAGCTGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTAATGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARRGCCARARGGTGCTG
TCCCACTARTTCAGCTGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTAATGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARRGCCARARGGTGCTG
TCCCACTARTTCAGCTGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTARTGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARAGCCARARGGTGCTG
TCCCACTARTTCAGCTGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTAATGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARRGCCARARGGTGCTG
TCCCACTARTTCAGCTGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTAATGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARRGCCARARGGTGCTG
TCCCACTARTTCAGCTGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTARTGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARAGCCARARGGTGCTG
TCCCACTARTTCAGCTGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTAATGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARRGCCARARGGTGCTG
TCCCACTARTTCAGCTGCCCTCCCAGGTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTARTGATGGGCCTACACTGGTTGEGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARRGCCARARGGTGCTG

GTGGCCAGGTGGCCCTGARGATCAGTAATGATGGGCCTACACTGGT TEGGGCARATGCCTCCTTCTCTATTGCCTTGCACTTCCCTGARAGCCARAAGGTGCTG

261 270 280 ! 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390

tcccactaatbcagetgocccboccapptppoccaggbggeccbgaagatcagtaat gat gppectacactggbbgpggcaaatgoctectbebectatbgoctbgocactbcoct gaaagecaaaagebgchg
391 400 410 420 430 440 450 460 470 481

| |
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCARTGETEAGTATCTCTCTACTCTAGGCCCTCTTCTARGGGCTCCARTTCCCT
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCAATGGTGAGTATCTCTCTACTCTAGGCCCTCTTCTARGGGCTCCARTTCCCT
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCARTGGTGAGTATCTCTCTACTCTAGGCCCTCTTCTARGGGCTCCARTTCCCT
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCAATGETGAGTATCTCTCTACTCTAGGCCCTCTTCTARGGGCTCCARTTCCCT
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCAATGGTGAGTATCTCTCTACTCTAGGCCCTCTTCTARGGGCTCCARTTCCCT
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCARTGGTGAGTATCTCTCTACTCTAGGCCCTCTTCTARGGGCTCCARTTCCCT
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCAATGETGAGTATCTCTCTACTCTAGGCCCTCTTCTARGGELTC
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCAATGRTGAG
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCARTGGTGAG
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCAATGGTGAG
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCARTGGTGAG
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCARTGGTGAG
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCAATGGTGAG
CCGGATGGGCAGGTCATCTGGGCCARCARCACCATCATCARTGGTGA

tcatcaakggbgag

ccggat tcatct

Annexe 27: Alignement de séquences po®MEL exons 2 et 3

SNP entre anes @ | SNP 1 (pos 37) | SNP 2 (pos 63) | SNP 3 (pos 77) SNP Cheval/Ane M\
Normand | Balthazar G C C Position Cheval | Anes
Normand | Euro G C C 1 (pos 227) T
Pyrénées | Aigle Noir A T C 2 (pos 282) T C
Pyrénées | Altesse A Cc/T C
Provence | Valence A T C
Provence | Valouse G/A Cc/T C/T

Cheval |Ensembl G C C

146




Annexe 28:Alignement de séquences pdIMEL exons 4 et 5 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de d?&nées
1 70 80 Q 100 110 120 13?

10 20 30 40 50
I
ExondSHorse  CCAGGGTTTGAGGGTGACTCTCTATCTACCTTTCAGGGAGCCAGE TGTGGCGAGGTCAGCCAGTGTATCCCCAGGARCC TGATGATAGCTGCATCTTCCCTGATGGAGGGGCCTGCCCATCTGGCCCTC

BaldSF GTGTGRCGAGGACAGCCAGTGTATCCCCAGGARCCTGATGATACCTGCATCTTCCCTGATRGAGGGGLLTGCCCATCTGGCCCTC
Eur-od45F GTGTGGECGAGGACAGCCAGTGTATCCCCAGGARCCTGATGATACCTGCATCTTCCCTGATGGAGGGGCCTGCCCATCTGGCCCTC
YaloudSF GTGTGECGAGGACAGCCAGTGTATCCCCAGGARCC TGATGATACCTGCATCTTCCCTGATGGAGGGGLCTGCCCATCTGGCCCTC
AN45F GTGTRRCGAGGACAGCCAGTGTATCCCCAGGARCCTGATGATACCTGCATCTTCCCTGATRGAGGGGLLTGCCCATCTGGCCCTC
YalendSF GTGTGGECGAGGACAGCCAGTGTATCCCCAGGARCCTGATGATACCTGCATCTTCCCTGATGGAGGGGCCTGCCCATCTGGCCCTC

AN45R  TCCAGGGTTTGAGGGTGACTCTCTATCTACCTTTCAGGGAGCCAGE TGTGECGAGGACAGCCAGTGTATCCCCAGGARCC TGATGATACCTGCATCTTCCCTGATGGAGGGGCCTGLCCATCTGGCCCTC
Yaloud5R TCCAGGGTTTGAGGGTGACTCTCTATCTACCTTTCAGGGAGCCAGRTGTGGCGAGGACAGCCAGTGTATCCCCAGGARCCTGATGATACCTGCATCTTCCCTGATRGAGGGGLLTGCCCATCTGGECCTC
BaldbR AGGGTTTGAGGGTGACTCTCTATCTACCTTTCAGGGAGCCAGETGTGGECGAGGACAGCCAGTGTATCCCCAGGARCCTGATGATACCTGCATCTTCCCTGATGGAGGGGCCTGCCCATCTGGLCCTC

Eurod5R TCTACCTTTCAGGGAGCCAGE TGTGGCGAGGACAGCCAGTGTATCCCCAGGARCCTGATGATACCTGCATCTTCCCTGATGEAGGEGGCCTGCCCATCTGGCCCTC
Yalend5R
ExonSstrict
Exondstrict CCAGGTGTGGCGAGGTCAGCCAGTGTATCCCCAGGARCCTGATGATAGCTGCATCTTCCCTGATGEGAGEGGCCTGCCCATCTGGCCCTC
Consensus sssssssessssssrsassssssssssssssssssssssssssBlEl . gtat gat.gata.ctegcabcbbeoctgat ggaggppectgoccatocbggeocte
131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

| |
ExondSHorse TGTCTCAGAGGAGARGCTTTGTTTACGTCTGGARGACCTGGGGETGAGGGACCCCCTTCTCTGGCCTGTCATCTACAGTTGGATTCTCCTCTTCCTACCTGATCCCCTTTCTCTCTGGTCCCACCTCTGAA
Bald5F TGTCTCAGAGGAGARGCTTTGTTTACGTCTGGAAGACCTGGGE TGAGGGACCCCCTTCTCTGGCCTGTCATCTACAGTTGGATTCTCCTCTTCCTACCTGATCCCCTTTCTCTCTGGTCCCACCTCTGAR
Eurod5F TGTCTCAGAGGAGAAGCTTTGTTTACGTCTGGARAGACCTGGGGTGAGGGACCCCCTTCTCTGGCCTGTCATCTACAGTTGGATTCTCCTCTTCCTACCTGATCCCCTTTCTCTCTGGTCCCACCTCTGAA
Yaloud5F TGTCTCAGAGGAGARGCTTTGTTTACGTCTGGAAGACCTGGGGTGAGGGACCCCCTTCTCTGGCCTGTCATCTACAGTTGGATTCTCCTCTTCCTACCTGATCCCCTTTCTCTCTGGTCCCACCTCTGAA
AN45F  TGTCTCAGAGGAGARGCTTTGTTTACGTCTGGARGACCTGGGE TGAGGGACCCCCTTCTCTGECCTGTCATCTACAGT TRGATTCTCCTCTTCCTACCTGATCCCCTTTCTCTCTGGTCCCACCTCTGAR
Yalend5F TGTCTCAGAGGAGARGCTTTGTTTACGTCTGGAAGACCTGGGGTGAGGGACCCCCTTCTCTGGCCTGTCATCTACAGTTGGATTCTCCTCTTCCTACCTGATCCCCTTTCTCTCTGGTCCCACCTCTGAA
AH45R  TGTCTCAGAGGAGARGCTTTGTTTACGTCTGGARGACCTGGGETGAGGGACCCCCTTCTCTGGCCTGTCATCTACAGTTGGATTCTCCTCTTCCTACCTGATCCCCTTTCTCTCTGGTCCCACCTCTGAR
Yaloud5R TGTCTCAGAGGAGARGCTTTGTTTACGTCTGGARGACCTGGGGTGAGGGACCCCCTTCTCTGGCCTGTCATCTACAGTTGGATTCTCCTCTTCCTACCTGATCCCCTTTCTCTCTGGTCCCACCTCTGAR
Bald5R TGTCTCAGAGGAGARGCTTTGTTTACGTCTGGARGACCTGGGGETGAGGGACCCCCTTCTCTGGCCTGTCATCTACAGTTGGATTCTCCTCTTCCTACCTGATCCCCTTTCTCTCTGGTCCCACCTCTGAA
Eurod5R  TGTCTCAGAGGAGAAGCTTTGTTTACGTCTGGARGACCTGGGGETEAGGGACCCCCTTCTCTGGCCTGTCATCTACAGTTGGATTCTCCTCTTCCTACCTGATCCCCTTTCTCTCTGGTCCCACCTCTGAA
Yalend5R
ExonBstrict
Exondstrict TGTCTCAGAGGAGARGCTTTGTTTACGTCTGGARGACCTGGG
C

tgtct ttgtttacgtct oo

1 1
ExondSHorse GCTCTGTGAGTTTCCCTARTCTTCATTTCCCCCATGGCTCCTTCCTCTTCTATAGGACT TAGCCCCTTCCARCTCGCTCTHT TATARTTCTTTCTGGGAGCCCTTCTCCARTTATAGTTCCATCCCATGG
BaldbF GCTCTGTGAGTTTCCCTAATCTTCATTTCCCCCATGGCTCCTTCCTCTTCTATAGGACTTAGCCCCTTCCARCTCGCTCTATTATARTTCTTTCTGGGAGCCCTTCTCCARTTATAGTTCCATCCCATGG
Eurod5F GCTCTGTGAGTTTCCCTARTCTTCATTTCCCCCATGGCTCCTTCCTCTTCTATAGGACTTAGCCCCTTCCARCTCGCTCTATTATARTTCTTTCTGGGAGCCCTTCTCCARTTATAGTTCCATCCCATGG
Yaloud5F GCTCTGTGAGTTTCCCTAATCTTCATTTCCCCCATGGCTCCTTCCTCTTCTATAGGACTTAGCCCCTTCCARCTCGCTCTATTATARTTCTTTCTGGGAGCCCTTCTCCARTTATAGTTCCATCCCATGE
AH45F  GCTCTGTGAGTTTCCCTARTCTTCATTTCCCCCATGGCTCCTTCCTCTTCTATAGGACTTAGCCCCTTCCARCTCGCTCTATTATAATTCTTTCTGGGAGCCCTTCTCCARTTATAGTTCCATCCCATGG
Yalend5F GCTCTGTGAGTTTCCCTAATCTTCATTTCCCCCATGGCTCCTTCCTCTTCTATAGGACTTAGCCCCTTCCAACTCGCTTTATTATARTTCTTTCTGGGAGCCCTTCTCCAATTATAGTTCCATCCCATGE
AH45R  GCTCTGTGAGTTTCCCTARTCTTCATTTCCCCCATGGCTCCTTCCTCTTCTATAGGACTTAGCCCCTTCCARCTCGCTTTATTATAATTCTTTCTGGGAGCCCTTCTCCARTTATAGTTCCATCCCATGG
Yaloud5R GCTCTGTGAGTTTCCCTARTCTTCATTTCCCCCATGGCTCCTTCCTCTTCTATAGGACTTAGCCCCTTCCAACTCGCTCTATTATARTTCTTTCTGGGAGCCCTTCTCCARTTATAGT TCCATCCCATGE
Bald5R GCTCTGTGAGTTTCCCTARTCTTCATTTCCCCCATGGCTCCTTCCTCTTCTATAGGACTTAGCCCCTTCCARCTCGCTCTATTATARTTCTTTCTGGGAGCCCTTCTCCARTTATAGTTCCATCCCATGG
Eurod5R GCTCTGTGAGTTTCCCTAATCTTCATTTCCCCCATGGCTCCTTCCTCTTCTATAGGACTTAGCCCCTTCCARCTCGCTCTATTATARTTCTTTCTGGGAGCCCTTCTCCARTTATAGTTCCATCCCATGE
Yalend5R
ExonSstrict
Exondstrict

CONSENSUS  seseesessrassasersersrsssssstssessesestensessshossasrssstsseasesseseerensstsstsstseststsstsssasesseseerensstsstsstsersssstsssasasee

391 400 410 420 430 Adi 450 460 470 480 430 G0 % 520

1 1
ExondSHorse ARCATCTCATTAGGACTCCTTTCCTGCCCCCCATATCACARCCTTCCAARCACCCTCTGARATARGCATCCTTARTACCTCTCCAGACCTTCCTTCTCTGGTGCCCTGTTTCTAATC CTTCAGTC
BaldbF ARCATCTCATTAGGACTCCTTTCCTGCCCCCCATATCACARCCTTCCARACACCCTCTGARATARGCATCCTTARTACCTCTCCAGACCTTCCTTCTCTGGTGCCCTGTTTCTARTCCTGCCCTTCAGTC
Eurod5F ARCATCTCATTAGGACTCCTTTCCTGCCCCCCATATCACAACCTTCCARACACCCTCTGARATARGCATCCTTARTACCTCTCCAGACCTTCCTTCTCTGGTGCCCTGTTTCTAATCCTGCCCTTCAGTC
Yaloud5F RACATCTCATTAGGACTCCTTTCCTGCCCCCCATATCACAACCTTCCARRCACCCTCTGARATARGCATCCTTARTACCTCTCCAGACCTTCCTTCTCTGGTGCCCTRTTTCTAATCCTGCCCTTCAGTC
AH45F  ARCATCTCATTAGGACTCCTTTCCTGCCCCCCATATCACARCCTTCCARACACCCTCTGARRTARGCATCCTTARTACCTCTCCAGACCTTCCTTCTCTGGTGCCCTGTTTCTARTCCTGCCCTTCAGTC
Yalend5F ARCATCTCATTAGGACTCCTTTCCTGCCCCCCATATCACAACCTTCCARACACCCTCTGARATARGCATCCTTARTACCTCTCCAGACCTTCCTTCTCTGGTGCCCTGTTTCTAATCCTGCCCTTCAGTC
AN45R  ARCATCTCATTAGGACTCCTTTCCTGCCCCCCATATCACARCCTTCCARACACCCTCTGARRTARGCATCCTTARTACCTCTCCAGACCTTCCTTCTCTGGTGCCCTGTTTCTARTCCTGCCCTTCAGTC
Yaloud5R RAARCATCTCATTAGGACTCCTTTCCTGCCCCCCATATCACAACCTTCCARACACCCTCTGARATARGCATCCTTARTACCTCTCCAGACCTTCCTTCTCTGGTGCCCTGTTTCTARTCCTGCCCTTCAGTC
Bald5R ARCATCTCATTAGGACTCCTTTCCTGCCCCCCATATCACARCCTTCCARACACCCTCTGARATARGCATCCTTARTACCTCTCCAGACCTTCCTTCTCTGGTGCCCTGTTTCTARTCCTGCCCTTCAGTC
Eurod5R ARCATCTCATTAGGACTCCTTTCCTGCCCCCCATATCACAACCTTCCARRCACCCTCTGARATARGCATCCTTARTACCTCTCCAGACCTTCCTTCTCTGGTGCCCTGTTTCTARTCCTGCCCTTCAGTC
Yalend5R GCCCCCCATATCACAACCTTCCARACACCCTCTGARATARGCATCCTTARTACCTCTCCAGACCTTCCTTCTCTGGTGCCCTGTTTCTARTCCTGCCCTTCAGTC
ExonSstrict
Exondstrict
CONSENSUS  saussssssssssssssssssssss@CCooccababeacaacctiocaaacaceetclhgaaataageatoctbaataccbecbecagacetbocbbobobggbgcooctgbbbctaatoctgeccbbcagbe

261 270 280 290 300 310 320 330 34? 350 360 370 380 390

521 530 54 550 560 570 580 530 GO0 610 620 630 % 640 650

I 1
ExondSHorse CCCTTTGAACAGTAACCCCCACCCCTCCTACTTTTCTTTCCGARAACCTCAGGCCAATACTGGCARGTTCTGGGGGGCCCAGTGTCGGGGCTGAGCATTGGGACAGGCACAGEAGCGLTGGGTACACACT
Bald5F CCCTTTGAACAGTARCCCCCACCCCTCCTACTTTTCTTTCCGARARCCTCAGGCCARTACTGGCARGTTCTGGEGGGCCCAGTGTCGGGGCTGAGCATTGGGACAGGCACAGCAGCGC TGGGTACACACT
Eurod5F CCCTTTGARCAGTAACCCCCACCCCTCCTACTTTTCTTTCCGAARRCCTCAGGCCARTACTGGCARGTTCTGGGGGECCCAGTGTCGGGGCTGAGCATTGGGACAGGCACAGCAGCGC TGGGTACACACT
Yaloud5F CCCTTTGAACAGTARCCCCCACCCCTCCTACTTTTCTTTCCGARAACCTCAGGCCAATACTGGCARGTTCTGGGGGGCCCAGTGTCGGGGCTGAGCATTGGGACAGGCACAGCAGCGLTGGGTACACACT
AH45F CCCTTTGARCAGTARCCCCCACCCCTCCTACTTTTCTTTCCGARAACCTCAGGCCARTACTGGCARGTTCTGGEEGGCCCAGTGTCGGGGCTGAGCATTGGGACAGECACAGCAGCGCTGGGTACACACT
Yalend5F CCCTTTGAACAGTARCCCCCACCCCTCCTACTTTTCTTTCCGARARCCTCAGGCCAATACTGGCARGT TCTGGGGGECCCAGTGTCGGGGCTGAGCATTGGGACAGGCACGGCAGCGL TGGGTACACACT
AN45R  CCCTTTGAACAGTARCCCCCACCCCTCCTACTTTTCTTTCCGARARCCTCAGGCCARTACTGGCAAGTTCTGGGGGGLCCAGTGTCGGGGC TGAGCATTGGGACAGGCACGGCAGCGETGGGTACACACT
Yaloud5R CCCTTTGAACAGTARCCCCCACCCCTCCTACTTTTCTTTCCGARAACCTCAGGCCAATACTGGCARGTTCTGGGGEECCCAGTGTCGGGGE TGAGCATTGGGACAGGCACAGCAGCGCTGGGTACACACT
Bald5R CCCTTTGAACAGTARCCCCCACCCCTCCTACTTTTCTTTCCGARARCCTCAGGCCARTACTGGCARGT TCTGGGGGGCCCAGTGTCGGGGCTGAGCATTGGGACAGGCACAGCAGCGL TGGGTACACACT
Eurod5R CCCTTTGAACAGTARCCCCCACCCCTCCTACTTTTCTTTCCGARAACCTCAGGCCAATACTGGCAAGTTCTGGGGGGLCCAGTGTCGGGGETGAGCATTGGGACAGGCACAGCAGCGETGGGTACACACT
Yalend5R CCCTTTGAACAGTARCCCCCACCCCTCCTACTTTTCTTTCCGARAACCTCAGGCCAATACTGGCARGTTCTGGGGEECCCAGTGTCGGGGE TGAGCATTGGGACAGGCACGGCAGCGCTGGGTACACACT

Exonbstrict GCCARTACTGGCARGTTCTGGEEGGCCCAGTGTCGGGGCTGAGCAT TGGGACAGECACAGCAGCGCTGGGTACACACT

Exondstrict
C coottbl cctactbbbobtt act Ect ot gagcatt .poagcgctggptacacact
651 660 670 680 690 700 710 720 730 740 750 760 770 779

O S O . I |
ExondSHorse CCATGGAAGTGACTGTCTACCACCGCCGGGGGTCCCAGAGCTACGTGCCCCTCGCTCACTCCCGCTCAGCCTTCACTATTACTGGTAAGGATTTAGGAAGGGGCARGATCAGT TGCAGGGERGGAGARG
Bald5F CCATGGAAGTGACTGTCTACCACCGCCGGGGGTCCCAGAGCTACGTGCCCCTCGCTCACTCCCGCTCAGCCTTCACTATTACTGGTARGGATTTAGGAAGGGGCARGATCAGT TGCAGGGCAGGAGAAG
Eurod5F CCATGGARGTGACTGTCTACCACCGCCGGGGGTCCCAGAGCTACGTGCCCCTCGCTCACTCCCGCTCAGCCTTCACTATTACTGGTARGGATTTAGGARGGGGCARGATCAGT TGCAGGGCAGGAGARG
Yaloud5F CCATGGAAGTGACTGTCTACCACCGCCGGGGGTCCCAGAGCTACGTGCCCCTCGCTCACTCCCGCTCAGCCTTCACTATTACTGGTAAGGATTTAGGAAGGGGCARGATCAGT TGCAGGCARGGAGARG
AN45F CCATGGAAGTGACTGTCTACCACCGCCGGGGGTCCCAGAGCTACGTGCCCCTCGCTCACTCCCGCTCAGCCTTCACTATTACTGGTARGGATTTAGGARGGGGCARGATCAGTTGCAG
Yalend5F CCATGGAAGTGACTGTCTACCACCGCCGGGGGTCCCAGAGCTACGTGCCCCTCGCTCACTCCCGCTCAGCCTTCACTATTACT

Annexe 28: Alignement de séquences po®PMEL exons 4 et 5

SNPentre anes ® |SNP 1 (pos 339) | SNP 2 (pos 631) SNP Cheval/Ane A
Normand | Balthazar C A Position Cheval Anes
Normand |Euro C A 1 (pos 57) T
Pyrénées | Aigle Noir Cc/T G/A 2 (pos 89) G
Pyrénées | Altesse C A 3 (pos 508) T
Provence |Valence T G
Provence |Valouse C/T G/A

Cheval Ensembl C A

147



Annexe 29 : Alignement de séquences poBMEL exon 6 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

exb
valenGR
eurobR
balbR
exbstrict
PHELanGF
PHELeurobF
PHELvaloubF
PHELbalGF
valoubR
anbR
Consensus

exb
valenGR
eurobR
balbR
exbstrict
PHELanGF
PHELeurobF
PHELvaloubF
PHELbalGF
valoubR
anbR
Consensus

exb
valenGR
eurobR
bal6R
exbstrict
PHELanbF
PHELeur-o6F
PHELvaloubF
PHELbalbF
valouGR
anbR

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 QEBO
1 ==1
TGCCCTTCTCTRTGAGCGTGTCCCAGCTGCAGGCCTTGGATGGARGGAACARGCACTTCCTGARAARTCAACCTCTGACCTTTGCCCTCCGGCTCCATGACCCCAGTGRCTATTTGGETRGGGCTGATCT
TGCCCTTCTCTGTGAGCGTGTCCCAGCTGCAGGCCTTGGATGEARGGARCARGCACTTCCTGARRARTCAACCTCTGACCTTTGCCCTCCGGCTCCATGACCCCAGTGGCTATTTGGCTGGGETTGATCT
TGCCHTTCTCTGTGAGCGTGTCCCAGC TGCAGGCCT TGGATGEARGGAACARGCACT TCCTGARRRRTCARCCTCTGACCTTTGCCCTCCGGCTCCATGACCCCAGTGGCTATTTGGLTGGGGTTGATCT
TGCCHTTCTCTRTGAGCGTGTCCCAGCTGCAGGCCTTGGATGGARGGAACARGCACTTCCTGARAARTCAACCTCTGACCTTTGCCCTCCGGCTCCATGACCCCAGTGRCTATTTGGETGGGGTTGATCT
TGCCCTTCTCTGTGAGCGTGTCCCAGCTGCAGGCCTTGGATGEARGGARCARGCACTTCCTGARRARTCAACCTCTGACCTTTGCCCTCCGGCTCCATGACCCCAGTGGCTATTTGGLTGGGECTGATCT
ARAATCAACCTCTGACCTTTGCCCTCCGGCTCCATGACCCCAGTEECTATTTGGCTGGGGTTGATCT
ATCAACCTCTGACCTTTGCCCTCCGGCTCCATGACCCCAGTGRCTATTTGGCTGGGGTTGATCT

ATCARCCTCTGACCTTTGCCCTCCGGCTCCATGACCCCAGTGRCTATTTGGCTGGGGTTGATCT

TEECTATTTGGCTGGGGTTGATCT

sttereereerrtrrtre ettt ettt rrrrrrrrrrrrrerrerreerensessdiCddacciebgacciibgeectoecggetocatgaccecagiggetabibgpetgppptigatet

261 270 280 EBQ 300 310 320 330 340 350 360 37 380 390
1 1
CTCCTATACCTGGGACTTTGGAGACAGTACCGGGACCCTGATCTCARGGGCACTTGTGGTCACTCACACTTACCTAGAGTCTGGCCCAGTGACTGCCCAGGTGGTRTTRCAGGLTGCCATTCCTCTCACT
CTCCTATACCTGGGACTTTGGAGACAGTACTGGGACCCTGATCTCARGGGCACTTGTGGTCACTCACACTTACCTAGAGTCTGGCCCAGTGACTGCCCAGGTGGTGTTGCAGGCTGCCATTCCTCTCACC
CTCCTATACCTGGGACTTTGGAGACAGTACCGGGACCCTGATCTCARGGGCACTTGTGGTCACTCACACTTACCTAGAGTC TGGCCCAGTGACTGCCCAGGTGGTGT TGCAGGCTGCCATTCCTCTCACT
CTCCTATACCTGGGACTTTGGAGACAGTACCGGGACCCTGATCTCARGGGCACTTGTGGTCACTCACACTTACCTAGAGTCTGGCCCAGTGACTGCCCAGGTGGTRTTRCAGGLTGCCATTCCTCTCACT
CTCCTATACCTGGGACTTTGGAGACAGTACCGGGACCCTGATCTCARGGGCACTTGTGGTCACTCACACTTACCTAGAGTCTGGCCCAGTGACTGCCCAGGTGGTGTTGCAGGCTGCCATTCCTCTCACC
CTCCTATACCTGGGACTTTGGAGACAGTACTGGGACCCTGATCTCARGGGCACTTGTGGTCACTCACACTTACCTAGAGTC TGGCCCAGTGACTGCCCAGGTGGTGT TGCAGGCTGCCATTCCTCTCACT
CTCCTATACCTGGGACTTTGGAGACAGTACCGGGACCCTGATCTCARGGGCACTTGTGGTCACTCACACTTACCTAGAGTCTGGCCCAGTGACTGCCCAGGTGGTRTTRCAGGLTGCCATTCCTCTCACT
CTCCTATACCTGGGACTTTGGAGACAGTACHGGGACCCTGATCTCARGGGCACTTGTGGTCACTCACACTTACCTAGAGTCTGGCCCAGTGACTGCCCAGGTGGTGTTGCAGGCTGCCATTCCTCTCACC
CTCCTATACCTGGGACTTTGGAGACAGTACCGGGACCCTGATCTCARGGGCACTTGTGGTCACTCACACTTACCTAGAGTC TGGCCCAGTGACTGCCCAGGTGGTGT TGCAGGCTGCCATTCCTCTCACT
CCTRRRACTTTGGAGACAGTACCGGGACCCTGATCTCARGGGCACTTGTGGTCACTCACACTTACCTAGAGTCTGGCCCAGTGACTGCCCAGGTGGTATTRCAGGCTGCCATTCCTCTCACE

ctcctatacchgggactbbggagacagtaccgggacccbgabocbocaagggoactbgbgptcackcacackbaccbagagbcbggooccagbgactgoccaggbggtgtbpcaggctgocatbectctcace
391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 430 500 510 520

1 1
TCCTGTGGCTCCTCCCCAGTTCCAGGCACCACAGGTGGATATGTGCCAACTGCAGAGGCCCCTGGCACCACAGE TRGACARGTGCCTACTGCAGATGTTGTARATACTACACCTGGCCAGGTGCCARCTG
TCCTGTGGCTCCTCCCCAGTTCCAGGCACCACAGGTGGATATGTGCCAACTGCAGAGGCCCCTGGCACCACAGC TGGACARGTGCCTACTGCAGATGTTGTAARATACTACACCTGGCCAGGTGCCARCTG
TCCTGTGGCTCCTCCCCAGT TCCAGGCACCACAGGTGGATATETGCCAACTGCAGAGGCCCCTGGCACCACAGC TGGACAAGTGCCTACTGCAGATGTTGTARATACTACACCTGGCCAGGTGCCARCTG
TCCTGTGGCTCCTCCCCAGTTCCAGGCACCACAGGTGGATATGTGCCAACTGCAGAGGCCCCTGGCACCACAGC TGGACARGTGCCTACTGCAGATGTTGTAARATACTACACCTGGCCAGGTGCCARCTG
TCCTGTGGCTCCTCCCCAGTTCCAGGCACCACAGGTGGATATGTGCCAACTGCAGAGGCCCCTGGCACCACAGC TGGACARGTGCCTACTGCAGATGTTGTAARATACTACACCTGGCCAGGTGCCARCTG
TCCTGTGGCTCCTCCCCAGT TCCAGGCACCACAGGTGGATATETGCCAACTGCAGAGGCCCCTGGCACCACAGC TGGACAAGTGCCTACTGCAGATGTTGTARATACTACACCTGGCCAGGTGCCARCTG
TCCTGTGGCTCCTCCCCAGTTCCAGGCACCACAGGTGGATATGTGCCAACTGCAGAGGCCCCTGGCACCACAGC TGGACARGTGCCTACTGCAGATGTTGTAARATACTACACCTGGCCAGGTGCCARCTG
TCCTGTGGCTCCTCCCCAGTTCCAGGCACCACAGGTGGATATGTGCCAACTGCAGAGGCCCCTGGCACCACAGC TGGACARGTGCCTACTGCAGATGTTGTAARATACTACACCTGGCCAGGTGCCARCTG
TCCTGTGGCTCCTCCCCAGT TCCAGGCACCACAGGTGGATATGTGCCAACTGCAGAGGCCCCTGGCACCACAGE TRGACAAGTGCCTACTGCAGATGTTGTARATACTACACCTGGCCAGGTGCCARCTG
TCCTGTGGCTCCTCCCCAGTTCCAGGCACCACAGGTGGATATETGCCAACTGCAGAGGCCCCTGGCACCACAGC TGGACARGTGCCTACTGCAGATGTTGTARATACTACACCTGGCCAGGTGCCARCTG

G
goctactgoagat gbtgtaaatactacacct G

tecoctgbggctoct L goatabgt

exb
valen6R
eurobR
bal6R
exbstrict
PHELan6F
PHELeurob6F
PHELvaloubF
PHELbalGF
valoubR
anbR
Consensus

exb
valenGR
eurobR
balbR
exbstrict
PHELanGF
PHELeurobF
PHELvaloubF
PHELbalGF
valoubR
anbR
Consensus

exb
valen6R
eurobR
bal6R
exbstrict
PHELan6F
PHELeurob6F
PHELvaloubF
PHELbalGF
valoubR
anbR
Consensus

521 530 540 550 560 570 580 530 GO0 610 620 630 640 650

1 1
CAGAGCCCTCTAGARCCACAGCTGTGCAAGTGCCARCCACAGAGGTCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGAC TGCAGAGGACATAGGTACTACACCTGARCAGGTGTCARCCTCAGAGTTCCTAGG
CAGAGCCCTCTAGARCCACAGCTGTGCARGTGCCARCCACAGAGE TCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGAC TGCAGAGGACATAGGTACTACACCTGAACAGGTGTCARCCTCAGAGTTCCTAGG
CAGAGCCCTCTAGAACCACAGCTGTGCARGTGCCARCCACAGAGGTCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGAC TRCAGAGGACATAGGTACTACACCTGAACAGGTGTCAACCTCAGAGTTCCTAGG
CAGAGCCCTCTAGARCCACAGCTGTGCAAGTGCCARCCACAGAGGTCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGAC TGCAGAGGACATAGGTACTACACCTGARCAGGTGTCARCCTCAGAGTTCCTAGG
CAGAGCCCTCTAGARCCACAGCTGTGCARGTGCCARCCACAGAGE TCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGAC TGCAGAGGACATAGGTACTACACCTGAACAGGTGTCARCCTCAGAGTTCCTAGG
CAGAGCCCTCTAGARCCACAGCTGTGCARGTGCCARCCACAGAGGTCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGAC TGCAGAGGACATAGGTACTACACCTGARCAGGTGTCAACCTCAGAGTTCCTAGG
CAGAGCCCTCTAGARCCACAGCTGTGCARGTGCCARCCACAGAGGTCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGAC TGCAGAGGACATAGGTACTACACCTGARCAGGTGTCARCCTCAGAGTTCCTAGG
CAGAGCCCTCTAGAACCACAGCTGTGCARGTGCCARCCACAGAGGTCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGAC TGCAGAGGACATAGGTACTACACCTGAACAGGTGTCAACCTCAGAGTTCCTAGG
CAGAGCCCTCTAGARCCACAGCTGTGCAAGTGCCARCCACAGAGGTCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGAC TGCAGAGGACATAGGTACTACACCTGARCAGGTGTCARCCTCAGAGTTCCTAGG
CAGAGCCCTCTAGARCCACAGCTGTGCARGTGCCARCCACAGAGE TCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGAC TGCAGAGGACATAGGTACTACACCTGAACAGGTGTCARCCTCAGAGTTCCTAGG
CAGAGCCCTCTAGAACCACAGCTGTGCARGTGCCARCCACAGAGGTCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGAC TGCAGAGGACATAGGTACTACACCTGAACAGGTGTCAACCTCAGAGTTCCTAGG
CAGAGCCCTCTAGARCCACAGCTGTGCARGTGCCARCCACAGAGG TCATARGTACTACACCTGTGCAGGTGCCGACTGCAGAGGACATAGGTACTACACCTGARCAGGTGTCAACCTCAGAGTTCCTAGG

690 Aﬂl} 710 720 730 740

|

TACCACACTTGCAGAGATGCCAACTGCAGAGGC TARAGGTATGACGCCTGARGTGTCAACTCCAGAGCCCTCTGEAACCACAGT TGCACAGGTARCGGCTACAGAGT TGGTGGARACCACAGCTGGAGAG
TACCACACTTGCAGAGATGCCAACTGCAGAGGCTARAGGTATGACCCCTGARGTGTCARCTCCAGAGCCCTCTGEARCCACAGT TGCACAGGTARCAGCTACARAGT TGGTGGARRCCACAGC TGGAGAG
TACCACACTTGCAGAGATGCCAACTGCAGAGGCTARAGGTATGACCCCTGARGTGTCARCTCCAGAGCCCTCTGEARCCACAGT TGCACAGGTARCAGCTACARAGT TGGTGGARRCCACAGCTGGAGAG
TACCACACTTGCAGAGATGCCAACTGCAGAGGC TARAGGTATGACCCCTGARGTGTCAACTCCAGAGCCCTCTGEAACCACAGT TGCACAGGTARCAGCTACAARGT TGGTGGAARCCACAGC TGGAGAG
TACCACACTTGCAGAGATGCCAACTGCAGAGGCTARAGGTATGACGCCTGARGTGTCARCTCCAGAGCCCTCTGEARCCACAGT TGCACAGGTARCGGCTACAGAGT TGGTGGARRCCACAGCTGGAGAG
TACCACACTTGCAGAGATGCCAACTGCAGAGGC TARAGGTATGACCCCTGARGTGTCARCTCCAGAGCCCTCTGEARCCACAGT TGCACAGGTARCAGC TACARAGT TGGTGGARACCACAGC TGGAGAG
TACCACACTTGCAGAGATGCCAACTGCAGAGGC TARAGGTATGACCCCTGARGTGTCAACTCCAGAGCCCTCTGEARCCACAGT TGCACAGGTARCAGCTACAAAGT TGGTGGARRCCACAGC TGGAGAG
TACCACACTTGCAGAGATGCCAACTGCAGAGGCTARAGGTATGACCCCTGARGTGTCARCTCCAGAGCCCTCTGEARCCACAGT TGCACAGGTARCAGCTACARAGT TGGTGGARRCCACAGC TGGAGAG
TACCACACTTGCAGAGATGCCAACTGCAGAGGC TARAGGTATGACCCCTGARGTGTCARCTCCAGAGCCCTCTGEAACCACAGT TGCACAGGTARCAGC TACAARGT TGGTGGARACCACAGCTGGAGAG
TACCACACTTGCAGAGATGCCAAC TGCAGAGGC TARAGGTATGACCCCTGARGTGTCARCTCCAGAGCCCTCTGRARCCACAGTTGCACAGGTARCAGCTACARAGT TGGTGGARRCCACAGC TGGAGAG
TACCACACTTGCAGAGATGCCAACTGCAGAGGCTARAGGTATGACCCCTGARGTGTCARCTCCAGAGCCCTCTGEARCCACAGT TGCACAGGTARCAGCTACARAGT TGGTGGARRCCACAGC TGGAGAG
TACCACACTTGCAGAGATGCCAACTGCAGAGGC TARAGGTATGACcCCTGARGTGTCARCTCCAGAGCCCTCTGEAACCACAGT TGCACAGGTARCAGCTACAaAGT TGGTGGARACCACAGC TGGAGAG

651 660 670 680

781 790 800 810 820 830 840 850 860 870 880 890 900 910
1 1
GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCCTACAGARGGAACTACAGGTARGAGGGCCAGTGTGARCGAGGT TCACTGA-GGTGGGG-CATTTGTCACTACTCTARAGRGCTG
GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCCTACAGARGGAACTACAGG

GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCCTACAGAAGGAACTAC

GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCCTACAGARGGARCTACA

GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCCTACAGAAGGAACTACAG
GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCCTACAGAAGGAACTACAGGTARMANGGCCAGTGTGARTGAGGT TCACTGANGGTGGGG
GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCCTACAGARGGAACTACAGGTARGAGGGCCAGTGTGAATGAGGT TCACTGA-GGTGGGG-CATTT
GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCCTACAGAAGGAAC TACAGGTARGAGGGCCAGTGTGAATGAGGT TCACTGA-GGTGGGGGCATTTGTAA
GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCCTACAGARGGARC TACAGGTARGA
GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCCTACAGARGGARCT

GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCCTACAGAAGGAACTAC
GCACCCACCCCTGAGCCTGAGGGTCCAGATGCCAGCCCATTCATGCC TACAGAAGGARCTACAE. cvvseesessssssssssssssosssnssss sssnnes sosssssas

Annexe 29 : Alignement de séquences poBMEL exon 6

SNP entre dnes @ SNP 1 (pos 291) SNP Cheval/Ane A\
Normand Balthazar C Position Cheval Anes
Normand Euro C 1 (pos 254) C T
Pyrénées Aigle Noir C/T 2 (pos 696) G C
Provence Valence T 3 (pos 747) G A
Provence Valouse C/T 4 (pos 754) G A

Cheval Ensembl C

148




Annexe 30:Alignement de séquences pdIMEL exons 7 et 8 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

Exon78Horse
ALL78R
Euro78R
Yalen78R
ANZEBR
Yalou78R
Bal78R
ALL78F
ANZBF
Euro78F
Yalen/8F
Yalou78F
Bal78F
Exon/strict
Exon8strict
Consensus

Exon/8Horse
ALL78R
Euro78R
Yalen/8R
ANZBR
Yalou78R
Bal78R
ALL78F
ANZBF
Euro/8F
Yalen78F
Yalou78F
Bal78F
ExonZstrict
ExonBstrict
C

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
TGCCTCTTCAATCCTCTCCTGCCAGGCTCCCAGAGCCCCCTGCTGGATGGCACAGCCACCTTATTCCTGGTARAGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
GCCTCTTCARTCCTCTCCTGCCAGGCTCCCAGAGCCCCCTGL TGGATGGCACAGCCACCTTATTCCTGGTARAGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
TGCCTCTTCAATCCTCTCCTGCCAGGCTCCCAGAGCCCCCTGLTGGATGGCACAGCCACCTTATTCCTGGTAAAGCGACAAGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
TGCCTCTTCAATCCTCTCCTGCCAGGCTCCCAGAGCCCCCTGCTGGATGGCACAGCCACCTTATTCCTGGTARAGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
GCCTCTTCARTCCTCTCCTGCCAGGCTCCCAGAGCCCCCTGCTGGATGGCACAGCCACCTTATTCCTGGTARAGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
GCCTCTTCARTCCTCTCCTGCCAGGCTCCCAGAGCCCCCTGLTGGATGGCACAGCCACCTTATTCCTGGTAARGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
GCCTCTTCARTCCTCTCCTGCCAGGCTCCCAGAGCCCCCTGCTGGATGGCACAGCCACCTTATTCCTGGTARAGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
GGCACAGCCACCTTATTCCTGGTARRGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
GGCACAGCCACCTTATTCCTGGTAARGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
GGCACAGCCACCTTATTCCTGGTARAGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
GGCACAGCCACCTTATTCCTGGTARRGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
GGCACAGCCACCTTATTCCTGGTAARGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
GGCACAGCCACCTTATTCCTGGTARAGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC
GCTCCCAGAGCCCCCTGCTGEATGGCACAGCCACCTTATTCCTGGTARAGCGACARGTCCCCCTGGATTGTGTTCTGTATCGATATGGCTCCTTTTCCCTCACTC

gct. octopat. tattecctest coccctbgpattetotbotetabcpatatppctectbbbooctcacte

131 140 150 160 170 18 190 200 210 220 230 240 250 2

|

TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACT T TGGGGECTGGTGGAGEEAGGTGT TTGCTGCCTGGGGCTGGCCAGTGGARGCATACCT TGARAGGAGTTACTCACCTGGACARGARGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACTTTGGGGGCTGGTGGAGREAGGCGTTTGLTGCCTGGGGLTGGCCAGTGGARGCATACCTTGARAGGAGTTACTCACCTGGACARGAAGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACTTTGGGGGCTGGTGGAGGGAGGCGTTTGCTGCCTGGEGCTGGCCAGTGGARGCATACCTTGARAGGAGT TACTCACCTGEACARGAAGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACT TTGGGGECTGGTGGAGEEAGGCGTTTGCTGCCTGGGGCTGGCCAGTGGARGCATACCT TGARAGGAGTTACTCACCTGGACARGARGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACTTTGGGGGCTGGTGGAGREAGGCGTTTGLTGCCTGGGGLTGGCCAGTGGARGCATACCTTGARAGGAGTTACTCACCTGGACARGAAGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACTTTGGGGGCTGGTGGAGGGAGGCGTTTGCTGCCTGGEGCTGGCCAGTGGARGCATACCTTGARAGGAGT TACTCACCTGEACARGAAGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACT TTGGGGECTGGTGGAGEEAGGCGTTTGCTGCCTGGGGCTGGCCAGTGGARGCATACCT TGARAGGAGTTACTCACCTGGACARGARGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACTTTGGGGGCTGGTGGAGREAGGCGTTTGLTGCCTGGGGLTGGCCAGTGGARGCATACCTTGARAGGAGTTACTCACCTGGACARGAAGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACTTTGGGGGCTGGTGGAGGGAGGCGTTTGCTGCCTGGEGCTGGCCAGTGGARGCATACCTTGARAGGAGT TACTCACCTGEACARGAAGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACT TTGGGGECTGGTGGAGEEAGGCGTTTGCTGCCTGGGGCTGGCCAGTGGARGCATACCT TGARAGGAGTTACTCACCTGGACARGARGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACTTTGEGGGCTGGTGEAGGGAGGCGTTTGL TGCCTGGEGCTGECCAGTRGARGCATACCTTGARAGGAGT TACTCACCTGEACARGAAGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACTTTGGGGGCTGGTGGAGGGAGGCGTTTGCTGCCTGGEGCTGGCCAGTGGARGCATACCTTGARAGGAGT TACTCACCTGEACARGAAGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCCGTGAGTCTTGCCTACT TTGGGEECTGETGGAGEEAGECGTTTGCTGCCTGGGGCTGGCCAGTGGARGCATACCTTGARAGGAGTTACTCACCTGGACARGARGARTACCCARATCCCA
TGGACATCGTCC

tttgctgcctbegpppct tacctt ttactcacck L tccca

teggacatcgbocgtgagtoctbgoctact bt eot

Exon78Horse
ALL78R
Euro78R
Yalen78R
ANZEBR
Yalou78R
Bal78R
ALL78F
ANZBF
Euro78F
Yalen/8F
Yalou78F
Bal78F
Exon/strict
Exon8strict
[

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390
1 1
GGGTTTTCATTTGARAGCACAGGGGTGGGARTGGGGGAGCAGCCCTRGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGTTGGEEAGGE TGGGGARAGGARTCCAGACTTARARATCTTCCARCTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGARAGCACAGGGGTGGGARTGGGGGAGCAGCCCTRGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGTTGGEEAGGE TGGGGARAGGARTCCAGACTTARARATCTTCCARCTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGAARGCACAGGGGTGGGARTGGGGGAGCAGCCC TRGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGTTGGGEAGGE TGEGGAAAGGAATCCAGACTTARAAATCTTCCAACTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGARAGCACAGGGGTGGGARTGGGGGAGCAGCCCTRGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGTTGGEEAGGE TGGGGARAGGARTCCAGACTTARARATCTTCCARCTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGARAGCACAGGGGTGGGARTGGGGGAGCAGCCCTRGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGTTGGEEAGGL TGGGGARAGGARTCCAGACTTARARATCTTCCARCTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGAARGCACAGGGGTGGGARTGGGGGAGCAGCCC TRGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGTTGGGEAGGE TGEGGAAAGGAATCCAGACTTARAAATCTTCCAACTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGARAGCACAGGGGTGGGARTGGGGGAGCAGCCCTRGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGTTGGEEAGGL TGGGGARAGGARTCCAGACTTARARATCTTCCARCTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGARAGCACAGGGG T GGGARTGGGGGAGCAGCCC TGGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGT TGGEGAGGL TGGGGARAGGARTCCAGACTTARARRTCTTCCARCTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGAARGCACAGGGGTGGGARTGGGGGAGCAGCCC TRGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGTTGGGEAGGE TGEGGAAAGGAATCCAGACTTARAAATCTTCCAACTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGARAGCACAGGGGTGGGARTGGGGGAGCAGCCCTRGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGTTGGEEAGGL TGGGGARAGGARTCCAGACTTARARATCTTCCARCTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGARAGCACAGGGG T GGGARTGGGGGAGCAGCCC TGGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGT TGGEGAGGL TGGGGARAGGARTCCAGACTTARARRTCTTCCARCTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGAARGCACAGGGGTGGGARTGGGGGAGCAGCCC TRGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGTTGGGEAGGE TGEGGAAAGGAATCCAGACTTARAAATCTTCCAACTTTGCAGAGGGTATTG
GGGTTTTCATTTGARAGCACAGGGGTGGGARTGGGGGAGCAGCCCTRGGGCTTTTCTGTCTAGGGGCCGTTGGEEAGGE TGGGGARAGGARTCCAGACTTARARATCTTCCARCTTTGCAGAGGGTATTG

AGGGTATTG

gpptbtbcattt gppaat sopocttibotetot L taaaaatctbccaacttt attg

Exon/8Horse
ALL78R
Euro78R
Yalen/8R
ANZBR
Yalou78R
Bal78R
ALL78F
ANZBF
Euro/8F
Yalen78F
Yalou78F
Bal78F
ExonZstrict
ExonBstrict
Consensus

391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 490493

| |
AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGCTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATECGT TTGAGCTGACTGTGTCTTGCCAAGGLGGE TGAGTGTCCCACTGATTGCCCTGCTC
AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGLTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATRCHTT

AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGCTGTGCCCTCCAGCGAAGGGGATGLG

AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGCTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATECG

AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGLTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATELG

AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGCTGTGCCCTCCAGCGAAGGGGATGLG

AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGCTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATECG
AGAGTGCTGAGATCCTRCAGGLTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATRCGTTTGAGCTGACTGTGTCTTGCCARGGLGGEGTGAGTGTCCCACTGATTGED
AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGCTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATGCGTTTGAGCTGACTGTGTCTTGCCAAGGCEGGTGAGTGTCCCACTGATTGLC
AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGCTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATECGTTTGAGCTGACTGTGTCTTGCCARGGLGGE TGAGTGTCCCACTGATTGCCC
AGAGTGCTGAGATCC TGCAGGCTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATGCGTTTGAGCTGACTGTGTCTTGCCAAGGLGGGTGAGTGTCCCACTGATTGLCC
AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGCTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATGCGTTTGAGCTGACTGTGTCTTGCCAAGGLGGGTGAGTGTCCCACTGATTGLCC
AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGCTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATECGTTTGAGCTGACTGTGTCTTGCCARGGLGEETGAGTGTCCCACTGATTGEC

AGAGTGCTGAGATCCTGCAGGCTGTGCCCTCCAGCGARGGGGATGCGT TTGAGCTGACTGTGTCTTGCCAAGGLEE
agagtgcbgagatocbgcagpcbgbpococcbocagogaagaepatgopbbbpagcbpact gbpbobbgcCaag CEE. v v v s rrsrssrrassnnss

Annexe 30: Alignement de séquences po®PMEL exons 7 et 8

SNP entre dnes @

SNP 1 (pos 259) SNP Cheval/Ane 4

Normand

Balthazar Position Cheval Anes

Normand

Euro 1 (pos 180) T C

Pyrénées

Aigle Noir

Pyrénées

Altesse

Provence

Oo|jojlo|jo|o

Valence

Provence

Valouse C/T

Cheval

Ensembl C

149




Annexe 31:Alignement de séquences pdRIMEL exons 9 et 10 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données
1

Exon910Horse
Bal910R
ALLILOR

Yalen9J10R
AHI10R
Euro910R
ALLILOF
AHI10F
Bal3l0F
Euro9J10F
Yalen910F
Yaloud10F
Exon9strict
Yalou910R
Exonlistrict
Consensus

Exon910Horse
Bal910R
A1LI10R

Yalen910R
AHIL0R
Euro310R
ALLILOF
RAHI10F
Bal310F
Euro910F
Yalen910F
Yalou310F
Exon9strict
Yalou910R
ExonlOstrict
Consensus

