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Analyse de la VARIABILITÉ GÉNÉTIQUE des 
RACES OVINES CANADIENNES à partir des 
informations généalogiques de la Société 
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Le « Pourquoi » du projet
On trouve au Canada 51 races 
ovines pur-sang reconnues par 
la Société canadienne d’enregis-
trement des animaux (SCEA). 
Ces populations sont de tailles 
très variables, avec un total de 
34 animaux (race Coopworth) à 
343  768 animaux (race Suffolk) 
enregistrés depuis la création du 
registre jusqu’au 31 décembre 
2010 (SCEA, statistiques an-
nuelles). Chaque race a traver-
sé des évènements qui lui sont 
propres depuis la création de son 
livre généalogique, avec certaines 
races plus populaires que d’autres 
auprès des producteurs des dif-
férentes provinces canadiennes. 
Dans les principales races utilisées 
(Dorset, Suffolk, Arcott-Rideau, 
Romanov, Polypay, Hampshire, 
Dorper), l’amélioration génétique 
des caractères de croissance a été 
constante. Depuis la mise en place 

du programme d’évaluation géné-
tique GenOvis à la fi n des années 
1990, les qualités maternelles ont 
progressé de façon appréciable 
chez les races maternelles et pro-
lifi ques, en particulier avec l’ap-
parition des indices génétiques en 
2003. 

La sélection génétique consiste 
à choisir les animaux qui seront 
utilisés comme reproducteurs et 
à maximiser leur diffusion pour 
que l’ensemble de la population 
bénéfi cie du progrès génétique. 
Toutefois, cette sélection réduit le 
nombre d’animaux engendrant 
la génération suivante et conduit 
souvent au déséquilibre de leurs 
contributions respectives au pa-
trimoine génétique des généra-
tions futures. Certaines familles 
ou lignées sont souvent perdues 
dans ce processus, au profi t de 
familles plus performantes. En 
conséquence, le progrès génétique 

provoque à plus ou moins long 
terme une baisse de la variabilité 
génétique dans la population, et 
ceci est d’autant plus vrai lorsque 
l’intensité de sélection appliquée 
est élevée, ce qui conduit à de 
forts progrès génétiques à court 
terme mais aussi à une réduction 
de la diversité à plus long terme. 
D’autres phénomènes contribuent 
à la réduction de la diversité géné-
tique au cours de l’histoire d’une 
population, par exemple le choix 
d’animaux sur la base de gènes 
spécifi ques tels que ceux codant 
pour la résistance à la tremblante.

La baisse de variabilité génétique 

s’accompagne généralement d’une 

hausse de consanguinité. Un ac-
couplement consanguin désigne 
l’accouplement de deux animaux 
apparentés (quel que soit leur de-
gré d’apparentement). Dans les 
populations fermées, la hausse de 
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consanguinité est inéluctable, en 
particulier si la population est sé-
lectionnée, car au fi l du temps tous 
les animaux actifs ont un ou plu-
sieurs ancêtres en commun. L’ac-
couplement d’animaux ayant des 
liens d’apparentement étroits peut 
provoquer l’apparition de tares gé-
nétiques contrôlées par des gènes 
récessifs. L’analyse de la variabilité 
génétique d’une population per-
met, entre autres, de connaître la 
consanguinité moyenne dans une 
population et son évolution au 
cours du temps. 

La génétique des populations 
permet la mise en place de pro-
grammes de sélection modifi ant le 
patrimoine génétique de certains 
organismes, afi n de créer des races 
ou variétés plus performantes ou 
plus résistantes à certaines ma-
ladies. Elle permet également de 
comprendre les mécanismes de 
conservation et de disparition des 
populations et des espèces. Ainsi, 
la gestion d'une population ani-
male sélectionnée combine deux 
objectifs antagonistes qu'il faut 
combiner de façon optimale : la 
recherche du progrès géné-

tique et le maintien de la va-
riabilité génétique, tous deux 
indispensables aux progrès de 
demain. Les progrès de la géné-
tique et le recours à l'informa-
tique et aux biotechnologies de la 
reproduction ont permis de créer 
beaucoup de progrès génétique. 
Les généticiens ont développé 
des méthodes effi caces pour op-
timiser le progrès génétique et la 
conservation de la diversité géné-
tique.