Exon910Horse
Bal910R
ALLILOR

Yalen9J10R
AHI10R
Euro910R
ALLILOF
AHI10F
Bal3l0F
Euro9J10F
Yalen910F
Yaloud10F
Exon9strict
Yalou910R
Exonlistrict
Co

10 20 30 40 50 60 70 80 0 100 110 120 130

| 1
CCACTGATTGCCCTGCTCTTGGGAGTCTAGTATTCCTTCCTAGACCCCCTGACCTARACTGACACCTTTCTCAGGL TRLLE CTGTATGGACATCTCATCGCCAGGGTGCCAGCCCCCTGLCC
CCACTGATTGCCCTGCTCTTGGGAGTCTAGTATTCCTTCCTAGACCCCCTGACCTARACTGACACCTTTCTCAGGE TRCCCARGGARGCCTGTATGGACATCTCATCGCCAGGGTGCCAGCCCCCTGCCT
CCACTGATTGCCCTGCTCTTGGGAGTCTAGTATTCCTTCCTAGACCCCCTGACCTARACTGACACCTTTCTCAGEC TGCCCARGGAAGCCTGTATGGACATCTCATCGCCAGGGTGCCAGCCCCCTGLCC
CCACTGATTGCCCTGCTCTTGGGAGTCTAGTATTCCTTCCTAGACCCCCTGACCTARACTGACACCTTTCTCAGGL TRCCCARGGARGCCTGTATGGACATCTCATCGCCAGGGTGCCAGCCCCCTGOCT
CCACTGATTGCCCTGCTCTTGGGAGTCTAGTATTCCTTCCTAGACCCCCTGACCTARACTGACACCTTTCTCAGGE TRCCCARGGARGCCTGTATGGACATCTCATCGCCAGGGTGCCAGCCCCCTGCCT
ATTCCTTCCTAGACCCCCTGACCTARACTGRCACCTTTCTCAGGC TGCCCARGGARGCCTGTATGGACATCTCATCGCCAGGGTGCCAGCCCCCTGCCT

TARACTGACACCTTTCTCAGGC TGCCCARGGARGCCTGTATGGACATCTCATCECCAGGGTGCCAGCCCCCTGLCC

TARACTGACACCTTTCTCAGGC TGCCCAAGGAAGCCTGTATGGACATCTCATCRCCAGGGTGCCAGCCCCCTGOCT

TAARCTGACACCTTTCTCAGGC TGCCCAAGGARGCCTGTATGGACATCTCATCGCCAGGGTGCCAGCCCCCTGCCT

TARACTGACACCTTTCTCAGGC TGCCCARGGARGCCTGTATGGACATCTCATCECCAGGGTGCCAGCCCCCTGLCC

TAARCTGACACCTTTCTCAGGL TGCCCAAGGARGCCTGTATGGACATCTCATCGCCAGGGTGCCAGCCCCCTGCCT

TAARCTGACACCTTTCTCAGGC TGCCCAAGGARGCCTGTATGGACATCTCATCGCCAGGGTGCCAGCCCCCTGCCT
GCTGCCCARGGARGCCTGTATGGACATCTCATCGCCAGGGTGCCAGCCCCCTGLCC

taaact ttbcbcaggct tegtatggacatctoak tgcco

131 140 150% 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

1 1
AGCGGCTGTGTCAGCCTGT! CCARCCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGCTCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCGCACCCARCCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGCTCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCGCACCCAACCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGCTCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCGCACCCAACCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGAAGAGTGGCTCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCGCACCCARCCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGCTCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCGCACCCAACCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGCTCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCGCACCCARCCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGCTCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCGCACCCAACCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGC TCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCGCACCCAACCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGCTCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCGCACCCARCCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGCTCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCGCACCCAACCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGC TCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCGCACCCAACCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGCTCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG
AGCGGCTGTGTCAGCCTGTCACACCCAACCCAGCTTGCCAGCTGGTTCTGCACCAGGTACTGARGAGTGGCTCAGGGACCTACTGCCTCARTGTGTCTTTGGCTGATGCCARCAGCCTGGCARTGGTCAG

apecpgetobotocagectebe., E gobhct act gock actgcctcaatgbpbobbbggchpat ppcaatppbcag

261 270 280 290 30! 310 320 330 340 350 360 370 380 390

| - 1
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACT TGGACHAG G6ATGAAGGGGAGT GGGCAGAGGC TATCTGGCAGGGAGCAGACAC TGACTGARGCTGTGCCTGGGATTCTGCTCACAGGT CARGAGGL
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACTTGGACARGAGC TAGGATGAAGGGGAGT GGGCAGAGGC TATCTGGCAGGGAGCAGACAC TGACTGARGCTGTGCCTGGGATTCTGLTCACAGGTCARGAGGT
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACT TGGACARGAGCTAGGATGAAGGGGAGT GGGCAGAGGCTATCTGGCAGGGAGCAGACACTGACTGARGCTGTGCCTGGEATTCTGCTCACAGGTCARGAGGC
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACT TGGACARGAGC TAGGATGAAGGGGAGT GGGCAGAGGC TATCTGGCAGGGAGCAGACAC TGACTGARGCTGTGCCTGGGATTCTGCTCACAGGT CARGAGGL
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACTTGGACARGAGC TAGGATGAAGGGGAGT GGGCAGAGGC TATCTGGCAGGGAGCAGACAC TGACTGARGCTGTGCCTGGGATTCTGLTCACAGGTCARGAGGT
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACT TGGACARGAGCTAGGATGAAGGGGAGT GGGCAGAGGCTATCTGGCAGGGAGCAGACACTGACTGARGCTGTGCCTGGEATTCTGCTCACAGGTCARGAGGC
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACT TGGACARGAGC TAGGATGAAGGGGAGT GGGCAGAGGC TATCTGGCAGGGAGCAGACAC TGACTGARGCTGTGCCTGGGATTCTGCTCACAGGT CARGAGGL
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACTTGGACARGAGC TAGGATGAAGGGGAGT GGGCAGAGGC TATCTGGCAGGGAGCAGACAC TGACTGARGCTGTGCCTGGGATTCTGLTCACAGGTCARGAGGT
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACT TGGACARGAGCTAGGATGAAGGGGAGT GGGCAGAGGCTATCTGGCAGGGAGCAGACACTGACTGARGCTGTGCCTGGEATTCTGCTCACAGGTCARGAGGC
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACT TGGACARGAGC TAGGATGAAGGGGAGT GGGCAGAGGC TATCTGGCAGGGAGCAGACAC TGACTGARGCTGTGCCTGGGATTCTGCTCACAGGT CARGAGGL
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACT TGGACARGAGCTAGGATGAAGGGGAGTGGGCAGAGGCTATCTGGCAGGGAGCAGACACTGACTGARGCTGTGCCTGEEATTCTGCTCACAGGTCARGAGGL
CACCCAGCTTGTCATGCCTGGTAGGTACTTGGACA

CACCCAGCTTGTCATGCCTG

AGACACTGACTGARGCTGTGCCTGGGATTCTGCTCACAGGTCARGAGGL
GTCAAGAGGC

AGAGCTAGGATGARGGGGAGT GGGCAGAGGCTATCTGGL

thgtcatgoctggtagptactt Lagpat L tatct tgact paagctgtgccbgppatbobgct

Exon910Horse
Bal910R
A1LI10R

Yalen910R
AHIL0R
Euro310R
ALLILOF
RAHI10F
Bal310F
Euro910F
Yalen910F
Yalou310F
Exon9strict
Yalou910R
ExonlOstrict
Consensus

391 400 410 420 430 440 450 460 4?i 480 430 496

1 1
AGGCCTTGGGCAGGC TCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGTTGATGGCTATGGTGCTTGCATCTCTGATATACA (GGCCCCACCATCCAGCGTACACC
AGGCCTTGGGCAGGCTCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGTTGATGGCTATGGTG
AGGCCTTGGGCAGGCTCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGT TGATGGCTATGG

AGGCCTTGGGCAGGC TCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGTTGATGGCTAT

AGGCCTTGGGCAGGCTCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGT TGATGGC
AGGCCTTGGGCAGGCTCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGT TGATGGCTATGG
AGGCCTTGGGCAGGCTCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGTTGATGGCTATGGTGCTTGCATCTCTGATATACAGGTGAGGGCCCCACCATCCAGCGTACACE
AGGCCTTGGGCAGGCTCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGT TGATGGCTATGGTGCTTGCATCTCTGATATACAGGT GAGGGCCCCACCATCCAGCGTACACC
AGGCCTTGGGCAGGCTCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGT TGATGGCTATGGTGCTTGCATCTCTGATATACAGGTGAGGGCCCCACCATCCAGCGTACACC
AGGCCTTGGGCAGGCTCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGTTGATGGCTATGGTGCTTGCATCTCTGATATACAGGTGAGGGCCCCACCATCCAGCGTACACE
AGGCCTTGGECAGGCTCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGT TGATGGCTATGGTGCTTGCATCTCTGATATACAGGTGAGGGCCCCACCATCCAGCGTACACT

AGGCCTTGGGCAGGLTCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGTTGATGGCTATGGT
AGGCCTTGGGCAGGC TCCCCTGTTCGTGGGCATCTTGCTGGTGTTGATGGCTATGGTGCTTGCATCTCTGATATACAG
aggectbgggcaggctocectgbbopbpppocatobbgobggbobbgatgpobab g, o v iieeesiesstctssssscsssssscsssssssssnnnnss

Annexe 31: Alignement de séquences poPMEL exon 9 et 10

SNP entre anes ®

SNP 1 (pos 295) SNP Cheval/Ane A

Normand

Balthazar

Position

Cheval

Normand

Euro

1 (pos 151)

A

Pyrénées

Aigle Noir

2 (pos 299)

T

Pyrénées

Altesse

3 (pos 469)

Provence

Valence

Provence

Valouse

Cheval

Ensembl

150




Annexe 32:

Alignement de séquences poBMEL exon 11 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

EnonllHorse
BalllR
EuroliR
YaloullR
AIL11R
ValenllR
BalllF
EurocllF
YaloullF
Exonlistrict
Consensus

ExonllHorse
BalllR
EurollR
YaloullR
ALt11R
YalenllR
BalllF
EurollF
YaloullF
Exonllstrict
Consensus

1 10 20 30 a0 Q 50 60 70 Q 90 100 110 120 130
] 1
ACAGACAGGCTGCCCTTGTCCATTGCTTACCAGTTTCCTTCTTCTTCTCCCARATCAGECGCAGACT TATGARGCAGGGE TCAGCTCTCCCCCTTCCCCAGC TRCCACACGGTAGARCCCACTGECTGEG
CAGACAGGCTGCCCTTGTCCATTGCTTACCAGTTTCCTICTTCTTCTCCCARATCAGECGCAGACT TATGARGCAGGGE TCAGCTCTCCCCCTTCCCCARC TRCCACACGGTAGARCCCACTGRCTGEG
CAGACAGGCTGCCCTTGTCCATTGCTTACCAGTTTCCTICTTCTTCTCCCARATCAGECGCAGACT TATGARGCAGGGE TCAGCTCTCCCCCTTCCCCARC TRCCACACGGTAGARCCCACTGRCTGEG
CATTGCTTACCAGTTTCCTTCTTCT--~CCCARRTCAGGCGCAGACT TATGARGCAGGCE TCAGCTCTCCCCCTTCCCCARC TRCCACACGGTAGARCCCACTGRCTGEG
TICTTCTCCCARRTCAGGCGCAGAC T TATGARGCAGGCCTCAGC TCTCCCCCTTCCCCAGE TGCCACACGGTAGARCCCACTRGCTGLG
TICTTCTCCCARRTCAGGCGCAGAC T TATGARGCAGGCCTCAGC TCTCCCCCTTCCCCAGC TGCCACACGGTAGARCCCACTRGCTGER

CTCCCARATCAGGCGCAGACT TATGAAGCAGGGECTCAGCTCTCCCCCTTCCCCAGCTRCCACACGGTAGARCCCACTGGCTGLG
TCAGGCGCAGACTTATGAAGCAGGGCTCAGCTCTCCCCCTTCCCCAGE TRCCACACGGTAGARCCCACTGGCTGLR
CGCAGACTTATGARGCAGGCCTCAGCTCTCCCCCTTCCCCAGCTRCCACACGGTAGARCCCACTGGCTGEG

GCGCAGACTTATGARGCAGGECTCAGCTCTCCCCCTTCCCCAGE TRCCACACGGTAGARCCCACTGGCTGEG
tetesessesessssssssssssassssssssssssssssbbot.cboccanatcaggCGCAGACT TATGARGCAGGECTCAGCTCTCCCCCTTCCCCAGE TRCCACACGGTAGARCCCACTGECTGCG

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250

| |
TCTGCCCTGGETCTTCCGCTCTTCCCCCTTTGGTGAGAGCAGCCCCCTCCTCAGTGGGCAGCAGGTCTGAGTGCTCTCATGTGATGCCATGATTTACCCAGGTGTGGACAGCARTGCCTC
TCTGCCCTGGETCTTCCGCTCTTCCCCCTTTGRTGAGAGCAGCCCCCTCCTCAGTGGGCAGCAGGTCTGAGTGCTCTCA
TCTGCCCTGGETCTTCCGCTCTTCCCCCTTTGRTGAGAGCAGCCCCCTCCTCAGTGGGCAGCAGGTCTGAGTGCTCTCA
TCTGCCCTGGGTCTTCCGCTCTTCCCCCTTTGGTGAGAGCAGCCCCCTCCTCAGTGGGCAGCAGGTCTGAGTGCTCT
TCTGCCCTRERTCTTCCGCTCTTCCCCCTTTGGTGAGAGCAGCCCCCTCCTCAGTGGGCAGCAGGTCTGAGTGCTCTCA
TCTGCCCTGGETCTTCCGCTCTTCCCCCTTTGGTGAGAGCAGCCCCCTCCTCAGTGGGCAGCAGGTCTGAGTGCTCTCA
TCTGCCCTGGETCTTCCGCTCTTCCCCCTTTGGTGAGAGCAGCCCCCTCCTCAGTGGGCAGCAGGTCTGAGTGCTCTCATGTGATGCCATGATTTACCCAGGTGTGGACAGCART
TCTGCCCTGGETCTTCCGCTCTTCCCCCTTTGRTGAGAGCAGCCCCCTCCTCAGTGGGCAGCAGGTCTGAGTGCTCTCATGTGATGCCATGATTTACCCAGGTGTGGACAGCARTGCLTC
TCTGCCCTGGETCTTCCGCTCTTCCCCCTTTGRTGAGAGCAGCCCCCTCCTCAGTGGGCAGCAGGTCTGAGTGCTCTCATGTGATGLCATGATTTACCCAGGTGTGGACAGCAATGCLTE
TCTGCCCTGGGTCTTCCGCTCTTCCCCCTTTGGTGAGAGCAGCCCCCTCCTCAGTGGGCAGCAGGTCTGA
TCTGCCCTREETCTTCCGCTCTTCCCCCTTTGGTGAGAGCAGCCCCCTCLTCAGTGGGCAGCAGGTCTEAZEECEChCa, s vs s s ssnrsnrnrnrnrnrarasassssssssssasas

Annexe 32 : Alignement de séquences poBMEL exon 11

SNPentre danes @ SNP 1 (pos 46-48) | SNP 2 (pos 79)
Normand Balthazar N/N G
Normand Euro N/N G
Pyrénées Aigle Noir N/N C
Pyrénées Altesse ? ?
Provence Valence N/Del C
Provence Valouse Del/Del C

Cheval Ensembl N G

151



Annexe 33:Alignement de séquences pd&RiB27aexon 2 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

HorseRab27ex2
ALL2F
Euro2F

Bal2R
Yalen2R
Euro2R

1 10 20 30 40 50 60 100 110 120 130

Z!!!g a0 [0
1 = 1
TIAGGTCCTTGEEGACAGGGACTARTATCTARCCTTTTCTICACAGARCCCT TAGGEATACAGGTGT TATATAGAAGTACTTGT TGARCTGARTATTAARCTARGTCACTTCATTCATGGAGGATTCTAR
TGTTACATAGARGTACTTGTTGARC TGARTAT TARAC TARGTCACTTCATTCATGGAGGATTCTAA
TGTTACATAGRAGTACTTGTTGARCTGARTATTAARRCTARGTCACTTCATTCATGGAGGATTCTAR
TGTTACATAGARGTACTTGTTGAAC TGARTATTAARC TARGTCACTTCATTCATGGAGGATTCTAR

GTTACATAGARGTACTTGTTGARC TGAATATTARACTARGTCACTTCATTCATGGAGGATTCTAR
RGGTCCTTGEEGACAGGEATTAATATCTRACCTTTTCTTCACAGARCCCTTAGGCATACABGTGTTACATAGAAGTACTTGTTGARCTGARTATTARRCTARGTCACTTCATTCATGGAGGATTCTAR
AGGTCCTTGEGGACAGGGATTARTATCTARCCTTTTCTTCACAGARCCCTTAGGCATACAGGTGT TACATAGAAGTACTTGT TGARCTGARTATTAARC TARGTCACTTCATTCATGGAGGATTCTAR
AGGTCCTTGEEGACAGGEATTARTATCTRACCTTTTCTTCACAGARCCCTTAGGCATACABGTGTTACATAGAAGTACTTGTTGARC TGARTAT TARRCTARGTCACTTCATTCATGGAGGATTCTAR
AGGTCCTTGEEGACAGGEATTARTATCTRACCTTTTCTTCACAGARCCCTTAGGCATACABGTGTTACATAGAAGTACTTGTTGARCTGARTAT TARACTARGTCACTTCATTCATGGAGGATTCTAR
AGGTCCTTGEGGACAGGGAT TARTATCTARCCTTTTCTTCACAGARCCCTTAGGCATACAGGTGT TACATAGAAGTACTTGTTGARCTGARTATTAARCTARGTCACTTCATTCATGGAGGATTCTAR

taatatctaacctbbbctl

HorseRab27ex2
ALL2F
Euro2F

Consensus

HorseRab27en2
ALL2F

Euro2F
Yalen2F
ANZF
ALL2R
ANZR
Bal2R
Yalen2R
Euro2R
Consensus

HorseRab27en2
ALL2F
Euro2F
Yalen2F
AN2F
ALL2R
ANZR
Bal2R
Yalen2R
Euro2R
Consensus

.. taggcatacaggTGTTACATAGARGTACTTGTTGAACTGARTATTARACTARGTCACTTCATTCATGGAGGATTCTAR

agebeckk
o

| |
TATTTTCTAGTGGATTTTTAGTGARTATGCATTTGTTTGTATTTCGCAGGTGARCCACTGAGTTCTTCATTATGTCTGATGGAGACTATGATTACCTCATCAAGTTTTTAGCTTTGGGAGACTCTGGAGT
TATTTTCTAGTGGATTTTTAGTGARTATGCATTTGTTTGTATTTCACAGGTGARCCACTGAGTTCTTCATTATGTCTGATGGAGACTATGATTACCTCATCAAGTTTTTAGLTTTGGGAGACTCTGGAGT
TATTTTCTAGTGGATTTTTAGTGARTATGCATTTGTTTGTATTTCACAGGTGARCCACTGAGTTCTTCATTATGTCTGATGGAGACTATGATTACCTCATCARGTTTTTAGCTTTGGGAGACTCTGGAGT
TATTTTCTAGTGGATTTTTAGTGARTATGCATTTGTTTGTATTTCACAGGTGARCCACTGAGTTCTTCATTATGTCTGATGGAGACTATGATTACCTCATCAAGTTTTTAGCTTTGGGAGACTCTGGAGT
TATTTTCTAGTGGATTTTTAGTGARTATGCATTTGTTTGTATTTCACAGGTGARCCACTGAGTTCTTCATTATGTCTGATGGAGACTATGATTACCTCATCAAGTTTTTAGLTTTGGGAGACTCTGGAGT
TATTTTCTAGTGGATTTTTAGTGARTATGCATTTGTTTGTATTTCACAGGTGARCCACTGAGTTCTTCATTATGTCTGATGGAGACTATGATTACCTCATCARGTTTTTAGCTTTGGGAGACTCTGGAGT
TATTTTCTAGTGGATTTTTAGTGARTATGCATTTGTTTGTATTTCACAGGTGARCCACTGAGTTCTTCATTATGTCTGATGGAGACTATGATTACCTCATCAAGTTTTTAGCTTTGGGAGACTCTGGAGT
TATTTTCTAGTGGATTTTTAGTGAATATGCATTTGTTTGTATTTCACAGGTGARCCACTGAGTTCTTCATTATGTC TGATGGAGACTATGATTACCTCATCAAGTTTTTAGLTTTGGGAGACTCTGGAGT
TATTTTCTAGTGGATTTTTAGTGARTATGCATTTGTTTGTATTTCACAGGTGARCCACTGAGTTCTTCATTATGTCTGATGGAGACTATGATTACCTCATCARGTTTTTAGCTTTGGGAGACTCTGGAGT
TATTTTCTAGTGGATTTTTAGTGAATATGCATTTGTTTGTATTTCACAGGTGARCCACTGAGTTCTTCATTATGTCTGATGGAGACTATGATTACCTCATCAAGTTTTTAGCTTTGGGAGACTCTGGAGT
TATTTTCTAGTGGATTTTTAGTGARTATGCATTTGTTTGTATTTCACAGGTGARCCACTGAGTTCTTCATTATGTCTGATGGAGACTATGATTACCTCATCAAGTTTTTAGCTTTGGGAGACTCTGGAGT

131 140 150 160 170 190 200 210 220 230 240 250 260

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390

I |
GGGGARGACCAGTGTACTTTACCAGTACACAGATGGTAARTTTARCTCCARATTTATCACARCAGTGGGCATTGATTTCAGGGARAAGAGAGTGGTARGTTCCACATCCTTCTATATARARATGTAATCT
GGGGAAGACCAGTGTACTTTACCAGTACACAGATGGTAAATT TAACTCCARATTTATCACARCAGTGGGCATTGAT T TCAGGGARAAGAGAGTGGTARGTTCCACATCCTTCTATATAAARATGTARTCT
GGGGARGACCAGTGTACTTTACCAGTACACAGATGGTAARTTTARCTCCARATTTATCACARCAGTGGGCATTGAT T TCAGGGARAAGAGAGTGGTARGTTCCACATCCTTCTATATARARATGTAATCT
GGGGARGACCAGTGTACTTTACCAGTACACAGATGGTAARTTTARCTCCARATTTATCACARCAGTGGGCATTGATTTCAGGGARAAGAGAGTGGTARGTTCCACATCCTTCTATATARARATGTAATCT
GGGGAAGACCAGTGTACTTTACCAGTACACAGATGGTARATT TARCTCCARATTTATCACARCAGTGGGCATTGAT T TCAGGGARAAGAGAGTGGTARGTTCCACATCCTTCTATATARARATGTARTCT
GGGGARGACCAGTGTACTTTACCAGTACACAGATGGTAARTTTARCTCCARATTTATCACARCAGTGGGCATTGAT T TCAGGGARAAGAGAGTGGTARGTTCCACATCCTTCTATATARARATGTAATCT
GGGGAAGACCAGTGTACTTTACCAGTACACAGATGGTAARTTTARCTCCARATTTATCACARCAGTGGGCATTGAT T TCAGGGARAAGAGAGTGGTARGTTCCACATCCTTCTATATARARATGTARTCT
GGGGAAGACCAGTGTACTTTACCAGTACACAGATGGTAAATTTARCTCCAAATTTATCACARCAGTGGGCATTGATTTCAGGGARAAGAGAGTGGTAAGTTCCACATCCTTCTATATARARATGTARTCT
GGGGARGACCAGTGTACTTTACCAGTACACAGATGGTAARTTTARCTCCARATTTATCACARCAGTGGGCATTGATTTCAGGGARAAGAGAGTGGTARGTTCCACATCCTTCTATATARARATGTAATCT
GGGGAAGACCAGTGTACTTTACCAGTACACAGATGGTARATT TARCTCCARATTTATCACARCAGTGGGCATTGAT T TCAGGGARAAGAGAGTGGTARGTTCCACATCCTTCTATATARARATGTAARTCT
GGGGAAGACCAGTGTACTTTACCAGTACACAGATGGTAAATTTARCTCCARATTTATCACARCAGTGGGCATTGATTTCAGGGARAAGAGAGTGGTAAGTTCCACATCCTTCTATATARARATGTARTCT
391 400 a10 420 440 450 460 a70 480 430

500 510

0
1 |
TTEHGTCHHCHTTTGCCTHTCTGTTTFIGTTTECTTT&FIHTTHGGHGGHCHHHGGTTEEHHTCTFIFIHHTTHHHGGGTCCHTGTGRRHGTETETHCTGTTCHHTCTGGGCHHTGGGHH
TTGAGTCAACATTTGCCTATCTGTTTAGTTTGCTTTGCAGGAAT TAGGAGGACAAAGGT TGGARTCTARART TAARGGGTCCATGTGARAGTGTGTACTGTTCARTCTGGGCARTGGG
TTGAGTCAACATTTGCCTATCTGTTTAGTTTGCTTTGCAGGART TAGGAGGACAAAGGT TGGARTCTARAATTARAGGGTCCATGTGARAGTGTGTACTGTTCARTCTGGGCARTGGG
TTGAGTCARCATTTGCCTATCTGTTTAGTTTGCTTTGCAGGAAT TAGGAGGACAAAGGT TGGARTCTARAATTARAGGGTCCATGTGARAGTGTGTACTGTTCARTC TGGGCAATGGG
TTGAGTCAACATTTGCCTATCTGTTTAGTTTGCTTTGCAGGAAT TAGGAGGACAAAGGT TGGARTCTARARTTARRGGGTCCATGTGARAGTGTGTACTGTTCARTCTGGGCARTGGG
TTGAGTCAACATTTGCCTATCTGTTTAGTTTGCTTTGCAGGAAT TAGGAGGA
TTGAGTCARCATTTGCCTATCTGTTTAGT TTGCTTTGCAGGAAT TAGGAGGA
TTGAGTCAACATTTGCCTATCTGTTTAGT TTGCTTTGCAGGAAT TAGGAGGA
TTGAGTCARCATTTGCCTATCTGTTTAGT TTGCTTTGCAGGAAT TAGGAGGA
TTGAGTCARCATTTGCCTATCTGTTTAGT TTGCTTTGCAGGAAT TAGGAGGA
TTGAGTCAACATTTGCCTATCTGTTTAGTTTGCTTTGeAGGAATTAGGAGGA., « v ...

Annexe 33: Alignement de ségquences polRAB27a exon 2

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 22) C T
2 (pos 70) T C
3 (pos 176) G A
4 (pos 428) T C

152



Annexe 34:Alignement de séquences p&RiAB27aexon 3 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

1 10 20 30 40 0 60 70 80 90 100 110 120 130
1 4 1

HorseRAB27ex3 RAGAGTTCACGGETCTCAGARGTTTTCTTTTTCTCTTTCATTTTGCTATTTTAGGTGTACAGAGCCARTGGGCCAGATGGARCTGT TGGCAGAGGCCAGAGARTCCACCTGCAGT TATGGGACACAGCAGG
Euro3R  GRAGTTCACGGGTCTCAGARGTTTTCTTTTTCTCTTTCATTTTGCTATTTTAGGTGTACAGAGCCARTGGGCCAGATGGAGCTGT TGGCAGAGGCCAGAGARTCCACCTGCAGTTATGGGACACAGCAGG
YaloudR  GAGTTCACGGGTCTCAGAAGTTTTCTTTTICTCTTTCATTTTGCTATTTTAGGTGTACAGAGCCARTGGGCCAGATGGAGETGT TGGCAGAGGCCAGAGAATCCACCTGCAGT TATGGGACACAGCAGG
ALL3R  GAGTTCACGGGTCTCAGARGTTTTCTTTTTCTCTTTCATTTTGCTATTTTAGGTGTACAGAGCCARTGGGCCAGATGGAGCTGTTGGCAGAGGCCAGAGARTCCACCTGCAGT TATGGGACACAGCAGG
Bal3R  GAGTTCACGGGTCTCAGAAGTTTTCTTTTTCTCTTTCATTTTGCTATTTTAGGTGTACAGAGCCARTGGGCCAGATGGAGCTGT TGGCAGAGGCCAGAGARTCCACCTGCAGT TATGGGACACAGCAGG
AN3R  GAGTTCACGGGTCTCAGARGTTTTCTTTTTCTCTTTCATTTTGCTATTTTAGGTGTACAGAGCCARTGGGCCAGATGEAGC TGT TRGCAGAGGCCAGAGAATCCACCTGCAGT TATGGGACACAGCAGG
YalendR  GAGTTCACGGGTCTCAGARGTTTTCTTTTTCTCTTTCATTTTGCTATTTTAGGTGTACAGAGCCARTGGGCCAGATGGAGCTGT TGGCAGAGGCCAGAGAATCCACCTGCAGTTATGGGACACAGCAGG

ALL3F TGGGCCAGATGGAGCTGT TGGCAGAGGCCAGAGARTCCACC TGCAGT TATGGGACACAGCAGG
AH3F TGGGCCAGATGGAGCTGTTGGCAGAGGCCAGAGARTCCACCTRCAGT TATGGGACACAGCAGG
Bal3F TGGGCCAGATGGAGCTGT TGGCAGRGGCCAGAGARTCCACCTGCAGTTATGGGACACAGCAGG
Yalen3F TGGGCCAGATGGAGCTGT TGGCAGAGGCCAGAGARTCCACC TGCAGT TATGGGACACAGCAGG
Euro3F TGGGCCAGATGGAGCTGTTGGCAGAGGCCAGAGARTCCACCTRCAGT TATGGGACACAGCAGG
Yalou3F AGCTGTTGGCAGAGGCCAGAGARTCCACCTGCAGT TATGGGACACAGCAGG
Ex3strict GTGTACAGAGCCAATGGGCCAGATGGAACTGT TGGCAGAGGCCAGAGARTCCACCTGCAGT TATGGGACACAGCAGG

CONSENSUS  suueeeesssssssssssssssssssssssssssssssssesssssssssssBbptacagagecaalGGGCCAGATGGAECTGTTGGCAGAGGCCAGAGAATCCACCTGCAGTTATGGGACACAGCAGG

131 140 150 160 170 180 190 ‘ 210 220 230 234

I
HorseRAB27ex3 GCAGGAGAGGTATGAGARTCTTCAGTTACGTGCTCCTTACTGGAGGAARGGGARARACAGCTTTGCTCTTCACACAGCGACC TARGCAGGARAAGGCCAGCTGA
Euro3R GCAGGAGAGGTATGAGAATCTTCAGTTACGTGCTCCTTACTGGAGGARAGGGAARAACAGC
Yalou3R GCAGGAGAGGTATGAGARTCTTCAGTTACGTGCTCCTTACTGGAGGARRG
ALL3R GCAGGAGAGGTATGAGARTCTTCAGTTACGTGCTCCTTACTGGAGGAA
Bal3R GCAGGAGAGGTATGAGAATCTTCAGTTACGTGCTCCTTACTGGAGGAR
AN3R GCAGGAGAGGTATGAGARTCTTCAGTTACGTGCTCCTTACTGGAG
YalendR GCAGGAGAGGTATGAGARTCTTCAGTTACGTGCTCCTTAC
AlL3F GCAGGAGAGGTATGAGARTCTTCAGTTACGTGCTCCTTARAGGAGGARRGGGAAAAACAGCTTTGCTTTTCACACAGCGACCTARGCAGGARARGGCCAGCTG
AN3F GCAGGAGAGGTATGAGARTCTTCAGT TACGTGCTCCTTARAGGAGGAAAGGGARRRACAGCTTTGCTTTTCACACAGCGACCTARGCAGGARARGGCCAGCTG
Bal3F GCAGGAGAGGTATGAGARTCTTCAGTTACGTGCTCCTTARAGGAGGAAAGGGARARACAGCTTTGCTTTTCACACAGCGACC TARGCAGGARARGGCCAGCTG
YalendF GCAGGAGAGGTATGAGAATCTTCAGTTACGTGCTCCTTARAGGAGGARAGGGARARACAGCTTTGCTTTTCACACAGCGACCTARGCAGGARARGGCCAGCTG
Euro3F GCAGGAGAGGTATGAGARTCTTCAGTTACGTGCTCCTTARAGGAGGAAAGGGARRARCAGCTTTGCTTTTCACACAGCGACCTARGCAGGARARGGCCAGCTG
Yalou3F GCAGGAGAGGTATGAGAATCTTCAGTTACGTGCTCCTTARAGGAGGAAAGGGARARACAGCTTTGCTTTTCACACAGCGACC TARGCAGGARARGGCCAGCTG
Ex3strict. GCAGGAGAG
C G

atpagaatcttcagttacetectoctta,

Annexe 34: Alignement de séquences poRAB27a exon 3

SNP entre anes @ SNP 1 (pos 46) SNP Cheval/Ane 4\
Normand Balthazar AT Position Cheval Anes
Normand Euro A/T 1 (pos 81) A G
Pyrénées Aigle Noir T 2 (pos 198) C T
Pyrénées Altesse AT
Provence Valence T
Provence Valouse AT

Cheval Ensembl T

153




Annexe 35:Alignement de séquences p&RIAB27aexon 4 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

HorseRAB7End
ALt

Exondstrict
Consensus

HorseRAB7Exd

YalendR
Exondstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

130

1

GAGGGCACTGCTGGTAGCTTTCTATTTCAGGACCGGGGCCATGGTTTAGGTGACCAGTCTGCTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACAACAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG
G

TCTGCTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGE

GTCTGCTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG

GTCTGCTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG

AGTCTGCTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG

GTCTGCTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG

GTCTGCTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG

AGGAGCGGGGAGTGAGGGCACTGLTGGTAGCTTTCTATTTCAGGACCGGGGCCATGGT TTAGGTGACCAGTCTGCTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG
GAGCGGGGAGTGAGGGCACTGCTGGTAGCTTTCTATTTCAGGACCGGGGCCATGGTTTAGGTGACCAGTCTGLTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGE
GAGGGCACTGCTGGTAGCTTTCTATTTCAGGACCGGGGCCATGGTTTAGGTGACCAGTCTGCTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG
GAGGGCACTGCTGGTAGCTTTCTATTTCAGGACCGGGGCCATGGT TTAGGTGACCAGTCTGCTTTTATGTTCCCAGGT TTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGGE
AGGGCACTGCTGGTAGCTTTCTATTTCAGGACCGGGGCCATGGT TTAGGTGACCAGTCTGCTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG
AGGGCACTGCTGGTAGCTTTCTATTTCAGGACCGGGGCCATGGTTTAGGTGACCAGTCTGCTTTTATGTTCCCAGGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG
GTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG

e rtreersssesiiiiirrssssetrataannnnnnrrrrrrrrrrrssssssssssssssssssagbcbgcbibbabgbbeccagGTTTCGTAGTTTGACARCAGCATTCTTCAGAGATGCTATGG

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230233

I 1
GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACARATGAGCARAGTTTCCTCARTGTCAGAAAC TGGATARGTARGTGTTTTTGTTTCCCTTCCTCTCACTCCCCGCTCCT
GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACARATGAGCARAGTTTCCTCARTGTCAGARACTGGATARGTARGTGTTTTTGTTTCCCTTCCTCTCACTCCCCGCTCCT
GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACARATGAGCARAGTTTCCTCARTGTCAGARAC TGGATARGTARGTGTTTTTGTTTCCCTTCCTCTCACTCCCCGCTCCT
GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACARATGAGCARAGTTTCCTCARTGTCAGAAAC TGGATARGTARGTGTTTTTGTTTCCCTTCCTCTCACTCCCCGCTCCT
GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACARATGAGCARAGTTTCCTCARTGTCAGARACTGGATARGTARGTGTTTTTGTTTCCCTTCCTCTCACTCCCCGETC
GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACARATGAGCARAGTTTCCTCARTGTCAGAAAC TGGATARGTARGTGTTTTTGTTTCCCTTCCTCTCACTCCCCGCTC
GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACARATGAGCARAGTTTCCTCARTGTCAGAAAC TGGATARGTARGTGTTTTTGTTTCCCTTCCTCTCACTCCCCGCTC
GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACAAATGAGCAARGTTTCCTCA

GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACARATGAGCARAGTTTCCTCAR

GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACARATGAGCARRGTTTCCTCA

GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACAAATGAGCAARGTTTCCTCA

GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACAAATGAGCAARGTTTCCTCA

GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACARATGAGCARRGTTTCCTCA
GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACAAATGAGCARAGTTTCCTCAATGTCAGAAACTGGATAR
GGTTTCTTCTGCTTTTTGACCTGACARATGAGCARAGTTTCCTCAAL Sl Cagaaacl gPatad .. cseessssssssssssssssssssonsssssssnns

Annexe 35: Alignement de séquences poRAB27a exon 4
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Annexe 36:

Alignement de ségquences pour RAB27a exon 5 entre les anes témoins et la

séguence du cheval issue des bases de données

HorseRAB27enS
ALLSR

Bal5R

Eur-o5R

ExonSstrict
Consensus

HorseRAB27exb
ALLSR

Bal5R

EurobR
Yalen5R

ANSF

EurobF
YalouSF
BalsF
YalenbF
ExonSstrict
Consensus

HorseRAB27ex5
ALL5R
Bal5R

Euro5R
Yalen5R
ANSR
YalouSR
ALLSF
ANSF
Euro5F
YalouSF
BalbF
YalenSF

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
ATGCCCCGTCCATTCAGTTTTACAGAT TAGGT TATGGATGCTTTGARRGCATTATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGT TTCCARAGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGC
GCCCCGTCCATTCAGTTTTACAGATTAGGTTATGGATGCTTTGARAGCAT TATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGTTTCCARRGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGC
GCCCCGTCCATTCAGTTTTACAGATTAGGTTATGGATGCTTTGARAGCATTATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGT TTCCARAGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGC
GCCCCGTCCATTCAGTTTTACAGATTAGGTTATGGATGCTTTGARRGCATTATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGTTTCCARRGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGE
GCCCCGTCCATTCAGTTTTACAGAT TAGGTTATGGATGCT T TGAARAGCATTATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGT TTCCARAGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGE
GCCCCGTCCATTCAGTTTTACAGATTAGGTTATGGATGCTTTGARAGCATTATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGT TTCCARAGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGC
GCCCCGTCCATTCAGTTTTACAGATTAGGTTATGGATGCTTTGARRGCAT TATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGTTTCCARRGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGE
TTATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGT TTCCARRGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGC
TTATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGTTTCCARRGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGL
CATTATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGTTTCCARRGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGE
CATTATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGT TTCCARRGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGC
TATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGT TTCCARRGCACTTTGGTGTATATTCTCCATTGATCATACGL

TTATATCAGTTCCTTATATCTCTATATCCATTTACAGTTTCCARAGCACTTTGETGTATATTCTCCATTGATCATACGC

erssssrsrssssrssssrsrssssssasasassnssssssssssssCabbatatcagbtectbatatcbotatatecatbbacagtttccaaagocactbbggbgbatatbetecatbgatcatacge

150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

13 140
|

|

TTATATTATTTACCTATARTARATTTTCTTATCTTCTTARTTTARTAGGCCAGC TACARATGCATGCATATTGTGARARCCCAGATATAGTGTTATGTGGARACARAAGTGATCTGGAAGACCAGAGAGT
TTACATTATTTACCTATARTARATTTTCTTATCTTCTTAATT TAATAGGCCAGCTACARATGCATGCATATTGTGARAACCCAGATATAGTGTTATGTGGAAACARAAGTGATCTGGAAGACCAGAGAGT
TTRCATTATTTACCTATARTARATTTTCTTATCTTCTTARTT TARTAGGCCAGC TACARATGCATGCATATTGTGARARCCCAGATATAGTGTTATGTGGARACARAAGTGATCTGGAAGACCAGRAGAGT
TTRCATTATTTACCTATARTARATTTTCTTATCTTCTTARTTTARTAGGCCAGC TACARATGCATGCATATTGTGARARCCCAGATATAGTGTTATGTGGARACARRAGTGATCTGGAAGACCAGAGAGT
TTACATTATTTACCTATARTARATTTTCTTATCTTCTTAATT TARTAGGCCAGCTACARATGCATGCATATTG TGARAACCCAGATATAGTGTTATGTGGARACARAAGTGATCTGGAAGACCAGAGAGT
TTRCATTATTTACCTATARTARATTTTCTTATCTTCTTARTT TARTAGGCCAGC TACARATGCATGCATATTGTGARARCCCAGATATAGTGTTATGTGGARACARAAGTGATCTGGAAGACCAGRAGAGT
TTRCATTATTTACCTATARTARATTTTCTTATCTTCTTARTTTARTAGGCCAGC TACARATGCATGCATATTGTGARARCCCAGATATAGTGTTATGTGGARACARRAGTGATCTGGAAGACCAGRGAGT
TTACATTATTTACCTATAATAAATTTTCTTATCTTCTTAATTTARTAGGCCAGC TACARATGCATGCATATTGTGAAARCCCAGATATAGTGTTATGTGGAAACARAAGTGATCTGGAAGACCAGAGAGT
TTRCATTATTTACCTATARTARATTTTCTTATCTTCTTARTTTARTAGGCCAGC TACARATGCATGCATATTGTGARARCCCAGATATAGTGTTATGTGGARACARRAGTGATCTGGAAGACCAGAGAGT
TTACATTATTTACCTATARTARATTTTCTTATCTTCTTAATT TARTAGGCCAGCTACARATGCATGCATATTGTGARAACCCAGATATAGTGTTATGTGGARACARAAGTGATCTGGAAGACCAGAGAGT
TTACATTATTTACCTATAATAAATTTTCTTATCTTCTTAATTTARTAGGCCAGC TACARATGCATGCATATTGTGAAARCCCAGATATAGTGTTATGTGGAAACARAAGTGATCTGGAAGACCAGAGAGT
TTRCATTATTTACCTATARTARATTTTCTTATCTTCTTARTTTARTAGGCCAGC TACARATGCATGCATATTGTGARARCCCAGATATAGTGTTATGTGGARACARRAGTGATCTGGAAGACCAGAGAGT
TTACATTATTTACCTATARTARATTTTCTTATCTTCTTAARTT TARTAGGCCAGC TACARATGCATGCATAT TG TGARAACCCAGATATAGTGTTATGTGGARACARRAGTGATCTGGAAGACCAGAGAGT
GCCAGCTACARATGCATGCATATTGTGARAACCCAGATATAGTGTTATGTGGARACAAAAGTGATC TGGAAGACCAGAGAGT
ttacattatbbacctataataaattbbetbatcttebtaatbbaatagGCCAGCTACARATGCATGCATATTGTGARARCCCAGATATAGTGTTATGTGGARACARAAGTGATCTGGAAGACCAGAGAGT
261 270 280 290 300 310 320 330 370 380 390

340 350 36

I |
GGTAAAAGAGGAGGAAGCCAGAGARCTTGCAGAGARATACGGG TEAGTATTTTTGTGCAGARATCTAGAGARARCAT TTCCAARTGCAAACATTAGCACATGAATGGG TAARCARARRRGGCARARGCARAR
GGTAAAAGAGGAGGAAGCCAGAGARC TTGCAGAGARATACGGRTGAGTATTTTTGTGCAGARATC TAGAGARARCATTTCCARTGCARACATTAGCACGTGAATGGG TAACARARR
GGTARAAGAGGAGGARGCCAGAGAACTTGCAGAGARATACGGETGAGTATTTTTGTGCAGARATCTAGAGARRRCATTTCCARTGCARACATTAGCACGTGAATGGGTARCARARA
GGTAAAAGAGGAGGAAGCCAGAGARCTTGCAGAGARATACGGETGAGTATTTTTGTGCAGARATCTAGAGARARCAT TTCCARTGCAAACATTAGCACGTGAATGGG TARCARARA
GGTAAAAGAGGAGGAAGCCAGAGARC TTGCAGAGARATACGGRTGAGTATTTTTGTGCAGARATCTAGAGARARCATTTCCARTGCARACATTAGCACGTGAATGGG TAACARARR
GGTARAAGAGGAGGARGCCAGAGARCTTGCAGAGARATACGGETGAGTATTTTTGTGCAGARATCTAGAGARARCATTTCCAATGCARACATTAGCACGTGAATG
GGTAAAAGAGGAGGAAGCCAGAGAAC T TGCAGAGARATACGGE TGAGTATTTTTGTGCAGARATCTAGAGARARCATTTCCARTGCAAACATTAGCACGTGARTG
GGTARAAGAGGAGGARGCCAGAGAACTTGCAGAGARATACGGETGAGTATTTTTGTGCAGARATC TAGAGARARCATTTCCARTGCARACATTAGCACGTGAATGGGTARCARARRAGGCARRRGCAARRRA
GGTARAAGAGGAGGARGCCAGAGARCTTGCAGAGARATACGGETGAGTATTTTTGTGCAGARATCTAGAGARARCATTTCCARTGCARACATTAGCACGTGAATGGGTARCARARRAGGCARARRGCAARRRA
GGTAAAAGAGGAGGAAGCCAGAGARC T TGCAGAGARATACGGG TGAGTATTTTTGTGCAGARATCTAGAGARARCAT TTCCAATGCAAACATTAGCACGTGAATGGG TARCARARRRGGCARRRGCARAR
GGTARAAGAGGAGGARGCCAGAGAACTTGCAGAGARATACGGETGAGTATTTTTGTGCAGARATCTAGAGARARCATTTCCARTGCARACATTAGCACGTGAATGGG TARCARARRAGGCARARRGCAARRRA
GGTARAAGAGGAGGARGCCAGAGAACTTGCAGAGARATACGGETGAGTATTTTTGTGCAGARATCTAGAGARARCATTTCCARTGCARACATTAGCACGTGAATGGG TARCARARRAGGCARRRGCAARRA
GGTAAAAGAGGAGGAAGCCAGAGARCTTGCAGAGARATACGGGTEAGTATTTTTGTGCAGARATCTAGAGAAARCAT TTCCARTGCARACATTAGCACGTGAATGGGTAACARARAAGGCARARGCARAR

ExonSstrict
C

GGT | TTGCAGAGARATACGG

ticcaat b Lgaabgggt

HorseRAB27ex5
ALLSR

BalbR
Euro5R
YalenSR
ANSR
Yalou5R
ALLSF

ANSF

Euro5F
YaloubF
Bal5F
YalenSF
Exonbstrict
Consensus

GGT ) TTGCAGAGAAATACGGgt gagtatbbbbgt ct
400 410

391 42422

1 1
ARTTAAAACAAACTCCARGATGTAGGCCTTGG

ARTTAAAACAAACTCCARGATGTAGGCCTTGG
AATTAAAACARACTCCARGATGTAGGCCTTGG
ARTTAAAACARACTCCARGATGTAGGCCTTGG
ARTTAAAACAAACTCCARGATGTAGGCCTTGG
AATTAAAACARACTCCARGATGTAGGCCTTGE
ARTTAARACAAACTCCARGA

Annexe 36: Alignement de séquences pour RAB27a exon 5

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 134) T C
2 (pos 359) A G
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Annexe 37: Alignement de séquences pdeAB27aexon 6 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

HorseRAB27exb
BalGR

ALLGR

ANGR

Euro6R
YalenbR
YalouGR
ALLGF
YalenbF
YaloubF
ANGF

EurobF
BalbF
ExonBstrict
Consensus

HorseRAB27exb
BalGR

ALLGR

ANGR

EurobR
YalenbR
YalouGR
ALLGF
YalenbF
YaloubF
ANGF

EurobF
BalbF
Exonbstrict
Consensus

HorseRAB27exb

BalbR

ALLGR

ANGR

EurobR

YalenGR

YaloubR

ALLGF

YalenbF

YaloubF

ANGF

Eurob6F

Balb6F

Exonbstrict
[

1 10 20 30& 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
TICCGCATGTTGTTACGCARGTTGTCTCT TCCAGAATCCCCTACTTTGARACTAGTGCTGCCARTGGGGCARACATARGCCARGCARTCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGAAGCGCATGGAAC
TCCGCATGTTGTTACGCARGTTGTCTCTGTCTTCCAGAATCCCCTACTTTGARACTAGTGCTGCCARTGGGGCARACATARGCCARGCARTCGAGATGCTCCTGGACCTGATAATGAAGCGCATGGAAC
TCCGCATGTTGTTACGCAAGTTGTCTCTGTCTTCCAGAATCCCCTACTTTGARACTAGTGCTGCCAATGGGGCARACATAAGCCAAGCARTCGAGATGCTCCTGGACCTGATAATGAAGCGCATGGAAC
TCCGCATGTTGTTACGCARGTTGTCTCTGTCTTCCAGAATCCCCTACTTTGARACTAGTGCTGCCARTGGGGCARACATARGCCARGCARTCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGARGCGCATGGAAC
TCCGCATGTTGTTACGCARGTTGTCTCTGTCTTCCAGAATCCCCTACTTTGARACTAGTGCTGCCARTGGGGCARACATARGCCARGCARTCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGARGCGCATGGAAC
TCCGCATGTTGTTACGCAAGTTGTCTCTGTCTTCCAGAATCCCCTACTTTGARACTAGTGCTGCCAATGGGGCARACATAAGCCAAGCARTCGAGATGCTCCTGGACCTGATAATGAAGCGCATGGAAC
TCCGCATGTTGTTACGCARGTTGTCTCTGTCTTCCAGAATCCCCTACTTTGARACTAGTGCTGCCARTGGGGCARACATARGCCARGCARTCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGARGCGCATGGAAC
CTAGTGCTGCCAATGGGGCARACATARGCCARGCARTCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGARGCGCATGGARC
CTAGTGCTGCCAATGGGGCAAACATARGCCARGCAATCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGARGCGCATGGARC
CTAGTGCTGCCAATGGGGCARACATARGCCARGCARTCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGARGCGCATGGARC
TGGGGCARRCATARGCCARGCARTCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGARGCGCATGGARC

TGGGGCARACATARGCCARGCAATCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGARGCGCATGGARC

TGGGGCARACATARGCCARGCAATCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGARGCGCATGGARC
AATCCCCTACTTTGARACTAGTGCTGCCARTGGGGCARACATARGCCARGCARTCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGARGCGCATGGAAC
astssrsssssssssrrssssssssrraeensss s ddbccocbactbbgaaactagtgctgecaal GRGGCARACATAAGCCAAGCAATCGAGATGCTCCTGGACCTGATARTGAAGCGCATGGAAC
131 140 150 160 170 180 210 220 230 240 250 260

15(A 200
1 1

GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGARGATCAGT TARGTGARCARARGGAGAARGGGGCATGTGGCTGTTGARARGTCARGTGARCTATACAARTA
GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TARGTGARCARAAGGAGAAAGGGGCATGTGGCTGT TGARAAGTCARGTGARCTATACAARTA
GGETGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TAAGTGARCARARGGAGAAAGGGGCATGTGGCTGTTGARAAGTCARGTGARCTATACAATA
GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TARGTGARCARARGGAGAARGGGGCATGTGGCTGTTGARARGTCARGTGARCTATACAARTA
GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TARGTGARCARAAGGAGAAAGGGGCATGTGGCTGT TGARAAGTCARGTGARCTATACAARTA
GGETGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TAAGTGARCARARGGAGAAAGGGGCATGTGGCTGTTGARAAGTCARGTGARCTATACAATA
GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TARGTGARCARARGGAGAARGGGGCATGTGGCTGTTGARARGTCARGTGARCTATACAARTA
GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TARGTGARCARAAGGAGAAAGGGGCATGTGGCTGT TGARAAGTCARGTGARCTATACAARTA
GGETGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TAAGTGARCARARGGAGAAAGGGGCATGTGGCTGTTGARAAGTCARGTGARCTATACAATA
GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TARGTGARCARARGGAGAARGGGGCATGTGGCTGTTGARARGTCARGTGARCTATACAARTA
GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TARGTGARCARAAGGAGAAAGGGGCATGTGGCTGT TGARAAGTCARGTGARCTATACAARTA
GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TARGTGARCARARGGAGAARGGGGCATGTGGCTGTTGARARGTCARGTGARCTATACAARTA
GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGCAGATCAGT TARGTGARCARARGGAGAARGGGGCATGTGGCTGTTGARARGTCARGTGARCTATACAARTA
GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGARGATCAGT TARGTGARCARAAGGAGAAAGGGGCATGTGGCTGTTGA

GGTGTGTGGACARGTCCTGGATTCCCGARGGAGTGGTGCGATCCARTGGTCACACCTCTGeAGATCAGT TARGTGARCARARGGAGAARGGGGCATGTGGCTGTTEAaaagt caagtgaact.atacaata

261

270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 366

| |
ATTCAGGTGACCGGTGTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATACATAGCACAGAGAGAGAT TARTGGGCATTGTGTACARACTGCTTTTCATCGTCCCARTTAGGCCT
ATTCAGGTGACCGGTGTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATACATAGCACAGAGAGAGATTA
ATTCAGGTGACCGGTGTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATACATAGCACAGAGAGAGAT
ATTCAGGTGACCGGTGTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATACATAGCACAGAGAGAGAT
ATTCAGGTGACCGGTGTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATACATAGCACAGAGAGAG

ATTCAGGTGACCGGTGTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATACAT

ATTCAGGTGACCGGTGTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATAC

ATTCAGGTGACCGGTRTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATACATAGCACAGAGAGAGAT TARTGGGCATTGTGTACARACTGCTTTTCATCGTCCCAATTAGGCC
ATTCAGGTGACCGGTGTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATACATAGCACAGAGAGAGAT TARTGGGCATTGTGTACARARCTGCTTTTCATCGTCCCARTTAGGCC
ATTCAGGTGACCGGTGTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATACATAGCACAGAGAGAGAT TARTGGGCATTGTGTACARACTGCTTTTCATCGTCCCAATTAGGCC
ATTCAGGTGACCGGTRTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATACATAGCACAGAGAGAGAT TARTGGGCATTGTGTACARACTGCTTTTCATCGTCCCAATTAGGCC
ATTCAGGTGACCGGTGTCTGTGATCTTCTCTGTGGGTGATACATAGCACAGAGAGAGAT TARTGGGCATTGTGTACARARCTGCTTTTCATCGTCCCARTTAGGCC
ATTCAGGTGACCGGTGTCTGTGATCTTCTCTGTGEGTGATACATAGCACAGAGAGAGAT TARTGGGCATTGTGTACARACTGCTTTTCATCGTCCCAARTTAGGCC

atbcaget stototgatotbetoctptpogtoatacat ta

Annexe 37: Alignement de séquences polRAB27a exon 6

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 30) A G
2 (pos 191) A C
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Annexe 38:Alignement de séquences pdUiTL exon 1 entre les anes témoins et la séquence
du cheval issue des bases de données

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130

1 1

ExonlHorse TTGCCGTTTCCACATTAAGATGTAGTTGTTARTARTTTGAGTGATTACAGATTTTARCACCAGCARTTTTTCTGTTTTTATTTAGACTTGGATTATCACTTGCATTTATCTTCARCTGCTCCTATTTAAT
BallR TTGCCGTTTCCACATTAAGATGTAGTTGTTARTARTTTGAGTGATTACAGATTTTARCACCAGCARTTTTTCTGTTTTTATTTAGACTTGGATTATCACTTGCATTTATCTTCARCTGCTCCTATTTAAT
EurolR TTGCCGTTTCCACATTARGATGTAGTTGTTAATARTTTGAGTGATTACAGATTTTARCACCAGCAATTTTTCTGTTTTTATTTAGACTTGGATTATCACTTGCATTTATCTTCARCTGCTCCTATTTAAT
YalenlR  TGCCGTTTCCACATTARGATGTAGTTGTTARTAATTTGAGTGATTACAGATTTTARCACCAGCAATTTTTCTGTTTTTATTTAGACTTGGATTATCACTTGCATTTATCTTCARCTGCTCCTATTTART
YaloulR TTGCCGTTTCCACATTARGATGTAGTTGTTARTARTTTGAGTGATTACAGATTTTARCACCAGCAATTTTTCTGTTTTTATTTAGACTTGGATTATCACTTGCATTTATCTTCARCTGCTCCTATTTART

BallF ACAGATTTTARCACCAGCARTTTTTCTGTTTTTATTTAGACTTGGATTATCACTTGCATTTATCTTCARCTGCTCCTATTTAAT

EurolF ACAGATTTTARCACCAGCARTTTTTCTGTTTTTATTTAGACTTGGATTATCACTTGCATTTATCTTCARCTGCTCCTATTTART

YalenlF ACAGATTTTARCACCAGCARTTTTTCTGTTTTTATTTAGACTTGGATTATCACTTGCATTTATCTTCARCTGCTCCTATTTART

YaloulF ACAGATTTTARCACCAGCARTTTTTCTGTTTTTATTTAGACTTGGATTATCACTTGCATTTATCTTCARCTGCTCCTATTTART
ExonlHorsestrict AGACTTGGATTATCACTTGCATTTATCTTCARCTGCTCCTATTTART
CONSENSUS  seveesessssssssssssssssssssssssssssssssnsssssdCagattibaacaccagcaatbbbbcbgbbbbbattbAGACTTGGATTATCACTTGCATTTATCTTCARCTGCTCCTATTTAAT

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

1 1
ExonlHorse CCTCTCGTCAARACCARAGGAATCTGTGARRACCGTGTGACTGATGATGTGARAGACGTGACARAATTGGTGAGTCCTTGCTTTTCATGACTCTTTCTTGTGTTTTGARCARGAGCTCATTTTTTCTTGE
BallR CCTCTCGTCAARACCARAGGAATCTGTGARRAACCGTGTGACTGATGATGTGARAGACGTGACARAATTGETGAGTCCTTGCT TTTCATGACTCTTTCTTGTGTTTTGARCAAGAGCTCATTTTTTCTTGE
EurolR CCTCTCGTCARAACCARRGGARTCTGTGARARCCGTGTGACTGATGATGTGARAGACGTGACARAATTGGTGAGTCCTTGCTTTTCATGACTCTTTCTTGTGTTTTGARCARGAGCTCATTTTTTCTTGE
YalenlR CCTCTCGTCAARACCARAGGAATCTGTGARARCCGTGTGACTGATGATGTGARAGACGTGACARARTTGGTGAGTCCTTGCTTTTCATGACTCTTTCTTGTGTTTTGARCARGAGCTCATTTTTTICTTGE
YaloulR CCTCTCGTCAARACCARARGGAATCTGTGARARCCGTGTGACTGATGATGTGARAGACGTGACARARTTGGTGAGTCCTTGCTTTTCATGACTCTTTCTTGTGTTTTGARCARGAGCTCATTTTTTCTTGE
BallF CCTCTCGTCARARRCCARAGGARTCTGTGARARCCGTGTGACTGATGATGTGARAGACGTGACARRATTGGTGAGTCCTTGCTTTTCATGACTCTTTCTTGTGTTTTGARCARGAGCTCATTTTTTCTTGE
EurolF CCTCTCGTCAAAACCAAAGGAATCTGTGARAACCGTGTGACTGATGATGTGARAGACGTGACARAAT TGGTGAGTCCTTGCT TTTCATGACTCTTTCTTGTGTTTTGAACARGAGCTCATTTTTTCTTGE
YalenlF CCTCTCGTCAARACCAARGGAATCTGTGARARCCGTGTGACTGATGATGTGARAGACGTGACARARTTGGTGAGTCCTTGCTTTTCATGACTCTTTCTTGTGTTTTGARCARGAGCTCATTTTTTICTTGE
YaloulF CCTCTCGTCAAARCCARAGGAATCTGTGARAACCGTGTGACTGATGATGTGAAAGACGTGACARRATTGGTGAGTCCTTGCTTTTCATGACTCTTTCTTGTGTTTTGARCARGAGCTCATTTTTTCTTGE
ExonlHorsestrict CCTCTCGTCAARACCARAGGAATCTGTGARRACCGTGTGACTGATGATGTGARAGACGTGACAAARTTG
Consensus CCTCTCGTCAARACCAARGGAATCTGTGARARCCGTGTGACTGATGATGTGAAAGACGTGACARAATTGgtgagteckbgcbibbcatgactebbbcbbgbgbbligaacaagagebeatbbbbbecbige

261 270 280 290 310 320 330 340 Q&R 360 37 380 390
1 1
ExonlHorse CCGARATTAGTATTTTTCTAAGAL TCATTGAGTTATTCCAGAAGGT TTACAGAGAGCAGGTCAGGAGATATTTAAK GARCCTGTTGETAGARCTARCCCACTGCTCACCAC
BallR CCTARATTAGTATTTTTCTARGACARGGARAGARRTCATTGAGTTATTCCAGAAGGTTTACAGAGAGCAGGTCAGGAGATATTTARCGTCATG
EurolR CCTAARTTAGTATTTTTCTAAGACAAGGARAGARATCACTGAGTTATTCCAGAAGGT TTACAGAGAGCAGGTCAGGAGATATTTARCGTCATG
YalenlR CCTARATTAGTATTTTTCTAAGACAAGGARAGARATCACTGAGTTATTCCAGAAGGTTTACAGAGAGCAGGTCAGGAGATATTTAACGTCATG
YaloulR CCTARRTTAGTATTTTTCTAAGACAAGGARAGRARATCACTGAGTTATTCCAGARGGTTTACAGAGAGCAGGTCAGGAGATATTTAAC
BallF CCTARATTAGTATTTTTCTARGACARGGARAGARATCATTGAGT TATTCCAGAAGGTTTACAGAGAGCAGGTCAGGAGATATTTARCGTCATGGAGAACCTGTTGGETAGARCTARCCCACTGCTCACCAC
EurolF CCTARATTAGTATTTTTCTAAGACAAGGARAGARATCACTGAGTTATTCCAGAAGGTTTACAGAGAGCAGGTCAGGAGATATTTAACGTCATGGAGAACCTGTTGGTAGARCTARCCCACTGCTCACCAC
YalenlF CCTAARTTAGTATTTTTCTAAGACAAGGARAGRAATCACTGAGTTATTCCAGAAGGTTTACAGAGAGCAGGTCAGGAGATATTTARCGTCATGGAGARCCTGTTGGTAGARCTARCCCACTGCTCACCAC
YaloulF CCTAAATTAGTATTTTTCTAAGACAAGGARAGARATCACTGAGTTATTCCAGAAGGT TTACAGAGAGCAGGTCAGGAGATATTTAACGTCATGGAGARCCTGTTEETAGARCTARCCCACTGCTCACCAC
ExonlHorsestrict
[

cctaaatbagtatbbbbct ca,bgagthatt LE ALLEAACELCAL G s s s s esenssrssesrsssrrsssrrasssnasses
39395
I--=1
ExonlHorse TGCA
BallR
EurolR
YalenlR
YaloulR
BallF TGCAA
EurolF TGCAA
YalenlF TGCAR
YaloulF TGCAR
ExonlHorsestrict
Consensus

Annexe 38: Alignement de séquences pold TL exon 1

SNP entre anes ® SNP 1 (pos 299) SNP Cheval/Ane A\
Normand Balthazar C/T Position Cheval Anes
Normand Euro 1 (pos 347) G
Provence Valence 2 (pos 350) G

Provence Valouse

|00 |0O

Cheval Ensembl
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Annexe 39:Alignement de séquences pdliTL exon 2 entre les anes témoins et la séquence

du cheval issue des bases de données

Exon2Horse
Euro2R
Yalence2R
Yalou2R
Exon2Strict
Consensus

ExonZHorse
Euro2R
Yalence2R
YalouZR
Exon2Strict
Consensus

ExonZHorse
Euro2R
Yalence2R
Yalou2R
Exon25t.rict
Consensus

Annexe 40:Alignement de séquences pdliL exon 3 entre les anes témoins et la séquence
du cheval issue
1

exondHorse
Exon3dstrict
Bal3R
Euro3R
Yalen3R
Yalou3R
Bal3F
Yalou3F
Yalen3F
Euro3F
Consensus

exon3Horse
Exondstrict
Bal3R
Euro3R
Yalen3R
Yalou3R
Bal3F
YaloudF
Yalen3F
Euro3F
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 Q
1 ==
AGCCACCCATTACTGAATTTGGAGTCCARRRGATTTGTATTATCACTTACTTTATTTTTTGAGAGTGCCTTTGATTACARAGGARAATGARGARTGARRAGTCACTATATATGTARATATTGARRTTCAG
AGCCACCCATTACTGAATTTGGAGTCCARRRGATTTGTATTATCACTTACTTTATTTTTTGAGAGTGCCTTTGAT TACARAGGARAATGARGARTGAARAGTCACTATATATGTARATATTGARATGCAG
AGCCACCCATTACTGAATTTGGAGTCCARRRGATTTGTATTATCACTTACTTTATTTTTTGAGAGTGCCTTTGAT TACARAGGAAAATGAARGARTGAAAARGTCACTATATATGTARATATTGAAATGCAG
AGCCACCCATTACTGAATTTGGAGTCCARRRGATTTGTATTATCACTTACTTTATTTTTTGAGAGTGCCTTTGATTACARAGGARAATGARGARTGAARAGTCACTATATATGTARATATTGARATGCAG

agccacccatbactgaatbbggagtccaaaagattbgbabbatcactbactbbatbbbbbgagagtgcctbbgatbacaaagpaaaat. gaagaat gasaagbcactat at.at.ghaaat at.t.gaaat ,cag

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
1 1
TGGETAGCTTARRARCATAACAGGTTTGTATGTGTTTTTCACCARACCACTARAARCARTATGATTARTTGATATGTATGGATTTTTCTCACCGATTTTTTTTTICTTTCTTTTTTTGGT TTCTGTAGGTGG
TGGTAGCTTARRRACATARCAGGTTTGTATGTGTTTTTCACCARACCACTARARACARTATGATTARTTGATATGTATGGATTTTTCTCACCGATTTTTTTTTCTTTCTTITTITTITGGTTTCTGTAGGTGG
TGGTAGCTTARRRACATARCAGGTTTGTATGTGTTTTTCACCARACCACTARARACARTATGATTARTTGATATGTATGGATTTTTCTCACCGATTTTTTTTTCTTTCTTTTTTTGGTTTCTGTAGGTGE
TGETAGCTTARRAACATAACAGGTTTGTATGTGTTTTTCACCARACCACTARARACARTATGATTARTTGATATGTATGGATTTTTCTCACCGATTTTTTTTTICTTTCTTTTTTTGET TTCTGTAGGTGG

GTGG
tggtagcttaaaaacataacaggtttetatgtgbtbitocaccaaaccact.aaaaacaat-atgatbaatbbgatatgtabggatbbttct.caccgatbbbbbbbbobbbobbb bbb pgtbtctgbagGTGE

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 389

I |
CARATCTTCCARARGACTATARGATARCCCTCARATATGTCCCCGGGATGGACGTTTTGGTATGTARACTGTGCATTTCTAAGAGTTTCATTTTAGGARCCGACARARGAGATGGGATCATTTGCATTG
CARATCTTCCAAAAGACTATAAGATAACCCTCARATATGTCCCCGGGATGGACGTTTTGGTATGTARACTGTGCATTTCTAAGAGTTTCAT
CARATCTTCCARRAGACTATARGATARCCCTCARATATGTCCCCGGGATGGACGTTTTGGTATGTARACTGTGCATTTCTAAGAGTTTCAT
CARATCTTCCARARGACTATARGATAACCCTCARATATGTCCCCGGGATGGACGTTTTGGTATGTARACTGTGCATTTCTAAGAGTTTCAT
CARATCTTCCARARGACTATAAGATAACCCTCARATATGTCCCCGGGATGGACGTTTTG
CARATCTTCCARARGACTATAAGATARCCCTCARATATGTCCCCGGGATGGACGTTTTGgbabptaaackgbecabb ol aagagbblcat ey ve e iierririsssriscsrsscsssonssans

Annexe 39: Alignement de séquences pol TL exon 2

SNP Cheval/Ane A\

Position Cheval Anes

1 (pos 127) T G

des bases de données

10 20 30 40 50 % 70 80 90 100 110 120 130
1 1
CCTAGTCATTGTTGGATARGCGAGATGGTGCARCACTTGTCAGTCAGCTTGACTGATCTCTTGGAGARGTTTTCARATATTTCTGAAGGCTTGRGTARTTATTCTATCATAGACARACTTGTGARRATAG
CCTAGTCATTGTTGGATARGCGAGATGGTGCARCACTTGTCAGTCAGCTTGACTGATCTCTTGGAGARGTTTTCARATATTTCTGAAGGCTTGAGTARTTATTCTATCATAGACARACTTGTGARRATAG
TGTTGGATARGCGAGATGGTGCARCACTTGTCAGTCAGCTTGACTGATCTTTTGGAGAAGTTTTCAAATATTTCTGARGGCT TGAGTARTTATTCTATCATAGACAAACTTGTGARARTAG
TGTTGGATARGCGAGATGGTGCARCACTTGTCAGTCAGCTTGACTGATCTTTTGGAGARGTTTTCARATATTTCTGARGGCT TGAGTARTTATTCTATCATAGACARACTTGTGARARTAG
TGTTGGATARGCGAGATGGTGCARCACTTGTCAGTCAGCTTGACTGATCTTTTGGAGAAGTTTTCARATATTTCTGARGGCT TGAGTARTTATTCTATCATAGACARACTTGTGARARTAG
TGTTGEATARGCGAGATGGTGCARCACTTGTCAGTCAGCTTGACTGATCTTTTGGAGAAGTTTTCAAATATTTCTGARGGC T TGAGTARTTATTCTATCATAGACAAACTTGTGARARTAG
CTTGACTGATCTTTTGGAGARGTTTTCARATATTTCTGAAGGCTTGRGTARTTATTCTATCATAGACARACT TGTGARRATAG
CTTGACTGATCTTTTGGAGARGTTTTCARRTATTTCTGAAGGCTTGRGTARTTATTCTATCATAGACARACTTGTGARRATAG
CTGATCTTTTGGAGARGTTTTCARATATTTCTGAAGGCTTGAGTAATTATTCTATCATAGACARACTTGTGARRATAG
CTGATCTTTTGGAGARGTTTTCARATATTTCTGAAGGCTTGRGTARTTATTCTATCATAGACARACTTGTGARRATAG

«.Lgtbggat aagcgagat ggtgeaacackbgbcagbcagctbeaC TGATCTLTTGGAGAAGTTTTCAAATATTTCTGAAGGCTTGAGTARTTATTCTATCATAGACARACTTGTGARARTAG

140 150 160 170 180 130193

131

1 1
TGGATGATCTTGTEGAGTGCATGGARGAACACTCATCTGAGGTARGCTTGCATTCATGGGGAT
TGGATGATCTTRTEGAGTGCATGGARGARCACTCATCTGAG

TGGATGATCTTGTGGAGTGCA

TGGATGATCTTGTGGEAGTGCA

TGGATGATCTTGTGEAGTGCA

TGGATGATCTTGTGGAGTGCA
TGGATGATCTTGTEGEAGTGCATGGARGAACACTCATCTGAGGTARGCTTGCATTCATGGGGAT
TGGATGATCTTETGEGAGTGCATGGARGARCACTCATCTGAGG TARGCTTGCATTCATGGGGAT
TGGATGATCTTGTEGAGTGCATGGARGARCACTCATCTGAGGTARGCTTGCATTCATGGGGAT
TGGATGATCTTGTEGEAGTGCATGGARGAACACTCATCTGAGGTARGCTTGCATTCATGGGGAT
TGGATGATCTTGTGEAGTGCAL ppaagaacactcabcbgaggtaagetbgcatbcat ppppat

Annexe 40: Alignement de séquences pol TL exon 3

SNP Cheval/Ane A

Position Cheval Anes

1 (pos 60) C T
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Annexe 41:Alignement de séquences pdUiTL exon 4 entre les anes témoins et la séquence

du cheval issue des bases de données

ExondHorse
BaldF
YaloudF
YalencedF
EurodF
Exondstrict
Consensus

ExondHorse
BaldF
YaloudF
YalencedF
EurodF
Exondstrict
Consensus

ExondHorse
BaldF
YaloudF
YalencedF
EurodF
Exondstrict
Consensus

ExondHorse
BaldF
YaloudF
YalencedF
EurodF
Exondstrict
Consensus

Annexe 42:Alignement de séquences pdliL exon 5 entre les anes témoins et la séquence

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
TGAGCCCAGACTGARCTGGATGGGATCACTATCCTGCAGTGCCARTTTGARTGATGTGTTTTARAAGAGTTGTC TARARGTGTTAGTTTTACTTGARTCTTTCARGGACATATTTATAGTCTATTACCTT

ATGTGTTTTARAAGAGTTGTCTARARGTGTTAGTTTTACTTGAATCTTTCARGGACATATTTATAGTCTATTACCTT
GAATGATGTGTTTTARAAGAGTTGTCTARARGTGTTAGTTTTACTTGARTCTTTCARGGACATATTTATAGTCTATTACCTT
AATGATGTGTTTTARAAGAGTTGTCTARARGTGTTAGTTTTACTTGAATCTTTCARGGACATATTTATAGTCTATTACCTT

AATGATGTGTTTTARRAGAGTTGTCTARARGTGTTAGTTTTACTTGAATCTTTCARGGACATATTTATAGTCTATTACCTT

++++-abgbgbtbtaaaagagbbgbcbaaaagtptbagtbtbactbgaatctbbcaaggacatatbbatagt.ctabtacctl

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

1 1
GGCATCAGTTARATCTGTAGATTATTTGARRAATATARTCCTGTTTTTTCTTCTTCTAGARTGTARARARATCATATARGAGCCAAGAATCCAGGCTATTTACTCCTGARGARTTCTTTAGARTTTTTAR
GGCATCAGTTARATCTGTAGATTATTTGARRRATATARTCCTGTTTTTTCTTCTTCTAGARTGTARRRARATCATATARGAGCCARGAATCCAGGCTATTTACTCCTGARGARTTCTTTAGARTTTTTAR
GGCATCAGTTARATCTGTAGATTATTTGARARRATATARTCCTGTTTTTTCTTCTTCTAGARTGTARAAARATCATATARGAGCCARGAATCCAGGCTATTTACTCCTGARGARTTCTTTAGARTTTTTAR
GGCATCAGTTARATCTGTAGATTATTTGARRAATATARTCCTGTTTTTTCTTCTTCTAGARTGTARARARATCATATARGAGCCAAGAATCCAGGCTATTTACTCCTGARGARTTCTTTAGARTTTTTAR
GGCATCAGTTARATCTGTAGATTATTTGARRRATATARTCCTGTTTTTTCTTCTTCTAGARTGTARRRARATCATATARGAGCCARGAATCCAGGCTATTTACTCCTGARGARTTCTTTAGARTTTTTAR

ARTGTARARARAATCATATARGAGCCARGAATCCAGGCTATTTACTCCTGARGARTTCTTTAGARTTTTTAR
ggcatcagttaaatctgtagattatttgaaaaatataatccbgbbbbbbetbetbetagARTGTAARAAARATCATATARGAGCCAAGAATCCAGGCTATTTACTCCTGARGARTTCTTTAGARTTTTTAA

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390
| 1
TAGATCCATCGATGCCTTCARGGAC T TGGAGATGGTGGTATCTARAACTAGTGARTGTGTGGTGTCTTCARCATTARGTCC TGAARAAAGGTAARGACATATAAGCATTTCTAATTTARATGTARCAGGCAR
TAGATCCATCGATGCCTTCARGGACTTGGAGATGGTGGTATCTARAACTAGTGAATGTGTGGTGTCTTCAACATTARGTCCTGARRAAGGTARGACATATAAGCATTTCTAATTTARATGTARCAGGCAR
TAGATCCATCGATGCCTTCARGGAC TTGGAGATGGTGGTATCTARARCTAGTGAATGTGTGGTGTCTTCAACATTARGTCCTGARAAAGGTARGACATATARGCATTTCTARTTTARATGTARCAGGCAR
TAGATCCATCGATGCCTTCARGGAC T TGGAGATGGTGGTATCTARAACTAGTGARTGTGTGGTGTCTTCARCATTARGTCC TGAARAAAGGTAARGACATATAAGCATTTCTAATTTARATGTARCAGGCAR
TAGATCCATCGATGCCTTCARGGACTTGGAGATGGTGGTATCTARAACTAGTGAATGTGTGGTGTCTTCAACATTARGTCCTGARAAAGGTARGACATATAAGCATTTCTAATTTARATGTARCAGGCAR
TAGATCCATCGATGCCTTCARGGACTTGGAGATGGTGGTATCTARARCTAGTGAATGTGTGGTGTCTTCAACATTARGTCCTGARAARG

TAGATCCATCGATGCCTTCARGGAC T TGGAGATGGTGGTATCTARAACTAGTGARTGTGTGGTGTCTTCARCATTARGTCLTI

LataagcatiictaatLbaaatgt

391 410 420 430 44 450 470 480 430 510 520

400 !! 4!0 ég!;:O
1 1
GCTTGAATCTT! GTGTAGATCAGAATCTGCCTCAGACTCARATATATGCACAGC TAGAGAARG ATGTGTATATGTCTAATAARAGCARATATCAATT GAARGAAATARATGGTTGTAGA
GCTTGARTCTTACGTGTGTAGATCAGAATCTGCCTCAGACTCARATATATGCACAGC TAGAGARRGGTGTATGTGTATATGTCTARTARARGCARATATCARTTGCGTGARRGARRTARATGGTTGTAGA
GCTTGAATCTTACGTGTGTAGATCAGARTCTGCCTCAGACTCARATATATGCACAGCTAGAGARAGGTGTATGTGTATATGTCTAARTARAAGCARATATCAATTGCGTGARAGARATAARTGGTTGTAGA
GCTTGAATCTTACGTGTGTAGATCAGARTCTGCCTCAGACTCARATATATGCACAGCTAGAGARAGGTGTATGTGTATATGTCTARTARAAGCARATATCAATTGCGTGARAGARATARATGGTTGTAGA
GCTTGARTCTTACGTGTGTAGATCAGAATCTGCCTCAGACTCARRTATATGCACAGC TAGAGRARAGGTGTATGTGTATATGTCTARTARARGCARATATCARTTGCGTGARAGARATARATGGTTGTAGA

gectbgaatobba, ghgtgtagat.cagaat.cbgocbcagactcaaat at.at.goacagct apagaaag. bgbabgbgbatatgbctaat. aaaagcaaat abcaabb g, ptpaaagaaat.aaat pgtbgtaga

Annexe 41: Alignement de séquences pol TL exon 4

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 403) T C
2 (pos 457) A G
3 (pos 496) T C

du cheval issue des bases de données

ExonSHorse
Bal5R
Euro5R
YalouSR
Yalen5R
Bal5F
Euro5F
YalouSF
YalenSF
ExonSstrict
Consensus

ExonSHorse
Bal5R
Eur-o5R
YaloubR
YalenSR
Bal5F
EurobF
YalouSF
YalenSF
Exonbstrict
Consensus

100 110 120 130

20 QBD 40 50 60 70 80 0

1 10
|

1

GCCACGCAACACTGACACGTTATTGCTTTCTATTTAGATTCCAGAGTCAGTGTCACARAACCATTTATGTTACCCCCTGT TRCAGCCAGCTCCCTTAGGAATGACAGCAGTAGCAGTARTAGTARGTACA
GCCACGCAACACTGACACGTTATTG-TTTCTATTTAGATTCCAGAGTCAGTGTCACARAACCATTTATGTTACCCCCTRTTRCAGCCAGCTCCCTTAGGAATGACAGCAGTAGCAGTARTAGTARGTACA
GCCACGCARCACTGACACGTTATTG-TTTCTATTTAGATTCCAGAGTCAGTGTCACARAACCATTTATGTTACCCCCTGTTGCAGCCAGCTCCCTTAGGARTGACAGCAGTAGCAGTAATAGTARGTACA
GCCACGCAACACTGACACGTTATTG-TTTCTATTTAGATTCCAGAGTCAGTGTCACAAAACCATTTATGTTACCCCCTGT TGCAGCCAGCTCCCTTAGGAATGACAGCAGTAGCAGTAATAGTARGTACA
GCCACGCAACACTGACACGTTATTG-TTTCTATTTAGATTCCAGAGTCAGTGTCACAAAACCATTTATGTTACCCCCTRTTRCAGCCAGCTCCCTTAGGAATGACAGCAGTAGCAGTARTAGTARGTACA
AGTCAGTGTCACARRRCCATTTATGTTACCCCCTGTTGCAGCCAGCTCCCTTAGGAATGACAGCAGTAGCAGTARTAGTARGTACA

AGTCAGTGTCACARAACCATTTATGTTACCCCCTRT TGCAGCCAGCTCCCTTAGGAATGACAGCAGTAGCAGTAATAGTARGTACA
AGTCAGTGTCACARAACCATTTATGTTACCCCCTRTTRCAGCCAGCTCCCTTAGGAATGACAGCAGTAGCAGTARTAGTARGTACA
AGTCAGTGTCACARRRCCATTTATGTTACCCCCTGTTGCAGCCAGCTCCCTTAGGAATGACAGCAGTAGCAGTARTAGTARGTACA

ATTCCAGAGTCAGTGTCACARARCCATTTATGTTACCCCCTGTTGCAGCCAGCTCCCTTAGGAATGACAGCAGTAGCAGTAATA

rtrssssssssssrrrrsssssss srsasesssssaLLCCAgAGTCAGTGTCACARARCCATTTATGTTACCCCCTRTTGCAGCCAGCTCCCTTAGGAATGACAGCAGTAGCAGTAATAgtaagtaca
131 140 150

160 167

1 1
CATATCTGATTTACTGCATGCATGGCTCCACTTAGCA
C

[
[

C
CATATCTGATTTACTGCATGCATGGCTCCACTTAGCA
CATATCTGATTTACTGCATGCATGGCTCCACTTAGCA

CATATCTGATTTACTGCATGCATGGCTCCACTTAGCA
CATATCTGATTTACTGCATGCATGGCTCCACTTAGCA

Casssssnssssssssssssssssssssssnsnssss

Annexe 42: Alignement de séquences poldl TL exon 5

SNP Cheval/Ane A
Cheval

Position Anes
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Annexe 43:Alignement de séquences pdUilL exon 6 entre les anes témoins et la séquence

1 (pos 26) C -

du cheval issue des bases de données

Exon6Horse
Exonbstrict
YalouGR
BalGR
EurobR
YalenGR
BalbF
EurobF
YalenbF
YaloubF
Consensus

ExonGHorse
Exonbstrict
YaloubR
BalGR
EurobR
YalenGR
Balb6F
EurobF
YalenbF
YaloubF
Consensus

Annexe 44:Alignement de séquences pdUiTL exon 7 entre les anes témoins et la séquence

1 10 20 30 40 50 60 70 80 0 100 110 120 130

| |
AGGCCTCARATTTCACTGGAGACTCCAACCTACARTGGGCAGCCATGGCAT TGCCAGCATTCTTTTCTCTTGTART TGGGTTTGCTTTTGGAGCCTTATACTGGARGGTGAGTGTTGCTGGGTTTTTTTC
AGGCCTCARATTTCACTGGAGACTCCAACCTACARTGGGCAGCCATGECATTGCCAGCATTCTTTICTCTTGTARTTGGGTTTGCTTTTGGAGCCTTATACTGGARG
AGGCCTCARATTTCACTGGAGACTCCAACCTACARTGGGCAGCCATGGCATTGCCAGCATTCTTTTCTCTTGTARTTGE
AGGCCTCARATTTCACTGGAGACTCCAACCTACAATGGGCAGCCATGGCATTGCCAGCATTCTTTTCTCTTIGTAATTGE
AGGCCTCARATTTCACTGGAGACTCCAACCTACAATGGGCAGCCATGGCATTGCCAGCATTCTTTTCTCTTGTARTTGE
AGGCCTCARATTTCACTGGAGACTCCARCCTACARTGGGCAGCCATGGCATTGCCAGCATTCTTTTCTCTTGTARTTGE
GCCATGGCATTGCCAGCATTCTTTTCTCTTGTAATTGEGTTTGCTTTTGGAGCCTTATACTGGARGG TGAGT
GCCATGGCATTGCCAGCATTCTTTTCTCTTGTAATTGGGTTTGCTTTTGGAGCCTTATACTGGARGG TGAGTGT TGLTGGG
GCCATGGCATTGCCAGCATTCTTTTCTCTTGTARTTGGGTTTGCTTTTGGAGCCTTATACTGGARGG TGAGTGT TGCTGGG
GCCATGGCATTGCCAGCATTCTTTTICTCTTGTAATTGEGTTTGCTTTTGGAGCCTTATACTGGANGG TGAGTGTTGCTGGG
aggcctcaaattbcactggagact.ccaacctacaabgggeaGCCATGGCATTGCCAGCATTCTTTTCTCTTGTARTTAGgELLgebb b ppagectbabact ggaaggbeagt . vvsrvsns
131 140 150

160 167

1 1
CTGATARARAACTTTCTGGACTTTATATATTTACTTA

Annexe 43: Alignement de séquences pour KITL exon 6

du cheval issue des bases de données

Exon7Horse
Bal7F
Euro?F
YalenZF
YalouZF
Bal7R
YalenZR
Yalou7R
Euro?R
Exon7strict
Consensus

Exon7Horse
Bal7F
Euro/F
Yalen?F
YalouZF
Bal7R
Yalen7R
YalouZR
Euro/R
Exon7strict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
GCTGCATGCTGARGARARCTGTTATTGGAGTTATTGATATARGAGTGGAGACCATTTACCTCTTAACTATTATACTGTTCATTGATATTCTTACATARRATGTCATTCTTTTCCC AACCAR
AGAGTGGAGACCATTTACCTCTTARCTATTATACTGTTCATTGATATTCTTACATARRATGTCATTCTTTTCCCAGARGARACARCCAR
AGAGTGGAGACCATTTACCTCTTAACTATTATACTGTTCATTGATATTCTTACATARRATGTCATTCTTTTCCCAGARGAAACARCCAR
AGAGTGGAGACCATTTACCTCTTARCTATTATACTGTTCATTGATATTCTTACATARRATGTCATTCTTTTCCCAGARGARACARCCAR
AGAGTGGAGACCATTTACCTCTTARCTATTATACTGTTCATTGATATTCTTACATARRATGTCATTCTTTTCCCAGARGARACARCCAR
GCTGCATGCTGAAGARAACTGTTATTGGAGTTATTGATATAAGAGTGGAGACCATTTACCTCTTAACTATTATACTGTTCATTGATATTCTTACATARAARTGTCATTCTTTTCCCAGAAGAAACARCCAR
GCTGCATGCTGARGARAACTGTTATTGGAGTTATTGATATARGAG TGGAGACCATTTACCTCTTARCTATTATACTGTTCATTGATATTCTTACATARRATGTCATTCTTTTCCCAGAAGARRCARCCAR
GCTGCATGCTGARGARAACTGTTATTGGAGTTATTGATATARGAG TGGAGACCATTTACCTCTTARCTATTATACTGTTCATTGATATTCTTACATARRATGTCATTCTTTTCCCAGAAGARRCARCCAR
GCTGCATGCTGAAGARAACTGTTATTGGAGTTATTGATATAAGAGTGGAGACCATTTACCTCTTAACTATTATACTGTTCATTGATATTCTTACATARAATGTCATTCTTTTCCCAGAAGARACARCCAR
AAGARRCAACCAR

AACCAA

agagt ttacctectbaactatbabtackgbbcatbgatattctbacataaaabgbcatbebbit

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 238

1 |
ATCTTACAAGGGCAGT TGARRATATACAGATTARCGARGAGGATARTGAGATARGGTATTTTGTTTTACTAAATGTGTTCATARGTARGCTTGACGTTGCCATTTCAC
ATCTTACARGGGCAGTTGARAATATACAGATTARCGARGAGGATARTGAGATARGGTATTTTGTTTTACTARATGTGTTCATARGTAAGCTTGACGTTGCCATTTCA
ATCTTACAAGGGCAGT TGARARTATACAGATTARCGARGAGGATARTGAGATARGGTATTTTGTTTTACTARATGTGTTCATARGTAAGCTTGACGTTGCCATTTCA
ATCTTACAAGGGCAGT TGARARTATACAGATTARCGARGAGGATARTGAGATARGGTATTTTGTTTTACTARATGTGTTCATARGTARGCTTGACGTTGCCATTTCA
ATCTTACARGGGCAGTTGARAATATACAGATTARCGARGAGGATARTGAGATARGGTATTTTGTTTTACTARATGTGTTCATARGTARGCTTGACGTTGCCATTTCA
ATCTTACAAGGGCAGT TGARAATATACAGAT TARCGARGAGGATARTGAGATARGGTATT
ATCTTACAAGGGCAGT TGAARATATACAGATTARCGARGAGGATARTGAGATARGGTA
ATCTTACARGGGCAGTTGARARTATACAGATTAACGARGAGGATARTGAGATARGGTA
ATCTTACAAGGGCAGT TGARRATATACAGATTARCGARGAGGATAATGAGATARGGTA
ATCTTACAAGGGCAGT TGARAATATACAGATTARCGARGAGGATAATGAGATARG
ATCTTACARGGGCAGTTGARAATATACAGATTARCGARGAGGATARTGAGATAAGE L a. . ..

Annexe 44: Alignement de séquences pold TL exon 7
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Annexe 45:Alignement de séquences pdUTL exon 8 entre les anes témoins et la séquence

du cheval issue des bases de données

Exon8Horse
Ball
EurofBF
YalouBF
YalenBF
BalBR
Eur-o8R
Yalen8R
YalouBR
ExonBstrict
Consensus

Exon8Horse
BalBF
EuroBF
YalouBF
YalenBF
BalBR
Eur-o8R
YalenBR
YalouBR
ExonBstrict
Consensus

Exon8Horse
BalBF
Euro8F
YalouBF
YalenBF
BalBR
EurofR
YalenBR
YalouBR
Exon8strict
Consensus

Exon8Horse
BalBF
Euro8F
YalouBF
Yalen8F
BalBR
EuroBR
YalenBR
YalouBR
Exon8strict
Consensus

ExonBHorse
BalBF
Euro8F
YalouBF
Yalen8F
BalBR
EuroBR
Yalen@R
YalouBR
Exon8strict
Consensus

Exon8Horse
BalBF
EuroflF
YalouBF
YalenBF
BalBR
Euro8R
Yalen8R
YalouBR
ExonBstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
TTGCCCCAGGACCARTACTTTGATTTTACATTCAGCTGTACTTTTCATTTGACGTGTTGCTTTCTCTCATATCATGCCTGTGTATACATATTTACATATTARGTGCGTATARACTTTTTTAGTATGTATA
TTGACGTGTTGCTTTCTCTCATATCATGCCTGTGTATACATATTTACATATTARGTGCGTATARACTTTTTTAGTATGTATA
TTGACGTGTTGCTTTCTCTCATATCATGCCTGTGTATACATATTTACATATTARGTGCGTATARACTTTTTTAGTATGTATA
TTHACGTGTTGCTTTCTCTCATATCATGCCTGTGTATACATATTTACATATTARGTGCGTATARACTTTTTTAGTATGTATA
TTGACGTGTTTGCTTCTCTCATATCATGCCTGTGTATACATATTTACATATTARGTGCGTATARACTTTTTTAGTATGTATA
GGACCARTACTTTGATTTTACATTCAGCTGTAATTTTCATTTGACGTGTTGCTTTCTCTCATATCATGCCTGTGTATACATATTTACATATTAAGTGCGTATARACTTTTTTAGTATGTATA
GGACCARTACTTTGATTTTACATTCAGCTGTARTTTTCATTTGACGTGTTGCTTTCTCTCATATCATGCCTGTGTATACATATTTACATATTARGTGCGTATARACTTTTTTAGTATGTATA

GGACCARTACTTTGATTTTACATTCAGCTGTARTTTTCATTTGACGTGTTGCTTTCTCTCATATCATGCCTGTGTATACATATTTACATATTARGTGCGTATARACTTTTTTAGTATGTATA

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

1 1
TATGCATATGCGTAGAGAATTTTTTARACTACTTTGGGAGACTATGTTGATTARGTAATACTTATGARGGTARGCTTTTTTTCARTTTTGCARCCTTTTGCTACTATAGT TRACAGARARARARRTTGCTTT
TATGCATATGCATAGAGARTTTTTTARACTACTTTGGGAGACTATGTTGATTARGTARTACTTATGARGGTARGCTTTTTTTCARTTTTGCARCCTTTTGCTACTATATTTACAGARARARARTTGCTTT
TATGCATATGCATAGAGAATTTTTTARACTACTTTGGGAGACTATGTTGATTARGTAATACTTATGARGGTARGCTTTTTTTCARTTTTGCARCCTTTTGCTACTATATT TACAGARARAAARTTGCTTT
TATGCATATGCATAGAGAATTTTTTARACTACTTTGGGAGACTATGTTGATTARGTAATACTTATGARGGTARGCTTTTTTTCARTTTTGCARCCTTTTGCTACTATATT TACAGARARRRRRTTGCTTT
TATGCATATGCATAGAGARTTTTTTARACTACTTTGGGAGACTATGTTGATTARGTARTACTTATGARGGTARGCTTTTTTTCARTTTTGCARCCTTTTGCTACTATATTTACAGARARARARTTGCTTT
TATGCATATGCATAGAGAATTTTTTARACTACTTTGGGAGACTATGTTGATTARGTAATACTTATGARGGTARGCTTTTTTTCARTTTTGCARCCTTTTGCTACTATATT TACAGARARAAARTTGCTTT
TATGCATATGCATAGAGARTTTTTTARACTACTTTGGGAGACTATGTTGATTARGTARTACTTATGARGGTARGCTTTTTTTCARTTTTGCARCCTTTTGCTACTATATTTACAGARARARARTTGCTTT
TATGCATATGCATAGAGARTTTTTTARACTACTTTGGGAGACTATGTTGATTARGTARTACTTATGARGGTARGCTTTTTTTCARTTTTGCARCCTTTTGCTACTATATTTACAGARARARARTTGCTTT

ATTTTTTARACTACTTTGGGAGACTATGTTGATTARGTAATACTTATGARGGTARGCTTTTTTTCARTTTTGCARCCTTTTGCTACTATATTTACAGARAAAAAATTGCTTT

sssssssssessssssssabbbbibbaaactactbbgggagactatgbbgattaagtaatactbatgaaggtaagecbibbbbbcaatbbbgcaacctibbgocbactat atbbacagaaaaaaaatbgobbt
261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 37 380 390

I
TTTCARGARGTGTARTTGTGGCTTGTGTC
TTTCARGARGTGTARTTGTGGCTTGTGTC
TTTCARGARGTGTARTTGTGGCTTGTGTC
TTTCARGARGTGTARTTGTGGCTTGTGTC
TTTCARGARGTGTARTTGTGGCTTGTGTC
TTTCARGARGTGTARTTGTGGCTTGTGTC

1

TTACARTGCCCAGATCATGGTGTACTTCAGARTCTCTGTCCARARTCARATARGCATTTTTCTTGTTGTTTTTCAGTATGTTGE
TTACARTGCCCAGATCATGGTGTACTTCAGRATCTCTGTCCARRATCARATARGCATTTTTCTTGTTGTTTTTCAGTATGTT
TTACARTGCCCAGATCATGGTGTACTTCAGRATCTCTGTCCARRATCARATARGCATTTTTCTTGTTGTTTTTCAGTATGTT
TTACARTGCCCAGATCATGGTGTACTTCAGARTCTCTGTCCARARTCARATARGCATTTTTCTTGTTGTTTTTCAGTATGTTGE
TTACARTGCCCAGATCATGGTGTACTTCAGAATCTCTGTCCARRATCARATARGCATTTTTCTTGTTGTTTTTCAGTATGTTGL
TTRCARTGCCCAGATCATGGTGTACTTCAGAATCTCTGTCCARARTCARATARGCATTTTTCTTGTTGTTTTTCAGTATGT TGE
TTACARTGCCCAGATCATGGTGTACTTCAGARTCTCTGTCCARARTCARATARGCATTTTTCTTGTTGTTTTTCAGTATGTTGE TTTCARGARGTGTARTTGTGGCTTGTGTC
TTACARTGCCCAGATCATGGTGTACTTCAGAATCTCTGTCCARRATCARATARGCATTTTTCTTGTTGTTTTTCAGTATGTTGL TTTCARGARGTGTAATTGTGGCTTGTGTC
TTACARTGCCCAGATCATGGTGTACTTCAGARTCTCTGTCCARARTCARATARGCATTTTTCTTGTTGTTTTTCAGTATGT TGCARGAARRARGAGAGAGAGTTTCARGARGTGTARTTGTGGCTTGTGTC

TATGTTGCAAGARARRGAGAGAGAGTTTCARGARGTGTAR

ttacaatgcccagatcatgptgtacttcagaatoctetgboccaaaatcaaat.aageattbbbotbgbbgbbbbbcag TATGTTGCAAGAAAAAGAGAGAGAGT TTCARGARGTGTAALLgt.ppctbgtete

391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 490 500 510 520
| 1
ARCACTGTTACTTTCATACATTGGTAAGT TTTTAGAATTCARGC TEGARAGATTTARCAGGAACTATACAGCATCTTTGATGTCARAATGTATTGTCTTCTCTCARGCTGATGTCAGTATATTCAGTGAARG
ARCACTGTTACTTTCATACATTGGTARGTTTTTAGARTTCAAGC TRARAGATTTARCAGGAACTATACAACATCTTTGATGTCARRATGTATTGTCTTCTCTCARGCTGATGTCAGTATATTCAGTGAARG
ARCACTGTTACTTTCATACATTGGTARGT TTTTAGARTTCARGC TGARAGATTTARCAGGARCTATACARCATCTTTGATGTCARARTGTATTGTCTTCTCTCARGCTGATGTCAGTATATTCAGTGAAG
ARCACTGTTACTTTCATACATTGGTAAGT TTTTAGARTTCARGC TEGARAGATTTARCAGGAACTATACARCATCTTTGATGTCARAATGTATTGTCTTCTCTCARGCTGATGTCAGTATATTCAGTGARG
ARCACTGTTACTTTCATACATTGGTARGTTTTTAGARTTCAAGC TRARAGATTTARCAGGAACTATACAACATCTTTGATGTCARRATGTATTGTCTTCTCTCARGCTGATGTCAGTATATTCAGTGAARG
ARCACTGTTACTTTCATACATTGGTARGT TTTTAGARTTCARGC TGARAGATTTARCAGGARCTATACARCATCTTTGATGTCARARTGTATTGTCTTCTCTCARGCTGATGTCAGTATATTCAGTGAAG
ARCACTGTTACTTTCATACATTGGTAAGT TTTTAGARTTCARGC TEGARAGATTTARCAGGAACTATACARCATCTTTGATGTCARAATGTATTGTCTTCTCTCARGCTGATGTCAGTATATTCAGTGARG
ARCACTGTTACTTTCATACATTGGTARGT TTTTAGARTTCARGC TGARAGATTTARCAGGARCTATACARCATCTTTGATGTCARARTGTATTGTCTTCTCTCARGC TGATGTCAGTATATTCAGTGAAG
ARCACTGTTACTTTCATACATTGGTARGT TTTTAGARTTCARGC TGARAGATTTARCAGGARCTATACARCATCTTTGATGTCARARTGTATTGTCTTCTCTCARGCTGATGTCAGTATATTCAGTGAAG

aacactgbbactibcatacattggtaagttitbagaattcaagctgaaagatbtaacaggaactatacaacatcbibgatgtcaaaatgbattgbctbcbcbcaagctgatgbcagtatatbcagbgaag