Dans l’optique de poursuivre 
l’amélioration génétique des ovins 
canadiens tout en contrôlant le 
taux de consanguinité au sein des 
différentes races, une étude de la 
variabilité génétique a sa raison 
d’être !

Les objectifs du projet 
L’objectif principal du projet est 
donc d’établir le portrait de la 
variabilité génétique au sein 
de chacune des races pures re-
connues par la SCEM et d’iden-
tifi er des stratégies pour aider les 
éleveurs à ralentir la hausse de 
consanguinité dans leur élevage.

Les objectifs spécifi ques du pro-
jet sont :

 � Faire état du nombre de sujets 
disponibles et de la qualité des 
généalogies, par race, d’après 
les informations retrouvées sur 
le site de la SCEA;

 � Créer un lien entre le pro-
gramme d’évaluation géné-
tique GenOvis et la base de 
données de la SCEA, afi n de 
garder à jour la base de don-
nées du programme GenOvis;

 � Calculer l’évolution et le taux 
actuel de consanguinité au sein 
de chacune des races recon-
nues par la SCEM et présentes 
sur le site de la SCEA;

 � Établir un portrait de la situa-
tion, pour chacune des races, 
en listant celles qui sont les 
plus problématiques. Les por-
traits seront établis selon le 
nombre d’individus, le niveau 
de consanguinité calculé, l’ef-
fectif génétique et la possibilité 
de réduire ce niveau de consan-
guinité (avec les individus et les 
familles présentes au Canada);

 � Créer un outil dans GenOvis 
qui permettra aux éleveurs 
d’obtenir le portrait de leur 
troupeau en terme de variabi-
lité génétique;

 � Sensibiliser les éleveurs sur les 
impacts négatifs reliés à une 
consanguinité élevée dans leur 
élevage et diffuser les résultats 
obtenus;

 � Établir, principalement avec les 
partenaires de la SCEM, des 
stratégies pour préserver la va-
riabilité génétique et limiter la 
consanguinité au sein des éle-
vages (importation, insémina-
tion, etc.).
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En fonction des résultats observés, des recommandations 
seront émises quant à la mise en place de processus 
permettant de quantifi er et préserver la variabilité 

génétique dans les populations étudiées.



Les grandes étapes pour y arriver :
 � Constituer des fi chiers de données à partir des 

bases de données généalogiques disponibles à la 
SCEA et dans GenOvis;

 � Quantifi er l’information disponible en calculant 
divers critères démographiques;

 � Analyser la consanguinité dans chaque race et 
son évolution au cours du temps;

 � Étudier les probabilités d’origine de gènes et re-
pérer les ancêtres les plus infl uents;

 � Analyser la parenté entre les animaux actuels;
 � Réaliser une analyse globale des résultats intra-

race et entre races.

Le projet est débuté depuis avril 2012 et se termi-

nera en décembre 2013 : nous vous tiendrons au 

courant !

Collaborateurs et partenaires de recherche

� Société canadienne des éleveurs de moutons (SCEM)
� Centre canadien pour l’amélioration des porcs (CCAP)
� Centre de développement du porc du Québec (CDPQ)

Financement
Une partie du financement de ce projet a été fournie par 
l’entremise des conseils sectoriels du Québec, de l’Ontario 
et de la Colombie-Britanique qui exécutent le Programme 
canadien d’adaptation agricole (PCAA) pour le compte 
d’Agriculture et Agroalimentaire Canada.
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Analyse de la variabilité génétique de 22 races ovines 
canadiennes sur la base de l’information généalogique