521 530 540 550 560 570 580 590 600 610 620 630 640 650

| 1
CTGTTACATARTTGARTTGTACATATCTARTTCATGGTGTGTCCTCGAGT TTTGAARGGTAGGCAGTATTAGTCCTGATTARTGGATTTATCTTGTATGGARGATATACARARAATTAACAGTTGRGTAT
CTGTTACATAATTGARTTGTACATATCTARTTCATGGTGTGTCCTCGAGT TTTGAARGGTAGGCAGTATTAGTCCTGATTAATGGATTTATCTTGTATGGAAGATATACARAAAATTAACAGTTGAGTAT
CTGTTACATARTTGARTTGTACATATCTARTTCATGGTGTGTCCTCGAGT TTTGARRGGTAGGCAGTATTAGTCCTGATTARTGGATTTATCTTGTATGGARGATATACARRARATTAACAGTTGRGTAT
CTGTTACATARTTGARTTGTACATATCTARTTCATGGTGTGTCCTCGAGT TTTGARRGGTAGGCAGTATTAGTCCTGATTARTGGATTTATCTTGTATGGARGATATACARARAATTAACAGTTGRGTAT
CTGTTACATAATTGARTTGTACATATCTARTTCATGGTGTGTCCTCGAGT TTTGAARGGTAGGCAGTATTAGTCCTGATTAATGGATTTATCTTGTATGGAAGATATACARAAAATTAACAGTTGAGTAT
CTGTTACATARTTGARTTGTACATATCTARTTCATGGTGTGTCCTCGAGT TTTGAARGGTAGGCAGTATTAGTCCTGATTARTGGATTTATCTTGTATGGARGATATACARARARTTAACAG
CTGTTACATARTTGARTTGTACATATCTARTTCATGGTGTGTCCTCGAGT TTTGARAGGTAGGCAGTATTAGTCCTGATTARTGGAT T TATCTTGTATGGARGATATACARARART TAACAG
CTGTTACATAATTGARTTGTACATATCTARTTCATGGTGTGTCCTCGAGT TTTGAARGGTAGGCAGTATTAGTCCTGATTAATGGATTTATCTTGTATGGARGATATACARARAATTAACAG
CTGTTACATARTTGARTTGTACATATCTARTTCATGGTGTGTCCTCGAGT TTTGAARGGTAGGCAGTATTAGTCCTGATTAATGGATTTATCTTGTATGGARGATATACARARARTTAACAG

cbgtbacataatbgaattgtacatatctaatbocabggbgbabecbegagtiibgaaagptaggcagbatbagbeccbgatbaabggat btatcbbgbabggaagat abacaaaaaatbadacag,.cossases

651 660 670 680 690

FO0703
I

1

TTRTTATTTTTGAGACCAGAGAACARAT TAGACARARGGGGTATAGGGCA
TTATTATTTTTGAGGCCAGAGARCAAAT TAGACARAAGGGGTATAGGGCAARAA
TTATTATTTTTGAGGCCAGAGARCARAT TRAGACARAAGGGGTATAGGGCARAR
TTRATTATTTTTGAGGCCAGAGAACARAT TAGACARAAGGGGTATAGGGCARA
TTATTATTTTTGAGGCCAGAGARCAAAT TAGACARARGGGGTATAGGGCAAR

Annexe 45: Alignement de séquences pol TL exon 8
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Annexe 46:Alignement de séquences paAPS33aexon 1 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

1 10 20 @30 40 50 60 70 80 130
1 —— 1
exl  CGGGCACGGTTGGATTI ARCATGGCGGCGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCCTGARCGTGL TGCGCGAGGCGGTGCGTCGCGAGC TGCGCGARTTCCTGGACAR
Y¥33anlF ANATGGCGGCGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGAACCTGAACGTGCTGCGCGAGGCGGTGCGTCGCGAGC TGCGCGARTTCCTGGACAR
¥33valoulF ANTGGCGGCGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCCTGARCGTGL TGCGCGAGGCGGTGCGTCGCGAGCTRLGLGARTTCCTGGACAR
Y¥33altlF TGGCGECGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCCTGARCGTGL TGCGCGAGGCGGTGCGTCGCGAGCTGCGCGARTTCCTGGACAR
¥33ballF TEECEECGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCC TGARCGTGL TGCGCGAGGCGETGCGTCGCGAGC TGCGCGART TCCTGGACAR
¥33eurolF TGGECGECGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCCTGARCGTGL TGCGCGAGGCGGTGCGTCGCGAGCTRCGLGARTTCCTGGACAR
Y¥33valenlF TGGCGECGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCCTGARCGTGL TGCGCGAGGCGGTGCGTCGCGAGCTGCGCGARTTCCTGGACAR
altlR TCGGGCACGGTTGGATTI ARCATGGCGGCGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCC TGAACGTGL TGCGCGAGGCGGTGCGTCGCGAGC TGCGCGAAT TCCTGGACAR
valenlR TCGGGCACGGTTGGATTI ARCATGGCGGCGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCCTRARCGTGL TGCGCGAGGCGGTGCGTCRCGAGCTRLGLGARTTCCTGGACAR
anlR TCGGGCACGGTTGGATTI ARCATGGCGGCGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCCTGARCGTGC TGCGCGAGGCGGTGCGTCGCGAGC TGCGCGARTTCCTGGACAR
eurolR TCGGGCACGGTTGGATTI ARCATGGCGGCGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCC TGAACGTGL TGCGCGAGGCGGTGCGTCGCGAGC TGCGCGAAT TCCTGGACAR
valoulR GCACGGTTGGATTI ARCATGGCGGCGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCCTRARCGTGL TGCGCGAGGCGGTGCGTCRCGAGCTRLGLGARTTCCTGGACAR
ballR TCGGGCACGGTTGGATTI ARCATGGCGGCGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCCTGARCGTGC TGCGCGAGGCGGTGCGTCGCGAGC TGCGCGARTTCCTGGACAR
exlstrict ATGECGGCGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCC TGARCGTGL TGCGCGAGGCGETGCGTCGCGAGC TGCGCGAATTCCTGGACAR
CONSENSUS  4ueeeeeesssssssssssssssssssssssssssssssssed.dlBACBGCGCACCTGTCCTACGGGCGAGTGARCCTGARCGTGL TGLGCGAGGCGGTGCGTCGCGAGCTGLGCGARTTCCTGGACAR
131 140 150 160 170 180 190 200 210213
I |
exl GTGCGCGGGAAGCARGGTGAGGGACAGGATGCGGCGACACTGCTCTCARGCCCTGTCCGGCCTGGCCTARTCCCGTCCCTGA
¥33anlF GTGCGCGGGAAGCAAGGTGAGGGACAGGATGCGGCGACACTGCTCTCARGCCCTGTCCGGCCTGGCCTARTCCCGTCCCTGAR
¥33valoulF GTGCGCGGGAAGCARGGTGAGGGACAGGATGCGGCGACACTGCTCTCARGCCCTGTCCGGCCTGGCCTARTCCCGTCCCTGA
¥33altlF GTGCGCGGGARGCARGGTGAGGGACAGGATGCGGCGACACTGCTCTCARGCCCTGTCCGGCCTGGCCTARTCCCGTCCCTGAR
¥33ballF GTGCGCGGGAAGCAAGGTGAGGGACAGGATGCGGCGACACTGCTCTCARGCCCTGTCCGGCCTGGCCTARTCCCGTCCCTGAR
Y¥33eurolF GTGCGCGGGARGCARGGTGAGGGACAGGATGCGGCGACACTGCTCTCARGCCCTGTCCGGCCTGGCCTARTCCCGTCCCTGAR
¥33valenlF GTGCGCGGGAAGCARGGTGAGGGACAGGATGCGGCGACACTGCTCTCARGCCCTGTCCGGCCTGGCCTAATCCCGTCCCTGAR
altlR GTGCGCGGGAAGCAAGGTGAGGGACAGGATGCGGCGAC
valenlR GTGCGCGGGAAGCAAGGTGAGGGACAGGATGCGGCGAC
anlR GTGCGCGGGAAGCARGGTGAGGGACAGGATGCGGCGAC
eurolR GTGCGCGGGAAGCAAGGTGAGGGACAGGATGCGGLGAC
valoulR GTGCGCGGGAAGCARGGTGAGGGACAGGATGCGGLG
ballR GTGCGCGGGAAGCARGGTG
exlstrict GTGCGCGGGAAGCARG
C GTGCAC ARGEL. e sstattt0ttttttststtssatssasssssssatsttasssss

Annexe 46: Alignement de séquences poWiPS33a exon 1

SNP Cheval/Ane A

Position Cheval Anes

1 (pos 26) - G
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Annexe 47:Alignement de séquences palPS33aexon 2 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

exd
valouZR
valen2R
alt2R

anZR

bal2R
euro2R
¥33alt2F
V¥33valou2F
Y¥33euro2F
¥33an2F
¥33bal2F
Y¥33valen2F
ex2strict
Consensus

ex?
valouZR
valen2R
alt2R

an2R

bal2R
euro2R
¥33alt2F
Y¥33valouZF
¥33euro2F
¥33an2F
Y¥33bal2F
¥33valen2F
ex2strict
Consensus

ex2
valou2R
valen2R
alt2R

an2R

bal2R
euroZR
Y33alt2F
Y¥33valou2F
¥33euro2F
Y33an2F
Y¥33bal2F
¥33valen2F
ex2strict
Consensus

ex?
valou2R
valen2R
alt2R

an2R

bal2R
eurolR
V¥33alt2F
¥33valou2F
V¥33eurolF
Y¥33an2F
¥33bal2F
Y33valen2F
ex2strict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110@ 120 130
1 — 1
GGGTATGARTGTGGTCAGAGCCART TAARCTTTTTGTTARTTCAGAGT TTGARGCARATATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGAARTTCCTGATATTRARCCATARTARGAG
TGGGTATGARTGTGGTCAGAGCCART TAARCTTTTTATTARTTCAGAGT T TGARGCARATATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGARATTCCTTATATTARCCATARTARGAG
GTATGAATGTGGTCAGAGCCAAT TARACTTTTTATTAATTCAGAGT TTGAAGCAAATATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGAAATTCCTTATATTAACCATARTAAGAG
GTATGAATGTGGTCAGAGCCAAT TARACTTTTTATTARTTCAGAGT TTGARGCARATATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGARRTTCCTTATATTARCCATARTARGAG
GTATGAATGTGGTCAGAGCCART TARRCTTTTTATTAATTCAGAGT TTGARGCARATATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGARRTTCCTTATATTARCCATARTARGAG
GTATGAATGTGGTCAGAGCCAAT TARACTTTTTATTAATTCAGAGT TTGAAGCAAATATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGAAATTCCTTATATTAACCATARTAAGAG
GTATGAATGTGGTCAGAGCCAATTARACTTTTTATTAATTCAGAGT TTGARGCARATATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGARRTTCCTTATATTARCCATARTARGAG
GTTTGA-HCARATATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGARRTTCCTTATATTARCCATARTARGAG
AGTTTGA-GCAA-TATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGARATTCCTTATATTAACCATARTAARGAG
CHHTATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGAAATTCCTTATATTARCCATARTARGAG
TATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGARRTTCCTTATATTARCCATARTARGAG
CHNTATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGAAATTCCTTATATTARCCATARTARGAG
ARTATTCCTACTACATATGACTGCTATTTTCTGTTGATGTTGTTGARRTTCCTTATATTARCCATARTARGAG

esssssrsrsssssrrrsrrrrrsssssanssnsnsssssnsssssBbbbga, caaatattectactacatatgactgctatbbbctgbtpatgbbgbbgaaatbocettatattaaccat.aataagag

131 140 150 160 170 180 190 200 % 220 230 240 250 260

1 1
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCARTAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATT! CTGAAGGTARRTGAGCTCTTTGAGTTTTGTTCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCAATAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGARGGTARRTGAGCTCTTTGAGTTTTGTTCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCARTAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGAAGGTARRTGAGCTCTTTGAGTTTTGT TCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCARTAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGAAGGTARRTGAGCTCTTTGAGTTTTGT TCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCARTAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGARGGTARRTGAGCTCTTTGAGTTTTGTTCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCARTAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGAAGGTARRTGAGCTCTTTGAGTTTTGT TCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCARTAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGAAGGTARRTGAGCTCTTTGAGTTTTGTTCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCAATAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGARGGTARATGAGCTCTTTGAGTTTTGTTCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCARTAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGAAGGTARRTGAGCTCTTTGAGTTTTGT TCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCAATAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGARGGTARRTGAGCTCTTTGAGTTTTGTTCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCAATAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGARGGTARATGAGCTCTTTGAGTTTTGTTCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCARTAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGAAGGTARRTGAGCTCTTTGAGTTTTGT TCAGGGATTARTARTTCTG
ARTATTTCTCCCCTCTTATAGGCAATAGT TTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGARGGTARRTGAGCTCTTTGAGTTTTGTTCAGGGATTARTARTTCTG
GCAATAGTTTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCGCTACTGAAG
aatatttctocecctettatagGCAATAGTTTGGGACGAGTACCTCACAGGACCGTTTGGCCTGATTGCACAGTATTCACTACTGAAGetL aaat gagctcbbbgagbbtbetbcapppattaataattoty

261 270 280 290 300 310 3 330 340 350 360 370 380 390
7 .

| 1
TACTTTAGCAATARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTARTTGGTTTGCARA TGGGTCTTTATARACACTGTTACTARTGCGTGACTGTCATTTTGTGTACAGTAGTCCTTTGGCCGGTGT
TACTTTAGCAATARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTARTTRGTTTGCARAGGTTTTGGGTCTTTATARACACTGT TACHARTHC
TACTTTAGCARTARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTAATTGGTTTGCARAGGTTTTGGGTCTTTATARACACHGT TRCTAANGCA
TACTTTAGCAATARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTARTTGGTTTGCARAGGTTTTGGGTCTTTATARACACHGTTACTAR
TACTTTAGCAATARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTARTTRGTTTGCARAGGTTTTGGGTCTTTATARACACTGTTACTAR
TACTTTAGCARTARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTAATTGGTTTGCARAGGT TTTGGGTCTTTATARACACHG
TACTTTAGCAATARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTAATTGGTTTGCARAGGTTTTGGGTCTTTATARACAC
TACTTTAGCARTARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTAATTGGT T TGCARAGGT TTTGGGTCTTTATARACACTGT TACTAATGCGTGACTGTCATTTTGTGTACAGTAGTCCTTTGGCCGGTGT
TACTTTAGCARTARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTARTTGGTTTGCARAGGT TTTGGGTCTTTATARACACTGT TACTAATGCATGACTGTCATTTTGTGTACAGTAGTCCTTTGGCCGGTGT
TACTTTAGCAATARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTAAT TGGTTTGCARAGGT TTTGGGTCTTTATARACACTGTTACTARTGCGTGACTGTCATTTTGTGTACAGTAGTCCTTTGGCCGGTGT
TACTTTAGCARTARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTAATTGGT T TGCARAGGT TTTGGGTCTTTATARACACTGT TACTAATGCATGACTGTCATTTTGTGTACAGTAGTCCTTTGGCCGGTGT
TACTTTAGCARTARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTAATTGGTTTGCARAGGTTTTGGGTCTTTATARACACTGT TACTAATGCGTGACTGTCATTTTGTGTACAGTAGTCCTTTGGCCGGTGT
TACTTTAGCAATARCAGTAGGATTTCACATTTCCTCCTGAGTARTTRGTTTGCARAGGTTTTGGGTCTTTATARACACTGT TACTARTGCATGACTGTCATTTTGTGTACAGTAGTCCTTTGGCCGGTGT

tacttbagcaataacagtaggattbcacattbccbecbgagtaatbggbitgecaaaggtitiggpbiciibabaaacackgbbackaa, Coveveeeeseecssrsssssssrssssssssssnsssnes

TCTAA
TCTAR

Annexe 47: Alignement de séquences poMPS33a exon 2

SNP entre anes ® SNP 1 (pos 351) SNP Cheval/Ane 4\
Normand Balthazar G Position Cheval Anes
Normand Euro G 1 (pos 111) G T
Pyrénées Aigle Noir A/G 2 (pos 208) G A
Pyrénées Altesse G 3 (pos 318) C G
Provence Valence A
Provence Valouse A/G

Cheval Ensembl G
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Annexe 48: Alignement de séquences poyPS33aexon 3 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

exd
Y¥33valoudF
¥33eurodF
Y¥33alt3F
Y¥33valendF
alt3R
valou3dR
valen3R
eurolR
an3R

bal3R
exdstrict
Consensus

ex3
V¥33valoudF
Y¥33euro3F
¥33altIF
V¥33valendF
alt3R
valouldR
valen3R
eurodR
an3R

bal3R
exdstrict
Consensus

exd
Y¥33valoudF
¥33eurodF
Y¥33alt3F
Y¥33valendF
alt3R
valou3dR
valen3R
eurolR
an3R

bal3R
exdstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
GTGCATTTGACTGGGAGTGTTTATGATGTCTGAGTCTGGATCTARTAGGTACGTTTCAGATTTCTTGTTAACCTTTTGTGTATGTGTTTACCTAGGAACATGAAG TEGARRAAATGTTTACACTTARAGG
TACGTTTCAGATTTCTTGTTAACCTTTTGTGTATGTGTTTACCTAGGAACATGAAGTGGAAARRATGTTTACACTTARAGG

CGTTTCAGATT-CTTGTTAACCTTTTGTGTATGTGT TTACCTAGGAACATGARGTGGARAAAATGTTTACACTTARAGG

ATTTCTTGTTAACCTTTTGTGTATGTGTTTACCTAGGAACATGAAG TEGARRAAATGTTTACACTTARAGG

ATTTCTTGTTARCCTTTTGTGTATGTGTTTACCTAGGAACATGAAG TEGARRAAATGTTTACACTTARAGG
CATTTGACTGEGAGTGTTTATTATGTCTGAGTCTGGATCTARTAGGTACGTTTCAGATTTCTTGTTAACCTTTTGTGTATGTGT TTACCTAGGARCATGARGTGGARAAAATGTTTACACTTAAAGG
TGCATTTGACTGGGAGTGTTTATTATGTCTGAGTCTGGATCTARTAGGTACGTTTCAGATTTCTTGTTARCCTTTTGTGTATGTGTTTACCTAGGARCATGAAGTGEAAARAATGTTTACACTTARAGG
ATTTGACTGGGAGTGTTTATTATGTCTGAGTCTGGATCTARTAGGTACGTTTCAGATTTCTTGTTAACCTTTTGTGTATGTGT TTACCTAGGAACATGARGTGGARARARTGT T TACACTTARAGG
TGCATTTGACTGGGAGTGTTTATTATGTCTGAGTCTGGATCTARTAGGTACGTTTCAGATT-CTTGTTAACCTTTTGTGTATGTGTTTACCTAGGAACATGAAGTGGAAARAATGTTTACACTTARAGG
GGTACGTTTCAGATT-CTTGTTAACCTTTTGTGTATGTGTTTACCTAGGAACATGAAG TEGARRAAATGTTTACACTTARAGG
GGTACGTTTCAGATT-CTTGTTARCCTTTTGTGTATGTGT TTACCTAGGARCATGAAG TEGARARAATGTTTACACTTARAGG

GAACATGARGTGGARAAAATGTTTACACTTAAAGG

sesessssssssssssssssssssssssssnsssssssssnssss Ppbacptiteagatt . cbbgbtaaccbbbbgbotatgtotttacct agGARCATGARGTGGARAARARTGTTTACACTTARAGG

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

I |
ARGTCGTTTGCCAGCAGCTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTGTCAGACCCAGGCTAGAATTGATGGATATART TGCTGAARAATGTGCTCAGGTATCTCTCAGAGCTTATGTGTGGGGCARARGAGGTT
ARGTCGTTTGCCAGCAGLTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTRTCAGACCCAGGCTAGAATTGATGGATATARTTRCTGARAATGTGCTCAGGTATCTCTCAGAGCTTATGTGTGGGGCARRRGAGGTT
ARGTCGTTTGCCAGCAGCTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTGTCAGACCCAGGC TAGARTTGATGGATATARTTGCTGARARTGTGCTCAGGTATCTCTCAGAGCTTATGTGTGGGGCARARGRGGTT
ARGTCGTTTGCCAGCAGCTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTGTCAGACCCAGGCTAGAATTGATGGATATART TGCTGAAAATGTGCTCAGGTATCTCTCAGAGCTTATGTGTGGGGCARARGAGGTT
ARGTCGTTTGCCAGCAGLTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTRTCAGACCCAGGCTAGAATTGATGGATATARTTRCTGARAATGTGCTCAGGTATCTCTCAGAGCTTATGTGTGGGGCARRRGAGGTT
ARGTCGTTTGCCAGCAGCTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTGTCAGACCCAGGC TAGARTTGATGGATATARTTGCTGAARRTGTGCTCAGGTATCTCTCAGAGC TTATGTGTGGGGCARAAGAGG
ARGTCGTTTGCCAGCAGCTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTGTCAGACCCAGGCTAGARTTGATGGATATART TGCTGAAAATGTGCTCAGGTATCTCTCAGAGCTTATGTGTGGGGCARARGAGG
ARGTCGTTTGCCAGCAGCTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTRTCAGACCCAGGCTAGAATTGATGGATATARTTRCTGARAATGTGCTCAGGTATCTCTCAGAGCTTATGTGTGGGGCARRRGAGGT
ARGTCGTTTGCCAGCAGCTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTGTCAGACCCAGGC TAGARTTGATGGATATARTTGCTGARARTGTGCTCAGGTATCTCTCAGAGCTTATGTGTGGGGCARARGRGGTT
ARGTCGTTTGCCAGCAGCTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTGTCAGACCCAGGCTAGAATTGATGGATATART TGCTGAAAATGTGCTCAGGTATCTCTCAGAGCTTATGTGTGGGGCARARGAGGTT
ARGTCGTTTGCCAGCAGCTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTGTCAGACCCAGGC TAGARTTGATGGATATARTTGCTGAARATGTGCTCAGGTATCTCTCAGAGC TTATGTGTGGGGCARAAGAGG
ARGTCGTTTGCCAGCAGCTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTGTCAGACCCAGGC TAGARTTGATGGATATARTTGCTGARARTGTGCTCAG
ARGTCGTTTGCCAGCAGCTGATGTCARGARTATTATTTTTTTTGTCAGACCCAGGCTAGAATTGATGGATATARTTGCTGAARAATGTGCTCAGgt akctckcagagettat gbgt gpppcaaaagaggtt
261 270 280 290

300 a1z

1 1
GGTCCTTCTAATGGTTTTACTGTACTAAGGTCCTCATTGCARCCCCTTCTCC
GGTCCTTCTAATGGTTTTACTGTACTAAGGTCCTCATTGCARCCCCTTC
GGTCCTTCTARTGGTTTTACTGTACTAAGGTCCTCATTGCAACCCCTTC
GGTCCTTCTAATGGTTTTACTGTACTAAGGTCCTCATTGCARCCCCTTC
GGTCCTTCTAATGGTTTTACTGTACTAAGGTCCTCATTGCAACCCCTTC

G
G

Annexe 48: Alignement de séquences poWiPS33a exon 3

SNP entre anes ® SNP 1 (pos 63)
Normand Balthazar T/Del
Normand Euro Del/Del
Pyrénées | Aigle Noir T/Del
Pyrénées Altesse T/T
Provence Valence T/T
Provence Valouse T/T

Cheval Ensembl T
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Annexe 49: Alignement de séquences podPS33aexon 4 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

exd

altdR
valoudR
andR
eurodR
baldR
valendR
¥33altdF
¥33valendF
Y¥33andF
¥33eurodF
¥33baldF
Y¥33valoudF
exdstrict
Consensus

exd

altdR
valoudR
andR
eurodR
baldR
valendR
Y¥33altdF
V¥33valendF
Y¥33andF

Y3 leurodF
Y¥33baldF
Y¥33valoudF
exdstrict
Consensus

exd

altdR
valoudR
andR
eurodR
baldR
valendR
¥33altdF
Y¥33valendF
¥33andF
¥33eurodF
Y¥33baldF
¥33valoudF
endstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
CCAGGCAGTGGGCTAGGCTGTAGGGATARRCTAAGCGARRTAGTCTGTGACTCTAGAGAGC TCATARGCTARCARATGTTACTTCTTTTGCAGTGARGACAGACG TEGCCCAGCARGAGATTTCCATAT
TCCAGGCAGTGGGC TAGGC TGTAGGGATARACTARGCTARATAGTC TGTGACTATAGAGAGCTCATARGCTARCARATGTTACTTCTTTTGCAGTGAAGACAGACGTGGCCCAGCARGAGATTTCCATAT
TCCAGGCAGTGGGL TAGGCTGTAGGGATARACTARGCTAAATAGTCTGTGACTATAGAGAGCTCATARGCTARCARATGTTACTTCTTTTGCAGTGAAGACAGACGTGGCCCAGCANGAGATTTCCATAT
TCCAGGCAGTGGGC TAGGC TGTAGGGATARACTARGCTARATAGTC TGTGACTATAGAGAGCTCATARGCTARCARRTGTTACTTCTTTTGCAGTGAAGACAGACGTGGCCCAGCARGAGATTTCCATAT
TCCAGGCAGTGGGC TAGGC TGTAGGGATARACTARGCTARATAGTCTGTGACTATAGAGAGCTCATARGCTARCARATGTTACTTCTTTTGCAGTGAAGACAGACGTGGCCCAGCARGAGATTTCCATAT
TCCAGGCAGTGGGL TAGGCTGTAGGGATARACTARGCTAAATAGTCTGTGACTATAGAGAGCTCATARGCTARCARATGTTACTTCTTTTGCAGTGAAGACAGACGTGGCCCAGCANGAGATTTCCATAT
TCCAGGCAGTGGGC TAGGC TGTAGGGATARACTARGCTARATAGTCTGTGACTATAGAGAGCTCATARGCTARCARATGTTACTTCTTTTGCAGTGAAGACAGACGTGGCCCAGCARGAGATTTCCATAT
CAGACGTGGCCCAGCARGAGATTTCCATAT

AACAGACGTGGCCCAGCARGAGATTTCCATAT

GACAGACGTGGCCCAGCARGAGATTTCCATAT

GACGTGEGCCCAGCARGAGATTTCCATAT

GACGTGGCCCAGCARGAGATTTCCATAT

GACGTGGCCCAGCARGAGATTTCCATAT

TGARGACAGACGTGGCCCAGCARGAGATTTCCATAT
HersssEEEEEsrereereteseeIsreIaatetEEtEEE R ettt tet s ratanternnrerntrrrerrrreresssressssLB3gacaGACGTGRCCCAGCARGAGATTTCCATAT

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
1 1
TTTGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGTTGARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TITGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGT TGARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TTITGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGTTRARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TTTGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGTTGARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TITGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGT TGARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TTITGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGTTRARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TTTGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGTTGARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TITGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGT TGARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TTITGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGTTRARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TTTGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGTTGARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TITGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGT TGARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TTTGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGT TRARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TTTGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGTTGARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TITGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGT TGARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG
TITGTTTGTGCCACGACGTAGCTTATTGTGCGARCAGCGGTTGARGGATCTGGGTGTTTTGGGATCCTTTATTCATAGGGAGGAGTACAGCTTAGATCTCATTCCATTTGATGGGGATCTGTTATCCATG

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 370 38082

1

GARTCGGAGGGTGCETTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGCTTTTGCCARATTTATGAGTGTCTATTAGCA
GARTCGGAGGGTECGTTCARAGTARGTTTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGCTTT-GCCAR
GARTCGGAGGGTGCETTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGCTTT-GCCAR
GARTCGGAGGGTGCETTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGCTTT-GCCA
GARTCGGAGGGTECGTTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGCTTTTG
GARTCGGAGGGTGCETTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGC

GARTCGGAGGGTECGTTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGC

GARTCGGAGGGTRCGTTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGCTTTTGCCARATTTATGAGTGTCTATTAGCAGTCGCTCCCTATCCCATCGTCCCCAGLC
GARTCGGAGGGTGCETTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGCTTTTGCCARATTTATGAGTGTCTATTAGCAGTCGCTCCCTATCCCATCGTCCCCAGLD
GARTCGGAGGGTGCGTTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGCTTTTGCCARATTTATGAGTGTCTATTAGCAGTCGCTCCCTATCCCATCGTCCCCAGCCACTA
GARTCGGAGGGTECGTTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGCTTTTGCCARATTTATGAGTGTCTATTAGCAGTCGCTCCCTATCCCATCGTCCCCAGCCACTA
GARTCGGAGGGTGCETTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGCTTTTGCCARATTTATGAGTGTCTATTAGCAGTCGCTCCCTATCCCATCGTCCCCAGCCA
GARTCGGAGGGTGCGTTCARAGTARGT TTGACATTTTCTTTTTTARTGTCAGACTTTAGCTTTTGCCARATTTATGAGTGTCTATTAGCAGTCGCTCCCTATCCCATCGTCCCCAGLC
GARTCGGAGGGTGCGTTCARAR

GARTCGGAGGGTECGTTCAAAgL aagtttgacatbbbcbbbbbbaatgbcagactbbagebbbbpccaaatbbabpagtobob abbagca. cecsvese s bopbocccagee, ...

TCGTCCCCAGCCACT

Annexe 49: Alignement de séquences poMPS33a exon 4

SNP Cheval/Ane A

Position Cheval Anes

1 (pos 26) - GTCGCTCCCTATCCCA
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Annexe 50

:Alignement de séquences pMPS33aexon 6 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

exb

eurobR
valoubR
anbR

alt6R
valenbR
¥33altGF
¥33eurobF
V¥33valenbF
Y¥33valoubF
¥33anbF
¥33balbF
bal6R
exbstrict
Consensus

exb

eurobR
valouGR
anbR

alt6R
valenGR
Y33alt6F
¥33eurobF
Y¥33valenbF
¥33valoubF
¥33anbF
V¥33balGF
balGR
exbstrict
Consensus

exb

eurobR
valoubR
an6R

altb6R
valenGR
Y¥33alt6F
Y33eurobF
Y¥33valenbF
¥33valoubF
Y33anbF
V¥33balGF
balbR
exbstrict
Consensus

exb

eurobR
valoubR
anbR

alt6R
valen6R
Y¥33alt6F
Y¥33eurobF
¥33valenbF
V¥33valoubF
Y¥33anbF
¥33balbF
balbR
exbstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
AGGTGGGTGGCCARCAGCARATACTTTTCTGTAGCTGCTTATTTCTTACCARTCTCACTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTTITCTGTTTTTAGCTGARTTTTARRATCTACT
GTGGGTGGCCARCAGCARATACTTTTCTGTAGCTGCTTATTTCTTACCARTCTCACTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTTTCTGTTTTTAGCTGAATTTTARRATCTACT
GTGGGTGGCCARCAGCARATACTTTTCTGTAGCTGCTTATTTCTTACCARTCTCACTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTTTCTGTTTTTAGCTGAATTTTARRRTCTACT
TGGGTGGCCARCAGCARATACTTTTCTGTAGCTGCTTATTTCTTACCARTCTCACTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTTTCTGTTTTTAGCTGAATTTTARARTCTACT
GTGGGTGGCCARCAGCARATACTTTTCTGTAGCTGCTTATTTCTTACCARTCTCACTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTITCTGTTTTTAGCTGARTTTTARRRTCTACT
CARCAGCARATACTTTTCTGTAGCTGCTTATTTCTTACCARTCTCACTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTTTCTGTTTTTAGCTGAATTTTARAATCTACT
CTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTTTCTGTTTTTAGCTGAATTTTARARTCTACT
CTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTITCTGTTTTTAGCTGARTTTTARRARTCTACT
CTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTTTCTGTTTTTAGCTGAATTTTARRRTCTACT
CTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTTTCTGTTTTTAGCTGAATTTTARARTCTACT
CTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTITCTGTTTTTAGCTGARTTTTARRARTCTACT
CTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTTTCTGTTTTTAGCTGAATTTTARRRTCTACT

TGGGTGGCCARCAGCARATACTTTTCTGTAGCTGCTTATTTCTTACCARTCTCACTCTTGCAGTTTTTCTCCCTTTTTCACTTTTTTTGATTGTCTTTCTGTTTTTAGCTGAATTTTARARTCTACT

arasrasEstertersirtertittirssnssansrnssrnssssrssrssssssssChObbpgcagbbbibbcboccbbbbbocactbbttbtgattgbetbbetgtbbbbagetgaattttaaaatectact

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

I I
ARTTCCCAGGAGGGTCCCTCTTGATCARATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCARTATGATGATCAGGATGARGAGAGARTTTACGGGARGCCARRATTCGATATTTCCTGTTTTTGATARTCTCTTGTTG
ARTTCCCAGGAGGG TCCCTCTTGATCAAATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCAATATGATGATCAGGATGAAGAGAGAAT TTACGGGARGCCARARTTCGATATTTCCTGTTTTTGATAATCTCTIGTTG
ARTTCCCAGGAGGGTCCCTCTTGATCARATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCARTATGATGATCAGGATGARGAGAGARTTTACGGGARGCCARRATTCGATATTTCCTGTTTTTGATARTCTCTTGTTG
ARTTCCCAGGAGGGTCCCTCTTGATCARATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCARTATGATGATCAGGATGARGAGAGARTTTACGGGARGCCARRATTCGATATTTCCTGTTTTTGATARTCTCTTGTTG
ARTTCCCAGGAGGG TCCCTCTTGATCARATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCAATATGATGATCAGGATGAAGAGAGART TTACGGGARGCCARARTTCGATATTTCCTGTTTTTGATAATCTCTIGTTG
ARTTCCCAGGAGGGTCCCTCTTGATCARATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCARTATGATGATCAGGATGARGAGAGARTTTACGGGARGCCARRATTCGATATTTCCTGTTTTTGATARTCTCTTGTTG
ARTTCCCAGGAGGGTCCCTCTTGATCARATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCAATATGATGATCAGGATGARGAGAGARTTTACGGGARGCCARRATTCGATATTTCCTGTTTTTGATARTCTCTTGTTG
ARTTCCCAGGAGGGTCCCTCTTGATCAAATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCAATATGATGATCAGGATGAAGAGAGARTTTACGGGARGCCARARTTCGATATTTCCTGTTTTTGATAATCTCTTGTTG
ARTTCCCAGGAGGGTCCCTCTTGATCARATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCARTATGATGATCAGGATGARGAGAGARTTTACGGGARGCCARRATTCGATATTTCCTGTTTTTGATARTCTCTTGTTG
ARTTCCCAGGAGGGTCCCTCTTGATCARATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCARTATGATGATCAGGATGAAGAGAGART TTACGGGARGCCARARTTCGATATTTCCTGTTTTTGATARTCTCTIGTTG
ARTTCCCAGGAGGGTCCCTCTTGATCAAATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCAATATGATGATCAGGATGAAGAGAGARTTTACGGGARGCCARARTTCGATATTTCCTGTTTTTGATAATCTCTTGTTG
ARTTCCCAGGAGGGTCCCTCTTGATCARATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCARTATGATGATCAGGATGARGAGAGARTTTACGGGARGCCARRATTCGATATTTCCTGTTTTTGATARTCTCTTGTTG
ARTTCCCAGGAGGGTCCCTCTTGATCARATGTTTTGTTTCCAGCARGTGGCCARTATGATGATCAGGATGAAGAGAGART TTACGGGARGCCARARTTCGATATTTCCTGTTTTTGATARTCTCTIGTTG

CAAGTGGCCARTATGATGATCAGGATGAAGAGAGAAT T TACGGGAAGCCARRATTCGATATTTCCTGTTTTTGATAATCTCTIGTTG
aatbcccaggagggtocctobbgat.caaatgbbbbgbtbocagCARGTGGCCARTATGATGATCAGGATGARGAGAGARTTTACGGGARGCCARRATTCGATATTTCCTGTTTTTGATARTCTCTTGTTG
261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370

380 390

1 1
CTCGATCGAAATETGEGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGARGGACTCATTGATGARATTTATGGCAT TCAGARCAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTARTAGATAGTCTGAT
CTCGATCGAAATGTGGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGARGGACTCATTGATGAARTTTATGECATTCAGARCAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTARTAGATAGTCTGAT
CTCGATCGAARTGTEGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGAAGGACTCATTGATGARATTTATGGCAT TCAGAACAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTARTAGATAGTCTGAT
CTCGATCGAAATETGEGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGARGGACTCATTGATGARATTTATGGCAT TCAGARCAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTARTAGATAGTCTGAT
CTCGATCGAAATGTGGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGARGGACTCATTGATGAARTTTATGECATTCAGARCAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTARTAGATAGTCTGAT
CTCGATCGAARTGTEGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGAAGGACTCATTGATGARATTTATGGCAT TCAGARCAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTAATAGATAGTC
CTCGATCGAAATETGEGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGARGGACTCATTGATGARATTTATGGCAT TCAGARCAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTARTAGATAGTCTGAT
CTCGATCGAARTGTEGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGAAGGACTCATTGATGARATTTATGGCAT TCAGAACAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTARTAGATAGTCTGAT
CTCGATCGAARTGTEGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGAAGGACTCATTGATGARATTTATGGCAT TCAGAACAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTARTAGATAGTCTGAT
CTCGATCGAARATETGEGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGARGGACTCATTGATGARATTTATGGCAT TCAGARCAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTARTAGATAGTCTGAT
CTCGATCGAARTGTEGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGAAGGACTCATTGATGARATTTATGGCAT TCAGAACAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTARTAGATAGTCTGAT
CTCGATCGAARTGTEGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGAAGGACTCATTGATGARATTTATGGCAT TCAGAACAGTARGTARAGTGACATCTACTTTTACTARTAGATAGTCTGAT
CTCGATCGAAATGTGGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGARGGACTCA
CTCGATCGAAATGTEGATTTATTARCGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGAAGGACTCATTGATGARATTTATGGCAT TCAGAACA
CTCGATCGAAATGTGGATTTATTAACGCCTCTTGCCACTCAGCTTACATACGAAGGACTCALLgakgaaatLtakggcatlcagaacagt aagtaaagbgacakcbackblibact aakagatagbctgat

391 400 410 420 430 44 449

1 I
ARAAATATCCARAAGCTGATTTTTTTACACTTGATCTTAGCCACAAGGCCGAGAAGTG
ARRAATATCCAI

ARARAATATCCARA

ARAAATATCC

ARARARA

ARAAATATCCARAAGCTGATTTTTTTACACTTGATCTTAGCCACARGGCC
ARRAATATCCARRAGCTGATTTTTTTACACTTGATCTTAGCCACARGGCCGAGAAGTGA
ARARATATCCARARGCTGATTTTTTTACACTTGATCTTAGCCACARGGCCGAGARGTGA
ARAAATATCCARAAGCTGATTTTTTTACACTTGATCTTAGCCACARGGCCGAGARGTGA
ARRAATATCCARRAGCTGATTTTTTTACACTTGATCTTAGCCACARGGCC
ARAAATATCCARAAGCTGATTTTTTTACACTTGATCTTAGCCACARGGCC

88888LAECC.1aasrrrrrsssssssrrrne

Annexe 50: Alignement de séquences poMPS33a exon 6
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Annexe 51:Alignement de séquences pMPS33aexon 7 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

1I. 10 20 30 A 40 50 60 70 80 90 100 110 120 13?

ex? CTTCATGCCTGGGCACTCCATTGGGTCCGTAGGACACACACACARGTGCTGGTTCCCTTCATTGTTGTTCAGGT TATGTGARAT TACCTCCAGAGAART TTGCACCCARGAARCAGGGCGATGGTGGTA
Y33ale7F TTGTTGTTCAGGT TATGTGARAT TACCTCCAGAGARAT TTGCACCCARGARACAGGGCGATGGTGGTA
Y33an7F TTGTTGTTCAGGT TATGTGARAT TARCCTCCAGAGRART TTGCACCCARGARACAGGGCGATGGTGGTA
Y33baliF TTIGTTGTTCAGGTTATGTGARAT TACCTCCAGAGARRT T TGCACCCARGAAACAGGGCGATGGTGGTA
¥33euro?F TTGTTGTTCAGGT TATGTGARAT TACCTCCAGAGARAT TTGCACCCARGARACAGGGCGATGGTGGTA
Y33valendF TTIGTTGTTCAGGT TATGTGAART TACCTCCAGAGAARTTTGCACCCARGARACAGGGCGATGGTGGTA
¥33valou?F GGTTATGTGARAT TACCTCCAGAGARAT TTGCACCCARGARACAGGGCGATGGTGGTA

alt7R  TCTTCATGCCTGGGCACTCCATTGGGTCCGTAG--TACACACACAGGTGCTGGTTCCCTTCATTGTTGTTCAGGT TATGTGAART TACCTCCAGAGARAT T TGCACCCARGARACAGGGCGATGGTGGETA
euro/R  TCTTCATGCCTGGGCACTCCATTGGGTCCGTAG--TACACACACAGGTGCTGGTTCCCTTCATTGTTGTTCAGGT TATGTGARAT TACCTCCAGAGAAATTTGCACCCARGARACAGGECGATGRTGRTA
valou7R  TCTTCATGCCTGGGCACTCCATTGGGTCCGTAG--TACACACACAGGTGLTGGTTCCCTTCATTGTTGTTCAGGT TATGTGAART TACCTCCAGAGARAT TTGCACCCARGARACAGGGCGATGGTGGTA
an7R  TCTTCATGCCTGGGCACTCCATTGGGTCCGTAG--TACACACACAGGTGCTGGTTCCCTTCATTGTTGTTCAGGT TATGTGAART TACCTCCAGAGARATTTGCACCCARGARACAGGGCGATGGTGGTA
bal7R  CTTCATGCCTGGGCACTCCATTGGGTCCGTAG--TACACACACAGGTGCTGGTTCCCTTCATTGTTGTTCAGGT TATGTGAAAT TACCTCCAGAGARAT TTGCACCCARGARACAGGGCGATGGTGRTA
valen7R TCTTCATGCCTGGGCACTCCATTGGGTCCGTAG--TACACACACAGGTGCTGGTTCCCTTCATTGTTGTTCAGGT TATGTGARAT TACCTCCAGAGAART TTGCACCCARGARRCAGGGCGATGGTGGTA
ex/strict GTTATGTGARAT TACCTCCAGAGARAATTTGCACCCAAGARACAGGGCGATGGTGGTA
CONSENSUS  .ivsvessssessssesssssssssssssssses sssssssssssssssssssssssssssLbgblgtteagGTTATGTGARAT TACCTCCAGAGARAATTTGCACCCARGARACAGGGCGATGGTGGTA

131 140 150 160 170 180 QU 200 210 §0 230 240 250 260
I
Lt

|
ex? AGGATCTTCCCACAGAAGCARAGAAGCTTCAGCTGAATTCTGCAGAGGAGCTGTATGCTGAGATCCGAGATARARACTTCAATG GGLTCTGTGCTCAGCARGARAGCGARGGTGATCTCTGCAGC
¥33alt7F AGGATCTTCCCACAGAAGCARAGARGCTTCAGCTGARTTCTGCAGAGGAGCTGTACGC TGAGATCCGAGATARARACTTCARTGCGGTGGGCTCTGTGCTCAGCARGARAGCGAARGGTGATCTCTGCAGT
¥33an7F AGGATCTTCCCACAGAAGCAAAGAAGCT TCAGCTGAAT TCTGCAGAGGAGC TGTACGC TGAGATCCGAGATAAARAC TTCARTGEGGTGGGCTCTGTGCTCAGCARGARAGCGAAGGTGATCTCTGCAGE
V33bal7F RAGGATCTTCCCACAGARGCARARGARGC TTCAGLTGAAT TCTGCAGAGGAGCTGTACGC TGRGATCCGAGATARARRCTTCARTGLGGTGGGCTCTGTGC TCAGCARGAARGCGAAGGTGATC TCTGCAGC
V33euro?F AGGATCTTCCCACAGRAGCRAAGARGCTTCAGCTGAAT TCTRCAGAGGAGE TGTACGCTGAGATCCGAGATARRRRCT TEAATGERGTGGEGLTCTGTGCTCAGCARGARAGCGARGGTGATCTCTGCAGL
Y3dvalen?F RAGGATCTTCCCACAGAAGCAARGRAGCTTCAGLTGAATTCTGCAGAGGAGE TGTACGCTGAGATCCGAGATARRRACTTCARTGCGGTGEGCTCTGTGL TCAGCARGARAGCGARGGTGATCTCTGCAGL
Y¥33valouZF AGGATCTTCCCACAGAAGCARAGAAGCTTCAGCTGAAT TCTRCAGAGGAGE TGTACGCTGAGATCCGRGATARAARC T TEARTHCGGTGGGCTCTGTGC TCAGCARGARAGCGARGG TGATCTCTGCAGE
alt7R  AGGATCTTCCCACRGARAGCARNGARGCTTCAGCTGART TCTGCAGAGGAGL TGTACGCTGAGATCCGAGATARARAC T TEARTGCEGTREGCTCTGTGCTCAGCARGARRGCGARGGTGATCTCTRCAGL
euro/R AGGATCTTCCCACAGARGCARAGARGCTTCAGCTGART TCTGCAGAGGAGC TGTACGCTGAGATCCGAGATARAARCT TCARTGCGGTGEGC TCTGTGCTCAGCARGARAGCGAAGG TGATCTCTGCAGT
valou7R  AGGATCTTCCCACAGRAGCARAGARGCT TCAGCTGAAT TCTGCAGAGGAGE TETACGCTGAGATCCGRGATAARRACTTEARTGCEGTAEGCTCTGTRCTCAGCARGARAGCGARGGTGATCTCTGCAGE
an7R  AGGATCTTCCCACAGAAGCAAAGARGCTTCAGCTGAAT TCTGCAGAGGAGE TRTACGC TGAGATCCGAGATARARAC T TCARTGLGGTGEGCTCTGTGC TCAGCARGARRGLGARGETGRTCTCTGCAGE

bal7R  AGGATCTTCCCACAGARGCARAGAAGCTTCAGC TGAAT TCTGCAGAGGAGE TGTACGCTGRGATCCGRGATARARAC T TCARTGCGETHGGCTCTRTGCTCAGCARGARRGCGRAGGTGATCTCTGLAGL
valen7R AGGATCTTCCCACAGAAGCARAGRAGCTTCAGCTGAAT TCTGCAGAGGRGC TGTACGL TGRGATCCGAGATARARRC T TCARTGCGGTGGGLTCTGTGCTCAGCARGARRGCGARGGTGATCTCTGCAGE
ex?strict AGGATCTTCCCACAGARGCAARGAAGCT TCAGCTGAAT TCTGCAGAGGAGE TGTATGC TGAGATCCGAGATRARARCT TCARTGCAGT GGG TCTGTGCTCAGCARGARRGCGARGGTGATCTCTGCAGE
Consensus  AGGATCTTCCCACAGAAGCARAGARGCTTCAGCTGAATTCTGCAGAGGAGCTGTAcGCTGAGATCCGAGATARARACTTCARTGCeGTGEGCTCTGTGCTCAGCARGARAGCGARGETGATCTCTGCAGE

261 270 280 290 300 310 320 330 340 346
I I

ex? CITTGAGGTGAGACGGCCGGT TGTCATCCTCCTGCCCTGGGTCACAGGCCTGACCGCCCACCCCCGAGGAGTGTCGGRGGTCCAR
V33alt7F  CTTTGAGETGAGACGGCCGGTTGTCATCCTCCTGCCCTGGETCACAGGCC TGACCGCCCACCCCCGAGGAGTGTCGGAGETCCARR
¥33an7F CTTTGAGGTGAGACGGCCGGTTGTCATCCTCCTGCCCTGGETCACAGGECC TGACCGCCCACCCCCGAGGAGTGTCGGAGGTCCARA
Y33bal?F CTTTGAGGTGAGACGGCCGGTTGTCATCCTCCTGCCCTGGGTCACAGGCC TGACCGCCCACCCCCGAGGAGTGTCGGAGGTCCAAR
¥33euroF CTTTGAGGTGAGACGGCCGGTTGTCATCCTCCTGCCCTGGGTCACAGGCC TGACCGCCCACCCCCGAGGAGTGTCGGAGGTCCARA
Y¥33valen?F CTTTGAGGTGAGACGGCCGGTTGTCATCCTCCTGCCCTGGATCACAGECCTGACCGCCCACCCCCGAGGRAGTGTCGGAGGTCCARA
¥3dvalou/F CTTTGAGGTGAGACGGCCGGTTGTCATCCTCCTGCCCTGGGTCACAGGCCTGACCGCCCACCCCCGAGGAGTGTCGGAGGTCCARR
alt7R  CTTTGAGGTGAGACGGCCGGTTGTC
euro/R  CTTTGAGGTGAGACGGCCGGTTGTC
valou7R CTTTGAGGTGAGACGGCCGGTTGTC
an7R  CTTTGAGGTGAGACGGLCGGTTGTC
bal7R CTTTGAGGTGRGACGGCCGGTTGTC
valen7R CTTTGAGGTGAGACGGCCGGTTGT
ex/strict CTTTGRG

C CTTTGAGeL L sersssnrsssssssasassssorssassssarssansasansssrsasansnsssans

Annexe 51: Alignement de séquences poWiPS33a exon 7

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 403) T C
2 (pos 186) A G
3 (pos 34-36) GAC T
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Annexe 52:Alignement de séquences pMPS33aexon 8 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

exd
Y¥33balBF
¥33anbF
Y33altBF
¥33valouBF
¥33valen8F
Y¥33euroBF
altBR

an8R

balBR
eurolR
valen8R
valouBR
exBstrict
Consensus

exd
¥33balBF
Y33anBF
Y¥33altBF
¥33valoulF
Y¥33valenBF
Y¥33euroBF
altBR

anBR

bal8R
eurolR
valenBR
valouBR
exfstrict

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110

120 130

1
CCCTGCTGGATGGTTCTGCTCTTTTCCCCATTTCAGGAAAGGCACARCGC TARGACAGT TGGGGAGATCAAGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCARGAGGCTCCCTTGCARACCAT

CGCTARGACAGT TGGGGAGATCAAGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCARGAGGCTCCCTTGCARACCAT
AGACAGTTGGGGAGATCAAGCAGTTCGTTTCLCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCARGAGGCTCCCTTGCARACCAT
CARGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCARGAGGCTCCCTTGCARRCCAT

CAAGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCARGAGGCTCCCTTGCARACCAT

CAAGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCARGAGGCTCCCTTGCARACCAT

CARGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCARGAGGCTCCCTTGCARRCCAT
TCCCTGCTGGATGGTTCTGCTCTTTTCCCCGTTTCAGGAARAGECACARCGC TARGACAGT TGGGGAGATCARGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCAAGAGGC TCCCTTGCARACCAT
CCCTGCTGGATGRTTCTGLTCTTTTCCCCGTTTCAGGAAAGECACARCGC TARGACAGT TGGGGAGATCAAGCAGTTCATTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCAAGAGGLTCCCTTGCARACCAT
TCCCTGCTGGATGGTTCTGCTCTTTTCCCCGTTTCAGGARAGECACARCGC TAAGACAGT TGGGGAGATCARGCAGTTCGTTTCCCAGC TGCCCCACATGCAGGCAGCARGAGGCTCCCTTGCARRCCAT
TCCCTGCTGGATGGTTCTGCTCTTTTCCCCGTTTCAGGAARAGECACARCGC TARGACAGT TGGGGAGATCARGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCAAGAGGC TCCCTTGCARACCAT
TCCCTGCTGGATGRTTCTRLTCTTTTCCCCGTTTCAGGAAAGECACAACGC TARGACAGT TGGGGAGATCAAGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCAAGAGGLTCCCTTGCARACCAT
TCCCTGCTGGATGGTTCTGCTCTTTTCCCCGTTTCAGGARAGECACARCGC TAAGACAGT TGGGGAGATCARGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCARGAGGCTCCCTTGCARRCCAT
GAAAGGCACAACGCTARGACAGT TGGGGAGATCARGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCAAGAGGCTCCCTTGCARACCAT

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 245
|

I

ACCTCGATCGCAGAGTTARTCARAGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACTGTGTTCATCTGGGGCTGACCTGCCCATGCTGTCTGACGCCGTGGTCTTTGGCACCAGG
ACCTCGATCGCAGAGTTAATCAAAGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTEGGGTGACTGTGTTCATCTGGEGCTGACCTGCCCATGCTGTCTGACGCCGTGGTCTTTGECACCAGGA
ACCTCGATCGCAGAGTTARTCAAAGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACTGTGTTCATCTGGGGCTGACCTGCCCATGCTGTCTGACGCCGTGGTCTTTGGCACCAGGA
ACCTCGATCGCAGAGTTARTCAAAGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACTGTGTTCATCTGGGGCTGACCTGCCCATGCTGTCTGACGCCGTGGTCTTTGGCACCAGGA
ACCTCGATCGCAGAGTTAATCAAAGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACTGTGT TCATCTGGEGCTGACCTGCCCATGCTGTCTGACGCCGTGGTCTT TRGGCACCAGGA
ACCTCGATCGCAGAGTTARTCAAAGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACTGTGTTCATCTGGGGCTGACCTGCCCATGCTGTCTGACGCCGTGGTCTTTGGCACCAGGA
ACCTCGATCGCAGAGTTARTCAAAGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACTGTGTTCATCTGGEGCTGACCTGCCCATGCTGTCTGACGCCGTGGTCTTTGGCACCAGGA
ACCTCGATCGCAGAGTTAATCAAAGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACT

ACCTCGATCGCAGAGTTARTCARRGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACTG

ACCTCGATCGCAGAGTTARTCAARGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACTGTGT-CAT

ACCTCGATCGCAGAGTTAATCAAAGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACTGTGT-CATC

ACCTCGATCGCAGAGTTARTCARAGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACTG

ACCTCGATCGCAGAGTTARTCAARGATGT TACTAGTGAGTATCCTGTGGGGTGACTG

ACCTCGATCGCAGAGTTAATCARAGATGTTACTA

t CAAGCAGTTCGTTTCCCAGCTGCCCCACATGCAGGCAGCARGAGGCTCCCTTGCARACCAT

Consensus ACCTCGATCGCAGAGTTAATCARAGATGTTACTAgLgagtatcchgtegpptpactpbot  catc,.

Annexe 52: Alignement de séquences poWiPS33a exon 8

Annexe 53 :Alignement de séquences pMRPS33aexon 8 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

10 20 30 Al 50 60 70 80 100 110 120 130

exd 1GﬂﬂEGTT1TGTI1GC!1GCT11TTYECﬂIETCT1GTT1ETTnﬂTCnTEC!tIGTETﬂTnHHREtETTHRIETICRTIIHH11TEInﬂETIBCHBRCETEETtRTTnCHI711ﬂ6t1IETGRREHCITE
valouSR TTGARCGTTTTGTTTGCTTGCTTTTTTGCATGTCTTGTTTCTTARTCATGC TCTGTGTATARARGCGT TARTGTTCATTTARTTTCTARGT TGCARRCGTGCTCATTACATTTTAGCTTCTGARGACTTC
valen3R TTGARCGTTTTGTTTGCTTGCTTTTTTGCATGTCTTGTTTCTTARTCATGCTCTGTGTATARAAGCGT TAATGTTCATTTARTTTCTARGT TGCARACGTGCTCATTACATTTTAGCTTCTGAAGACTTC

90

1
]

eurodR AACGTTTTGTTTGCTTGCTTTTTTGCATGTCTTGTTTCTTARTCATGC TCTGTGTATARRRGCGTTARTGTTCATTTARTTTCTARGT TGCARACGTGCTCATTACATTTTAGCTTCTGAAGACTTC
bal9R ARCGTTTTGTTTGCTTGCTTTTTTGCATGTCTTGTTTCTTARTCATGCTCTGTGTATARARGCGT TARTGTTCATTTARTTTCTARGT TGCARACGTGCTCATTACATTTTAGCTTCTGARGACTTC
alt9p AACGTTTTGTTTGCTTGCTTTTTTGCATGTCTTGTTTCTTARTCATGCTCTGTGTATARRRGCGTTARTGTTCATTTARTTTCTARGT TGCARARCGTGCTCATTACATTTTAGCTTCTGAAGACTTC
andR ACGTTTTGTTIGCTTGCTTTTTTGCATGTCTTGTTTCTTARTCATGCTCTGTGTATARARGCGT TRATGTTCATTTARTTTCTAAGT TGCARRCGTGCTCATTACATTTTAGCTTCTGAAGACTTC
¥33altSF GTATARRAGCGT TARTGTTCATTTARTTTCTARGT TGCARRCGTGCTCATTACATTTTAGCTTCTGRAGACTTC
V33an9F GTATARARGCGTTARTGTTCATTTAATTTCTARGT TGCARRCGTGCTCATTACATTTTAGCTTCTGAAGACTTC
¥33bal9F TCTGTGTATARARGCGT TRRTGTTCATTTAATTTCTARGT TGCARACGTGCTCATTACATTTTAGCTTCTGARGACTTC
Y33valendF TCTGTGTATARRAGCGTTARTGTTCATTTAATTTCTARGT TGCARACGTGCTCATTACATTTTAGCTTCTGARGACTTC
Y¥33eurodF GCTCTGTGTATARRAGCGT TRARTGTTCATTTARTTTCTARGT TGCARRCGTGCTCATTACATTTTAGCT TCTGAAGACTTC
Y33valoudF TTATH=--HGCTCTGTGTATARRAGCGTTARTGTTCATTTAATTTCTARGT TGCARACGTGCTCATTACATTTTAGCTTCTGARGACTTC
exdstrict CTTCTGARGACTTC
CONSENSUS cusesnssssssssnsssssssssssrssasssssrssnsssssnsns getetgbptataaaagegtbaatgbbcatttaatttctaagttgoaaacgtgctcattacatbbbagCTTCTGARGACTTC
%31 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 28?
exd TTTGATAAATTARCAGTGGAGCAGGAGT TTATGTCTGGARTAGACACTGATARGGTATGTGARCARTARRCCTATTCTARCTARTART TGATART TTGTCARACATARAT TATAGCTAGARRRGTARTTG
valoudR TTTGATAAATTARCAGTGGAGCAGGAGTTTATGTCTGGARATAGACACTGATARGGTATGTGARCARTARACCTATTCTARCTAATAATTGATAATTHGTCARATATAR
valen3R TTTGATAAATTARCAGTGGAGCAGGAGTTTATGTCTGGARTAGACACTGATAAGGTATGTGARCARTARACCTATTCTARCTARTARTTGATARTTTGTCAARANNT

TTTGATARATTARCAGT GGAGCAGGAGT TTATGTCTGGAATAGACAC TGATARGGTATGTGARCARTARACCTATTCTARCTARTART TGATAAT-NGTCARATATAR
TTTGATARATTARCAGTGGAGCAGGAGT TTATGTCTGGARTAGACAC TGATARGGTATGTGARCARTARACCTATTCTARCTARTAATTGATAATTTGTCARR

TTTGATARAT TARCAGTGGAGCAGGAGT TTATGTCTGGARTAGACAC TGATARGGTATGTGARCARTARRCCTATTCTARCTARTART TGATAR

TTTGATARATTAACAGT GGAGCAGGAGT TTATGTCTGGARTAGACACTGATARGGTATGTGARCARTAAACCTATTCTARCTARTAATTGATAR

TTTGATARAT TARCAGT GGAGCAGGAGT TTATGTCTGGARTAGACAC TGATARGGTATGTGARCARTARRCCTATTCTARCTARTARTTGATARTTTGTCARATATAART TATAGCTAGARRAGTARTTG
TTTGATARATTAACAGT GGAGCAGGAGT TTATGTC TGGAATAGACAC TGATARGGTATGTGARCARTARACCTATTCTARCTAATAARTTGATAATTTGTCARATATARRTTATAGC TRGARRRGTAATTG
TTTGATARAT TRACAGTGGAGCAGGAGT TTATGTC TGGRARTAGACAC THATARGGTATGTGARCARTARACCTATTCTARCTARTAATTGATARTTTGTCARATATAART TATAGCTRGARAARGTARTTG
TTTGATAART TARCAGT GGAGCAGGAGT TTATGTCTGGAATAGRCAC TGATARGGTATGTGARCARTARRCCTATTCTARCTARTARTTGATAATTTGTCARATATARARTTATAGC TRGARRAGTAARTTG
TTTGATARATTARCAGT GGAGCAGGAGT TTATGTCTGGARTAGACAC TGATARGGTATGTGARCARTARACCTATTCTARCTARTAATTGATAATTTGTCARATATAARTTATAGC TAGAARAGTAATTG
TTTGATARAT TARCAGTGGAGCAGGAGT TTATGTCTGGARTAGACAC TGATARGGTATGTGARCARTARACCTATTCTARCTARTART TGATART TTGTCARATATARART TATAGCTAGARARGTAATTG
TTTGATARATTAACAGT GGAGCAGGAGTTTATGTCTGGAATAGACACTGATAAG

TTTGATAAART TRARCAGTGGRGCAGGAGT TTATGTCTGGARTAGACAC TGATAAGEL ak gt gascaat aaacctattcbasctaat aatbgataatbbgbcaankbabad, . ccessesrssssssasssns

¥33bal3F
¥33valendF
Y¥33eurodF
Y33valousF
exdstrict
Consensus

270 281

1 +1
ex9 GTTTGATTCCTATGTTTTGCC
valouSR
valen9R
eurodR
bal3r
alt3R
andR
Y33alt9F
Y33an3F
¥33baldF
¥33valendF
Y¥33euroSF
Y33valoudF
exdstrict
Consensus

GTTTGATTCCTATGTTTT
GTTTGATTCCTATGTTTT
GTTTGATTCCTATGTTTT
GTTTGATTCCTATGTTTTG
GTTTGATTCCTATGTTTT
GTTTGATTCCTATGTTT

Annexe 53: Alignement de séquences poWiPS33a exon 9
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Annexe 54:Alignement de séquences pallPS33aexon 10 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

enl)
¥33alk10F
Y¥33anl0F
¥33euroldF
¥33valouloF
¥33valenlOF
¥33ballOF
alt10R
valenl(R
ballOR
eurolOR
anl0R
valoulOR
enllstrict
Consensus

enll
¥33alk10F
Y¥33anl0F
Y33eurolOF
¥33valouldF
¥33valenldF
¥33ballOF
alt10R
valenlOR
ballOR
eurol(R
anl0R
valoulOR
enllstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 10 a0 90 100 110 120 130

| 1
TGGTCTGCGTGTCTGCTCTGTTGCAGGTCARCAGT TACGTTGAGGAGTGTAT TRCCCARRAGCACCCCCTCATCARGGTGTTAAGACTAGTTTGCCTCCAGTCCGTGTGCARCAGTGGACTCARACARAR
TGTATTGCCCARARGCACCCCCTCATCARGGTGT TARGACTAGT TTGCCTCCAGTCCGTGTGCARCAGTGGACTCARACAAR
TGTATTGCCCARARGCACCCCCTCATCARGGTGT TARGACTAGT TTGCCTCCAGTCCGTGTGCARCAGTGGACTCARACAAR
TGTATTGCCCARRAGCACCCCCTCATCARGRTRT TARGACTAGT TTGCCTCCARTCCRTGTGCARCARTRGACTCARACAAR
TGTATTGCCCARRAGCACCCCCTCATCAAGGTGT TARGACTAGT TTGCCTCCAGTCCGTGTGCARCAGTGGACTCARACAAR
TGTATTGCCCHARRGCACCCCCTCATCAAGGTGT TARGACTAGT TTGCCTCCAGTCCGTGTGCARCAGTGGACTCARACAAR

TGTATTGCCCARARGCACCCCCTCATCARGGTGTTARGACTAGT TTGCCTCCAGTCCGTGTGCARCAGTGGACTCARACAAR
TTGGTCTGCGTGTCTRCTCTGTTGCAGGTCAACAGT TACGT TRAGGAGTGTATTRCCCARRAGCACCCCCTCATCARGGTGT TAAGACTAGTTTGCCTCCAGTCCGTGTGCARCAGTGGACTCARACAAR
TTGGTCTGCGTGTCTRCTCTRTTGCAGGTCAACAGT TACGT TRAGGAGTGTATTRCCCARRAGCACCCCCTCATCARGGTGT TAAGACTAGTTTGCCTCCAGTCCGTGTGCARCAGTEGACTCARACARR
TTGGTCTGCGTGTCTRCTCTRTTGCAGGTCAACAGT TACGT TRAGGAGTGTATTRCCCARRAGCACCCCCTCATCARGGTGT TAAGACTAGTTTGCCTCCAGTCCGTGTGCARCAGTEGACTCARACARR
GGTCTGCGTRTCTGCTCTRTTGCAGGTCAACAGTTACGTTGAGGAGTGTATTRCCCARRAGCACCCCCTCATCARGGTGTTARGACTAGTTTGCCTCCAGTCCATRTGCARCAGTGGACTCARACAAR
TCTGCGTGTCTGCTCTGTTGCAGGTCAACAGT TACGTTGAGGAGTGTAT TGCCCARRAGCACCCCCTCATCARGGTGT TAAGACTAGT TTGCCTCCAGTCCGTGTGCARCAGTGGACTCARACAAR
TIGGTCTGCGTGTCTGCTCTGTTGCAGGTCAACAGT TACGT TGAGGAGTGTATTGCCCARRAGCACCCCCTCATCHAGGTGT TRAGACTAGT TTGCCTCCAGTCCETGTGCARCAGTGEACTCARACAAR
GTCAACAGTTACGTTGAGGAGTGTATTGCCCARRAGCACCCCCTCATCARGGTGTTARGACTAGTTTGCCTCCAGTCCGTGTGCARCAGTGGACTCARACAAR
+++.bobgogtgtotgototgttgoaggt caacagttacgttgagpag TGTATTGCCCARARGCACCCCCTCATCARGGTGT TRAAGACTAGTTTGCC TCCAGTCCETGTGCARCAGTGGACTCARRACARAR

131 140 150 160 170 180 190 200 % 210 220 230 240 261
|

|
ARGTTTTGGATTATTACARARGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTARATTACTART T TGCCARGGGGGAHAACATCTTTTARARARGTACTTCCCARAGCTTCTGTTTTGGCGGAT
ARGTTTTGGATTATTACARARGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTAARTTACTARTTTGCCARGGGGGAARACATCTTTTARARARATACTTCCCARAGCTTCTGTTTTGGCGGATA

ARGTTTTGGATTATTACARARGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTARATTACTARTTTGLL ATCTTTT ITACTTCCCARAGCTTCTGTTTTGGCGGATA
ARGTTTTGGATTATTACARARGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTAARTTACTAATT ATCTTTT ITACTTCCCARRGCTTCTGTTTTGGCGGATA
ARGTTTTGGATTATTACARARGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTAARTTACTARTTTG ATCTTTT ITACTTCCCARRGCTTCTGTTTTGGCGGATA

ARGTTTTGGATTATTACARARGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTAARTTACTARTTTGCCARGGGGGAARACATCTTTTARARARATACTTCCCARRGCTTCTGTTTTGGCGGATA
ARGTTTTGGATTATTACAAAAGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTAARTTACTAAT TTGCCARGGGGGARANCATCTTTTARARARATACTTCCCARAGCTTCTGTTTTGGCGGATA
ARGTTTTGGATTATTACARAAGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTAARTT

ARGTTTTGGATTATTACARARGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTARATT

ARGTTTTGGATTATTACARARGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTARATT

ARGTTTTGGATTATTACARARGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTARATT

ARGTTTTGGATTATTACARARGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTAARTTACTAATT
ARGTTTTGGATTATTACARAAGGGAARTTCTCCAGGTCAGTATATTTTTAARTTACTAATT

ARGTTTTGGATTATTACARAAGGGAARTTCTCCAG
AAGTTTTGGATTATTACAAARGGGAARTTCTCCAGEEL Cagtabab bbb badabbackaghl e sessssesssssstasssstasssonsssstnttsttatssttaststetssssatss

Annexe 54: Alignement de séquences poMPS33a exon 10

SNP entre anes @ SNP 1 (pos 206)
Normand Balthazar A/G
Normand Euro A
Pyrénées Aigle Noir A
Pyrénées Altesse A
Provence Valence A
Provence Valouse A

Cheval Ensembl A
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Annexe 55:Alignement de séquences pallPS33aexon 11 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

exll
¥33alt11F
¥33balllF
¥33valenliF
Y¥3dvaloullF
alt11R
valoullR
valenllR
anliR
balllR
eurollR
V33anllF
¥33deurollF
exllstrict
Consensus

exll
¥33altllF
¥33balllF
¥33valenliF
¥33valoullF
altliR
valoullR
valenllR
anliR
balllR
eurollR
¥33anl1F
¥33deurollF
exllstrict
Consensus

exll
¥33alb1lF
¥33balllF
Y¥33valenllF
¥33valoullF
alt11R
valoullR
valenllR
anliR
balllR
eurclliR
¥33anl1F
Y¥33eurollF
exllstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 100 110 120 130

Db =
1 - 1
ACCGARTTGATGCGTTGCAAGTGCTCTGTTTTGGAAGT TGCAGAARCCCTTTTCCTGATCTGACATCARGGCCAGACGACTTCTCTTGCAGACGTACGGCTATGAGCACATATTGACCTTACACAACCTT
TTTCCTGATCTGACATCGAGGCCAARCGACTTCTCTTGCAGACGTACGGCTATGAGCACATATTGACCTTACACAACCTT
CCTTTTCCTGATCTGACATCGAGGECCAAACGACTTCTCTTGCAGACGTACGGECTATGAGCACATATTGACCTTACACAACCTT
CTTTTCCTGATCTGACATCGAGGECCAARCGACTTCTCTTGCAGACGTACGGCTATGAGCACATATTGACCTTACACAACCTT
TGATCTGACATCGAGGCCAARCGACTTCTCTTGCAGACGTACGGC TATGAGCACATATTGACCT TACACAACCTT

CGARTTGATGCGTTGCARGTGCTCTGTTTTGGARGT TGCAGAARCCCTTTTCCTGATCTGACATCGAGGECCAARCGACTTCTCT TGCAGACGTACGGECTATGAGCACATATTGACCTTACACAACCTT
CGARTTGATGCGTTGCARGTGCTCTGTTTTGGARGT TGCAGAARCCCTTTTCCTGATCTGACATCGAGGCCAARCGACTTCTCTTGCAGACGTACGGCTATGAGCACATATTGACCTTACACAACCTT
CGARTTGATGCGTTGCARGTGCTCTGTTTTGGARGT TGCAGAARCCCTTTTCCTGATCTGACATCGAGGECCAARCGACTTCTCTTGCAGACGTACGGECTATGAGCACATATTGACCTTACACAACCTT
CCGARTTGATGCGTTGCAAGTGCTCTGTTTTGGAAGT TGCAGRARCCCTTTTCCTGATCTGACATCGAGGCCARACGACTTCTCTTGCAGACGTACGECTATGAGCACATATTGACCTTACACAACCTT
ACCGARTTGATGCGTTGCAAGTGCTCTGTTTTGGAAGT TGCAGRARCCCTTTTCCTGATCTGACATCGAGGCCARACGACTTCTCTTRCAGACGTACGRC TATGAGCACATATTGACCTTACACARCCTT
CCGARTTGATGCGTTGCAAGTGCTCTGTTTTGGAAGT TGCAGAARCCCTTTTCCTGATCTGACATCGAGGCCARACGACTTCTCTTGCAGACGTACGGCTATGAGCACATATTGACCTTACACAACCTT
ACGTACGGCTATGAGCACATATTGACCT TACACAACCTT

TGACCTTACACAACCTT

ACGTACGGCTATGAGCACATATTGACCTTACACAACCTT
eetrrerereterrerererereeasersrreererrererensrsesesLLbCCEEgatckgacategaggocasacgactictobt goagacgt acgyct akgageacatat TRACCTTACACAACCTT

131 140 150 160 170 180 190 QO 210 220 230 &40 250 260

| |
GAGAAGGC TGGCCTGCTGARACCACAGT TGGGGGGCAGARACART TACCCARCGATCCGGARGACAT TACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACARGTARGACACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGARGGC TGECCTGCTGARGCCACAGTTGGGGGGCAGARACARTTACCCARCGATCCGGARGACGTTACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACAAGTARGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGARGGC TGGCCTGCTGARACCACAGT TGGGGGGCAGARACARTTACCCARCGATCCGGARGACGTTACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACARGTARGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGARGGC TGGECCTGCTGARGCCACAGT TGGGGGGCAGARACARTTACCCARCGATCCGGARGACGTTACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACAAGTARGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGARGGC TGGECCTGCTGARGCCACAGT TGGGGGGCAGARACART TACCCARCGATCCGGARGACGT TACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACARGTARGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGARGGC TGGCCTGCTGAAGCCACAGT TGGGGGGCAGARACARTTACCCARCGATCCGGARGACGT TACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACARGTARGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGAAGGC TGGCCTGCTGARGCCACAGT TGGGGGGCAGARACART TACCCARCGATCCGGARGACGTTACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACARGTARGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGARGGC TGECCTGCTGARGCCACAGTTGGGGGGCAGARACARTTACCCARCGATCCGGARGACGTTACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACAAGTARGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGARGGC TGGCCTGCTGARACCACAGT TGGGGGGCAGARACART TACCCARCGATCCGGARGACGTTACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACAAGTARGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGARGGC TGGCCTGCTGARACCACAGT TGGGGGGCAGARACARTTACCCARCGATCCGGARGACGTTACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACAAGTARGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGARGGC TGGECCTGCTGARACCACAGT TGGGGGGCAGARACART TACCCARCGATCCGGARGACGT TACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACAAGTARGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGARGGC TGECCTGCTGARACCACAGT TGGGGGGCAGARACART TACCCARCGATCCGGARGACGTTACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACAAGTAAGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGAAGGC TGGCCTGCTGARACCACAGT TGGGGGGCAGARACART TACCCARCGATCCGGARGACGTTACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACARGTARGGCACTCCTGCGCTTTARCTCAGTGTA
GAGARGGC TEGGCCTGCTGARACCACAGT TGGGGGGCAGARACART TACCCARCGATCCGGARGACATTACGCCTCTGGATGGATGATGTARATGAACAR

GAGARGGC TGECCTGCTGARACCACAGTTGGGGGGCAGARACARTTACCCARCGATCCGGARGACE TTACGCCTCTGGATGGATEGATGTARATGAACAAgLaaggcactcctgepettbaact.cagtgta
261 270 280 290 300 310

320 328
I

|
GITACTGGTTARTGGTTTATTTTGACAATATATGCTACTTGATCTACACATCTGCCTTGCTTTCAAR
GITACTGGTTARTGGTTTATTTTGACAATATATGCTACTTGATCTACACATCTGCCTTGCTTTCARAR
GTTACTGGTTARTGGTTTATTTTGACAATATATGCTACTTGATCTACACATCTGCCTTGCTTTCARAR
GTTACTGGTTARTGGTTTATTTTGACAATATATGCTACTTGATCTACACATCTGCCTTGCTTTCARAR
GTTACTGGTTARTGGTTTATTTTGACAATATATGCTACTTGATCTACACATCTGCCTTGCTTTCARAR
GTTACTGGTTARTGGT

GTTACTGGTTARTGGTTTAT

GITACTGGTTARTGG

GTTACTGGTTARTGG

GTTACTGGTTAARTG

GTTACTGGTTAR
GTTACTGGTTARTGGTTTATTTTGACAATATATGCTACTTGATCTACACATCTGCCTTGCTTTCARAR
GTTACTGGTTAATGGTTTATTTTGACAATATATGCTACTTGATCTACACATCTGCCTTGCTTTCARAR

gttactggttaatgstibatbbbgacaatatatgecbactbgatcbacacatcbgoctbgctibcaaa,

Annexe 55: Alignement de séquences poitPS33a exon 11

SNP entre anes ® SNP 1 (pos 151) SNP Cheval/Ane A\
Normand Balthazar A/G Position Cheval Anes
Normand Euro A/G 1 (pos 68) A G
Pyrénées Aigle Noir A/G 2 (pos 75) G A
Pyrénées Altesse G 3 (pos 196) A G
Provence Valence G 4 (pos 235) A G
Provence Valouse G

Cheval Ensembl A

170




Annexe 56: Alignement de séquences poUdPS33aexon 12 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

exl2

ball2R
eurol?R
valenl2R
valoul2R
anl2R
alt12R
¥33alt12F
¥33anl2F
Y¥33ball2F
¥33valenl2F
¥33eurol2F
V¥33valoul2F
exlZstrict
Consensus

exl?

ball2R
eurol2R
valenl2R
valoul2R
anl2R
alt12R
¥33altl2F
Y¥33anl2F
Y¥33ball2F
¥33valenl2F
Y33eurol2F
Y¥33valoul2F
exl2strict
Consensus

exl?

ball2R
eurol2R
valenl2R
valoul2R
anl2R
altl2R
¥33alt12F
Y¥33anl2F
¥33ball2F
¥33valenl2F
Y¥33eurol2F
¥33valoul2F
exl2strict
Consensus

1 10 20 Q 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
CCARAAGGCCACAGTTAGGTGGCTCTGAGTCTCTATATCTGTAGGCTTTTTTT-CTTTATTTATTTARCAGAATCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE
CCARAAGGCCACAGTTAGGTGGCTCTGAGTCTCTATATCTACAGGCTTTTTTTTCTTTAATTATTTARCAGAATCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE
CCARARGGCCACAGT TAGGTGGCTCTGAGTCTCTATATCTACAGGCTTTTTTTTCTTTAATTATTTARCAGAATCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE
CCARAAGGCCACAGTTAGGTGGCTCTGAGCCTCTATATCTACAGGC TTTTTTTTCTTTAATTATTTARCAGARTCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE
CCARAAGGCCACAGT TAGGTGGCTCTGAGCCTCTATATCTACAGGCTTTTTTTTCTTTAATTATTTARCAGARTCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE
ACAGTTAGGTGGCTCTGAGNNTCTATATCTACAGGCTTTTTTTTCTTTAATTATTTARCAGAATCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGLCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE
ACAGTTAGGTGGCTCTGAGHHTCTATATCTACAGGCTTTTTTTTCTTTAATTATTTARCAGAATCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE
TTTARCAGARTCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGC
TTATTTARCAGAATCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE
TTATTTARCAGARTCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE
TTTARCAGARTCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGC
TATTTARCAGAATCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE
TATTTARCAGAATCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE

AATCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGE
rtttsasssessiiirisssstttttsrsasnnnnsssnnsssssrssssssssssssssbbabbbaacagAATCCCACGGACATATCCTATGTGTACAGTGGCTATGCCCCTCTCAGTGTGCGACTGGL

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
1 1
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTRGCTGGCGGAGCATTGAGGARGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGTTGCCCACGGGACTGCARARGARACGTARGTCTACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTGGLTGGCGGAGCATTGAGGAAGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGT TGCCCACGGGACTGCAAARGARACGTARGTC TACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTRGLTRGCGGAGCATTGAGGAAGTTCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGTTGCCCACGGGACTGCAAAAGARACGTAAGTCTACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTRGCTGGCGGAGCATTGAGGARGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGTTGCCCACGGGACTGCARARGARACGTARGTCTACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTGGLTGGCGGAGCATTGAGGAAGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGT TGCCCACGGGACTGCAAARGARACGTARGTC TACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTRGLTRGCGGAGCATTGAGGAAGTTCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGTTGCCCACGGGACTGCAAAAGARACGTAAGTCTACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTRGCTGGCGGAGCATTGAGGARGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGTTGCCCACGGGACTGCARARGARACGTARGTCTACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTGGLTGGCGGAGCATTGAGGAAGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGT TGCCCACGGGACTGCAAARGARACGTARGTC TACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTRGLTRGCGGAGCATTGAGGAAGTTCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGTTGCCCACGGGACTGCAAAAGARACGTAAGTCTACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTRGCTGGCGGAGCATTGAGGARGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGTTGCCCACGGGACTGCARARGARACGTARGTCTACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTGGLTGGCGGAGCATTGAGGAAGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGT TGCCCACGGGACTGCAAARGARACGTARGTC TACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCBGCCTRGCTGGCGGAGCATTGAGGARGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGAACGGCAGCCGTTGCCCACGGEACTGCARARGARACGTARGTCTACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTRGCTGGCGGAGCATTGAGGARGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGAACGGCAGCCGTTGCCCACGGGACTGCARARGARACGTARGTCTACAGCCAGGTGT
CCAGCTGCTTTCCCGGCCTGGLTGGCGGAGCATTGAGGAAGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGT TGCCCACGGGACTGCAAARGARAL

CCAGCTGCTTTCCCEGCCTRGCTGGLGGAGCATTGAGGARGT TCTCCGCATACTTCCAGGGCCCCACTTTGARGARCGGCAGCCGTTGCCCACGGGACTC

Qo

I
CTRCAGATAATTARTTGTGTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGCARTTGCTTTGTARARTACATTTGTARAGTACTTAGGAGTCAGAGGCCARTCTACC

otaagtct ot

261 270 290 300 310 320 330 340 350 360 365

CTACAGATAATTAC----GTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGCAAT-GCTT
CTRCAGATARTTAC-———GTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGCA
CTACAGATAATTAC-——-GTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGC
CTACAGATAATTAC--—-GTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGL

—GTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGCAAT-GCTT
—~GTACTGTTAGTGTGGT

CTACAGATAATTAC--—-GTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGCAATTGCTTTGTARARTACATTTGTARAGTACTTAGGAGT CAGAGGCCAATCTACCA
CTRCAGATARTTAC--—-GTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGCAARTTGCTTTGTARAATACATTTGTARAGTACTTAGGAGT CAGAGGCCARTCTACCA
CTACAGATAATTAC====GTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGCAATTGCTTTGTARARRTACATTTGTARAGTACT TAGGAGTCAGAGGCCAATCTACCA
CTACAGATAATTAC--—-GTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGCAATTGCTTTGTARARTACATTTGTARAGTACTTAGGAGT CAGAGGCCAATCTACCA

—~GTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGCARTTGCTTTGTARARTACATTTGTARRGTACTTAGGAGT CAGAGGCCARTCTA
CTACAGATAATTAC====GTACTGTTAGTGTGGTTTTCAGGTATTATGCARTTGCTTTGTARAATACATTTGTARRGTACTTAGGAGTCAGAGGCCARTCT

ctacagataattac ghactgbbtaptgbppbbbbocagotatbabgcaat o gobl . oo eseeeiierencssssssssssssscsssssssssnsnsnnnns

Annexe 56: Alignement de séquences poMPS33a exon 12

SNP entre anes ® SNP 1 (pos 30) SNP Cheval/Ane A
Normand Balthazar T Position Cheval Anes
Normand Euro T 1 (pos 274-278) ATTGT | -
Pyrénées | Aigle Noir T/C
Pyrénées Altesse T/C
Provence Valence
Provence Valouse

Cheval Ensembl T

171




Annexe 57: Alignement de séquences povPS33aexon 13 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

exld

altl3R
ball3R
valoul3R
anl3R
eurol3R
valenl3R
¥33alt13F
V¥33valouldF
Y¥33ball3F
¥33euroldF
V¥33anl3F
V¥33valenl3F
exlIstrict
Consensus

exld
alt13R
ball3R
valoul3R
anl3R
eurol3R
valenl3R
¥33alt13F
Y¥33valoul3F
¥33ball3F
¥33eurollF
Y¥33anl3F
¥33valenl3F
exl3istrict
[

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90
1

100 110

130

TCCTGAGTTTCARATGAGCTGTCTGTATCARGACACATTTGACTTTTTTACTTATGARTGATGCCATTTTTTCAGAGGTGAGARGAGARGCATCARTARTARATARTTCTTARTTCTGAARTGTTTGAA
TICCTGAGTTTCAARTGAGCTGTCTGTATCARGACACATTTGACTTTTTTACTTATGARTGATGCCATTTTTTCAGAGGTGAGARGAGARGCATCARTARTAAATARTTCTTAATTCTGARATGTTTGAR
TICCTGAGTTTCARATGAGCTGTCTGTATCARGACACATTTGACTTTTTTACTTATGAATGATGCCATTTTTTCAGAGGTGAGARGAGARGCATCARTARTAAATARTTCTTAATTCTGARATGTTTGAR
TICCTGAGTTTCARATGAGCTGTCTGTATCARGACACATTTGACTTTTTTACTTATGARTGATGCCATTTTTTCAGAGGTGAGARGAGARGCATCARTARTAAATARTTCTTAATTCTGARATGTTTGAR
TICCTGAGTTTCARATGAGCTGTCTGTATCARGACACATTTGACTTTTTTACTTATGARTGATGCCATTTTTTCAGAGGTGAGARGAGARGCATCARTARTARATARTTCTTAATTCTGARATGTTTGAR
TICCTGAGTTTCARATGAGCTGTCTGTATCARGACACATTTGACTTTTTTACTTATGAATGATGCCATTTTTTCAGAGGTGAGARGAGARGCATCARTARTAAATARTTCTTAATTCTGARATGTTTGAA

TGAGTTTCARRTGAGCTGTCTGTATCARGACACATTTGACTTTTTTACTTATGAATGATGCCATTTTTTCAGAGGTGAGAAGAGARGCATCARTARTARATARTTCTTARTTCTGARATGTTTGAA
GAGGTGAGARGAGARGCATCARTARTARATARTTCTTARTTCTGARATGTTTGAA
ACTTATGAATGATGCCATTTTTTCAGAGGTGAGAAGAGAAGCATCARTARTARATARTTCTTARTTCTGARATGTTTGAA
GAGGTGAGARGAGARGCATCARTARTARATARTTCTTARTTCTGARATGTTTGAA

GAGGTGAGARGAGARGCATCARTARTARATARTTCTTARTTCTGARATGTTTGAA

GAGGTGAGARGAGARGCATCARTARTARATARTTCTTAATTCTGAARTGTTTGAA
TITTTTACTTATGARTGATGCCATTTTTTCAGAGGTGAGARGAGARGCATCARTARTARATARTTCTTARTTCTGARRTGTTTGAA

assssssssssstissstssstssstsssssaassansssnsssssssssdcbiatgaatgatgoccatbbbbbcagaggt pagaagagaagcatcaataataaataaktbetbaatbctgaaatgbtbgaa

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

| I
TTTTAGGTCARCCAGGAGARAACCGAATCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTGCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGARGATGGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCAACCAGGAGARAACCGAATCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTECCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGARGATGGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCARCCAGGAGARAACCGAATCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTGCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGARGATGGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCARCCAGGAGARAACCGAATCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTGCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGARGATGGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCAACCAGGAGARARCCGAATCACTCTGATATTTTTCCT TGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGC TRCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGARGATGGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCARCCAGGAGARAACCGAATCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTGCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGARGATGGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCAACCAGGAGARAACCGAATCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTGCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGARGATGGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCAACCAGGAGARAACCGAATCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTRCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGAAGATGGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCARCCAGGAGARAACCGAATCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTGCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGARGATGGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCAACCAGGAGARARCCGARTCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTGCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGAAGATGGAGGTACAGAATATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCAACCAGGAGARAACCGAATCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTRCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGAAGATGGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCARCCAGGAGARAACCGAATCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTGCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGARGATGGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
TTTTAGGTCAACCAGGAGARARCCGARTCACTCTGATATTTTTCCT TGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTGCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGAAGATGGAGGTACAGAATATGTARTTGCCAC

GTCAACCAGGAGAARACCGAATCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTAACTTTTGCTGAAATTGCTGCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGT TGGAAGATGGAGGTACAGAATATGTARTTGCCAC

exl3

altl13R
ball3R
valoullR
anl3R
eurol3R
valenlIR
Y¥33alt13F
Y¥33valouldF
¥33ball3F
Y¥33eurol3F
Y¥33anl3F
¥33valenl3F
exldstrict
Consensus

exl3
alt13R
ball3R
valoul3R
anl3R
eurol3R
valenl3R
¥33alt13F
¥33valoulldF
Y¥33ball3F
Y¥33euroldF
¥33anl3IF
Y¥33valenl3F
exldstrict
Cy

tbbbagGTCAACL CGARTCACTCTGATATTTTTCCTTGGGGGTGTARCTTTTGCTGARATTGCTGCCCTGCGGTTTCTCTCCCAGTTGGAAGATEGAGGTACAGARTATGTARTTGCCAC
261 270 280 290 300 310 32P 330 3 350 360 370 380 390

I I
CACTAAACTAATGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGECATTCAGARTAGACT TA——ACARGTGARCTGCAGAATARACTGCACCTTTGAAGAAGT TGCTGGARGGA
CACTARACTAATGAACGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGRCATTCAGARTAGACTTATTARCARGTGARCTGCAGARTARACTGCACCTTTGAAGARGT TG TGGARGGA
CACTARACTAATGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGECATTCAGAATAGACTTATTARCARGTGARCTGCAGARTARACTGCACCTTTGAAGARGT TGCTGGAAGGA
CACTAAACTAATGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGECATTCAGARTAGACTTATTARCARGTGARCTGCAGAATARACTGCACCTTTGAAGAAGT TGCTGGARGGA
CACTARACTAATGAACGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGRCATTCAGARTAGACTTATTARCARGTGARCTGCAGARTARACTGCACCTTTGAAGARGT TG TGGARGGA
CACTARACTAATGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGECATTCAGAATAGACTTATTARCARGTGARCTGCAGARTARACTGCACCTTTGAAGARGT TGCTGGAAGGA
CACTAAACTAATGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGECATTCAGARTAGACTTATTARCARGTGARCTGCAGAATARACTGCACCTTTGAAGAAGT TGCTGGARGGA
CACTARACTAATGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGECATTCAGAATAGACTTATTARCARGTGARCTGCAGARTARACTGCACCTTTGAAGAAGT TGCTGGRAGGA
CACTARACTAATGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGECATTCAGAATAGACTTATTARCARGTGARCTGCAGARTARACTGCACCTTTGAAGARGT TGCTGGAAGGA
CACTAAACTAATGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGRCATTCAGARTAGACTTATTARCARGTGARCTGCAGAATARACTGCACCTTTGAAGAAGT TGCTGGARGGA
CACTARACTAATGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGECATTCAGAATAGACTTATTARCARGTGARCTGCAGARTARACTGCACCTTTGAAGAAGT TGCTGGRAGGA
CACTARACTAATGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARRRACCTTTCTAGGECATTCAGAATAGACTTATTARCARGTGARCTGCAGARTARACTGCACCTTTGAAGAAGT TGCTGGRAGGA
CACTARACTAATGAACGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGAAARACCTTTCTAGGRCATTCAGARTAGACTTATTAACARGTGARC TGCAGARTARACTGCACCTTTGAAGAAGT TGCTGGARGGA
CACTARACTAATGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGECATTCAGAATAGACTTA———ACARGTGARCTGCAGARTARACTGCACCTTTGAAGAAGT TGCTGGRAGGA
CACTARACTARTGARCGGGGCCAGC TGGATAGAGTCTCTCATGGARARACCTTTCTAGGECATTCAGAATAGACTTALLaACARGTGARCTGCAGARTARACTGCACCTTTGARGAAGT TGCTGGAAGGA

448 T O BS 460 470 480

1 |
AGTGCAACCCCACAGAGGAGTARCARGARRCAGAACTTACTTTGGGATCAGCTTCTTAAGTTATACTACTTTCCCTTTCTGCTTCTCTTT
AGTGCAACCCCACAGAGGAGTARCARGARRCAGARCTTACT

AGTGCAACCCCACAGAGGAGTARCARGARRCAGRACTTACT

AGTGCAACCCCACAGAGGAGTARCARGARARCAGRAACTTA

AGTGCAACCCCACAGAGGAGTARCARGAARCAGARC

AGTGCAACCCCACAGAGGAGTARCARGARRCAGARAC

AGTGCAACCCCACAGAGGAGTARCARGARRCAGRACTTACTT
AGTGCAACCCCACAGAGGAGTAACARGARRCAGARCTTACTTTGGGATCAGCTTCTTARGTTATACTACTTTCCCTTTCTG
AGTGCAACCCCACAGAGGAGTARCARGARACAGAACTTACTTTGGGATCAGCTTCTTAAGTTATACTACTTTCCCTTTCTG
AGTGCAACCCCACAGAGGAGTARCARGARRCAGAACTTACTTTRRGATCAGCTTCTTAAGTTATACTACTTTCCCTTTCTRCTTCTC
AGTGCAACCCCACAGAGGAGTARCARGAARCAGARCTTACTTTGGGATCAGCTTCTTARGTTATACTACTTTCCCTTTCTGCTTCTC
AGTGCAACCCCACAGAGGAGTARCARGARACAGAACTTACTTTGEGATCAGCTTCTTARGTTATACTACTTTCCCTTTC
AGTGCARCCCCAC

AGTGCAACCCCACAGA

391 400 410 420 430

3’UTR

AGTGCAACCCCAC t gaactback

Annexe 57: Alignement de séquences poMPS33a exon 13

SNP Cheval/Ane 4\
Cheval

Position Anes

1 (pos 338-340) --- TTA

172



Annexe 58:

Alignement de séquences poMiLPH exon 1 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

HLPHExon1Horse
Ball

EurolF
YalenlF
HounelF

Lord1F

Enonlstrict
Consensus

HLPHExon1Horse
Ball

EurolF
YalenlF
HounelF

Lord1F

Enonlstrict
Consensus

HLPHExon1Horse
BallF
EurolF
YalenlF
HounelF
Lord1F
Exonistrict

C

1 10 20 30 40 50 L3 0 a0 90 100 110

(]
: &
TTGCCCCAGAATTCGATGCTTTCTGTATTGTCTCTTCCTTTGTGGATGAGCCARCATCCAAGGGCTTCCTGGGCTGACARCTGTGATCCTGTGACATTCCAGGTGCARCCCTGACGAGAAGCAGAGATGE
TCCGAGGGCTTCCTGGGCTGACAARCTGTGATCCTGTGACATTCCAGGTGCARCCCTGACARGAARGCAGAGATGG
TCCGAGGGCTTCCTGGGCTGACAARCTGTGATCCTGTGACATTCCAGGTGCARCCCTGACARGAARGCAGAGATGG
TCCGAGGGCTTCCTGGRCTGACARCTGTGATCCTGTGACATTCCAGGTGCARCCCTGACARGAAGCAGAGATGEG
TCCGAGGGCTTCCTGGGCTGACARCTGTGATCCTGTGACATTCCAGGTGCARCCCTGACARGAAGCAGAGATGG
TCCGAGGGCTTCCTGGGCTGACARCTGTGATCCTGTGACATTCCAGGTGCARCCCTGACARGAAGCAGAGATGG

130
I

ATGG
e eI et I et E st et esasantrtesesasssssLOCRAgpEciocbgppctpacaactgbgatocbgbpacatbecaggbgcaaceckgacaagaageagaghTGh
131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

| _——————|
GGAAAARACTGGATCTTTCCCAGCTCACGGACGAGGAGGCCAAGCACGTCTGGGARGTGGTCCARCGGGACT TTGACCT TAGARGGAAGGAAGAGGAAAGAC TAGAGTGAGTGTGTGGC TCAGCCCGTGG
GGARRARACTGGATCTTTCCCAGCTCACGGACGAGGAGGCCARGCACGTCTGGGAAGTGGTCCARCGGGACTTTGACCTT TAGAGTGAGTGTGTGGCTGAGCCCGTGG
GGARRARACTGGATCTTTCCCAGCTCACGGACGAGGAGGCCARGCACGTCTGGGAAGTGGTCCARCGGGACTTTGACCTT TAGAGTGAGTGTGTGGCTGAGCCCGTGG
GGARRARACTGGATCTTTCCCAGCTCACGGACGAGGAGGCCARGCACGTCTGGGAAGTGGTCCARCGGGACTTTGACCTT TAGAGTGAGTGTGTGGCTGAGCCCGTGG
GGARRARACTGGATCTTTCCCAGCTCACGGACGAGGAGGCCARGCACGTC TGGGAAGTGGTCCARCGGGACTTTGACCTT TAGAGTGAGTGTGTGGC TGAGCCCGTGG
GGAARARACTGGATCTTTCCCAGCTCACGGACGAGGAGGCCARGCACGTCTGGGARGTGGTCCARCGGGACTTTGACCTT TAGAGTGAGTGTGTGGCTGAGCCCGTGG
GGAAAARACTGGATCTTTCCCAGCTCACGGACGAGGAGGCCARGCACGTCTGGGARGTGGT CCARCGGGACT TTGACCT TAGARGGARGGAAGAGGAAAGACTAGA

GGARARRACTGGATCTTTCCCAGCTCACGGACGAGGAGGCCAAGCACGTCTGGGARGTGGTCCARCGGGACTTTGACCTTAGARGEARGGAAGAGGAAAGACTAGASL sagt ctet ppctpagceoptyy

261 270 80 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 90

| 1
GCCTGGEGTCCTCCCATGTCCTCTGARGGGT TGTCACCTTGGGGTGCTTTCTAGGGGGATARRCCACCAGGTGCTGGGARATGTTCTACTTTCTGCCCTCAGTTTCCTCATART TARARGAAGGGGATCT
GCCTGGGGTCCTCCCACGTCCTCTGARGGGT TGTCACCTTGGGGTGCTTTCTAGGGGGATARACCACCAGGTACTGGGAAATGTTCTACTTTCTGCCCTCAGTTTCCTCATART TRARARGAAGAGGATCT
GCCTGGGGTCCTCCCACGTCCTCTGARGGGT TGTCACCTTGGGGTGCTTTCTAGGGGGATARACCACCAGGTACTGGGAAATGTTCTACTTTCTGCCCTCAGTTTCCTCATART TRRARGRAGAGGATCT
GCCTGERETCCTCCCACGTCCTCTGARGGGTTGTCACCTTGGGGTGCTTTCTAGGGGGATARRCCACCAGGTACTGGGARATGTTCTACTTTCTGCCCTCAGTTTCCTCATART TRHRARGAAGAGGATCT
GCCTGGGGTCCTCCCACGTCCTCTGARGGGTTGTCACCTTGGGGTGCTTTCTAGGGGGATARRCCACCAGGTACTGGGARATGTTCTACTTTCTGCCCTCAGTTTCCTCATART TRHRARGRAGAGGATCT
GCCTGEGETCCTCCCACGTCCTCTGARGGGTTGTCACCTTGGGGTGCTTTCTAGGGGGATARRCCACCAGGTACTGGGARATGTTCTACTTTCTGCCCTCAGTTTCCTCATART TRRARGAAGAGGATCT
goctegpgptoct tcctct ttgtcacchbggggtectibct tct

tack Letbctactbbcbgcoctocagbtboct.cataatt

HLPHExon1Horse
BallF
EurolF
YalenlF
HounelF
Lord1F
Exonlstrict

C

2 400 410 415
----- e e |
TTCCARCCAGATACGCAGGTG

GCCTTTCCARCCAGATACGCAGGTG
GCCTTTCCARCCAGATACGCAGGTG
GCCTTTCCARCCAGATACGCAGGTG
GCCTTTCCARCCAGATACGCAGGTG
GCCTTTCCARCCAGATACGCAGGTG

geotlt

g gragele

Annexe 58: Alignement de séquences pot¥LPH exon 1

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 60) A G
2 (pos 116) G A
3 (pos 251) C G
4 (pos 277) T C
5 (pos 333) G A
6 (pos 384) G A
7 (pos 392) A C
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Annexe 59: Alignement de séquences poMLPH exon 2 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

HLPHExonZ3Horse
Tepo23F
Harsa23F
Houne23F
Alp23F

Hico23F
Lord23F
ExonZstrict
Consensus

HLPHExonZ3Horse
Tepo23F
Harsa23F
Houne23F
Alp23F

Hico23F
Lord23F
ExonZstrict
Consensus

HLPHExonZ3Horse
Tepo23F
Harsa23F
Houne23F
Alp23F

Hico23F
Lord23F
Exon2strict
Consensus

HLPHExonZ3Horse
Tepo23F
Harsa23F
Houne23F
Alp23F
Hico23F
Lord23F
Exon2strict

C

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
GCARAAAGARGGGGATTGGTAGTGGATGT TRAGCTCAGGGCTARTCTTCCTCARAAARARARCARGGTGTCCARCATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTARGGGGET TGARGGGCAAGAT TAAGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGGEGGT TGAAGGGCAAGAT TARGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGGGGT TGAAGGGCAAGAT TARGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGEGGT TGAAGGGCAAGAT TARGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGEGGT TGAAGGGCAAGAT TARGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGGGGT TGAAGGGCAAGAT TARGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGGEGGT TGAAGGGCAAGAT TARGAGGGA