Laurence Maignel, Centre Canadien pour l’amélioration des porcs
Robie Morel, Léda Villeneuve, Johanne Cameron, Centre d’expertise en production ovine du Québec
Frédéric Fortin, Germain Blouin, Centre de développement du porc du Québec

Un projet a été réalisé récem-
ment par le Centre d’exper-

tise en production ovine du Québec 
(CEPOQ) et la Société canadienne 
des éleveurs de moutons (SCEM) 
pour évaluer la variabilité géné-
tique des races ovines canadiennes 
sur la base de l’information généa-
logique disponible dans les bases de 
données de la Société canadienne 
d’enregistrement des animaux 

(SCEA) et du programme 
d’évaluation génétique 

GenOvis. Un total de 50 

races ont ainsi été analysées. Cet 
article présente certains résultats 
trouvés pour les 22 races à plus 
grands effectifs (avec plus de 200 fe-
melles nées entre 2009 et 2011).

Races analysées
Le tableau 1 présente le nombre to-
tal d’animaux par race, le nombre 
d’animaux dans la population de 
référence (femelles nées en 2009-
2011), ainsi que des indicateurs de 
connaissance des généalogies.

Les populations ovines analysées 
sont de taille très variable (de 210 à 
17 514 animaux dans la population de 
référence) et varient également en 
termes de connaissance des généa-
logies. Le nombre d’équivalents-gé-
nérations est une mesure du nombre 
de générations complètes connues. 
Par exemple, un animal avec 2 pa-
rents et 4 grands-parents connus a 2 
équivalents-générations, alors qu’un 
animal avec 2 parents, 4 grands-pa-
rents et 2 arrière-grands-parents a 
2,25 équivalents-générations. Dans 

L a sélection génétique consiste à choisir les meilleurs animaux pour 
la reproduction et à maximiser la diffusion de leurs gènes afi n que 

l’ensemble de la population bénéfi cie du progrès génétique sur un groupe 
de caractères précis. La sélection diminue en général le nombre de géni-
teurs utilisés pour produire la génération suivante et mène souvent à un 
déséquilibre de la représentation des différentes familles au sein de chaque 
race. En conséquence, la sélection mène à une réduction de la variabilité génétique, ce qui conduit en général 
à une hausse de la consanguinité dans la population. Une consanguinité élevée peut conduire à l’émergence 
de défauts génétiques récessifs et avoir un impact négatif sur plusieurs caractères tels que la reproduction 
et la santé. La variabilité génétique est indispensable aux progrès génétiques futurs et permet de ré-orienter 
les objectifs de sélection au besoin. Il est capital d’éviter une hausse importante de la consanguinité dans les 
populations animales, mais il est encore plus important de préserver la variabilité génétique à long terme. Les 
progrès génétiques à court terme sont souvent prioritaires, aux dépens de la variabilité à long terme. La mé-
thode la plus couramment employée pour décrire la variabilité génétique s’appuie sur l’analyse des généalo-
gies. La consanguinité est fréquemment utilisée pour quantifi er la variabilité génétique, mais il existe d’autres 
indicateurs, également basés sur l’étude des données de généalogie, pour décrire la diversité génétique intra-
race, par exemple en utilisant la contribution des principaux ancêtres à la population actuelle. 

| 30 
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Tableau 1. Statistiques descriptives sur les 22 races étudiées et indicateurs de connaissance des généalogies