GGGGTTGARGGGCARGAT TARGAGGGA

catattbctbgtbtctgatcbtbboctaagGGGETTRAAGGGCAAGAT TAAGAGGGA

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

1 1
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGCTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGGCTCCTGGTGATGCCL AATGTGTGGACTGCCACCTCTTCATCTGC
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGCTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGEL TCCTGGTGATGCCCARGAGGCAATGTGTGGACTGCCACCTCTTCATCTGE
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGLTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGGETCCTGGTGATGCCCARGAGGCAATGTGTGGACTGCCACCTCTTCATCTGE
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGCTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGGCTCCTGGTGATGCCCARGAGGCARTGTETGGACTGCCACCTCTTCATCTGL
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGCTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGEL TCCTGGTGATGCCCARGAGGCAATGTGTGGACTGCCACCTCTTCATCTGE
ARGTTCCCAGAGGGAGLTGLTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGGCTCCTGGTGATGCCCARGAGGCAATGTRTGGACTGCCACCTCTTCATCTGE
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGCTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGGCTCCTGGTGATGCCCARGAGGCARTGTETGGACTGCCACCTCTTCATCTGL
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGCTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGEL TCCTGGTGATGCCCARGAGGCAATGTGTGGACTGCCACCTCTTCATCTGE
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGLTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGGCTCCTGGTGATGCCCARGAGGCAATGTRTGGACTGCCACCTCTTCATCTGE

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390

1 1
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTGCGACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGECCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGEEGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGGG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTECEACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGGLCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGGGGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGEG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTRCRACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGGCCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGGGGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGGG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTGCGACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGECCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGEEGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGGG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTECEACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGGLCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGGGGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGEG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTRCRACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGGCCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGGGGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGGG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTGCGACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGECCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGEEGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGGG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTECGACCCCTGCCACCTGGCCAG

ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTGCGACCCCTGCCACCTGGCCAGEL

caagtpaccctegctegbbbL stotcoctbbeptogs

391 400 410 420 430 440 450 460 a70 480 490 500 510 520

| |
GCTGGCTGARGARGEGTGGGCACGTGGGTGTGTGTGGCAGGGCCGCCCCCAGCTCTGGGCTCCGTCTCTCTGCAGAGTCGTGARGAT CGGCTCGCTAGAGTGGTAC TACGGGCACGTGAGAGCCCGCTTC
GCTGGCTGARGAAGGETGGGCACGTGGGTGTGCGTGECAGGGCCGLCCCCAGCTCTGGGCTCCGTCTCTCTGCAGAG TCRTGARGAT CGGCTCGCTGGAGTGGTACTACGGGECACGT GAGAGCCCGCTTC
GCTGGCTGARARRGGGTGGGCACGTGGGTGTGCGTGGCAGGGCCGCCCCCAGCTCTGGGCTCCGTCTCTCTGCAGAGTCGTGARGATCGGCTCGCTGGAGTGGTAC TACGGGCACGTGANAGCCCGCTTC
GCTGGCTGARGARGGGTGGGCACGTGGGTGTGCGTGGCAGGGCCGCCCCCAGCTCTGGGCTCCGTCTCTCTGCAGAG TCGTGARAAT CGGCTCGCTGGAGTGGTACTACGGGCACGTGAGAGCCCGCTTH
GCTGGCTGAAGAAGGETGGGCACGTGGGTGTGCGTGGCAGGGCCGCCCCCAGCTCTGGGCTCCGTCTCTCTGCARAGTCGTGARAAT CGGCTCGCTGGAGTGGTACTACGGGCACGTGAGAGCCCGCTTC
GCTGGCTGARGARGEGTGGGCACGTGGGTGTGCGTGGCAGGGLCGCCCCCAGCTCTGGGCTCCGTCTCTCTGCAGAG TCGTGARGATCGGCTCGCTGGAGTGGTAC TACGGGCACGTG
GCTGGCTGARAARGEGTGGGCACGTGGGTGTGCGTGECAGGGCCGCCCCCAGCTCTGGGCTCCGTCTCTCTGCAGAG TCGTGARGATCGGCTCGCTGGAGTGGTACTACGGGEE
ctgppetoogtototot cgtgaagat.cppetopect ggagt ggtact 2

gocbegct ppetetecet

HLPHExonZ3Horse
Tepo23F
Harza23F
Houne23F
Alp23F

Hico23F
Lord23F
Exon2strict
Consensus

521 530 540 550 560 570 580 590 600 610 620 630 634
|

|

ARGCGGTTCGGGAGCGCCARGGTGATCCGATCCCTCTGCGEGLEEL TRCAGGGTARGGCGCGGCCGGCCGGGAGEELGAGGGECCTCTCTGTCCAGTGTCCAGGGGGCTATT
ARGCGGTTCGGGAGCGCCAAGGTGATCCGATCCCTCTGCGGGLGGE TRCAGGGTAAGGCGCGGCCGGLCGGGAGGGLGAGGGCCTCTCTGTCCAGTGTCCAGGGRGE TANNARA
ARGCGGTTCGGGAGCGCCARGGTGATCCGATCCCTCTGCGGECGGL TRCAGGGTAAGGLGCGHCCGGCCGG

ARGCGGTTCGGGAGCGNCARGGTGATC

ARGCGGTTCGGGA

Annexe 59: Alignement de séquences potLPH exon 2
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Annexe 60 : Alignement de séquences poMi.PH exon 3 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

HLPHExonZ3Horse
Tepo23F
Harsa23F
Houne23F
Alp23F

Hico23F
Lord23F
Exon3strict
Consensus

HLPHExonZ3Horse
Tepo23F
Harsa23F
Houne23F
Alp23F
Hico23F
Lord23F
Exon3strict

C

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130
1 1
GCARAAAGARGGGGATTGGTAGTGGATGT TAGCTCAGGGCTARTCTTCCTCARAAARARARCARGGTGTCCARCATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTARGGGGET TGARGGGCAAGAT TARGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGGGGT TGARGGGCAAGAT TARGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGGGGT TGAAGGGCAAGAT TARGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGGGGT TGAAGGGCAAGAT TARGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGGGGT TGAAGGGCAAGAT TARGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGGGGT TGAAGGGCAAGAT TARGAGGGA
CATATTTCTTGTTTCTGATCTTTTCCTAAGGEGGT TGAAGGGCAAGAT TARGAGGGA

catatttctbgtttetpatotttboct L t

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

1 1
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGCTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGGCTCCTGGTGATGCCL AATGTGTGGACTGCCACCTCTTCATCTGC
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGCTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGELTCCTGGTGATGCCCARGAGGCAATGTGTGGACTGCCACCTCTTCATCTGE
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGLTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGGETCCTGGTGATGCCCARGAGGCAATGTGTGGACTGCCACCTCTTCATCTGE
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGCTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGGCTCCTGGTGATGCCCARGAGGCARTGTETGGACTGCCACCTCTTCATCTGL
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGCTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGELTCCTGGTGATGCCCARGAGGCAATGTGTGGACTGCCACCTCTTCATCTGE
ARGTTCCCAGAGGGAGLTGLTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGGCTCCTGGTGATGCCCARGAGGCAATGTRTGGACTGCCACCTCTTCATCTGE
ARGTTCCCAGAGGGAGCTGCTTTCGGACACCGCCCACCTGARTGAGACCCACTGTGCCCGTTGCCTGCAGCCCTACCGGCTCCTGGTGATGCCCARGAGGCAATGTETGGACTGCCACCTCTTCATCTGL
stgccegtbgect tcctggtgat stgtggact ctteatchge

aagtt sobbt saat

HLPHExonZ3Horse
Tepo23F
Harsa23F
Houne23F
Alp23F
Hico23F
Lord23F
Exonlstrict

Cy

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390

1 1
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTGCGACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGECCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGEEGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGGG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGECTGGCTCTECEACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGGLCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGGGGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGEG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTRCRACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGGLCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGGGGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGGG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTGCGACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGECCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGEEGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGGG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGECTGGCTCTECEACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGGLCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGGGGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGEG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTRCRACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGGLCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGGGGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGGG
ARGGCCTGCAGCCACGCCCATCCAGAGGAGCAGGGCTGGCTCTGCGACCCCTGCCACCTGGCCAGGTGAGCCAGECCCAGAGGTCARGTGACCCTGCTGGTTTTGEEGCCCAGTGTGTCCCTTTGGTGGG
stetcccbbbeptepy

E gockct caagtgaccctbegcbegbbbL

HLPHExonZ3Horse
Tepo23F
Harsa23F
Houne23F
Alp23F
Hico23F
Lord23F
Exon3strict

C

391 400 % 410 420 430 440 450 460 A7 Qdﬂﬂ % 500 510 520
4!!% 1
GCTGGCTGAAGHAGGGTGGECACGTGGGTGTG GCAGGGCCECCCCCAGCTCTGGGCTCCGTCTCTCTGCAGHETCRTGAAGHTCGGCTCGE TGETACTACGGGCACGTGAGAGCCCGCTTC
GCTGGCTGARGARGEGTGEECACGTGGGTGTGCGTGGCAGGGCCECCCCCAGCTCTGEGETCCGTCTCTCTGCAGAG TCGTGARGAT CGGCTCGCTGGAGTGGTACTACGGGCACGTGAGAGCCCGCTTCL
GCTGGCTGAAARAGGEGTEGECACGTGGGTGTGCGTGGCAGGGCCGCCCCCAGCTCTGGRCTCCGTCTCTCTGCAGAG TCGTGARGAT CGGCTCGCTGGAGTGGTAC TACGGGCACGTGAGAGCCCGCTTC
GCTGGCTGAAGARGGEGTGGECACGTGGGTGTGCGTGGCAGGGCCGCCCCCAGCTCTGGGCTCCGTCTCTCTGCAGAG TCGTGARAAT CGGC TCGCTGGAGTGGTAC TACGGGCACGTGAGAGCCCGCTTC
GCTGGCTGAAGARGEGTGGECACGTGGGTGTGCGTGGCAGGGLCECCCCCAGCTCTGGGCTCCGTCTCTCTGCARAGTCGTGARAATCGGCTCGCTGGAGTGGTACTACGGGCACGTGAGAGCCCGCTTL
GCTGGCTGAAGARGGEGTGGGECACGTGGGTGTGCGTGGCAGGGCCGCCCCCAGCTCTGGRCTCCGTCTCTCTGCAGAG TCGTRARGATCGGCTCGCTGGAGTGGTAC TACGEGCACGTG
GCTGGCTGAAARAGGEGTGGECACGTGGGTGTGCGTGGCAGGGCCGCCCCCAGCTCTGGGCTCCGTCTCTCTGCAGAG TCGTGARGAT CGGC TCGCTGGAGTGGTAC TACGEGE
AGTCGTGARGATCGGCTCGCTAGAGTGGTAC TACGGGCACGTGAGAGCCCGLTTC
ctgppetoogtetebobgcagGTCGTGAAEATCGGCTCGCTeGAGTGGTACTACGEGC acgt gagagccogctbe

gocbegct ppetetecet

HLPHExonZ3Horse
Tepo23F
Harza23F
Houne23F
Alp23F
Hico23F
Lord23F
Exon3strict

[

521 530 540 550 560 570 580 590 600 610 620 631

| |
ARGCGGTTCGGGAGCGCCARGGTGATCCGATCCCTCTGCGGELEEL TRCAGGGTAAGGCGCGGCCGGCCGGGAGEELGAGGECCTCTCTGTCCAGTGTCCAGGGGGCTATT
ARGCGGTTCGGGAGCGLCAAGGTGATCCGATCCCTCTGCGGGCEEE TRCAGGGTAAGGLGCGGCCGGCCGGGAGGGLGAGGGCCTCTCTGTCCAGTGTCCAGGGGGCTA
ARGCGGTTCGGGAGCGCCARGGTGATCCGATCCCTCTGCGGGLGGE TRCAGGGTARGGCGLG

ARGCGGTTCGGGAG

ARGCGGTTCGGGA

ARGCGGTTCGGGAGCGCCAAGGTGATCCGATCCCTCTGCGGRLGGL TRCAGG

aagcggth satccpatoccteot ocapy

Annexe 60: Alignement de séquences pot¥LPH exon 3

SNP entre anes ® SNP 1 (401) | SNP 2 (465) | SNP 3 (475) SNP Cheval/Ane A
Normand Marsavril A G A/G Position |Cheval| Anes
Normand Nico G G A/G 1(423) T C

Grand Noir du Berry | Noune G G A/G 2 (487) A G
Grand Noir du Berry | Lord A G G
Provence Alpille G A A/G
Provence Tepo G G G
Cheval Ensembl G G G
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Annexe 61

: Alignement de séquences poMiLPH exon 4 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

HLPHExondHorse
BaldF

LorddF

HounedF
YaloudF

EurodF

YalendF
Enondstrict
Consensus

HLPHExondHorse
BaldF
LorddF
HounedF
YaloudF
EurodF
YalendF
Enondstrict

C

1 10 20 30 40 50 60 70 a0 A 100
| I
CARCAGGCCAGCAGAAACGGGGTTGRTTGGCAGGGTCCTGGCCCCACATCACGGAGCAGAGGGTCACGETGGETCAGGAGC TGAGA--CAGGAGCTGGAACT TGGCGAGGTGCAGG-TGGTCCTGTTTCL
TCACGGAGCAGAGGGTCACGGTGGGTCAGGAGC TGAGAGACAGGAGL TGGAAC T TGGCGTGGCACAGGGTGGTCCTGTTTCC
TCACGGAGCAGAGGGTCACGGTGGGTCAGGAGC TGAGAGACAGGAGL TGGARCTTGGCGTGGCACAGEGTGETCCTGTTTCC
TCACGGAGCAGAGGGTCACGGTGGGTCAGGAGC TGAGAGACAGGAGL TGGARCTTGGCGTGGCACAGEGTGETCCTGTTTCC
TCACGGAGCAGAGGGTCACGGTGGGTCAGGAGC TGAGAGACAGGAGC TGGARCTTGGCGTGGCACAGGEGTGETCCTGTTTCC
TCACGGAGCAGAGGGTCACGGTGGGTCAGGAGC TGAGAGACAGGAGC TGGARCTTGGCGTGGCACAGGEGTGETCCTGTTTCC
TCACGGAGCAGAGGGTCACGGTGGGTCAGGAGE TGAGAGACAGGAGC TGGARCTTGGCGTGGCACAGGGTGETCCTGTTTCC
GGCGAGGTGCAGG-TGGTC
gpaactbGGCGLGGcaCAGGETERTCetgbbbee

3 cacggbepst

23832
I

131 140 150 IBQ 170 180 190 EOQ 210 220

|

CCTGTCAGCCTCCAGGGCACCCTCAGATGCGATARATGTCCTGCTTGT TCACCCTCGAGACCTCCCCCCACC TGARGATGCAGGGAG TGAGGGGLANGGGAC
CCTGTCAGCCTCCAGGGCACCCTCAGATGCGATARATGTCCTGCTTGT TCACCCTCGAGACCTCCCCCCACC TGARGATGCAGGGAGTGAGGGGCANGGGAC
CCTGTCAGCCTCCAGGGCACCCTCAGATGCGATARATGTCCTGCTTGTTCACCCTCGAGACCTCCCCCCACCTGARGATGCAGGGAGTGAGGGGCARGEGAC
CCTGTCAGCCTCCAGGGCACCCTCAGATGCGATARATGTCCTGCTTGTTCACCCTCGAGACCTCCCCCCTCCTGARGATGCAGGEAGTGAGGGGCARGEGAC
CCTGTCAGCCTCCAGGGCACCCTCAGATGCGATARATGTCCTGCTTGTTCACCCTCGAGACCTCCCCCCTCCTGARGATGCAGGGAGTGAGGGGCARGGGAC
CCTGTCAGCCTCCAGGGCACCCTCAGATGTGATARATGTCCTGCTTGT TCACCCTCGAGACCTCCCCCCACCTGARGATGCAGGGAGTGAGGGGCARGGGAC
CCTGTCAGCCTCCAGGGCACCCTCAGATGTGATARATGTCCTGCTTGTTCACCCTCGAGACCTCCCCCCACCTGARGATGCAGGGAG TGAGGGELANGEGAC
gaagat

cctgtcagect cagatgepataaategtoctgctbebbeacect

Annexe 61: Alignement de séquences poMLPH exon 4

SNP entre 4nes @ SNP 1 (pos 160) | SNP 2 (pos 200) SNP Cheval/Ane A\
Normand Balthazar C A Position Cheval | Anes
Normand Euro C/T A 1 (pos 87-88) - GA

Grand Noir du Berry | Noune C T 2 (pos 108) A T
Grand Noir du Berry | Lord A/T 3 (pos 111-112)| TG CA
Provence Valence C/T A 4 (pos 117) - G
Provence Valouse A/T
Cheval Ensembl A
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Annexe 62 : Alignement de séquences poMi.PH exon 5 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

HLPHExonSHorse
BalbF

LordSF

Euro5F
HouneSF
YalenSF
YalouSF
Exonbstrict
Consensus

HLPHExonSHor e
BalbF

Lord5F

Euro5F
HounebF
Yalen5F
YalouSF
ExonSstrict
Consensus

HLPHExonbHorse
Bal5l

Lord5F
EurobF
Houne5F
YalenSF
YaloubF
Exon5strict
Consensus

HLPHExon5Horse
Bal5F

Lord5F

EurobF
Houne5F
YalenSF
YaloubF
ExonSstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 g 120 130
1

1

TGGACAAATGGATGEATGGATGGATAGACAGATGCATGGGTAGATGGARGATAGAT GGAGGATGGATGGGTCGTAGATGAGTGGGAGGGTAGATGEAGGGT TGGGTEGGTGEATGGATGGACAGATAGTT
AGATGGAGGATGGATGGGTCGTAGATGAGTGGGAGGGTAGATGEAGGGT TGGGTEGGTGGATGGATGGACAGATAGTT
AGATGGAGGATGGATGGGTCGTAGATGAGTGGGAGGGTAGATGEAGGGT TGGGTEGGTGEATGGATGGACAGATAGTT
AGATGGAGGATGGATGGGTCGTAGATGAGTGGGAGGGTAGATGEAGGGT TGGATEGGTGGATGGATGGACAGATAGTT
AGATGGAGGATGGATGGGTCGTAGATGAGTGGGAGGGTAGATGEAGGGT TGGGTEGGTGGATGGATGGACAGATAGTT
AGATGGAGGATGGATGGGTCGTAGATGAGTGGGAGGGTAGATGGAGGGT TGGATEGGTGEATGGATGGACAGATAGTT
AGATGGAGGATGGATGEGTCGTAGATGAGTGGGAGGGTAGATGGAGGGTTGGATEGGTGGATGGATGGACAGATAGTT

assssssssssssisssitsstssstsssasaassnnssnnsssssssssssopabppagpatgpatggstogtagatgagteppagpptagatgpagggibes . bepptppatppat ppacagatagbt

131 140 150 160 1?A 180 150% % 200 210 E 220 % 230 240 250 260
1 1
TGCCCCCAGTCTTTCTCTCCCTGGGTGGAGTCATGCAGGCGTCTGTTRCAGGTGGGCLT CCTGGAGAGAGARGH IGACAGC GCAGACGGATGAGGATGGAGAACTGGACACAGC

TGCCCCCAGTCTTTCTCTCCCTGGGTGGAGTCATGCAGGTGTCTG T TRCAGGTGGGCCTGAGCCAAGCCCTGGAGAGAGARGTGGAGACAGCAGTGAGCAGACGGATGAGGATGGAGAACTGGACACAGC
TGCCCCCAGTCTTTCTCTCCCTGGGTGGAGTCATGCAGGTGTCTGT TRCAGGTGGGCC TGAGCCAAGCCCTGGAGAGAGAAGTGGAGACAGCAGT GAGCAGACGGATGAGGATGGAGAAC TGGACACAGL
TGCCCCCAGTCTTTCTCTCCCTGGGTGGAGTCATGCAGGTGTCTGT TRCAGGTGGGCCTGAGCCAAGCCCTGGAGBAGAGARGTGGAGACAGCAGTGAGCAGACGGATGAGGATGGAGAAC TGGACACAGC
TGCCCCCAGTCTTTCTCTCCCTGGGTGGAGTCATGCAGGTGTCTG T TRCAGGTGGGCCTGAGCCAAGCCCTGGAGAGAGARGTGGAGACAGCAGTGAGCAGACGGATGAGGATGGAGAAC TGGACACAGC
TGCCCCCAGTCTTTCTCTCCCTGGGTGGAGTCATGCAGGTGTCTGT TRCAGGTGGGCC TGAGCCAAGCCCTGGAGAGAGAAGTGGAGACAGCAGTGAGCAGACGGATGAGGATGGAGAAC TGGACACAGL
TGCCCCCAGTCTTTCTCTCCCTGGGTGGAGTCATGCAGGTGTCTGTTRCAGGTGGGCCTGAGCCAAGCCCTGGAGAGAGARGTGGAGACAGCAGTGAGCAGACGGATGAGGATGGAGAAC TGGACACAGC

GTGGGCCTGCGCGARGCCCTGGAGAGAGAAGCGGAGACAGCARTGAGCAGACGEATGAGGATGGAGARC TGGACACAGC
tgcccoccagtocbbbecbetbocct gpgtppagtcatgoagg . ghebgbbgcaghTRGGCCTGeGCgAAGCCCTGGAGAGAGARGCGGAGACAGCAaTGAGCAGACGEATGAGGATGGAGARCTGGACACAGL

261 270 280 290 300 310 320 330 M 350 380% 370 380 39

1

TGCCCAGGCCCAGCCCCTTGGCAGCARAGTARGTCTTCCCGCAGCCACCCCCAGCGC TCCCCACAGCTGGA! ITACTCTGACTTCCTGRARRG GTGCTCTCCATGACTCCTCTGG=----
TGCCCAGGCCCAGCCCCTTGGCAGCARAGTARGTCTTCCCGCAGCCACCCCCAGCGC TCCCCACAGCTGGAGCAGTCTCATACTCTGACTTCCTGARACCCTCAGTGCTCTCCATGACTCCTCTGGTTAT
TGCCCAGGCCCAGCCCCTTRGCAGCARAGTARGTCTTCCCGCAGCCACCCCCAGCGCTCCCCACAGCTGGAGCAGTCTCATACTCTGACTTCCTGARACCCTCAGTGCTCTCCATGACTCCTCTGGTTAT
TGCCCAGGCCCAGCCCCTTGGCAGCARAGTARGTCTTCCCGCAGCCACCCCCAGCGCTCCCCACAGCTGGAGCAGTCTCATACTCTGACTTCCTGARACCCTCAGTGCTCTCCATGACTCCTCTGGTTAT
TGCCCAGGCCCAGCCCCTTGGCAGCARAGTARGTCTTCCCGCAGCCACCCCCAGCGC TCCCCACAGCTGGAGCAGTCTCATACTCTGACTTCCTGARACCCTCAGTGCTCTCCATGACTCCTCTGGTTAT
TGCCCAGGCCCAGCCCCTTGGCAGCARAGTARGTCTTCCCGCAGCCACCCCCAGCGC TCCCCACAGCTGGAGCAGTCTCATACTCTGACTTCCTGARACCCTCAGTGCTCTCCATGACTCCTCTGGTTAT
TGCCCAGGCCCAGCCCCTTGGCAGCARAGTARGTCTTCCCGCAGCCACCCCCAGCGCTCCCCACAGCTGGAGCAGTCTCATACTCTGACTTCCTGARACCCTCAGTGCTCTCCATGACTCCTCTGGTTAT
TGCCCAGGCCCAGCCCCTTGGCAGCAAA
TGCCCAGGCCCAGCCCCTTGGCAGCARAgL aagt oLt

ggag.ag.cbeatactecbgactbectgaaa. ccheagbgcbetecat pactcobobpg. ...

39 400 410 420 430 |&440 450

I |
= —==--CACARRGACTCCGCCTCCCCCGCCACGCCCAN TCTCTGAGATCCARRCAGGAGCGTGCTC
CGCGGCGCGGGCACARAGACTCCGCCTCCCCCGCCACGCCCARATGGTCTCTGAGATCCARACAGGAGCGTG
CGCGGCGCGGGCACARAGACTCCGCCTCCCCCGCCACGCCCARATGRTCTCTGAGATCCARRCAGGAGCGTG
CGTGGCGTGGGCACARAGAC TCCGCCTCCCCCGCCACGCCCARATEGTCTCTGAGATCCARACAGGAGCGTGLTL
CGCGGCGTGGGCACARAGACTCCGCCTCCCCCGCCACGCCCARATGGTCTCTGAGATCCARACAGGAGCGTGE
CGCGGECGTGGGCACARAGACTCCGCCTCCCCCGCCACGCCCARATGGTCTCTGAGATCCARACAGGAGCGTG
CGTGGCGTGGGCACARAGACTCCGCCTCCCCCGCCACGCCCARATGGTCTCTGAGATCCARRCAGGAGLGTG

460 465

cogect gobctotoapat o

Annexe 62: Alignement de séquences poMLPH exon 5

SNP entre anes ® SNP 1 SNP 2 SNP 3 SNP Cheval/Ane Q
(115) (393) (398)
Normand Balthazar G C c/T Position Cheval Anes
Normand Euro A/G c/T T 1(170) C T
Grand Noirdu 1\ 0 1o G C T 2 (191) C A
Berry
Grand Noir du v G c C/T 3 (194) G c
Berry
Provence Valence A/G C/T T 4(213) C T
Provence Valouse A/G C/T T 5(224) A G
Cheval Ensembl G C T 6 (333) A C
7 (336) C T
8 (359-
360) AG CC
9 (435) C T
TTATCGC
104831§7' - GGCGCG
GG
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Annexe 63: Alignement de séquences poMiPH exon 6 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

1 10 20 30 40 50 1] 70 80 0 100 110 120 130
1 1
HLPHExon6Horse AGATGGGATGGGCTCTGGGCCACCCCTCAGTGCCAGCTCGGGGCTCCTTCGGGTTTGTCTATAGTGCAGGAGGTGGATGTGCCCACAGAGGCGCCCACCCCGCTECCCAGEGATGAGGGGCATCTGGTCC
BalGF AGGCGCCCACCCCGCTGCCCAGGGGETGAGGGGCATCTGGTCC
EurobF AGGCGCCCACCCCGCTGCCCAGGRGTGAGGGGCATCTGGTCC
YaloubF AGGCGCCCACCCCGCTGCCCAGGGGRTGAGGGGCATCTGGTCC
YalenbF AGGCGCCCACCCCGCTGCCCAGGGGATGAGGGGCATCTGGTCC
HounebF AGGCGCCCACCCCGCTGCCCAGGRGTGAGGGGCATCTGGTCC
Lord6F CCCCGCTGCCCAGGGGTGAGGGGCATCTGGTCD
Exonbstrict
COMSEMSUS 4 aassssssssssssstsssssssssssssensesesessssststtsttsttstrtsttstessessesseseettstsstssttrres cbggboce
131 140 150 160 170 180 190 200 0 220 230 240 250 260
1 1
HLPHExon6Horse TCTCTGTCAGGCTGACCTGACTCTCCTCCTCTTGCCCATGTCTGCACCTGATARGAAAAAGCGTCTCCTCCCCATTCACGGCCTGGACTTCGAGACAGACTCTGACGACTCCACTCCGTCTTTCAGTCAC
Bal6F TCTCTGTCAGGCTGACCTGACTCTCCTCCTCTTGCCCATGTCTGCACCTGATARGAAARAGCGTCTCCTCCCCATTCATGACCTGGACT TCGAGACAGACTCTGACGACTCCACTCCGTCTTTCAGTCAC
Euro6F TCTCTGTCAGGCTGACCTGACTCTCCTCCTCTTGCCCATGTCTGCACCTGATARGARRAAGCGTCTCCTCCCCATTCATGACCTGGACT TCGAGACAGACTCTGACGACTCCACTCCGTCTTTCAGTCAC
YaloubF TCTCTGTCAGGCTGACCTGACTCTCCTCCTCTTGCCCATGTCTGCACCTGATARGAAAAAGCGTCTCCTCCCCATTCATGACCTGGACTTCGAGACAGACTCTGACGACTCCACTCCGTCTTTCAGTCAC
YalenbF TCTCTGTCAGGCTGACCTGACTCTCCTCCTCTTGCCCATGTCTGCACCTGATARGARARAGCGTCTCCTCCCCATTCATGACCTGGACT TCGAGACAGACTCTGACGACTCCACTCCGTCTTTCAGTCAC
HounebF TCTCTGTCAGGCTGACCTGACTCTCCTCCTCTTGCCCATGTCTGCACCTGATARGARARAGCGTCTCCTCCCCATTCATGACCTGGACTTCGAGACAGACTCTGACGACTCCACTCCGTCTTTCAGTCAC
Lord6F TCTCTGTCAGGCTGACCTGACTCTCCTCCTCTTGCCCATGTCTGCACCTGATARGAARAAAGCGTCTCCTCCCCATTCATGACCTGGACT TCGAGACAGACTCTGACGACTCCACTCCGTCTTTCAGTCAC
Exonbstrict AAARAAGCGTCTCCTCCCCATTCACGGCCTGGACT TCGAGACAGACTCTGACGACTCCACTCCGTCTTTCAGTCAC
C tectectgbeaggotgacetgact.cboctectetbgeccatghobgeacctgat. GTCTCCTCCCCATTCALGACCTGGACTTCGAGACAGACTCTGACGACTCCACTCCGTCTTTCAGTCAC
261 270 280 290 % 300 310 320 330 0& 350 360 370 % 390
1 1
HLPHExon6Horse CCTCCACACCTGTCCTCAGTCCCAGCGGCCAI AGCCTGCAGGTCAGTGGGCCCCCATTTCTGTCTGTCCTGAGATG AGCAACGGGTGT TCAGGCCCCAGGTAAGGGA! CTGGGGA
Bal6F CCTCCACACCTGTCCTCAGTCCCAGCGGCCACGGACAGCCTGCAGGTCAGTGGGCCCCCATTTCTGTCTGTCCTGEGATARCCTGAGCAACGGGTGTTCAGGCCCCAGGTARGGGACGGTGCTCTGGEGA
Euro6F CCTCCACACCTGTCCTCAGTCCCAGCGGCCACGGACAGCCTGCAGGTCAGTGGGCCCCCATTTCTGTCTGTCCTREGATARCCTGAGCARCGGGTGTTCAGGCCCCAGGTARGGGACGGTGCTCTGGGGA
YaloubF CCTCCACACCTGTCCTCAGTCCCAGCGGCCACGGACAGCCTGCAGGTCAGTGGGCCCCCATTTCTGTCTGTCCTGGGATARCCTGAGCAACGGGTGTTCAGGCCCCAGGTARGGGACGGTGCTCTGGGGA
YalenbF CCTCCACACCTGTCCTCAGTCCCAGCGGCCACGGACAGCCTGCABGTCAGTGGGCCCCCATTTCTGTCTGTCCTGGEATAACCTGAGCAACGGGTGT TCAGGCCCCAGGTARGGGACGGTGCTCTGGEGA
Houne6F CCTCCACACCTGTCCTCAGTCCCAGCGGCCACGGACAGCCTGCAGGTCAGTGGGCCCCCATTTCTGTCTGTCCTGGGATARCCTGAGCAACGGGTGTTCAGGCCCCAGGTARGGGATGGTGCTCTGGGGEA
Lord6F CCTCCACACCTGTCCTCAGTCCCAGCGGCCACGGACAGCCTGCAGGTCAGTGGGCCCCCATTTCTGTCTGTCCTGGGATARCCTGAGCARCGGGTGTTCAGGCCCCAGGTARGGGACGGTGCTCTGGGGA
Exonbstrict CCTCCACACCTGTCCTCAGTCCCAGCGGCCACAGACAGCCTGCAG
Consensus CCTCCACACCTGTCCTCAGTCCCAGCGGCCACgGACAGCCTGLAGELcagt ttctgbctgtoctgggat.aacct gL gebobepeea
391 399
HLPHExon6Horse GCGGTCTG
Bal6F GCGGTCTG
Euro6F GCGGTCTG
YaloubF GCGGTCTG
YalenbF GCGGTCTG
Houne6F GCGGTCTGA
Lord6F GCGGTCTG
Exonbst.rict
Consensus gopgbcbg,
Annexe 63: Alignement de séquences poMLPH exon 6
SNP entre anes ® SNP 1 (377) SNP Cheval/Ane A
Normand Balthazar C Position Cheval Anes
Normand Euro C 1(209) C T
Grand Noir du Berry Noune c/T 2 (211) G A
Grand Noir du Berry Lord C 3(293) A G
Provence Valence C 4 (336) A G
Provence Valouse C 5 (340) G A
Cheval Ensembl C 6(378) A G
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Annexe 64: Alignement de séquences poMLPH exon 7 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

HLPHExon7Horse
Bal7F

Lord7F
HouneZF
Euro?7F
Yalou?F
Yalen?F
Exon/strict
Consensus

HLPHExon7Horse
Bal7F

Lord7F
HouneZF
Euro/F
Yalou?F
Yalen?F
Exon/strict
Consensus

HLPHExon7Horse
Bal7F

Lord7F
HouneZF
Euro/F
YalouZF
Yalen?F
Exon/strict
Consensus

HLPHExon7Horse
Bal7F

Lord7F
Houne/F
Euro?F
YalouZF
Yalen/F
Exon7strict
Consensus

1 10 20 30 40 50 BA 70 80 90 00 110 120 130
1 1
ARRGACCCACGTGCCARGGAGCTGCCCCCTCGTAGTAATACCTCCTGTGGCTGACAGGCTCTGTGTGCTCAGGTCCTCACAGGTGAGCCCTGCATAGATGAGGCCACCTCCCAGGAGGCCGTGGTCCAGG
TGTGGCTGACAGGCCCTGTGTGCTCAGGTCCTCACAGGTGAGCCCTGCACAGATGAGGCCACCTCCCAGGAGGCCGTGGTCCAGG
TGTGGCTGACAGGCCCTGTGTGCTCAGGTCCTCACAGGTGAGCCCTGCACAGATGAGGCCACCTCCCAGGAGGLCGTGGTCCAGG
TGTGGCTGACAGGCCCTGTGTGCTCAGGTCCTCACAGGTGAGCCCTGCACAGATGAGGCCACCTCCCAGGAGGCCGTGGTCCAGG
TGTGGCTGACAGGCCCTGTGTGCTCAGGTCCTCACAGGTGAGCCCTGCACAGATGAGGCCACCTCCCAGGAGGCCGTGGTCCAGG
TGTGGCTGACAGGCCCTGTGTGCTCAGGTCCTCACAGGTGAGCCCTGCACAGATGAGGCCACCTCCCAGGAGGLCGTGGTCCAGG
TGTGGCTGACAGGCCCTGTGTGCTCAGGTCCTCACAGGTGAGCCCTGCACAGATGAGGCCACCTCCCAGGAGGCCGTGGTCCAGG
GTCCTCACAGGTGAGCCCTGCATAGATGAGGCCACCTCCCAGGAGGCCGTGGTCCAGG
rsrsssrsssssssrrrrsssssssrrrannnnnssssssssssbfbppcbpacaggccctgbgbgcteagi TCCTCACAGGTGAGCCCTGCACAGATGAGGCCACCTCCCAGGAGGLCGTGGTCCAGG

131 140 150 160 170A 180 190 200 210 220 230 240 250 260

1 1
AGGAGACTGACGCCAGTGCCTCTGGGTACCACCTCCGTCCARRCARGCAGACAGACAGCCTCTCGTTTGCCGGACAGGATGCCCTCGCTGAGCTCTGCCTGCCTGGAGAGTCCTACACGARGGCCCTAGG
AGGAGACTGACGCCAGTGCCTCTGGGTACCACCTCCGTCCAGACARGCAGACAGACAGCCTCTCGTTTGCCGGACAGGATGCCCTCGLTGAGCTCTGCCTGCCTGGAGAGTCCTACACGARGGCCCTAGE
AGGAGACTGACGCCAGTGCLTCTGGGTACCACCTCCGTCCAGACARGCAGACAGACAGCCTCTCGTTTGCCGGACAGGATGCCCTCGCTGAGCTCTGCCTGCCTRGAGAGTCLTACACGARGGCCCTAGG
AGGAGACTGACGCCAGTGCCTCTGGGTACCACCTCCGTCCAGACARGCAGACAGACAGCCTCTCGTTTGCCGGACAGGATGCCCTCGCTGAGCTCTGCCTGCCTGGAGAGTCCTACACGARGGCCCTAGG
AGGAGACTGACGCCAGTGCCTCTGGGTACCACCTCCGTCCAGACARGCAGACAGACAGCCTCTCGTTTGCCGGACAGGATGCCCTCGLTGAGCTCTGCCTGCCTGGAGAGTCCTACACGARGGCCCTAGE
AGGAGACTGACGCCAGTGCLTCTGGGTACCACCTCCGTCCAGACARGCAGACAGACAGCCTCTCGTTTGCCGGACAGGATGCCCTCGCTGAGCTCTGCCTGCCTRGAGAGTCLTACACGARGGCCCTAGG
AGGAGACTGACGCCAGTGCCTCTGGGTACCACCTCCGTCCAGACARGCAGACAGACAGCCTCTCGTTTGCCGGACAGGATGCCCTCGCTGAGCTCTGCCTGCCTGGAGAGTCCTACACGARGGCCCTAGG
AGGAGACTGACGCCAGTGCCTCTGGGTACCACCTCCGTCCARACARGCAGACAGACAGCCTCTCGTTTGCCGGACAGGATGCCCTCGCTGAGCTCTGCCTGCCTGGAGAGTCCTACACGARGGCCCTAGG
AGGAGACTGACGCCAGTGLCTCTGGGTACCACCTCCGTCCAZACARGCAGACAGACAGCCTCTCGTTTGCCGGACAGGATGCCCTCGLTGAGCTCTGCCTGCCTRGAGAGTCCTACACGARGGCCCTAGG

261 % 280 290 300 31 320 330 340 350 360 I70 390
[Juem— A A 1
ARTCGCT! TGCCTERTAGGTGCCCTTGGCCATGGTCTTCCAGEGGEGCTCTGCATGGEGGCAGGGGTCGCTGARAAGCCTGTCCCGCCACCCTGGTTTGTGCAGACACACTGGCTGAT TGACAGGAG
ARTCGCTGGCATECCTGETAGGTGCCCTTGGCCATGGTCTTCCAGEGGGEGELTCTGCATGGGGECAGGGGTCACTGARARGCCTGTCCCGCCACCCTGGTTTGTGCAGACACACTGGCTGATTGACAGGAG
ARTCGCTGECATGCC TEGTAGGTGCCCTTGGCCATGGTCTTCCAGGGGEGE TCTGCATGGGGGCAGGGGTCACTGARAAGCCTGTCCCGCCACCCTGGTTTGTGCAGACACACTGGLTGAT TGACAGGAG
ARTCGCTGECATGCCTERTAGGTGCCCTTGGCCATGGTCTTCCAGGGGEGC TCTGCATGGEGGCAGGGGTCACTGARAAGCCTGTCCCGCCACCCTGGTTTGTGCAGACACACTGGCTGAT TGACAGGAG
ARTCGCTGGCATECCTGETAGGTGCCCTTGGCCATGGTCTTCCAGEGGGACTCTGCATGGGGECAGGGGTCACTGARAAGCCTGTCCCGCCACCCTGGTTTGTGCAGACACACTGGCTGATTGACAGGAG
ARTCGCTGECATGCCTERTAGGTGCCCTTGGCCATGGTCTTCCAGGGGGACTCTGCATGGEEGCAGGGGTCACTGARAAGCCTGTCCCGCCACCCTGGTTTGTGCAGACACACTGGLTGAT TGACAGGAG
ARTCGCTGECATGCCTERTAGGTGCCCTTGGCCATGGTCTTCCAGEGGEACTCTGCATGGEGGCAGEGGTCACTGARAAGCCTGTCCCGCCACCCTGGTTTGTGCAGACACACTGGLTGAT TGACAGGAG
ARTCGCTGCCATGCLTG

ARTCGCTGgCATECCThgt aggtgcectbggccakggbckbocageeeg. . chetecat cack 2t gobbhek

socteatt

391 400 410 420 430 440

| |
CCCCTTCCTTCCATGTGGTTGCGCGGTGGGTGCAGTCCTGGCARATGCTG
CCCCTTCCTTCCATGTGGTTGAGCGGTGGGTGCAGTCCTGGCAAA
CCCCTTCCTTCCATGTGGT TGAGCGGTGGGTGCAGTCCTGGCARA
CCCCTTCCTTCCATGTGGT TGAGCGGTGGGTGCAGTCCTGGCAARA
CCCCTTCCTTCCATGTGGTTGAGCGGTGGGTGCAGTCCTGGCAAA
CCCCTTCCTTCCATGTGGT TGAGCGGTGGGTGCAGTCCTGGCARA
CCCCTTCCTTCCATGTGGT TGAGCGGTGGGTGCAGTCCTGGCAARA

ccccbboccbbooat gbeptbeagepptppptocagbocbegcaaa. ..

Annexe 64: Alignement de séquences poMLPH exon 7

SNP entre anes ® SNP 1 (377) SNP Cheval/Ane A

Normand

Balthazar

G

Position

Cheval

A

>

es

Normand

Euro

A/G

1 (60)

T

Grand Noir du Berry

Noune

G

2 (95)

Grand Noir du Berry

Lord

G

3(172)

Provence

Valence

A/G

4 (269)

Provence

Valouse

A/G

5(332)

Cheval

Ensembl

6 (412)

ojlajlo|>»|H

>|I>IO|0|l0|0o
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Annexe 65: Alignement de séquences poMLPH exon 8 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

HLPHExon8Horse
BalBF

EurofBF
YalouBF
YalenBF
Houne8F
Lord8F
Exon8strict
Consensus

HLPHExon8Horse
BalBF

EuroflF
YalouBF
YalenBF
Houne8F
Lord8F
Exon8strict
Consensus

HLPHExon8Horse
BalBF
Euro8F
YalouBF
YalenBF
HouneBF
Lord8F
Exon8st.rict

C

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 0 110

130
. : A _
GCCCCACAACATCAGAGGAATACARTCACGTCTTCATTTTCTTTGATCTCTCATTTTGTTTTCATTGGAAACAACACATCCGTTGGCTTTCAGCGTTTCACTCCGATARTTCARACGTGCTCTTCCTCCG
TTGGAARACARCACATCCGTTGGCTTTCAGCCTTTCACTCCGATAATTCAARCCTGCTCTTCCTCCG
TTGGAAACARCACATCCGTTGGCTTTCAGCCTTTCACTCCGATARTTCARRCCTGCTCTTCCTCCG
TTGGAARACARCACATCCGTTGGCTTTCAGCCTTTCACTCCGATAATTCAARCCTGCTCTTCCTCCG
TTGGAARACARCACATCCGTTGGCTTTCAGCCTTTCACTCCGATAATTCAARCCTGCTCTTCCTCCG
TTGGAAACARCACATCCGTTGGCTTTCAGCCTTTCACTCCGATARTTCARRCCTGCTCTTCCTCCG
TTGGAARACARCACATCCGTTGGCTTTCAGCCTTTCACTCCGATAATTCAARCCTGCTCTTCCTCCG

e rarEEEEteieieitititetesesasassataterersrsrsrrtassssssssssassbbPgadacaacacatcegbtpgcttbcagectibcactoocgataattcaaacctgctobboctoog

230 qu

1
ARGGGGCGARCGTCACCGAGARTCGGCAGCTCCCATCCCAGTACCTGGCCGATGTGGACACCTCCGATGAAGAGAGCGTCCGAGCTCACAGGGGGECCTCCCACAGETCCACACGCAGGGGCCGGACTCL
AAGGGGCGAACGTCACCGAGARTCGGCAGCTCCCATCCCAGTACC TRGCCGATGTGGACACCTCCGATGARGAGAGLGTCCGAGC TCACAGGGEGECCTCCCACCGETCCACACGCAGGGGCCGGRCTCT
ARGGGGCGAACGTCACCGAGARTCGGCAGCTCCCATCCCAGTACCTRGCCGATGTGGACACCTCCGATGAAGAGAGLGTCCGAGC TCACAGGGGGGCCTCCCACCGRTCCACACGCAGGGGECGGACTCT
ARGGGGCGARCGTCACCGAGAATCGGCAGCTCCCATCCCAGTACCTGGCCGATGTGGACACCTCCGATGAAGAGAGCGTCCGAGCTCACAGGGGGECCTCCCACCGETCCACACGCAGGGGCCGGACTCT
AAGGGGCGAACGTCACCGAGARTCGGCAGCTCCCATCCCAGTACC TRGCCGATGTGGACACCTCCGATGARGAGAGLGTCCGAGC TCACAGGGEGECCTCCCACCGETCCACACGCAGGGGCCGGRCTCT
ARGGGGCGAACGTCACCGAGARTCGGCAGCTCCCATCCCAGTACCTRGCCGATGTGGACACCTCCGATGAAGAGAGLGTCCGAGC TCACAGGGGGGCCTCCCACCGRTCCACACGCAGGGGECGGACTCT
ARGGGGCGARCGTCACCGAGARTCGGCAGCTCCCATCCCAGTACCTGGCCGATGTGGACACCTCCGATGAAGAGAGCGTCCGAGCTCACAGGGGGECCTCCCACCGETCCACACGCAGGGGCCGGACTCT
GGGCGAACGTCACCGAGAATCGGCAGCTCCCATCCCAGTACC TRGCCGATGTGGACACCTCCGATGARGAGAGLGTCCGAGC TCACAGGGGGGCCTCCCACAGG TCCACACGCAGGGGCCGGACTCD
aagGGGCGAACGTCACCGAGARTCGGCAGCTCCCATCCCAGTACCTRGCCGATGTGGACACCTCCGATGARGAGAGCGTCCGAGC TCACAGGGAGGCCTCCCACeGRTCCACACGCAGGGGECGGACTCE

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 250 260,

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 3 380 390

1 1
GTCTGAGAGCCAGG TARGGGGGCC TGGARGAATGCATCCTTGTGGCTTCTTTGGGTGGARCCTTCTTACCTTARCACCAGGTCGTARARGARARGT TRRATCTTTCCATATTTTARRACTATGGGATTGC
GTCTGAGAGCCAGG TARGGGGGCLCTGGARGARTGCATCCTTGTGECTTCTTTGGGTGGAACCTTCTTACCTTARCACCAGGTCGTARAAGARA-GTTARATCTTTCCGTATTTTARAACTATGGGATTGE
GTCTGAGAGCCAGG TAARGGGGGCC TGGAAGARTGCATCCTTGTGGCTTCTTTGGGTGGARCCTTCTTACCTTARCACCAGGTCGTARARGARR-GTTARATCTTTCCGTATTTTARRACTATGGGATTGL
GTCTGAGAGCCAGG TARGGGGGCC TGGARGAATGCATCCTTGTGGCTTCTTTGGGTGGARCCTTCTTACCTTARCACCAGGTCGTARARGARR-GTTARATCTTTCCGTATTTTARRACTATGGGATTGC
GTCTGAGAGCCAGG TARGGGGGCLCTGGARGARTGCATCCTTGTGECTTCTTTGGGTGGAACCTTCTTACCTTARCACCAGGTCGTARAAGARA-GTTARATCTTTCCGTATTTTARAACTATGGGATTGE
GTCTGAGAGCCAGG TARGGGGGCC TGGARGAATGCATCCTTGTGGCTTCTTTGGGTGGARCCTTCTTACCTTARCACCAGGTCGTARARGARAR-GTTARATCTTTCCGTATTTTARRACTATGGGATTGC
GTCTGAGAGCCAGG TARGGGGGCCTGGARGAATGCATCCTTGTGGCTTCTTTGGGTGGARCCTTCTTACCTTARCACCAGGTCGTARARGARAR-GTTARATCTTTCCGTATTTTARRACTATGGGATTGC
GTCTGAGAGCCAG

GTCTGAGAGCCAGEL tcbbacchk gttaaatcbbbocgtatbbbaaaactatgggattec

goatcctbebgpetbobbbpgst oot

HLPHExon8Horse
BalBF

Euro8F
YalouBF
Yalen8F
HouneBF
Lord8F
Exon8strict
Consensus

391 397
ACACACC
ACACA
ACACA
ACACA
ACACA
ACACA
ACACACC

acaca..