Race

Nombre total 
d’animaux 

dans le fichier 
généalogique

Année de 
naissance
minimum / 
maximum

Nombre de 
femelles 
nées en 

2009-2011

Nombre 
maximum de 
générations 

connues

Équivalents 
générations

ARCOTT CANADIEN 16 537 1983 2012 1 304 12 5,78
ARCOTT OUTAOUAIS 11 234 1969 2012 360 11 9,28
ARCOTT RIDEAU 160 059 1980 2012 17 514 20 6,77
BORDER CHEVIOT 6 164 1968 2012 210 25 3,85
BORDER LEICESTER 17 764 1968 2012 288 23 10,09
BRITISH MILK SHEEP 561 1990 2012 216 7 2,01
CHAROLLAIS 6 276 1982 2012 478 25 5,81
CLUN FOREST 5 083 1967 2012 356 22 8,15
DORPER 9 028 1988 2012 1 799 13 5,39
DORSET 211 044 1961 2012 7 397 29 6,73
FINNOIS 7 078 1973 2012 501 21 4,91
HAMPSHIRE 40 510 1950 2012 1 286 26 5,97
ICELANDIC 20 710 1984 2012 2 638 20 7,32
ILE DE FRANCE 2 180 1993 2012 362 14 6,47
KATAHDIN 5 624 1976 2012 476 9 1,86
NORTH COUNTRY 
CHEVIOT 33 118 1967 2012 1 517 26 9,28

OXFORD 14 585 1963 2012 238 22 5,56
POLYPAY 56 903 1967 2012 3 528 19 5,24
ROMANOV 49 751 1971 2012 5 891 24 5,63
SOUTHDOWN 15 763 1968 2012 360 22 3,71
SUFFOLK 282 467 1950 2012 5 306 29 6,82
TEXEL 8 826 1982 2012 904 22 3,87

les races étudiées, le nombre moyen 
d’équivalents-générations pour la 
population de référence varie de 
1,86 à 10,09. Pour certaines races, 
la connaissance des généalogies 
est très limitée avec moins de 
4 équivalents-générations connus 
(Border Cheviot, British Milk Sheep, 
Katahdin, Southdown, Texel), ce qui 
peut conduire à des sous-estimations 
dans les calculs de consanguinité.

Évolution de la consanguinité 
au cours des 30 dernières an-
nées
Les fi gures 1 et 2 présentent l’évo-
lution de la consanguinité de 1981 
à 2011 pour les races avec moins 
ou plus de 500 femelles dans la po-
pulation de référence, respective-
ment. Sur la fi gure 1, on observe 
que le niveau de consanguinité a 
augmenté chez certaines races au 

cours des dernières années (British 
Milk Sheep, Border Leicester, Border 
Cheviot, Clun Forest, Ile de France) 
et diminué dans d’autres races. Sur 
la fi gure 2, qui inclut les 11 races 
avec la plus grande taille de popu-
lation, on observe une hausse lente 
mais claire pour toutes les races, le 
niveau moyen actuel se si-
tuant entre 2 et 5 % pour 
la plupart des races.  ▶ ▶ ▶
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La seule population au-dessus de ce 
niveau est la race Romanov, pour 
laquelle la consanguinité stagne ré-
cemment. Il est logique d’observer 
des niveaux de consanguinité plus 
élevés dans les petites populations. 
Cependant, la hausse de consan-

guinité est plus importante que le 
niveau lui-même, car elle refl ète la 
taille génétique de la population. 
Seules 4 races ont connu une hausse 
de consanguinité supérieure à 1 % 
par génération entre 2000 et 2010 : 
British Milk Sheep, Ile de France, 

Arcott Outaouais et Romanov. Il 
est capital de garder à l’esprit que 
ces courbes refl ètent également de 
grandes différences entre les races 
au niveau de la connaissance des gé-
néalogies.

Figure 1. Évolution de la consanguinité moyenne (Races avec <500 femelles dans la population de référence)

Figure 2. Évolution de la consanguinité moyenne (Races avec >500 femelles dans la population de référence)

|32 
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Probabilités d’origine de gènes
Les approches basées sur la contri-
bution des principaux ancêtres à la 
population actuelle sont générale-
ment préférées à la consanguinité, 
car elles sont moins dépendantes de 
la qualité des généalogies et des stra-
tégies d’accouplements. Plusieurs 
critères peuvent être calculés pour 
une population de référence donnée. 
Le tableau 2 présente certains des 
critères utilisés communément pour 
décrire les populations soumises à 
des programmes de sélection ou de 
conservation.