Annexe 65: Alignement de séquences poMLPH exon 8

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 95) G C
2 (pos 117) G C
3 (pos 235) A C
4 (pos 260) C T
5 (pos 354) A -
6 (pos 378) A G
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Annexe 66: Alignement de séquences poMiLPH exon 9 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

HLPHExon9Hor se
Balgl

Lord9F
HounedF
Yalen9F

Euro9F
YaloudF

Exon9strict
Consensus

HLPHExon3Horse
Bal9F

Lord9F
HounedF
Yalen9F
EurodF
YaloudF
Exon9strict
Consensus

HLPHExonSHorse
Baldl

LordIF
HounedF
Yalen9F

EurodF
YaloudF

Exon9strict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 100 110 120 130

suA [0

1 i 1
TGGAAAGTGGGCTTCACGGTCACCCTTCCCAGGTTACGTCATGEACAGTGGCCTTACCTTTCCTTCCACTGCT TGGGARCT TGGAGC T TCTGAGGTGGCGGGTGCAGGTCCTGLTGGT GGGAGGGGELTG
TGGECCTTACCTTTCCTTCCACTGCT TRGGAACGTGGAGC TTCTGAGGTGGCGGGTGCABRTCCTRCTGRTGGGAGGGGGLTG
GGCCTTACCTTTCCTTCCACTGCTTGEGARCGTGGAGCTTCTGAGGTGGCGGGTGCAGETCCTGLTGGTGGGAGGGGGCTG
GGCCTTACCTTTCCTTCCACTGCT TGGGAACGTGGAGL TTCTGAGGTGECGGGTGCAGETCCTGLTGGTGGGAGGGGGLTG

GGCCTTACCTTTCCTTCCACTGCTTRGGAACGTGGAGC TTCTGAGGTGGCGGGTGCAGRTCCTRCTGRTGGGAGGGGGLTG
GGCCTTACCTTTCCTTCCACTGCTTGEGARCGTGGAGCTTCTGAGGTGGCGGGTGCAGETCCTGLTGGTGGGAGGGGGCTG

ACCTTTCCTTCCACTGCT TGGGAACGTGGAGC TTCTGAGGTGGCGEETGCAGETCCTGLTGGTGGGAGGGGGCTG

gecctbacctbboctbocactgctt eeagctbotoaget ecaggbectgctept. o

131 140 150 160 170 180

I I
CGTCCTCCCCCCACTRTTTCTCTCCCTCTGCTGCAGATCTTTGAGE TRAATGAGCGCATGTTAGCCGTGGAACGCC TGCTGACCCACCTGGAGARCATAGTCGTGCCTCCCGAGGCCAAGGTARTGCCCA
CGTCCTCCCCCCACTRTTTCTCTCCCTCTGCTGCAGATCTTTGAGC TGAATGAGCGCATGTCAGCCGTGGAACACCTGCTGACCCACCTGGAGARCATAGTCGTGCCTCCCGAGGCCAAGGTARTGCCCA
CGTCCTCCCCCCACTRTTTCTCTCCCTCTGCTGCAGATCTTTGAGC TGAATGAGCGCATGTCAGCCGTGGAACACCTGCTGACCCACCTGGAGARCATAGTCGTGCCTCCCGAGGCCAAGGTARTGCCCA
CGTCCTCCCCCCACTRTTTCTCTCCCTCTGCTGCAGATCTTTGAGE TRAATGAGCGCATGTCAGCCGTGGAACACCTGCTGACCCACCTGGAGARCATAGTCGTGCCTCCCGAGGCCAAGGTARTGCCCA
CGTCCTCCCCCCACTRTTTCTCTCCCTCTGCTGCAGATCTTTGAGC TGAATGAGCGCATGTCAGCCGTGGAACACCTGCTGACCCACCTGGAGARCATAGTCGTGCCTCCCGAGGCCAAGGTARTGCCCA
CGTCCTCCCCCCACTRTTTCTCTCCCTCTGCTGCAGATCTTTGAGC TGAATGAGCGCATGTCAGCCGTGGAACGECC TGCTGACCCACCTGGAGARCATAGTCGTGCCTCCCGAGGCCAAGGTARTGCCCA
CGTCCTCCCCCCACTRTTTCTCTCCCTCTGCTGCAGATCTTTGAGE TRAATGAGCGCATGTCAGCCGTGGAACACCTGCTGACCCACCTGGAGARCATAGTCGTGCCTCCCGAGGCCAAGGTARTGCCCA
ATCTTTGAGC TGARTGAGCGCATGTTAGCCGTGGARCGCCTGCTGACCCACCTGGAGARCATAGTCGTGCCTCCCGAGGCCARG
cgtectecceccackgiibebebeccbebgebgeagATCTTTGAGE TGAATGAGCGCATGTcAGCCGTGGAACECC TRCTGACCCACCTGGAGARCATAGTCGTECCTCCCGAGGCCAAGgL aat geccca

261 270 280 290 310 320 330
1 1

EEEEEHEEEHE%EEHEIIREEEHEEEFIEFIFIFIEEEI%FIHEEEEETTEETEHEEREEETTEHEEEH
GGGCCAGGCAGGCCCCAGCCAGGCAGGGAGARAGGGCCCCCARGCCCCTTCGTCAGGAGGGTTGAGGCAR
GGGCCAGGCAGGCCCCAGCCAGGCAGGGAGARAGGGCCCCCARGCCCCTTCGTCAGGAGGGTTGAGGCAR
GGGCCAGGCAGGCCCCAGCCAGGCAGGGAGARRGGGCCCCCARGCCCCTTCGTCAGGAGGGTTGAGGCAR
GGGCCAGGCAGGCCCCAGCCAGGCAGGGAGARAGGGCCCCCARGCCCCTTCGTCAGGAGGGTTGAGGCAR
GGGCCAGGCAGGTCCCAGCCAGGE CCCCARGCCCCTTCGTCAGGAGGGTTGAGGCAR
GGGCCAGGCAGGCCCCAGCCAGGE CCCCARGCCCCTTCGTCAGGAGGGTTGAGGCAR

190 200 210 220 230 240 250 260

Lhogt LE

EEECCAgECAgy. ECCagH! 2

Annexe 66: Alignement de séquences pot¥LPH exon 9

SNP entre anes @ SNP 1 (pos 204) | SNP 2 (pos 273) SNP Cheval/Ane A\
Normand Balthazar A C Position Cheval | Anes
Normand Euro A/G Cc/T 1 (pos 81) T

Grand Noir du Berry | Noune A C 2 (pos 192) T

Grand Noir du Berry | Lord A C 3 (pos 298) T
Provence Valence A C
Provence Valouse A C
Cheval Ensembl A C
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Annexe 67: Alignement de séquences poMiLPH exon 12 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

HLPHExon12Horse
Eurol2F
Lord12F

Hounel2F
Yaloul2F
Yalenl2F
Exonl2strict
Consensus

HLPHExon12Horse
Eurol2F
Lord12F

Hounel2F
Yaloul2F
Yalenl2F
Exonl2strict
Consensus

HLPHExon12Horse
Eurol2F
Lordl2F

Hounel?2F

Yaloul2F

Yalenl2F

Exonl2strict
[

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 1% 130
1 1
GGARGCACGTCTGGTTGGGACCCCAGTCTTARGGGARAACATARGARRATGGGTGARCCGGGGCAGCTGCTCTTTCCATCCTGTGACT TTGAGATGGCACATCGGGETGACACCTGTCTATCTGTTGTTCC
CCGGGGCAGCTGCTCTTTCCATCCTGTGACTTTGAGATGGCACATCGEGTGACACCTGTCTGTCTGTTGTTCC
CCGGGGCAGCTGCTCTTTCCATCCTGTGACTTTGAGATGGCACATCGEGTGACACCTGTCTGTCTGTTGTTCC
CCGGGGCAGCTGCTCTTTCCATCCTGTGACTTTGAGATGGCACATCGEGTGACACCTGTCTGTCTGTTGTTCC
CCGGEGCAGCTGCTCTTTCCATCCTGTGACTTTGAGATGGCACATCGEGTGACACCTGTCTGTCTGTTGTTCC
CCGGGGCAGCTGCTCTTTCCATCCTGTGACTTTGAGATGGCACATCGEGTGACACCTGTCTGTCTGTTGTTCC

atsessssesrsssrrssssrsssrrssssssrrsesssnenrsssrressressssCOREEECAgChgebecbbbocatectgbgact b gagat ggeacakegggbgacacctgbebgtebgbtgbtee

131 140 150 160 170 MO 190 Q 210 220 230 240 250 260
1 1
CCTAGGTTTCGGATATTGAGTCCAGGATCGCAGCCTTGCAGGCAGCAGGGC TCACGGTCAGGCCCTCGGGAAAGLCGCGGAGGARGT CCARCCTCCCGGTGAGTGRTGRGGLCACAGACCAGGGGAGGTT
CCTAGGTTTCGGATATTGAGTCCAGGATCGCAGCCTTGCAGGCCGLGEGGCTCACGGTCAGGCCCTCAGGARAGL CGCGEAGGARGT CCARCCTCCCGGTGAGTGGTGGGGCCACAGACCAGGGGAGETT
CCTAGGTTTCGGATATTGAGTCCAGGATCGCAGCCTTGCAGGCCECGGGGCTCACGGTCAGGCCCTCGGGARAGCCGCGGAGGAAGT CCAACCTCCCGGTGAGTGGTGGGGCCACAGACCAGGGGAGGTT
CCTAGGTTTCGGATATTGAGTCCAGGATCGCAGCCTTGCAGGCCECAGHGCTCACGGTCAGGCCCTCGGGAAAGECGCGGAGGARGT CCARCCTCCCGGTGAGTGRTGRGGCCACAGACCAGGGGAGGTT
CCTAGGTTTCGGATATTGAGTCCAGGATCGCAGCCTTGCAGGCCGLGEGGCTCACGGTCAGGCCCTCGGGAAAGLCGCGEAGGARGT CCARCCTCCCGGTGAGTGETGGGGCCACAGACCAGGGGAGETT
CCTAGGTTTCGGATATTGAGTCCAGGATCGCAGCCT TGCAGGCCECGGGGCTCACGGTCAGGCCCTCGGGARAGCCGCGGAGGAAGT CCAACCTCCCGRTGAGTGETGGGGCCACAGACCAGGGGAGGTT
GTTTCGGATATTGAGTCCAGGATCGCAGCCTTGCAGGCAGCAGGGL TCACGGTCAGGCCCTCGGGARRGLCGLGEAGGARGTCCARCCTCLCG
ccbagGTTTCGGATATTGAGTCCAGGATCGCAGCCTTGCAGGL cGLgGGGCTCACGGTCAGGLCCTC: CGL TCCARCCTCCCGgLgagtggt E

261 270 280 290 QO 310 320 330 340
I
GTGCCCCGAGACCCAGCCAGGAGCACAAGGC TGCCCTGAGGGCC TGARACCAGGGGLCCCGGGECGGCCGCCTCCTTTCTCCTGGAACTGLA
GTGCCCCGAGACCCAGCCAGGAGCACATGGCTGCCCTGAGGGCC TGARACCAGGGGCCCCGGGCCGGCCGCCTCCTTTCTCCTGGAACTGCAR
GTGCCCCGAGACCCAGCCAGGAGCACAAGGCTGCCCTGAGGGCC TGARACCAGGGGCCCCGGGCCGGCCGCCTCCTTTCTCCTGGAACTGCAR
GTGCCCCGAGACCCAGCCAGGAGCACAAGGCTGCCCTGAGGGCC TGARACCAGGGGCCCCGGGCCGGCCGCCTCCTTTCTCCTGGAACTGCAR
GTGCCCCGAGACCCAGCCAGGAGCACAAGGCTGCCCTGAGGGCC TGARACCAGGGGCCCCGGGCCGGCCGCCTCCTTTCTCCTGGAACTGCAR
GTGCCCCGAGACCCAGCCAGGAGCACAAGGCTGCCCTGAGGECC TGARACCAGGGGCCCCGGGECCGGCCGCCTCCTTTCTCCTGGAACTGCAR

350353
I

et goock cchbtbetoctgpaactgcaa

Annexe 67: Alignement de séquences poMLPH exon 12

SNP entre anes @ SNP 1 (pos 198) | SNP 2 (pos 298) SNP Cheval/Ane A\
Normand Balthazar ? ? Position Cheval | Anes
Normand Euro A T 1 (pos 119) A G

Grand Noir du Berry | Noune G A 2 (pos 174) A C

Grand Noir du Berry | Lord G A 3 (pos 177) A G
Provence Valence G A
Provence Valouse G A
Cheval Ensembl G A
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Annexe 68:

Alignement de séquences paul.PH exon 13 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

HLPHExon13Horse
Eurol3F

Lord13F
Yaloul3F
Yalenl3F
Hounel3F

Ball3F
Exonl3strict
Consensus

HLPHExon13Horse
Eurol3F

Lord13F
Yaloul3F
Yalen13F
Hounel3F

Ball3F
Exonl3strict
Consensus

HLPHEron13Horse
Eurol3F
Lord13F
Yaloul3F
Yalenl3F
Hounel3F
Bal13F
Exonl3strict

C

1 10 20 30 40 50 60 0 a0 90 100 110 120 130

1
GTCCATCCTGATGTGCTGCTGGTGCATCCTGTGGCTGGAGATCGARCGAGGCAGTARTARTATGCAGGCTTCCTCCTTGTCCTCCAGAT
TCCTGATGTGCTGCTGGTGCATCCTGTGGC TGGAGATCGARCGAGGCAGTARTARTATGCAGGCTTCCTCCTTGTCCTCCAGAT
TCCTGATGTGCTGCTGGTGCATCCTGTGGC TGGAGATCGARCGAGGCAGTARTARTATGCAGGCTTCCTCCTTGTCCTCCAGAT
TCCTGATGTGCTGCTGGTGCATCCTGTGGL TGGAGATCGARCGAGGCAGTARTARTATGCAGGCTTCCTCCTTGTCCTCCAGAT
TCCTGATGTRCTGCTGGTGCATCCTGTGGE TGGAGATCGARCGAGGCAGTARTARTATGCAGGCTTCCTCCTTGTCCTCCAGAT
TCCTGATGTGCTGCTGGTGCATCCTGTGGLTGGAGATCGARCGAGGCAGTARTARTATGCAGGCTTCCTCCTTGTCCTCCAGAT

CTGATGTGCTGCTGGTGCATCCTGTGGL TGGAGATCGARCGAGGCAGTARTARTATGCAGGCTTCCTCCTTGTCCTCCAGAT

|
CATGCCTTCCCAGCATTCCTGACCAAGTATTT

eetrrerereterrereresrreensererreensrreresensssLOCLgAbgtoctoctgptycateckgtggetggagatcgaacgaggcagtaat aat atgoaggetiocteckbgbeckecagAT

190 A 200

| |
ATTTCTTCCCCGGCTTGT TGGGARAACTGGCCAGAGTCCTARGGATCCARATGCAGACCCAT TGGARGAGGTCAAGGTACGTGTTGTTCCATCCAACCTCCAGAGGCT GGACARRGAGTAGCAGGCGCAC
ATTTCTTCCCCGGCTTGTTGGGAAAACTGGCCAGAGTCCTARGGATCCARATGCAGACCCATCGGARGAGGTCARGGTACGTGTTGTTCCATCCAACCTCCAGAGGCTGGACARRGAGTAGCAGGCGCAC
ATTTCTTCCCCGGCTTGT TGGGAARACTGGCCAGAGTCCTARGGATCCARATGCAGACCCATCGGARGAGGTCARGGTACGTGTTGTTCCATCCAACCTCCAGAGGCTGGACARRGAGTAGCAGGCGCAC
ATTTCTTCCCCGGCTTGTTGGGAARACTGGCCAGAGTCCTARGGATCCARATGCAGACCCATCGGARGAGGTCAARGGTACGTGTTGTTCCATCCAACCTCCAGAGGCTGGACARRGAGTAGCAGGCGCAC
ATTTCTTCCCCGGCTTGT TGGGAARACTGGLCAGAGTCCTARGGATCCARATGCAGACCCATCGGARGAGGTCAAGGTACGTGTTGTTCCATCCAACCTCCAGAGGC T GGACARRGAGTAGCAGGCGCAC
ATTTCTTCCCCGGCTTGTTGGGAARACTGGLCAGAGTCCTARGGATCCARATGCAGACCCATCGGARGAGGTCAAGGTACGTGTTGTTCCATCCAACCTCCAGAGGCTGGACARRGAGTAGCAGGCGCAC
ATTTCTTCCCCGGCTTGT TGGGARAACTGGCCAGAGTCCTARGGATCCARATGCAGACCCATCGGARGAGGTCAAGGTACGTGTTGTTCCATCCAACCTCCAGAGGCTGGACARAGAGTAGCAGGCGCAC
ATTTCTTCCCCGGCTTGTTGGGARAACTGGCCAGAGTCCTARGGATCCARRTGCAGRCCCATTGGARGAGGTCAAG

ATTTCTTCCCCGGCTTGTTGGGAARACTGGCCAGAGTCCTARGGATCCARATGCAGACCCATCGGARGAGGTCAAGEL acgtgttgtccat.

131 140 150 160 170 180 210 220 230 240 250 260

261 270 280 290 295
| |
AGCTTTTCCAGAAGCACGACAGGTCCGTGGAGAG

AGCTTTTCCAGAAGCACGACAGGTCCGTGGAGAGA
AGCTTTTCCAGARGCACGACAGGTCCGTGGAGAGA
AGCTTTTCCAGARGCACGACAGGTCCGTGGAGAGA
AGCTTTTCCAGARGCACGACAGGTCCGTGGAGAGA
AGCTTTTCCAGARGCACGACAGGTCCGTGGAGAGA
AGCTTTTCCAGAAGCACGACAGGTCCGTGGAGAGA

agchbtL cogt.

Annexe 69

Annexe 68: Alignement de séquences poi¥LPH exon 13

SNP Cheval/Ane A
Cheval

Position Anes

1 (pos 193)

T

: Alignement de sé

séquence du cheval issue des lhases de dornées

HLPHExon14Horse
BalldF

EuroldF
YalouldF
YalenldF
HouneldF
LordldF
Exonldstrict
Consensus

HLPHExon14Horse
BalldF

EuroldF
YalouldF
YalenldF
HouneldF
Lord1dF
Exonldstrict
Consensus

HLPHExon14Horse
BalldF

EuroldF
YalouldF
YalenldF
HouneldF
Lordl4F
Exonldstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110

120 an
1 =1
GCCARAGAATGEARGATGGTTGACCTGATTAGT TAGAATCTGGARGAATGAGAAGTCCCARATCAGCTCCCAGTGTTCCTARARATTACAACCATGTGCTGARGCCCAGAGACATCTCTCT-————| GTCG
CCCARATCAGCTCCCAGTGTTCCTARARAT TACARCCATGTGCTGARGCCCAGAGACATCTCTCTTCCAGGTCG
CCCARATCAGCTCCCAGTGTTCCTARARATTACARCCATGTGCTGARGCCCAGAGACATCTCTCTTCCAGGTCG

CCCARATCAGCTCCCAGTGTTCCTARARAT TACARCCATGTGCTGARGCCCAGAGACATCTCTCTTCCAGGTCG
CCCARATCAGCTCCCAGTGTTCCTARARATTACARCCATGTGCTGARGCCCAGAGACATCTCTCTTCCAGGTCG
CCCARATCAGCTCCCAGTGTTCCTARARATTACARCCATGTGCTGARGCCCAGAGACATCTCTCTTCCAGGTCG

CCCARATCAGCTCCCAGTGTTCCTARARAT TACARCCATGTGCTGARGCCCAGAGACATCTCTCTTCCAGGTCG

GTCG

s tetessstetettiiettttiietttettanssssssnnteressssssssssCCCadabecageboccagtgtioctaaaaatkt acaaccabgbgctbgaageccagagacat.chetetbecaghTCG

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
1 1
TGGCTGTACCCTTTCTGCTGARGARGAAGTTCAGTARTTCCCCCARARGTCARGGTARGAGTCGGCTGCTTCCCTCACCCGCACGGCCGGGAGATGAGCTCAGGGECGTGCARATGGCCAGTCAGGGLTC
TGGCTGTACCCTTTCTGCTGAAGARGAAGTTCAGTARTTCCCCCARARGTCARGGTARGAGTCGGCTGCTTCCCTCACCCGCACGGCCGGGAGATGAGCTCAGGGECG TGCARATGGCCAGTCAGGGCTC
TGGCTGTACCCTTTCTGLTGAAGARGAAGTTCAGTARTTCCCCCARARGTCARGGTARGAGTCGGCTGCTTCCCTCACCCGCACGGLCGGGAGATGAGCTCAGGGECGTGCARATGGLCAGTCAGGGCTC
TGGCTGTACCCTTTCTGCTGARGARGAAGTTCAGTARTTCCCCCARARGTCARGGTARGAGTCGGCTGCTTCCCTCACCCGCACGGCCGGGAGATGAGCTCAGGGECGTGCARATGGCCAGTCAGGGLTC
TGGCTGTACCCTTTCTGCTGAAGARGAAGTTCAGTARTTCCCCCARARGTCARGGTARGAGTCGGCTGCTTCCCTCACCCGCACGGCCGGGAGATGAGCTCAGGGECG TGCARATGGCCAGTCAGGGCTC
TGGCTGTACCCTTTCTGCTGARGARGAAGTTCAGTARTTCCCCCARARGTCARGGTARGAGTCGGCTGCTTCCCTCACCCGCACGGCCGGGAGATGAGCTCAGGGECGTGCARATGGCCAGTCAGGGLTC
TGGCTGTACCCTTTCTGCTGARGARGAAGTTCAGTARTTCCCCCARARGTCARGGTARGAGTCGGCTGCTTCCCTCACCCGCACGGCCGGGAGATGAGCTCAGGGECGTGCARATGGCCAGTCAGGGLTC
TGGCTGTACCCTTTCTGCTGARGARGAAGTTCAGTARTTCCCCCARARGTCAR

TGGCTGTACCCTTTCTGCTGARGARGAAGTTCAGTARTTCCCCCARARGTCARAggtaagagtcpgctgcbbooct

gagct seaaat c

261 270 280 290 300 308

| |
TGTATTTCTACATGTGTARTCTGTGGGATGCAGCACCTTATGCCCCTG
TGTATTTCTACATGTGTAATCTGTGGGATGCAGCACCTTATGCCCCTG
TGTATTTCTACATGTGTARTCTGTGGGATGCAGCACCTTATGCCCCTG
TGTATTTCTACATGTGTAATCTGTGGGATGCAGCACCTTATGCCCLTG
TGTATTTCTACATGTGTAATCTGTGGGATGCAGCACCTTATGCCCCTG
TGTATTTCTACATGTGTARTCTGTGGGATGCAGCACCTTATGCCCCTG
TGTATTTCTACATGTGTAATCTGTGGGATGCAGCACCTTATGCCCCTG

tgtatbbctacatgtgtaatctgbpppatgcagocacctbabgecocoy

Annexe 69: Alignement de séquences poMLPH exon 14

SNP Cheval/Ane A\
Cheval

Anes

TCCAG

Position

1 (pos 122-126)

183

LPH exon 14 entre les anes témoins et la
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Annexe 70: Alignement de séquences poMiLPH exon 15 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données

1 10 20 30 40 50 B0 70 80 0 AJO 11 120 130
1 1
HLPHExon15Horse GGAGACGGCCCTTTGTGCTGCTTCTTACATTTCTCAGAAGGTGGAGACACTGGCTCGGGGTARGATCGGGATTARTACGCACCCCCTTCCCTCTCCCCATAGGCARAGACGACGCCCCCTTGGACCGGAR
Ball5F CGGGATTARTACGCACCCCCTTCCCTCTCACCATAGGCARRGACGACGCCCCCTTGGACCGGAR
Lord15F CGGGATTAATACGCACCCCCTTCCCTCTCACCATAGGCAAAGACGACGCCCCCTTGGACCGGAR
Hounel5F CGGGATTARTACGCACCCCCTTCCCTCTCACCATAGGCARRGACGACGCCCCCTTGGACCGGAR
YalenlhF CGGGATTAATACGCACCCCCTTCCCTCTCACCATAGGCARAGACGACGCCCCCTTGGACCGGAR
Yaloul5F CGGGATTAATACGCACCCCCTTCCCTCTCACCATAGGCAAAGATGACGCCCCCTTGGACCGGAR
Exonlbstrict GCARAGACGACGCCCCCTTGGACCGGAA
CONSENSUS  4eevsseessssssrsssssssssssssssssssssssnsssssssssssssssssssssesssssCggrabbaak teectckcaccat agliCl GCCCCCTTGGACCGGAA
131 140 150 160 170 180 A 200 210 220 230 240 A 260
1 1
HLPHExon15Horse GTCGGTGTACCGCGGATCCCTGACCCTI GCCACCAGGCACAGCTTCGCGGTGAGCTRCGTGTCCTTCCCGAGGGGGCTTCAGACCTCGTGACCATGAGACGGACAT
Ball5F GTCGGTGTACCGCGGATCCCTGACCCT ACCCGGCACAGCTTCGCGGTGAGCTGCGTGTCCTTCCCGAGGGGGCTTCAGACCTCGTGACCGTGAGACGGACAT
Lordl5F GTCGGTGTACCGCGGATCCCTGACCCT! GCCACCCGGCACAGCTTCGCGGTGAGCTRCGTGTCCTTCCCGAGGGGGCTTCAGACCTCGTGACCGTGAGACGGACAT
Nounel5F GTCGGTGTACCGCGGATCCCTGACCCT GCCACCCGGCACAGCTTCGCGGTGAGCTRCGTGTCCTTCCCGAGGGGGCTTCAGACCTCGTGACCGTGAGACGGACAT
YalenlbF GTCGGTGTACCGCGGATCCCTGACCCT GCCACCCGGCACAGCTTCGCGGTGAGCTGCGTGTCCTTCCCGAGGGGGCTTCAGACCTCGTGACCGTGAGACGGACAT
YaloulSF GTCGGTGTACCGCGGATCCCTGACCCT GCCACCCGGCACAGCTTCGCGGTGAGCTRCGTGTCCTTCCCGAGGGGGCTTCAGACCTCGTGACCGTGAGACGGACAT
ExonlSstrict. GTCGGTGTACCGCGGATCCCTGACCCTI GCCACCAGGCACAGCTTCGCG
Consensus GTCGGTGTACCGCGGATCCCTGACCCTH GCCACCeGGCACAGCTTCGCGgtgagetgcgtotocll L cebeacept
261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 38082
1 1
HLPHExon15Horse AGCTAGTGAGGGTTCAGAGTCAARGAAACTGGGGAAAGTAAGARAGTGAACTTGGCAAAGGTGTARACAAAAGTCARAARCATTTCTTCAGGGTACCAGAGTGTACCARTGACGGGTGTCTGE
Ball5F AGCTAGTGAGGGTTCAGAGTCAAGAAACTGGGGARAGTAAGARAGTGARCT TGGCAAAGGTGTAAACARAAGTCAARRACATTTCTTCAGGGTACCAGAGTGTACCARTGACGGGTGTCT
Lord15F AGCTAGTGAGGGTTCAGAGTCARGAAAC TGGGGAAAGTARGARAGTGAACTTGGCARAGGTGTARACARAARGTCARAAACATTTCTTCAGGGTACCAGAGTGTACCARTGACGGGTGTCT
Hounel5F AGCTAGTGAGGGTTCAGAGTCARGAAACTGGGGAAAGTAAGAAAGTGAACTTGGCARAGGTGTARACAAAAGTCARAARCATTTCTTCAGGGTACCAGAGTGTACCARTGACGGGTGTCT
Yalenlb5F AGCTAGTGAGGGTTCAGAGTCAAGAAACTGGGGAARGTAAGARAGTGAACTTGGCAAAGGTGTARACAAAAGTCARARRCATTTCTTCAGGGTACCAGAGTGTACCARTGACGGGTGTCT
YaloulbF AGCTAGTGAGGGTTCAGAGTCAAGAAACTGGGGAAAGTAAGARAGTGAACT TGGCARAGGTGTARACAAAAGTCARARACATTTCTTCAGGGTACCAGAGTGTACCARTGACGGGTGTCT
Exonl5strict
Ci apctagtoapostbcagrapt saactt ek ttcktcappot obaccaat okck .s
Annexe 70: Alignement de séquences poMLPH exon 15
SNP entre anes ® SNP 1 (pos 110) SNP Cheval/Ane A\
Normand Balthazar C Position Cheval | Anes
Normand Euro ? 1 (pos 96) C A
Grand Noir du Berry Noune C 2 (pos 189) A C
Grand Noir du Berry Lord C 3 (pos 248) A G
Provence Valence C
Provence Valouse C/T
Cheval Ensembl C

184




Annexe 71:Alignement de séquences pdu¥Rexon lentre les anes témoins et la séquence du cheva

TYRHorseExonl
ExonlHorsestrict
LordlF

HicolF

HounelF

AlplF

TepolF

HarsalF
Consensus

TYPHorseExonl
ExonlHorsestrict
LordlF

HicolF

HounelF

AlplF

TepolF

HarsalF
Consensus

TYPHorseExonl
ExonlHorsestrict
LordlF

HicolF

HounelF

AlplF

TepolF

HarsalF
Consensus

TYRHorseExonl
ExonlHorsestrict
LordlF

HicolF

HounelF

AlplF

TepolF

HarsalF
Consensus

TYRHorseExonl
ExonlHorsestrict
LordlF

HicolF

HounelF

AlplF

TepolF

HarsalF
Consensus

TYRHorseExonl
ExonlHorsestrict
LordlF

HicolF

HounelF

AlplF

TepolF

HarsalF
Consensus

TYRHorseExonl
ExonlHorsestrict
LordlF

HicolF

HounelF

AlplF

TepolF

HarsalF
Consensus

TYRHorseExonl
ExonlHorsestrict
LordlF

HicolF

HounelF

AlplF

TepolF

HarsalF
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130

1 1
ATGCTGGAGCTGGGAGTGGTATTATATAGGTCTTAGCCARARCATGTGATAGTCACTGAGTAGCTGGARAGAGARGCCTGTGGCTCAAT TARCGAGCTCARGCAGACCTTGTGAGGAT GAGAGGARGAAT
TCACTGAGTAGCTGGARAGAGARGCCTGTGGCTCAATTARCGAGCTCARGCAGACCTTGTGAGGAT GAGAGGARGAAT
AAGAGAAGCCTGTGGC TCART TARCGAGC TCAAGCAGACC TTGTGAGGAT GAGAGGARGART

AAGAGAAGCCTGTGGCTCART TARCGAGCTCAAGCAGACC TTGTGAGGAT GAGAGGARGART

AAGAGAAGCCTGTGGCTCART TARCGAGCTCARGCAGACC TTGTGAGGAT GAGAGGARGART

AAGAGAAGCCTGTGGC TCART TARCGAGC TCAAGCAGACC TTGTGAGGAT GAGAGGARGART

AAGAGAAGCCTGTGGCTCARTTARCGAGCTCARGCAGACC TTGTGAGGAT GAGAGGARGART

AAGAGAAGCCTGTGGCTCART TARCGAGC TCAAGCAGACC T TGTGAGGATGAGAGGARGART

AAGAGAAGCCTGTGGCTCARTTARCGAGC TCAAGCAGACC TTGTGAGGATGAGAGGARGART

131 140 150 160 170 190 200 210 220 230 240 250

1

GCTCTTGGCTGCTTTGTACTGCCTGCTGTGGAGTTTCCAGGCCTCTGTTGGCCAGT TCCCTCGAGCCTGTGCCTCCTCCARGARCCTGATGGAGARGGARTGCTGCCCARAGTGGAGGGGTGACCGCAGT
GCTCTTGGCTGCTTTGTACTGCCTGCTGTGGAGTTTCCAGGCCTCTGTTGGCCAGT TCCCTCGAGCCTGTGCCTCCTCCARGAACC TGATGGAGARGGAATGC TGCCCARAGTGGAGGGGT GACCGCAGT
GCTCTTGGCTGCTTTRTACTGCCTGCTGTGGAGTTTCCAGGCCTCTRTCGGCCAGTTCCCTCGAGCCTGTGCCTCCTCCARGAACCTGATGGAGARGGAATGCTGCCCARAGTGGAGGGGTGACCGGAGT
GCTCTTGGCTGCTTTGTACTGCCTGCTGTGGAGTTTCCAGGCCTCTGTCGGCCAGT TCCCTCGAGCCTGTGCCTCCTCCARGARCCTGATGGAGAAGGARTGCTGCCCARRGTGGAGGGGTGACCGGAGT
GCTCTTGGCTGCTTTGTACTGCCTGCTGTGGAGTTTCCAGGCCTCTGTCGGCCAGT TCCCTCGAGCCTGTGCCTCCTCCARGAACC TGATGGAGARGGAATGC TGCCCARAGTGGAGGGGT GACCGGAGT
GCTCTTGGCTGCTTTRTACTGCCTGCTGTGGAGTTTCCAGGCCTCTRTCGGCCAGTTCCCTCGAGCCTGTGCCTCCTCCARGAACCTGATGGAGARGGAATGCTGCCCARAGTGGAGGGGTGACCGGAGT
GCTCTTGGCTGCTTTGTACTGCCTGCTGTGGAGTTTCCAGGCCTCTGTCGGCCAGT TCCCTCGAGCCTGTGCCTCCTCCARGARCCTGATGGAGAAGGARTGCTGCCCARRGTGGAGGGGTGACCGGAGT
GCTCTTGGCTGCTTTGTACTGCCTGCTGTGGAGTTTCCAGGCCTCTGTCGGCCAGT TCCCTCGAGCCTGTGCCTCCTCCARGAACCTGATGGAGARGGAATGCTGCCCARAGTGGAGGGGT GACCGGAGT
GCTCTTGGCTGCTTTRTACTGCCTGCTGTGGAGTTTCCAGGCCTCTRTCRGCCAGTTCCCTCGAGCCTGTGCCTCCTCCARGARCCTGATGGAGARGGAATGCTGCCCARAGTGGAGGGGTGACCGGAGT

261 270 280 290 300 310 A 320 330 340 350 360 370 380 390
1 1
CCCTGTGGCCAGCTTTCAGGCAGGGGT TCCTGTCAGGATGTCATTCTGTCCARCGCACCATCTGGGCCCCARTTCCCTTTCGCAGGAGT GGACGACCGGGAGTCCTGGCCCTCCGTCTTTTATARTAGGA
CCCTGTGGCCAGCTTTCAGGCAGGGGT TCCTGTCAGGATGTCATTCTGTCCARCGCACCATCTGGGCCCCAATTCCCTTTCGCAGGAGTGGACGACCGGGAGTCCTEGCCCTCCGTCTTTTATARTAGGA
CCCTGTGGCCAGCTTTCAGGCAGGGGTTCCTGTCAGGATGTCATTCTRTCCARTGCACCATCTGGGCCCCARTTCCCTTTCGCAGGAGT GGACGACCGGGAGTCCTRGCCCTCCGTCTTTTATARTAGGA
CCCTGTGGCCAGCTTTCAGGCAGGGGT TCCTGTCAGGATGTCATTCTGTCCARTGCACCATCTGGGCCCCARTTCCCTTTCGCAGGAGT GGACGACCGGGAGTCCTGGCCCTCCGTCTTTTATARTAGGA
CCCTGTGGCCAGCTTTCAGGCAGGGGT TCCTGTCAGGATGTCATTCTGTCCARTGCACCATCTGGGCCCCAATTCCCTTTCGCAGGAGTGGACGACCGGGAGTCCTEGCCCTCCGTCTTTTATARTAGGA
CCCTGTGGCCAGCTTTCAGGCAGGGGT TCCTGTCAGGATGTCATTCTGTCCARTGCACCATCTGGGCCCCARTTCCCTTTCGCAGGAGT GGACGACCGGGAGTCCTGGCCCTCCGTCTTTTATARTAGGA
CCCTGTGGCCAGCTTTCAGGCAGGGGT TCCTGTCAGGATGTCATTCTGTCCARTGCACCATCTGGGCCCCARTTCCCTTTCGCAGGAGT GGACGACCGGGAGTCCTGGCCCTCCGTCTTTTATARTAGGA
CCCTGTGGCCAGCTTTCAGGCAGGGGT TCCTGTCAGGATGTCATTCTRTCCARTGCACCATCTGGGCCCCAAT TCCCTTTCGCAGGAGT GGACGACCGGGAGTCCTRGCCCTCCGTCTTTTATARTAGGA
CCCTGTGGCCAGCTTTCAGGCAGGGGT TCCTGTCAGGATGTCATTCTGTCCARTGCACCATCTGGGCCCCARTTCCCTTTCGCAGGAGT GGACGACCGGGAGTCCTEECCCTCCGTCTTTTATARTAGGA

391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 430 500 510 520

I I
CCTGCCAGTGCTTTGGCARCTTCATGGGATTCARCTGTGGAGAC TGCARGT TTGGCTTTGGGGGACGARACTGCACAGAGAGACGACTCTTGGTGAGARGARGCATCTTTGATTTGAGTGTTCCAGAGAR
CCTGCCAGTGCTTTGGCAACTTCATGGGATTCARCTGTGGAGAC TRCAAGTTTGGLTTTGGGGGACGARACTGCACAGAGAGACGACTCTTGGTGAGAAGAAGCATCTTTGATTTGAGTGT TCCAGAGAA
CCTGCCAGTGCTTTGGCARCTTCATGGGATTCARCTGTGGAGACTGCARGT TTGGCTTTGGGGGACGARACTGCACAGAGAGACGACTCTTGGTGAGARGARGCATCTTTGATTTGAGTGTTCCAGAGAR
CCTGCCAGTGCTTTGGCARCTTCATGGGATTCARCTGTGGAGAC TECARGT TTGGCTTTGGGGGACGARACTGCACAGAGAGACGACTCTTGGTGAGAAGAAGCATCTTTGATTTGAGTGT TCCAGRGAR
CCTGCCAGTGCTTTGGCAACTTCATGGGATTCARCTGTGGAGAC TRCAAGTTTGGLTTTGGGGGACGARACTGCACAGAGAGACGACTCTTGGTGAGAAGAAGCATCTTTGATTTGAGTGT TCCAGAGAA
CCTGCCAGTGCTTTGGCARCTTCATGGGATTCARCTGTGGAGACTGCARGT TTGGCTTTGGGGGACGARACTGCACAGAGAGACGACTCTTGGTGAGARGARGCATCTTTGATTTGAGTGTTCCAGAGAR
CCTGCCAGTGCTTTGGCARCTTCATGGGATTCARCTGTGGAGAC TECARGT TTGGCTTTGGGGGACGARACTGCACAGAGAGACGACTCTTGGTGAGAAGAAGCATCTTTGATTTGAGTGT TCCAGRGAR
CCTGCCAGTGCTTTGGCAACTTCATGGGATTCARCTGTGGAGAC TRCAAGTTTGGLTTTGGGGGACGARACTGCACAGAGAGACGACTCTTGGTGAGAAGAAGCATCTTTGATTTGAGTGT TCCAGAGAA
CCTGCCAGTGCTTTGGCARCTTCATGGGATTCARCTGTGGAGAC TGCARGT TTGGL TTTGGGGEACGARACTGCACAGAGAGACGACTCTTGGTGAGARGARGCATCTTTGATTTGAGTGTTCCAGAGAR

521 530 540 550 560 570 580 590 600 610 620 630 640 B50
I 1
GAACAAATTTCTTGCCTACCTCACT TTAGCARRGCATACTACCAGCCCAGAT TACGTCATCCCCATAGGCACCTATGGCCARATGAATAATGGATCARAACCCATGTTTARGGACATCACCATTTATGAC
GAACAAATTTCTTGCCTACCTCACTTTAGCARRGCATACTACCAGCCCAGATTACGTCATCCCCATAGGCACCTATGGCCARATGAATAATGGATCARAACCCATGTTTARGGACATCACCATTTATGAC
GARCARATTTCTTGCCTACCTCACTTTAGCARAGCATACTACCAGCCCAGATTACGTCATCCCCATAGGCACCTATGGCCARATGAATARTGGATCARRACCCATGTTTARGGACATCACCATTTATGAC
GAACAAATTTCTTGCCTACCTCACTTTAGCARRGCATACTACCAGCCCAGATTACGTCATCCCCATAGGCACCTATGGCCARATGAATAATGGATCARAACCCATGTTTARGGACATCACCATTTATGAC
GAACAAATTTCTTGCCTACCTCACTTTAGCARRGCATACTACCAGCCCAGATTACGTCATCCCCATAGGCACCTATGGCCARATGAATAATGGATCARAACCCATGTTTARGGACATCACCATTTATGAC
GARCARATTTCTTGCCTACCTCACTTTAGCARAGCATACTACCAGCCCAGATTACGTCATCCCCATAGGCACCTATGGCCARATGAATARTGGATCARRACCCATGTTTARGGACATCACCATTTATGAC
GAACAAATTTCTTGCCTACCTCACTTTAGCARAGCATACTACCAGCCCAGATTACGTCATCCCCATAGGCACCTATGGCCA
GAACAAATTTCTTGCCTACCTCACTTTAGCARRGCATACTACCAGCCCAGATTACGTCATCCCCAT
GARCARATTTCTTGCCTACCTCACTTTAGCARAGCATACTACCAGCCCAGATTACGTCATCCCCAT. at

raataat.ggat sLLb caccatbtatgac

651 660 670 680 630 Fou 710 720 730 740 750 760 T 780

| 1
CTCTTTGTGTGGATGCATTATTATGCGTCARGGGACACATTGC T TGGAGGATCTGARGTCTGGARARATATCGATTTTGCTCATGAAGCATCAGGTTTCCTGCCTTGGCATAGAGTCTTCTTGTTGCTGT
CTCTTTGTGTGGATGCATTATTATGCGTCARGGGACACATTGC T TGGAGGATCTGARGT CTGGARARATATCGATTTTGCTCATGARGCATCAGGTTTCCTGCCTTGGCATAGAGTCTTCTTGTTGCTGT
CTCTTTGTGTGGATGCATTATTATGCGTCARGGGACACATTGCTTGGAGGATCTGARGT CTGGARARATATCGATTTTGCTCATGARGCACCAGGTTTCCTGCCTTGGCATAGAGTCTTCTTGTTGCTGT
CTICTTTGTGTGGATGCATTATTATGCGTCARGGGACACATTGL T TGGAGGATCTGARGTCTGGARARATATCGATTTTRCTCATGAAGCACCAGGTTTCCTGCCTTRGCATAGAGTCTTCTTGTTGCTGT
CTCTTTGTGTGGATGCATTATTATGCGTCARGGGACACATTGCTTGGAGGATCTGARGTCTGGARARATATCGATTTTGCTCATGAAGCACCAGGTTTCCTGCCTTGGCATA

CTCTTTGTGTGGAT

CECEEEghgbggal svrrrssssnssssrnas
781 790 800 810

820

830 840 850 860 870 880 890 900 910

1 1
GGGAACAAGAART TCAGAAGC TGACAGGGGATGAGARCTTCACTATTCCATACTGGGATTGGCGAGATGCAGARARCTRTGACGTTTGCACAGATGAGTACATTGGAGGGCGCARCCCAGCARATCCGAR
GGGARCARGAART TCAGARGC TGACAGGGGATGAGARCTTCACTATTCCATACTGGGAT TGGCGAGATGCAGARAACTGTGACGTTTGCACAGATGAGTACAT TGEAGGGCGCARCCCAGCARATCCGAR
GGGAACAAGAAAT TCAGARGL TGACAGGGGATGAGARCTTCACTATTCCATACTGGGAT TGGCGAGATGCAGARARC TGTGACGTTTGCACAGATGAGTACATT

GGGAACA

o911 920 930 940 950 960 970 980 990 108002
1 1
TCTGATCAGCCCAGCATCTGRTCTTCTCCTCTTGGCAGGTAARGGETCTRCTGGACCTACAATAGCAGAGCATARAGGARCCTTAGCARTCGCTT
TCTGATCAGCCCAGCATCTGTCTTCTCCTCTTGGCAG

Annexe 71: Alignement de séquences poiiiYR exon 1

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 179) T C
2 (pos 257) G C
3 (pos 313) C T
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Annexe 72:Alignement de séquences pdif¥Rexon 2 entre les anes témoins et la séquence

du cheval issue des bases de données

TyrExon2Horse
Hico2F

Lord2F

Harsa2F

Tepo2F

Houne2F
Exon2strictHorse
Consensus

TyrExon2Horse
Hico2F

Lord2F

Harsa2F

Tepo2F

Houne2F
Exon2strictHorse
Consensus

TyrExon2Horse
Hico2F

Lord2F

Harsa2F

Tepo2F

Houne?F
Exon2strictHorse
Consensus

TyrExon2Horse
Hico2F

Lord2F

Harsa2F

Tepo2F

Houne2F
Exon2strictHorse
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 80 0 100 120

A N

|
CCCTCAGAAAATTGCTTCCTTTAGCARTATACTCCARARTATTARTCTCCTGATGAT TGGCARTCCARATATGG TARTCAGGAATTCCARCCTCCCTACTTCCCCTTTTGACTCAGAGGTGGTGACAGLG
TGATTGGCARTCCARATATGGTARTCAGGAATTCCARCCTCCCTACTTCCCCTTCTGACTCAGAGGTGGTGACAACT
CAGGARTTCCARCCTCCCTACTTCCCCTTCTGACTCAGAGGTGGTGACAACT
CAGGAATTCCARCCTCCCTACTTCCCCTTCTGACTCAGAGGTGGTGACARCT
GGARTTCCARCCTCCCTACTTCCCCTTCTGACTCAGAGGTGGTGACAACT
ATTCCARCCTCCCTACTTCCCCTTCTGACTCAGAGGTGGTGACAACT

R R E AR et R EEEE Ittt tatsanaannssnrensssssssBfdatlocaacctecctactoecetbetgact.cagagpt gptgacaact

131 140 150 16 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260
-+

1-- o —
CCTTTARCATARRGGTGTTTCGTGCAGATAGTCTGCAGCCGAC TGGACGACTACARCAGCCGTCAAGCTTTATGCARCGGAACTCCCGAGGGACCGCTGCTGCGCARTCCTGGARACCACGACARRGCCA
CCTTTARCATARAGGTGTTTCATGCAGATCGTCTGCAGCCGACTEGACGACTACARCAGCCGTCARGCTTTATGCARCGGARC TCCCGAGGGACCGCTGCTGCGCARTCCTGGARACCATGACARAGCCA
CCTTTARCATARRGGTGTTTCATGCAGATCGTCTGCAGCCGAC TGGACGAC TACARCAGCCGTCARGCTTTATGCARCGGAAC TCCCGAGGGACCGCTGCTGCGCARTCCTRGARACCATGACARRGCCA
CCTTTARCATARRGGTGTTTCATGCAGATCGTCTGCAGCCGAC TGGACGACTACARCAGCCGTCARGCTTTATGCARCGGAACTCCCGAGGGACCGCTGCTGCGCARTCCTGGARRCCATGACARRGCCA
CCTTTARCATARAGGTGTTTCATGCAGATCGTCTGCAGCCGACTEGACGACTACARCAGCCGTCARGCTTTATGCARCGGARC TCCCGAGGGACCGCTGCTGCGCARTCCTGGARACCATGACARAGCCA
CCTTTARCATARRGGTGTTTCATGCAGATCGTCTGCAGCCGAC TGGACGACTACARCAGCCGTCARGCTTTATGCARCGGAAC TCCCGAGGGACCGCTGCTGCGCARTCCTGGARRCCATGACARRGCCA
ATRGTCTGCAGCCGACTGGACGACTACARCAGCCGTCARGCTTTATGCARCGGAACTCCCGAGGGACCGCTGCTGCGCARTCCTGGARRCCACGACARRGCCA
cctitaacataaaggbgbbtcatgcagATcGTCTGCAGCCGACTEGACGACTACARCAGCCGTCARGCTTTATGCARCGGARC TCCCGAGGGACCGLTGCTGCGCARTCCTGGARACCAL GACARAGCCA

261 270 280 290 300 310 320 340 350 360 370 380 390

330

1 1
EEFICCCCEFIEGCTCCCCTCCTCHGH[i[iFITETEEFIGTTTTECCTGHHTTTGHTCCHCTFIT[iFITTIJ&CCCFITGGHTHHHHCTGCCHFITTTCFIECTTTFIGFIFIFITHCHCTGGHHGGTHHTDCRCTTTTTTC
GGACCCCGAGGCTCCCCTCCTCAGAGGATGTGGAGTTTTGCCTGARTTTGATCCACTATGATTCGGGTCCCATGEATARAACTGCCARTTTCAGCTTTAGARATACACTGGARGGTARTCCACTTTTTTC
GGACCCCGAGGCTCCCCTCCTCAGAGGATGTGGAGTTTTGCCTGAATTTGATCCACTATGATTCGGGTCCCATGEATARAACTGCCAATTTCAGCTTTAGARATACACTGGAAGGTAATCCACTTTTTIC
GGACCCCGAGGCTCCCCTCCTCAGAGGATGTGGAGTTTTGCCTGARTTTGATCCACTATGATTCGGGTCCCATGEATARAACTGCCARTTTCAGCTTTAGARATACACTGGARGGTARTCCACTTTTTIC
GGACCCCGAGGCTCCCCTCCTCAGAGGATGTGGAGTTTTGCCTGARTTTGATCCACTATGATTCGGGTCCCATGEATARAACTGCCARTTTCAGCTTTAGARATACACTGGARGGTARTCCACTTTTTTC
GGACCCCGAGGCTCCCCTCCTCAGAGGATGTGGAGTTTTGCCTGAATTTGATCCACTATGATTCGGGTCCCATGEATARAACTGCCAATTTCAGCTTTAGARATACACTGGAAGGTAATCCACTTTTTTC
GGACCCCGAGGCTCCCCTCCTCAGAGGATGTGGAGTTTTGCCTGARTTTGATCCACTATGATTCAGGTCCCATGGATARARCTGCCAAT TTCAGCTTTAGARATACAC TGGAAG

GGACCCCGAGGCTCCCCTCCTCAGAGGATGTGGAGTTTTGCCTGARTTTGATCCACTATGATTCgGGTCCCATGGEATARARCTGCCART TTCAGCTTTAGARATACACTGGARAGgL aat cecactbbittc
391 400 410 420 430 4di 450 60 470 480 430 G0 510 515
1 A!% #’& #!E 1
ACTTACTTARAATTTCTTT TGCATTCATGTTTATAGTCTCTTATCARAAGTCCTGGGTC GTGTCTGAGARTTCAGAATTTTCTGAGTTCAG ACATGAGGCATATATGGCC
ACTTACTTARARTTTCTTTTCTTCTGCATTCATGTTTATAGTCTCTTATCARARGTCCTGGGTCCATARGTGTCTGAGARTTCAGAATTTTCTGAGTTCATTARGGACATGAGGCATATATGGE
ACTTACTTARARTTTCTTTTCTTCTGCATTCATGTTTATAGTCTCTTATCARARGTCCTGGGTCCATARGTGTCTGAGART TCAGAATTTTCTGAGTTCATTARGGACATGAGGCATATATGGC
ACTTACTTAAAATTTCTTTTCTTCTGCATTCATGTTTATAGTCTCTTATCARAAGTCCTGGGTCCATARGTGTCTGAGAAT TCAGAATTTTCTGAGTTCATTAAGGACATGAGGCATATATGGCC
ACTTACTTARARTTTCTTTTCTTCTGCATTCATGTTTATAGTCTCTTATCARRAGTCCTGGGTCCATARGTGTCTGAGART TCAGAATTTTCTGAGTTCATTARGGACATGAGGCATATATGGCC
ACTTACTTARARTTTCTTTTCTTCTGCATTCATGTTTATAGTCTCTTATCARARGTCCTGGGTCCATARGTGTCTGAGART TCAGAATTTTCTGAGTTCATTARGGACATGAGGCATATATGGCC

acttactbaaaattbctbtbetbetgocatbocatgbbbatagbocboctbatcaaaagt cotgpgpbocataagbgbcbgagaatbcagaatbbbcbgagbbcatbaaggacat gagpcatatat pepc.