  Nombre de fondateurs effi -
caces (Fe) : nombre virtuel de 
fondateurs qui produiraient la 
même variabilité génétique que 
dans la population étudiée. Par 
exemple, un troupeau de 100 
brebis peut être issu de 10 fonda-
teurs initiaux, mais contribuant 
de façon déséquilibrée. Si chaque 
fondateur contribue pour 10 % 
de la population, le nombre de 

fondateurs effi caces (Fe) est égal 
à 10. Si un fondateur contribue à 
91 % de la population actuelle, et 
les 9 autres à 1 % chacun, Fe est 
égal à 1,2.

  Nombre d’ancêtres effi caces 
(Fa) : nombre virtuel d’ancêtres, 
fondateurs ou non, qui produi-
raient la même variabilité géné-
tique que dans la population étu-
diée. Par exemple, un troupeau 
de 100 brebis peut être issu de 
10 fondateurs initiaux, mais pro-
venir en fait de seulement 2 bé-
liers et 2 brebis sur-utilisés à un 
moment donné, et qui se retrou-
vent dans la généalogie de tous 
les animaux actuels. Le nombre 
d’ancêtres effi caces (Fa) est alors 
égal à 4. Cette approche tient 
compte des goulots d’étrangle-
ment traversés par la popula-
tion. Ce phénomène se produit 
lorsqu’une population est forte-
ment réduite sur au moins une 
génération. Le faible nombre de 

reproducteurs restants transmet 
donc seulement une fraction de 
la diversité génétique initiale 
aux générations ultérieures. Il 
en résulte un appauvrissement 
de la variabilité génétique de la 
population.

  Nombre de génomes fonda-
teurs équivalents (Ng) : en sup-
posant que tous les fondateurs 
initiaux d’une population sont 
non apparentés et non consan-
guins, on simule la transmis-
sion de tous les gènes présents 
initialement dans la population 
jusqu’à la population actuelle, 
et on calcule le nombre de gé-
nomes initiaux que l’on pourrait 
reconstituer. Cette approche 
tient compte du déséquilibre de 
contribution des fondateurs, des 
goulots d’étranglement dans les 
généalogies, et de la dérive géné-
tique (perte aléatoire d’allèles au 
cours du temps). 

▶ ▶ ▶
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Le tableau 2 est classé en ordre 
croissant selon le nombre d’ancêtres 
effi caces. Il montre que Fe varie de 5 
à 384, Fa de 5 à 180 et Ng de 2 à 83 dans 
les 22 races étudiées. Certaines des 
races les plus grandes numérique-
ment ne sont pas nécessairement 
grandes sur le plan variabilité géné-
tique, en particulier les races Roma-
nov, Arcott Rideau et Polypay. Les 

deux races les plus grandes 
selon Fa (Suffolk, Dorset) 

sont beaucoup plus variables que les 
autres grandes races et sont proba-
blement celles qui bénéfi cient d’un 
large accès aux gènes étrangers. En 
théorie, il n’existe pas de recom-
mandations précises concernant le 
nombre d’ancêtres effi caces et de 
génomes de fondateurs. Le nombre 
de génomes de fondateurs (Ng) est 
très cohérent avec Fa dans la plupart 
des cas. Il est en général 1,5 à 2 fois 
plus faible que le nombre d’ancêtres 

effi caces pour la plupart des races, 
mais il est encore plus faible chez les 
races Clun Forest, Finnois et Roma-
nov, ce qui semble montrer que ces 
races ont été soumises à la dérive gé-
nétique par le passé, ce qui a conduit 
à la perte aléatoire de diversité gé-
nétique, fort probablement à cause 
de la perte de familles ou de lignées 
durant la période étudiée.  