Annexe 72: Alignement de séquences poiiiYR exon 2

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 108) T C
2 (pos 128) G A
3 (pos 130) G T
4 (pos 152) G A
5 (pos 160) A C
6 (pos 250) C T
7 (pos 325) A G
8 (pos 411) T C
9 (pos 455) T C
10 (pos 491) G T
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Annexe 73:Alignement de séquences pdu¥Rexon 3 entre les anes témoins et la séquence

du cheval issue des bases de données

TYRExon3Horse
Harsa3F
Alp3F

Lord3F
Houne3F
Tepo3F
Hico3F
Exon3strict
Consensus

TYRExon3Horse
Harsa3F
Alp3F

Lord3F
Houne3F
Tepo3F
Hico3F
Exonlstrict
Consensus

TYRExon3Horse
HarsalF
Alp3F

Lord3F
HounelF
Tepo3F
Hico3F
Exon3strict
Consensus

TYRExon3Horse
HarsalF
Alp3F

Lord3F
Houne3F
Tepo3F
Hico3F
Exon3strict
Consensus

Annexe 74:Alignement de séquences pdi¥Rexon 4 entre les anes témoins et la séquence

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130

1 1
ARGARTCCCAATGCAGARTGARTTTTATTATTGATTTTATTGCTTTGARTTARGCTTTCARTTGCAGTTGTARACCARCTARGATARTCACTTAGATTTTCARTCATTARGTCARARCTARATTTTTTTTT
AGCTTTCARTTGCAGTTGTARACCARCTAAGATARTCACTTAGATTTTCARTCATTARGTCARACTARATTTTTTTTT
AGCTTTCARTTGCAGTTGTARACCARCTAAGATAATCACTTAGATTTTCAATCATTARGTCARRCTAARTTTTTTTTT
AGCTTTCARTTGCAGTTGTARACCARCTARGATARTCACTTAGATTTTCARTCATTARGTCARACTARATTTTTTTTT
AGCTTTCARTTGCAGTTGTARACCARCTAAGATARTCACTTAGATTTTCARTCATTARGTCARACTARATTTTTTTTT
AGCTTTCARTTGCAGTTGTARACCARCTAAGATAATCACTTAGATTTTCAATCATTARGTCARRCTAARTTTTTTTTT

TTGTAARACCARCTARGATARTCACTTAGATTTTCARTCATTARGTCARACTARATTTTTTTTT

agcbttcaattgocagbbgbaaaccaact.aagataatcacttagatbbbcaatcatbaagt.caaactaaat.bEEEEEEL

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

1 1
CARTTTTCTTTCTACTAACAGGATTTGCTAGTCCACTTACGGGGATAGCAGACGCCTTTCGARGCAGTATGCACAATGGCTTGCACATC TATATGARTGGARCGATCTCTCAGGTACAGGGATCTGCCAR
CAATTTTCTTTCTACTARCAGGAT TTGCTAGTCCACT TACGGGGATAGCAGACGCCTTTCGARGCAGTATGCACARTGGL T TGCACATCTATATGARTGGAACGATCTCTCAGGTACAGGGATCTGCCAR
CARTTTTCTTTCTACTAACAGGATTTGCTAGTCCACTTACGGEEATAGCAGACGCCTTTCGARGCAGTATGCACARTGGCTTGCACATCTATATGAATGGAACGATCTCTCAGGTACAGGGATCTGCCAR
CARTTTTCTTTCTACTAACAGGATTTGCTAGTCCACTTACGGGGATAGCAGACGCCTTTCGARGCAGTATGCACARTGGCTTGCACATC TATATGARTGGARCGATCTCTCAGGTACAGGGATCTGCCAR
CAATTTTCTTTCTACTARCAGGAT TTGCTAGTCCACT TACGGGGATAGCAGACGCCTTTCGARGCAGTATGCACARTGGCTTGCACATCTATATGARTGGAACGATCTCTCAGGTACAGGGATCTGCCAR
CARTTTTCTTTCTACTAACAGGATTTGCTAGTCCACTTACGGEEATAGCAGACGCCTTTCGARGCAGTATGCACARTGACTTGCACATCTATATGAATGGAACGATCTCTCAGGTACAGGGATCTGCCAR
CARTTTTCTTTCTACTAACAGGATTTGCTAGTCCACTTACGGGGATAGCAGACGCC TTTCGARGCAGTATGCACAATGGCT TGCACATCTATATGARTGGARCGATCTCTCAGGTACAGGGATCTGCCAR

GATTTGCTAGTCCACTTACGGGGATAGCAGACGCCTTTCGARGCAGTATGCACARTGGCTTGCACATCTATATGARTGGARCGATCTCTCAGGTACAGGGATCTGCCAR
caatttbcbbbctactaacagGATTTGCTAGTCCACTTACGGEEATAGCAGACGCCTTTCGARGCAGTATGCACARTGGCTTGCACATCTATATGAATGGAACGATCTCTCAGGTACAGGGATCTGCCAR

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 90

1 1
CGACCCTCTTTTTCTTCTTCACCATGCGTTTGTTGACAGGTTGETTAACCTTCTTCATARRTTATGTGCTTATTGETGT TARATGTAGTGTGACTTTAGCTATTACATAGAAGC TAAGGAATTACGGTAG
CGACCCTCTTTTTCTTCTTCACCATGCGTTTGTTGACAGGT TGGTTRRCCTTCTTCATARRTTATGTGCTTATTGETGTTARATGTAGTGTGACTTTAGCTATTACATAGARGC TARGGART TRTGGTAG
CGACCCTCTTTTTCTTCTTCACCATGCGTTTGTTGACAGGTTGET TAACCTTCTTCATARRTTATGTGCTTATTGETGT TARATGTAGTGTGACTTTAGCTATTACATAGAAGC TAAGGAATTATGGTAG
CGACCCTCTTTTTCTTCTTCACCATGCGTTTGTTGACAGGTTGETTAACCTTCTTCATARATTATGTGCTTATTGETGT TARATGTAGTGTGACTTTAGCTATTACATAGAAGC TAAGGAATTATGGTAG
CGACCCTCTTTTTCTTCTTCACCATGCGTTTGTTGACAGGT TGETTRARCCTTCTTCATARRTTATGTGCTTATTGETGT TARATGTAGTGTGACTTTAGCTATTACATAGARGC TARGGART TATGGTAG
CGACCCTCTTTTTCTTCTTCACCATGCGTTTGT TGACAGGTTGET TAACCTTCTTCATAARTTATGTGCTTATTGGTGT TARATGTAGTGTGACTTTAGCTATTACATAGAAGC TAAGGAATTATGGTAG
CGACCCTCTTTTTCTTCTTCACCATGCGTTTGTTGACAGGTTGETTAACCTTCTTCATAARTTATGTGCTTATTGETGT TARATGTAGTGTGACTTTAGCTATTACATAGAAGC TAAGGAATTATGGTAG
CGRCCCTCTTTTTCTTCTTCACCATGCGTTTGTTGACAG

CGACCCTCTTTTTCTTCTTCACCATGCGTTTGTTGACAGELL gettaacctbectbecataaatbtatgbgoebbabt gt pttaaat ghagt gt.pactbLagetaktacat agaagct aagpaat batggtag

|
TCTATTGTCTCAGATCGGGTTCTCCC
TCTATTGTCTCAGATCGGGTTCTCCC
TCTATTGTCTCAGATCGGGTTCTC
TCTATTGTCTCAGATCGGGTTCTC
TCTATTGTCTCAGATCGGGTTCTC
TCTATTGTCTCAGATCGGGTTCTC
TCTATTGTCTCAGATCGGGTTCTCC

tctatbgbcbcagatocgpgbbete, .

Annexe 73: Alignement de séquences poiiiYR exon 3

SNP Cheval/Ane A
Cheval
C

Position Anes

1 (pos 385)

du cheval issue des bases de données

TYRExondHorse
HarsadF
TepodF
Enondstrict
Consensus

TYRExondHorse
HarsadF
TepodF
Exondstrict
Consensus

TYRExondHorse
HarsadF
TepodF
Enondstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 60 70 90 100 110 120 1

1
GGGATCTTTCCACATCTTCGTATTTTAARGATATGTCTTGTTATTTTACTTTAGGAATTCCARATATTTCTTTTATARACARTATGTTTCTGARTCTGARTARTCCTTTCCTCTGCAGTATTTTTGAACGG
TTATARGCARTATGTTTCTGARTCTGARTARTCCTTTCCTCTGCAGTATTTTTGAACAG
TTATAARGCARTATGTTTCTGARTCTGAATARTCCTTTCCTCTGCAGTATTTTTGAACAG
TATTTTTGARCGG
rrterereteteeTeTer Tt Tt et erarerrererarereensereeresenesresLLALAA, CAALALELELCEgaatocbgaataatoctibockobycagTATTTTTGAACEG

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

| I
TGGTTCCGARGGTATCATCCCCCTCARGAAGTTTATCCAGARGCCAATGCACCCATTGGTCACARCCGGGACTTCTATATGGTTCCCTTTATACCTCTCTACAGARATGGCGATTTCTTTATTTCATCCA
TGGTTCCGARGGTATCATCCCCCTCARGAAGTTTATCCAGARGCCAATGCACCCATTGGTCACARCCGGGACTTCTATATGGTTCCCTTTATACCTCTCTACAGARATGGTGATTTCTTTATTTCATCCA
TGGTTCCGARGGTATCATCCCCCTCARGAAGTTTATCCAGARGCCAATGCACCCATTGGTCACARCCGGGACTTCTATATGGTTCCCTTTATACCTCTCTACAGARATGGTGATTTCTTTATTTCATCCA
TGGTTCCGARGGTATCATCCCCCTCARGAAGTTTATCCAGARGCCAATGCACCCATTGGTCACARCCGGGACTTCTATATGGTTCCCTTTATACCTCTCTACAGARATGGCGATTTCTTTATTTCATCCA
TGGTTCCGARGGTATCATCCCCCTCARGAAGT TTATCCAGARGCCAATGCACCCATTGGTCACARCCGRGACTTCTATATGGTTCCCTTTATACCTCTCTACAGARATGGCGATTTCTTTATTTCATCCA

261 270 280 290 300 30 320 330 336

|
GAGATCTGGGCTATGACTATAGCTACCTACAAGARCCAGGTARRGTTCAATTTCTTTCCCATGARTTGCCGAATCT
GAGATCTGGGCTATGACTATAGC TACCTACAAGARCCAGGTARRGTTCAATTTCTTTCCCATGARTTGCCGAATCT
GAGATCTGGGCTATGACTATAGC TACCTACAAGARCCAGGTARRGTTCAATTTCTTTCCCATGARTTGCCGAATCT
GAGATCTGGGCTATGACTATAGCTACCTACAAGARCCAG
GAGATCTGGGCTATGACTATAGCTACCTACAAGAACCAGgLaaagttcaattbettboccatgaatt.gecgaatce

Annexe 74: Alignement de séquences poiiiYR exon 4

SNP Cheval/Ane &
Position Cheval Anes
1 (pos 78) A G
2 (pos 129) G A
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3 (pos 241) C T

Annexe 75: Alignement de sequences pour TYR exon 5 entre les anes témoins et la séquence
du cheval issue des bases de données

TYRExonSHorse
HarsabF
Hico5F

AlpSF

TepobF

LordSF
HouneSF
EnonSstrict
Consensus

TYRExonSHorse
HarsabF
HicoSF

Alp5SF

TepobF

LordSF
HouneSF
EnonSstrict
Consensus

TYRExonSHorse
HarsabF
HicoSF

Alp5F

TepobF

Lord5F
HouneSF
Enonbstrict
Consensus

TYRExonSHorse
HarsabF
HicoSF

Alp5F

TepoSF

Lord5F
HouneSF
EnonSstrict
Consensus

1 10 20 30 40 50 B0 70 a0 90 100 110 120 130
1 1
CCARGTGTCTGCCTCCARAGTATTATGARAGTATAATGATGATGACAATGATGATGATGATGGTGATGETGATGACGATGATAGTARARACAT TGGGATGTCTTTCTCTTTCAGATCCAGTCTTTTTICA
ATGATGATGATGATGGTGATGGTGATGACGATGATAGTARARACATTGGGATGTCTTTCTCTTTCAGATCCAGTCTTTTTTCA
ATGATGATGATGATGGTGATGGTGATGACGATGATAGTARARACATTGGGATGTCTTTCTCTTTCAGATCCAGTCTTTTTTCA
ATGATGATGGTGATGGTGATGACGATGATAGTARARACATTGGGATGTCTTTCTCTTTCAGATCCAGTCTTTTTTICA
ATGATGATGGTGATGGTGATGACGATGATAGTARRAACAT TGGGATGTCTTTCTCTTTCAGATCCAGTCTTTTTTCA
ATGATGATGATGGTGATGGTGATGACGATGATAGTARARACAT TGGGATGTCTTTCTCTTICAGATCCAGTCTTTITICA
ATGATGATGATGGTGATGGTGATGACGATGATAGTARARACATTGGGATGTCTTTCTCTTTCAGATCCAGTCTTTTITICA
ATCCAGTCTTTTITICA

++.abgatgatgat gptgat gpt gak gacgakbgat agt aaaaacatbgggatgbettbecbebbbeagATCCAGTCTTTTTTCA

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

| I
AGATTACATTARGTCCTACTTAGARCAAGCAAGTCGGATCTGGCCATGGLTCCTTGGGGCAGCTCTGGTGRGATCTGTACTCACGGCTGTGCTGGGAGGGCTCACTACCTTGTTATGTCGTCGCARRRGA
AGATTACATTARGTCCTACTTAGARCAAGCAAGTAGGATCTGGCCATGGLTCCTTGGGGCAGCTCTGGTERGATCTGTACTCACGGCTGTGCTGGGAGGGCTCACTACCTTGTTATGTCGTCGCARRRGA
AGATTACATTARGTCCTACTTAGARCAAGCAAGTAGGATCTGGCCATGGCTCCTTGGGGCAGCTCTGGTGGGATCTGTACTCACGGCTGTGCTGGGAGGGCTCACTACCTTGTTATGTCGTCGCARRRGA
AGATTACATTARGTCCTACTTAGARCAAGCAAGTAGGATCTGGCCATGGCTCCTTGGGGCAGCTCTGGTGGGATCTGTACTCACGGCTGTGCTGGGAGGGCTCACTACCTTGTTATGTCGTCGCARRRGA
AGATTACATTARGTCCTACTTAGARCAAGCARGTAGGATCTGGCCATGGLTCCTTRGGRGCAGCTCTGGTGRGATCTGTACTCACGGCTGTGCTGGGAGGGCTCACTACCTTGTTATGTCGTCGCARRRGA
AGATTACATTARGTCCTACT TAGARCAAGCARGTAGGATCTGGCCATGGLTCCT TGGGGCAGCTCTGGTGGGATCTGTACTCACGGCTGTGCTGGGAGGGCTCACTACCTIGTTATGTCGTCGCARARGA
AGATTACATTARGTCCTACT TAGARCAAGCARGTAGGATCTGGCCATGGLTCCT TGGGGCAGCTCTGGTGEGATCTGTACTCACGGCTGTGCTGGGAGGGCTCACTACCTIGTTATGTCGTCGCARARGA
AGATTACATTARGTCCTACTTAGARCAAGCAAGTCGGATCTGGCCATGGLTCCTTGGGGCAGCTCTGGTGRGATCTGTACTCACGGCTGTGCTGGGAGGGCTCACTACCTTGTTATGTCGTCGCARRRGA
AGATTACATTARGTCCTACTTAGARCAAGCAAGTaGGATCTGGCCATGGCTCCTTGGGGCAGCTCTGGTGEGATCTGTACTCACGGCTGTGCTGGGAGGGCTCACTACCTTGTTATGTCGTCGCAARAGA

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390
| I
GGGCAGCTCCCTGAAGAGARGCAGCCACTTCTCATGGARRATGAAGAT TACCACARCTTGT TGTATCAGAGCCATTTATAARAGGC T TAGGCGGTAGAGGAGGGCCARRARGCCTGCCTTCACTCTAARTT
GGGCAGCTCCCTGAAGAGARGCAGCCACTTCTCATGGAARATGAAGAT TACCACARCTTGTTGTATCAGAGCCATTTATAARAGGL TTAGGCGGTAGAGGAGGGCCARAAAGCCTGCCTTCACTCTARTT
GGGCAGCTCCCTGAAGAGARGCAGCCACTTCTCATGGAARATGAAGAT TACCACARCTTGTTGTATCAGAGCCATTTATAARAGGL TTAGGCGGTAGAGGAGGGCCARAAAGCCTGCCTTCACTCTARTT
GGGCAGCTCCCTGAAGAGARGCAGCCACTTCTCATGGAARATGAAGAT TACCACAARCTTGTTGTATCAGAGCCATTTATAARAGGC TTAGGCGGTAGAGGAGGGCCARAARGCCTGCCTTCACTCTARTT
GGGCAGCTCCCTGAAGAGARGCAGCCACTTCTCATGGAARATGAAGAT TACCACAARCTTGTTGTATCAGAGCCATTTATAARAGGC TTAGGCGGTAGAGGAGGGCCARAARGCCTGCCTTCACTCTARTT
GGGCAGCTCCCTGAAGAGAAGCAGCCACTTCTCATGGAARATGAAGAT TACCACARCTTGTTGTATCAGAGCCATTTATAARAGGL TTAGGCGGTAGAGGAGGGCCARAAAGCCTGCCTTCACTCTARTT
GGGCAGCTCCCTGAAGAGARGCAGCCACTTCTCATGGARRATGRAAGAT TACCACARCTTGT TGTATCAGAGCCATTTATAAAAGGC T TAGGCGGTAGAGGAGGGCCARAARGCCTGCCTTCACTCTAATT
GGGCAGCTCCCTGAAGAGARGCAGCCACTTCTCATGGARRATGAAGAT TACCACARCTTGT TGTATCAGAGCCATTTATAARAGGC T TAGGCGGTAGAGGAGGGCCARRARGCCTGCCTTCACTCTAARTT
GEGCAGCTCCCTGAAGAGARGCAGCCACTTCTCATGGAARATGAAGAT TACCACARCTTGTTGTATCAGAGCCATTTATAARAGGL TTAGGCGGTAGAGGAGGGCCARAAAGCCTGCCTTCACTCTARTT

391 Al 410 0 430 440 450 460 464

| I
CAARGGATGTGCAAATTCCCAGGAGAGGTCTCARCCCAGATGCCTGGTATTTGTCTGTGCAGACCGCTATCGGA
CAAAGGATGTGCARAT TCCCAGGAGATGTCTCAACCCAGATGCCTGGTATTTGTCTGTGCAGACCGCTATCGGA
CARAGGATGTGCARATTCCCAGGAGATGTCTCAACCCAGATGCCTGGTATTTGTCTGTGCAGACCGCTATCGGA
CARAGGATGTGCARAT TCCCAGGAGATGTCTCAACCCAGATGCCTGGTATTTGTCTGTGCAGACCGCTATCGGA
CARAGGATGTGCARAT TCCCAGGAGATGTCTCAACCCAGATGCCTGGTATTTGTCTGTGCAGACCGCTATCGGA
CARAGGATGTGCAAAT TCCCAGGAGATGTCTCARCCCAGATGCCTGGTATTTGTCTGTGCAGACCGCTATC
CARAGGATGTGCAAATTCCCAGGAGATGTCTCARCCCAGATGCCTGGTATT
CAAAGGATGTGCARATTCCCAGGAGA
CARAGGATGTGCARATTCCL gt

scckpgtatbbetotaot atcgga

Annexe 75: Alignement de séquences pour TYR exon 5

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 165) C
2 (pos 417) G

RJM# yrﬂf”/f-COM\ \N

|\47
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Annexe 76:Alignement de séquences p&iEF5 exon 1 entre les anes témoins et la

séquence du cheval issue des bases de données
1

ExonlHorse
HounelR
PepitolR
YictoirelR
UscopelR
Unour1R
UdalR
HoirlF
HounelF
YictoirelF
UscopelF
UnourlF
UdalF
PepitolF
Exonlstrict
Consensus

ExonlHorse
HounelR
PepitolR
YictoirelR
UscopelR
UnourlR
UdalR
HoirlF
HounelF
YictoirelF
UscopelF
UnourlF
UdalF
PepitolF
Exonlstrict
C

10 20 30 40 50 60 70 80 0 100 110 Qlﬂ] 130

| 1
AGCGCCGAGATCCGTTCGGGTGGLCTCTCTCTCTCTCCCCCTCTCCCTCTGTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCLGE TRCGECGAGGGGGGCAGCACCARAGGCACGCAGCCGTGLGGGGGE TACAGAGE
AGCGCCGAGATCCGTTCGGGTGGCCTCTCTCTCTCTCCCCCTCTCCCTCTRTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCLGA TRCGGCGAGGGGGGCAGCACCAAAGGCACGCAGCCGLGLGGGGGE TACAGAGT
AGCGCCGAGATCCGTTCGGGTGGCCTCTCTCTCTCTCCCCCTCTCCCTCTGTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCCGG TRCGGCGAGGGGGGCAGCACCARAGGCACGCAGCCGCGLGGGGGCTACAGAGC
AGCGCCGAGATCCGTTCGGGTGGLCTCTCTCTCTCTCCCCCTCTCCCTCTGTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCLGE TRCGECGAGGGGGGCAGCACCARAGGCACGCAGCCGLGLGGGGGE TACAGAGE
AGCGCCGAGATCCATTCGGGTGGCCTCTCTCTCTCTCCCCCTCTCCCTCTRTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCLGG TRCGGLGAGGGGGGCAGCACCAAAGGCACGCAGCCGLGLGGGGGE TACAGAGT
AGCGCCGAGATCCGTTCGGGTGGCCTCTCTCTCTCTCCCCCTCTCCCTCTGTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCCGG TRCGGCGAGGGGGGCAGCACCARAGGCACGCAGCCGCGLGGGGGCTACAGAGC
AGCGCCGAGATCCGTTCGGGETGGLCTCTCTCTCTCTCCCCCTCTCCCTCTGTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCLGE TRCGECGAGGGGGGCAGCACCARAGGCACGCAGCCGLGLGGGGGE TACAGAGE
CCTCTCCCTCTRTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCCGGTRCGGCGAGGGGGGCAGCACCAAAGGCACGCAGCCGLGLGGGGGE TACAGAGT
CCTCTCCCTCTGTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCCGETGCGECGAGGGGGGCAGCACCAAAGGCACGCAGCCGLGCGGGGGC TACAGAGT

CCTCTCCCTCTGTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCLGE TRCGECGAGGGGGGCAGCACCARAGGCACGCAGCCGLGLGGGGG TRACAGAGE
CCTCTCCCTCTRTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCCGGTRCGGCGAGGGGGGCAGCACCAAAGGCACGCAGCCGLGLGGGGGE TACAGAGT
CCTCTCCCTCTGTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCCGETGCGECGAGGGGGGCAGCACCAAAGGCACGCAGCCGLGCGGGGGC TACAGAGT

CCTCTCCCTCTGTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCLGE TRCGECGAGGGGGGCAGCACCARAGGCACGCAGCCGLGLGGGGG TRACAGAGE
CCTCTCCCTCTRTCTTCCCCGAGGCTATGTCCACCCGGTRCGGCGAGGGGGGCAGCACCAAAGGCACGCAGCCGLGCGGGGGETACAGAGT

ccbebecckbebghetl atgk

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240 250 260

1 1
CCAGAACCAGCCCTACAAGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTEGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGCTCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACARGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTGGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGCTCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACAAGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTEGARGARTGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGC TCACGGGGAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACAAGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTEGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGCTCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACARGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTGGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGC TCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACAAGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTGGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGCTCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACAAGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTEGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGCTCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACARGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTGGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGC TCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACAAGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTGGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGCTCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACAAGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTEGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGCTCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACARGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTGGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGC TCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACAAGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTGGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGCTCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACAAGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTEGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGCTCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA
CCAGAACCAGCCCTACARGATGCACTTAGGACCCCCGCGGCTEGARGAATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGC TCACGGGEAGARACGCCTCGCCCCCA

ATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGCTCACGGGGAGARRCGCCTCGCCCCCA
ATGAGCTTGTCCTTTCTCCTCCTCTTCCTCAGCCACCTGATCCTCAGCGCCTGGGCTCACGGGGAGAARCGCCTCGCCCCCA

tgcactt

ExonlHorse
HounelR
PepitolR
VictoirelR
UscopelR
UnourlR
UdalR
HoirlF
HounelF
VictoirelF
UscopelF
Unour1F
UdalF
PepitolF
Exonlstrict
Consensus

ExonlHorse
HounelR
PepitolR
YictoirelR
UscopelR
UnourlR
UdalR
HoirlF
HounelF
YictoirelF
UscopelF
UnourlF
UdalF
PepitolF
Exonlstrict
Consensus

ExonlHorse
HounelR
PepitolR
VictoirelR
UscopelR
Unour1R
UdalR
HoirlF
HounelF
YictoirelF
UscopelF
UnourlF
UdalF
PepitolF
Exonlstrict
Consensus

261 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390

1 1
AGGGGCAACCCGGACCCGTTGCCAC TGATAGGARCCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGCTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCARCCCGGACCCGTTGCCAC TGATAGGARCCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGCTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCAACCCGGACCCGT TGCCACTGATAGGAACCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGECAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGLTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCAACCCGGACCCGTTGCCAC TGATAGGARCCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGCTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCARCCCGGACCCGTTGCCAC TGATAGGARCCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGCTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGECAACCCGGACCCGTTGCCACTGATAGGAACCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGECAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGLTTCTCTGEGCAGCCA
AGGGGCAACCCGGACCCGTTGCCAC TGATAGGARCCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGCTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCARCCCGGACCCGTTGCCAC TGATAGGARCCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGCTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCAACCCGGACCCGT TGCCACTGATAGGAACCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGECAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGLTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCAACCCGGACCCGTTGCCAC TGATAGGARCCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGCTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCAACCCGGACCCGTTGCCAC TGATAGGARCCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGUGGCTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCAACCCGGACCCGTTGCCACTGATAGGAACCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGLGGLTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCARCCCGGACCCGTTGCCAC TGATAGGARCCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGCTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCAACCCGGACCCGT TGCCACTGATAGGARCCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGCTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCAACCCGGACCCGTTGCCACTGATAGGAACCCGAGAGECGCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGLGGLTTCTCTGGGCAGCCA
AGGGGCARCCCGGACCCGTTGCCACTGATAGGAACCL GCCAGCAGCAGCCGGAGCGGCAGTAGCACGACGTCTTCCTCCTCTTCCTCTGCCTCCTCCTCCCCCGCGGCTTCTCTGGGECAGCCA

391 400 410 420 430 440 450 460 470 480 490 500 510 520

I 1
HEEHHEEEEETTEEHEEHEEEEHETTTEEHET&EEEEETEEEETEEEEEEHEEEEEHEEETETHETEEHEHETEEEEHTTEETTTEEHTETEIZHEHTETHEEEEEHTEEEHHHETEHHTEEETEEEHE
AGCAAGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCRERTCRCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGEGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGGATGGCARAGTCARTGGCTCCCAC
AGCARGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCGGGTCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGGGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGEATGGCARAGTCARTGGCTCCCAC
AGCAAGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCEEE TCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGGGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGGATGGCARAGTCARTGGCTCCCAC
AGCARGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCEGGTCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGGGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGEATGGCARAGT CARTGGCTCCCAC
AGCARGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCEGGTCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGGGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGEATGGCARAGTCARTGGCTCCCAC
AGCAAGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCRERTCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGGGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGGATGGCARRGTCARTGGCTCCCAC
AGCARGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCEGGTCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGGGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGEATGGCARAGT CARTGGCTCCCAC
AGCARGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCRGGTCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGGGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGEATGGCARAGT CARTGGCTCCCAC
AGCAAGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCRERTCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGGGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGGATGGCARRGTCARTGGCTCCCAC
AGCARGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCGGGTCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGGGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGEATGGCARAGTCARTGGCTCCCAC
AGCAAGCGGCT TGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCEEETCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGEGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGGATGGCARAGTCARTGGCTCCCAC
AGCAAGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCRERTCRCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGEGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGGATGGCARAGTCARTGGCTCCCAC
AGCARGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCGGGTCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGGGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGEATGGCARAGTCARTGGCTCCCAC
AGCAAGCGGCTTGGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCEEE TCGCCGGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGGGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGGATGGCARAGTCARTGGCTCCCAC
AGCAAGCGGCTTRGAGCAGGGCAGT TTCCAGTGGAGCCCCTCRBRTCRCCAGACCGGCAGCCTCTACTGCAGAGTGEGCATTGGTTTCCATCTGCAGATCTACCCGGATGGCARAGTCARTGGCTCCCAC
521 530 540 550 560 570 580 590 60O 610 620

630 636

I |
GARGCCAATATGTTARGTARGTTGCTCGCTCTCCTCCARAACCCGTCCTARGCGGGCGGT CC AGCCGGCTATTTCCTGGGCCACAGGCGCACCGTCCGGA
GARGCCAA

GARGCCAA

GARGCCAA

GARGCCAA

GARGCCAA

GARGCCAA

GARGCCAATATGTTARGTARGTTGCTCGCTCTCCTCCARAACCCGTCC

GARGCCAATATGTTARGTARGTTGCTCGCTCTCCTCCARAACCCGTCC

GARGCCAATATGTTARGTAAGTTGCTCGCTCTCCTCCARRACCCGTCC

GARGCCAATATGTTARGTARGTTGCTCGCTCTCCTCCARAACCCGTCC

GARGCCAATATGTTARGTARGTTGCTCGCTCTCCTCCARAACCCGTCC

GARGCCAATATGTTARGTARGTTGCTCGCTCTCCTCCARAACCCGTCC

GARGCCAATATGTTARGTARGTTGCTCGCTCTCCTCCARAACCCGTCC

GARGCCAATATGTTAR

GAAGCCAAL AL EEEAA. e s sssssrrrsssssssssscennnssnres

Annexe 76: Alignement de séquences po&GF5 exon 1

SNP entre 4nes ® SNP 1 (pos 423) SNP Cheval/Ane A\

Grand Noir du Berry Noune G Position Cheval | Anes
Grand Noir du Berry Uscope G/A 1 (pos 114) T C

Baudet du Poitou Pepito G/A

Baudet du Poitou Victoire G

Baudet du Poitou Umour G

Baudet du Poitou Uda G

Cheval Noir Témoin G

189




| Cheval ‘ Ensembl ‘ G |

Annexe 77:Alignement de séquences pdtBF5 exon 2 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130

1 1

Exon2Horse TGCAGTARTAARGARTGGGARGARTCTATGTAGARATTTARTTCTTCACARTGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTGGARATATTTGCTGTGTCTCAGG
Houne2R TGCAGTARTARAGAATGGGARGAATCTATGTAGARATTTAATTCTTCACARTGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTGGARATATTTGCTGTGTCTCAGG
Uscope?R TGCAGTAATAAAGAATGGGAAGAATCTATGTAGAAATTTAATTCTTCACAATGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTGGAARTATTTGLTGTGTCTCAGG
Hoir2R  GCAGTAATAARGARTGGGAAGARTCTATGTAGRAATTTAATTCTTCACARTGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTGGARATATTTGCTGTGTCTCAGG
Uda2R TGCAGTARTAARGARTGGGARGAATCTATGTAGARATTTARTTCTTCACARTGGTATATAGRGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTGGARATATTTGCTGTGTCTCAGG
Unour2R  TGCAGTAARTAARGAATGGGAAGAATCTATGTAGARATTTAATTCTTCACARTGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTGGAAATATTTGCTGTGTCTCAGG
Victoire2R  GCAGTARTAARGARTGGGARGAATCTATGTAGARATTTARTTCTTCACARTGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTGGARATATTTGCTGTGTCTCAGG

Hoir2F ATGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTGGAAATATTTGCTGTGTCTCAGG
Houne2F ATGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTRGAAATATTTGCTGTGTCTCAGG
Uscope2F ATGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTGGARATATTTGCTGTGTCTCAGG
Uda2F TGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTGGAAATATTTGCTGTGTCTCAGG
Yictoire2F ATGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTRGAAATATTTGCTGTGTCTCAGG
Unour2F TGGTATATAGAGGAGTCTGTGTTTTATTTTGGGATTTCTGTCATCCTAGGTATTTTGGARATATTTGCTGTGTCTCAGG
ExonZstrict GTATTTTGGARATATTTGCTGTGTCTCAGG

CONSENSUS  s.iiveeesssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssabggbatatagapgagbcbgbgbibbatbbbgppatibetgbeabectagGTATTTTRGARATATTTGCTGTGTCTCAGG

131 140 150 160 170 80 190 200 210 220 230 240 250 260
1 1
Exon2Horse GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGATGTCARRRAAAGGAARRCTCCATGCARGTGTARGTAGARCCACTTTATATTTGTTARAGGGCTTATGARGATTTTACGTTTGTAG
Houne2R GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGATGTCAAAAAAAGGAARACTCCATGCARGTGTARGTAGARCCACTTTATAT
Uscope?R GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGATGTCARAAAAAGGARRACTCCATGCARGTGTARGTAGARCCACTTTATAT
Hoir2R GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGATGTCARRAAARGGARRACTCCATGCARGTGTARGTAGARCCACTTTATAT
Uda2R GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCG--GTCARAAAAAGGAARACTCCATGCARGTGTARGTAGARCCACTTTATAT
Unour2R  GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCG--GTCARAAAAAGGARRACTCCATGCARGTGTARGTAGARCCACTTTATAT
Victoire2R GGATTGTAGGARTACGAGGAGTTTTCAGCARCARRTTTTTAGCG--GTCARRAAAAGGARRRCTCCATGCAAGTGTARGTAGARCCACTTTATAT
Hoir2F GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGATGTCAAAAAAAGGAARACTCCATGCARGTGTARGTAGAACCACTTTATATTTGTTAAAGGGCTTATGARGATTTTACGTTTGTAG
Houne2F GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGATGTCARAAAAAGGAAAACTCCATGCAAGTGTARGTAGARCCACTTTATATTTGTTAAAGGGCTTATGAAGATTTTACGTTTGTAG
Uscope2F GGATTGTAGGARTACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGATGTCARARRAAGGARRRCTCCATGCARGTGTARGTAGAACCACTTTATATTTGTTARAGGGCTTATGARGATTTTACGTTTGTAG
Uda2F GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCG--GTCAAAAAAAGGAARACTCCATGCARGTGTARGTAGAACCACTTTATATTTGTTAAAGGGCTTATGAAGATTTTACGTTTGTAG
Victoire2F GGATTGTAGGAATACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCG--GTCARARRAAAGGAARRCTCCATGCARGTGTARGTAGARCCACTTTATATTTGTTARAGGGCTTATGARGATTTTACGTTTGTAG
Unour2F GGATTGTAGGARTACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCG--GTCARAAARAGGARRACTCCATGCARGTGTARGTAGARCCACTTTATATTTGTTARAGGGCTTATGARGATTTTACGTTTGTAG
Exon2strict GGATTGTAGGARTACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGATGTCARARAAAGGAARACTCCATGCARGT
Consensus GGATTGTAGGARTACGAGGAGTTTTCAGCARCARATTTTTAGCGatGTCARARAAAGGARRACTCCATGCAAGTgkaagtagaaccactbbabal. . eesveeessrsssssssssssssssssnssans

261 270 280 290 300 304

|
Exon2Horse ARTGGARTGCAGTGATCTTTCAAATTGGTGGATAGGAGARTTCG
Houne?R
Uscope2R
Hoir2R
Uda2R
Unour2R
Yictoire2R
Hoir2F ARTGGAATGC
Houne2F AATGGAARTGCA
Uscope2F ARTGGAARTGCA
Uda2F ARTGGAATGC
Victoire2F AATGGAATGCA
Unour2F  AATGGARTGC
Exon2strict
Consensus

Annexe 77: Alignement de séquences po&GF5 exon 2

SNP entre anes ® SNP 1 (pos 175-176)
Grand Noir du Berry Noune AT
Grand Noir du Berry Uscope AT
Baudet du Poitou Pepito AT/Del
Baudet du Poitou Victoire Del/Del
Baudet du Poitou Umour Del/Del
Baudet du Poitou Uda Del/Del
Cheval Noir Témoin AT
Cheval Ensembl AT

190



Annexe 78:Alignement de séquences pdiBF5 exon 3 entre les anes témoins et la
séquence du cheval issue des bases de données

Exon3Horse
Hoir3R
Houne3R
Yictoire3R
UscopedR
Unour3R
Uda3R
Pepito3R
Exon3strict
Consensus

Exon3Horse
Hoir3R
Houne3R
Yictoire3R
UscopedR
Unour3R
Uda3R
Pepito3R
Exon3strict
Consensus

Exon3Horse
Hoir3R
Houne3R
Yictoire3R
UscopedR
Unour3R
Uda3R
Pepito3R
Exon3strict
Consensus

Exon3Horse
Hoir3R
Houne3R
Yictoire3R
UscopedR
Unour3R
Uda3R
Pepito3R
Exon3strict
C

1 10 20 30 40 50 60 0 a0 90 120 130

100 1

| I
TIITTTTTTTTTTTTTTTTCEGTHEGCCHFIHTTTHEHEHTEHCTGCHHETTCHGEEHECGHTTTl:HHEHHHRCHGCTHTHHCHIITFITECCTCHGEHHTHCHCHGHHC%HHHHDEEGHCGGGHGTGE
TTITTITITITTTTITICCGTAGGCCARATTTACAGATGACTGCARGT TCAGGGAGCGATTTCARGARRACAGCTATARCACCTATGCCTCAGCAATACACAGAACCGAGAARACGGGACGGGAGTGG
TTITTITITITTITITICCGTAGGCCARAT T TACAGATGACTGCARGTTCAGGGAGCGATTTCARGARRACAGCTATARCACCTATGCCTCAGCARTACACAGAAC TGAGAARACGGGACGGGAGTGG
TTITTITITITTTTITICCGTAGGCCARAT T TACAGATGACTGCARGT TCAGGGAGCGATTTCARGARRACAGC TATARCACCTATGCCTCAGCARTACACAGAAL TGAGAARACGGGACGGGAGTGG
TTTTITITITTTTITTICCGTAGGCCARATTTACAGATGACTGCARGT TCAGGGAGCGATTTCARGARRACAGC TATARCACCTATGCCTCAGCARTACACAGAAC TGAGAARACGGGACGGGAGTGG
TTTTITITITTTTITICCGTAGGCCAARTTTACAGATGRCTGCARGT TCAGGGAGCGATTTCARGARARCAGCTATARCACCTATGCCTCAGCAATACACAGAAC TGAGAARACGGGRCGGGAGTGG
TTITTITITITTITITICCGTAGGCCARATTTACAGATGACTGCARGTTCAGGGAGCGATTTCARGARRACAGCTATARCACCTATGCCTCAGCARTACACAGAAL TGAGAARACGGGACGGGAGTGG
TTTTTITITITTTTITTICCGTAGGCCARAT T TACAGATGACTGCARGT TCAGGGAGCGATTTCARGARRACAGCTATARCACCTATGCCTCAGCAATACACAGAAC TGAGAARACGGGACGGGAGTGG
GCCARATTTACAGATGACTGCAAGT TCAGGGAGCGATTTCAAGARARCAGC TATARCACCTATGCCTCAGCARTACACAGAACCGAGARAACGGGACGGGAGTGG
ELELELELELLELELEccgbagGCCARATTTACAGATGACTGCARGT TCAGGGAGCGATTTCARGARRACAGC TATARCACCTATGCCTCAGCARTACACAGAAL cGAGAARACGGGACGGGAGTGG

131 140 150 160 170 180 190 200 210 220 23% 240 250 260
| I

TATGTGGCCCTGARCAAAAGAGGGAAAGC TAAGCGAGGC TGCAGCCCCCGGGTTARGCCCCAGCACATCTCTACCCACTTCCTGCCARGATTCARGCAGT TGGAGCAGCCAGAACTTTCTTTCACAGTAR
TATGTGGCCCTGARCAAAAGAGGGAARGC TAAGCGAGGC TGCAGCCCCCGGGT TAAGCCCCAGCACATCTCTACCCACTTCCTGCCARGATTCARGCAGT TGGAGCAGCCAGAACTTTCTTTCACAGTAR
TATGTGGCCCTGARCAAAAGAGGGAARGC TAAGCGAGGC TGCAGCCCCCGGGT TARGCCCCAGCACATCTCTACCCACTTCCTGCCARGATTCARGCAGTCGGAGCAGCCAGAACTTTCTTTCACAGTAR
TATGTGGCCCTGARCAAAAGAGGGAARGC TAAGCGAGGL TGCAGCCCCCGGGT TARGCCCCAGCACATCTCTACCCACTTCCTGCCARGATTCAAGCAGTCGGAGCAGCCAGAACTTTCTTTCACAGTAR
TATGTGGCCCTGARCARRAGAGGGARRGC TAAGCGAGGL TRCAGCCCCCGGET TARGCCCCAGCACATCTCTACCCACTTCCTGCCARGATTCARGCAGTCGGAGCAGCCAGARCTTTCTTTCACAGTAR
TATGTGGCCCTGAARCAAAAGAGGGARRGC TAAGCGAGGC TGCAGCCCCCGGGT TARGCCCCAGCACATCTCTACCCACTTCCTGCCARGATTCARGCAGTCGGAGCAGCCAGRACTTTCTTTCACAGTAR
TATGTGGCCCTGARCAAAAGAGGGAAAGC TAAGCGAGGC TGCAGCCCCCGGGTTARGCCCCAGCACATCTCTACCCACTTCCTGCCARGATTCARGCAGTCGGAGCAGCCAGAACTTTCTTTCACAGTAR
TATGTGGCCCTGARCAAAAGAGGGAAAGC TAAGCGAGGC TGCAGCCCCCGGGT TAAGCCCCAGCACATCTCTACCCACTTCCTGCCARGATTCARGCAGTCGGAGCAGCCAGAACTTTCTTTCACAGTAR
TATGTGGCCCTGARCAAAAGAGGGAARGC TAAGCGAGGC TGCAGCCCCCGGGT TARGCCCCAGCACATCTCTACCCACTTCCTGCCARGATTCAAGCAGT TGGAGCAGCCAGAACTTTCTTTCACAGTAR
TATGTGGECCCTGARCARAAGAGGGAARGC TAAGCGAGGL TGCAGCCCCCGGGT TARGCCCCAGCACATCTCTACCCACTTCCTGCCARGATTCAAGCAGTELGGAGCAGCCAGAACTTTCTTTCACAGTAR

261 270 280 290 Joo 0 320 330 3a0 350 360 30 360 390

| I
CTGTTCCTGARAAGARARAGGCACCTAATCCTGCCAAGCCARAGGTTCCCCTTTCCGCACCTCGGAGGAGTCCCARCACAGTGARATACAGACTCARGTTTCGCTTTGGATARTATTCATCCTGGCCTTG
CTGTTCCTGARAAGARARAGGCACCTAATCCTGCCAAGCCARAGGTTCCCCTTTCCGCACCTCGGAGGAGTCCCARCACAGTGARATACAGACTCARGTTTCGCTTTGGATARTATTCATCCTGGCCTTG
CTGTTCCTGARAAGARARAGGCACCTAATCCTGCCAAGCCARAGGTTCCCCTTTCCGCACCTCGGAGGAGTCCCARCACAGTGARATACAGACTCARGTTTCGCTTTGGATARTATTCATCCTGGCCTTG
CTGTTCCTGARAAGARARAGGCACCTAATCCTGCCAAGCCARAGGT TCCCCTTTCCGCACCTCGGAGGAGTCCCARCACAGTGARATACAGACTCARGTTTCGCTTTGGATARTATTCATCCTGGCCTTG
CTGTTCCTGARRAGARARAGGCACCTAATCCTGCCAAGCCARAGGT TCCCCTTTCCGCACCTCGGAGGAGTCCCARCACAGT GARATACAGACTCARGTTTCARCTTTGGATARTATTCATCCTGGCCTTG
CTGTTCCTGARAAGARARAGGCACCTAATCCTGCCARGCCARAGGT TCCCCTTTCCGCACCTCGGAGGAGTCCCARCACAGTGARATACAGACTCARGTTTCGCTTTGGATARTATTCATCCTGGCCTTG
CTGTTCCTGARAAGARARAGGCACCTAATCCTGCCAAGCCARAGGTTCCCCTTTCCGCACCTCGGAGGAGTCCCARCACAGTGARATACAGACTCARGTTTCGCTTTGGATARTATTCATCCTGGCCTTG
CTGTTCCTGARAAGARARAGGCACCTAATCCTGCCAAGCCARAGGTTCCCCTTTCCGCACCTCGGAGGAGTCCCARCACAGTGARATACAGACTCARGTTTCGCTTTGGATARTATTCATCCTGGCCTTG
CTGTTCCTGARAAGARARAGGCACCTAATCCTGCCARGCCARAGGT TCCCCTTTCCGCACCTCGGAGGAGTCCCARCACAGTGARATACAGACTCARGTTTCGCTTTGGATAR

CTGTTCCTGARAAGAAAAAGGCACCTAATCCTGCCAAGCCARAGGT TCCCCTTTCCGCACCTCGGAGGAGTCCCARCACAGTGARATACAGACTCAAGTTTCGCTTTGGATARL akLecakocctggecty
39 400 410

420 430 435

| I
TGAGARATCATGCCTTCCCCTCAGGAGTTTCTATAGGTGTCTTTA
TGAGARATCATGCCTTCCCCTCAGGAGTTTCTATAGGT
TGAGARATCATGCCTTCCCCTCAGGAGTTTCTATAGGT
TGAGARATCATGCCTTCCCCTCAGGAGTTTCTATAGGT
TGAGARRTCATGCCTTCCCCTCAGGAGTTTCTATAGGT
TGAGARATCATGCCTTCCCCTCAGGAGTTTCTATAGGT
TGAGARATCATGCCTTCCCCTCAGGAGTTTCTATAGGT
TGAGARATCATGCCTTCCCCTCAGGAGTTTCTATAGGT

L catgcetboeeet ttcbataggt

Annexe 78: Alignement de séquences po&GF5 exon 3

SNP Cheval/Ane A
Position Cheval Anes
1 (pos 109) C T
2 (pos 231) T C
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CARACTERISATION PHENOTYPIQUE ET
MOLECULAIRE DE LA COULEUR ET DE LA
TEXTURE DU PELAGE CHEZ LES
PRINCIPALES RACES ASINES FRANCAISES

NOM et Prénom: LEGRAND Romain

Résumé

Bien que membres de la méme famille des équidé®wtent comparés, anes et chevaux
possedent des caracteres phénotypiques diffétargscouleurs de robes sont différentes et le
vocabulaire employé pour les chevaux correspondarad que I'on observe dans I'espéce
asine. A ce jour, les genes impliqués dans le ohiétésme de la couleur de la robe ont été
bien étudiés chez le cheval mais les données auenteles anes sont inexistantes. Cette étude
visait a établir les bases moléculaires des dffit&® couleurs observées ainsi qu'a proposer
une terminologie pour les principales races d'&rees;aises. A I'aide d’échantillons d’ADN
extraits d’'individus de cing races francaises, nausns tenté d’identifier les mutations a
I'origine des différentes couleurs de robes (NdBai, Grise), des marques primitives (téte de
maure, croix scapulaire, raie de mulet et zébrdemssmembres) ainsi que du phénotype poil
long des baudets du Poitou. Pour ce faire noussagetectionné puis séquencé 12 genes
candidats choisis en nous basant sur la bibliogeapkistante. Notre étude a permis de
montrer gu’aucun des genes testés, classiquemetigis dans d’autres espéces (cheval,
vache, chien, chat, souris) ne permettait d’'exjglides variations observées chez les anes. En
revanche nous avons mis en évidence une mutatgpomeable du phénotype poils longs
chez les baudets du Poitou.

Mots clés : GENETIQUE, ROBE, COULEUR, POIL, POIL LONG, ADN, EQDE, RACE
ASINE, ANE, BAUDET
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PHENOTYPIC AND MOLECULAR
CHARACTERIZATION OF THE COAT COLOR
AND TEXTURE IN THE MAIN FRENCH

DONKEY'S BREEDS

SURNAME : LEGRAND

Given name : Romain

Summary

Although they are both members of the same fanfilgquidae and often compared, donkeys
and horses possess different phenotypic characlées.coat colors are different and the
vocabulary used for horses not always correspamdghtit we observe in the asine species.
To that day, the genes involved in the determinidrthe coat color begin to be well known
for the horse but the data concerning donkeys ame-emistent. This study aimed at
establishing the molecular bases of the variousrsobbserved as well as proposing a
terminology for the main French races of donkeyg.nieans of samples of DNA extracted
from individuals of five French races, we triedidentify the mutations at the origin of the
various coat colors (Black, Brown, and Gray), o tbrimitive marks, (darker head, cross
scapula, back stripe and stripes on the membersyedisas of the phenotype long hair
observed in the Baudets du Poitou. For that purpeseselected and then sequenced 12
candidate genes by using the existing bibliograghy. study showed that none of the tested
genes, classically involved in other species (hartew, dog, cat, mouse) allowed to explain
the variations observed in donkeys. We also highdid a mutation responsible for the
phenotype long hairs in the Baudets du Poitou.

Keywords: GENETIC, COAT, COLOUR, HAIR, LONG HAIR, DNA, EQUIBE,
DONKEY’S BREED, DONKEY, BAUDET
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