Tableau 2. Principaux critères basés sur les probabilités d’origine de gènes

Race
Nombre de femelles 
nées en 2009-2011

Fondateurs 
efficaces

Fe

Ancêtres 
efficaces

Fa

Génomes de 
fondateurs

Ng

BRITISH MILK SHEEP 216 5 5 2
ARCOTT OUTAOUAIS 360 15 7 4
FINNOIS 501 20 9 3
ILE DE FRANCE 362 50 15 9
CLUN FOREST 356 44 17 7
BORDER LEICESTER 288 61 18 7
KATAHDIN 476 28 25 21
BORDER CHEVIOT 210 38 26 18
CHAROLLAIS 478 70 28 16
DORPER 1 799 90 30 16
ROMANOV 5 891 64 30 9
OXFORD 238 59 32 17
ARCOTT CANADIEN 1 304 56 37 17
ARCOTT RIDEAU 17 514 43 37 20
NORTH COUNTRY CHEVIOT 1 517 118 38 17
POLYPAY 3 528 87 38 18
SOUTHDOWN 360 76 49 28
ICELANDIC 2 638 58 50 25
HAMPSHIRE 1 288 131 55 28
TEXEL 904 87 56 35
SUFFOLK 5 306 178 134 66
DORSET 7 397 384 180 83
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De nombreuses races… et des 
situations variées
Chaque race a sa propre histoire, sa 
conduite d’élevage, un accès diffé-
rent à l’importation, une politique 
d’accouplement et un processus de 
sélection spécifi que, tous ces élé-
ments conduisant à un portrait dif-
férent en termes de variabilité géné-
tique. Cette étude visait à décrire les 
évolutions passées et le statut récent 
en termes de diversité génétique 
afi n d’évaluer le besoin de mettre en 
place des stratégies de préservation 
de la diversité. Elle a été réalisée sur 
l’ensemble des animaux enregistrés 
et/ou connus dans GenOvis, ce qui 
n’est peut-être pas exhaustif, mais 
donne une bonne idée de la situation 
pour les animaux avec une généalo-
gie offi cielle. Les 22 races présentées 
ici sont très variables en termes de 
taille de population et de connais-
sance des généalogies, ce qui rend 
diffi ciles les comparaisons de leurs 
niveaux de consanguinité. D’après 
les critères basés sur les origines de 
gènes, la plupart des races ont une 
base génétique de taille réduite, et 
la hausse de leur consanguinité s’est 
accentuée au cours des dix dernières 
années. Dans toutes les races, il est 

nécessaire de rester attentif quant 
à la variabilité génétique afi n de ga-
rantir les progrès génétiques futurs 
et éviter une hausse trop importante 
de la consanguinité. Il est nécessaire 
de trouver un compromis entre amé-
lioration génétique, sélection sur 
d’autres caractères tels que la santé 
et la conformation, tout en mainte-
nant la diversité génétique. De nou-
veaux outils désormais disponibles, 
tels que les coeffi cients de consan-
guinité sur le site de la SCEA et les 
plans d’accouplements dans GenOvis 
apportent de nouvelles opportuni-
tés pour mieux gérer la variabilité à 
court et à long terme. Dans un avenir 
proche, les nouveaux outils de géno-
mique déjà disponibles permettront 
de gérer la ‘vraie’ variabilité géné-
tique sur la base du génotype en des 
milliers de marqueurs ADN. Le rap-
port fi nal du projet sera disponible 
en 2014 (en français sur le site Inter-
net du CEPOQ et en anglais sur celui 
de la SCEM), avec un total de 50 races 
analysées et des fi ches individuelles 
pour chaque race comportant des re-
commandations personnalisées.

Par ailleurs, les résultats du pro-
jet ont été présentés le 3 décembre 
dernier à Guelph à plusieurs inter-
venants en production ovine et aux 
directeurs provinciaux de la SCEM. 
Ils sont maintenant conscients de la 
situation des diverses races en terme 
de variabilité génétique et peuvent 
à leur tour transmettre l’informa-
tion dans toutes les provinces ca-
nadiennes. Préserver la variabilité 
génétique au sein des races ovines 
canadiennes nécessite un effort col-
lectif dans lequel chaque éleveur de 
chaque province a un rôle à jouer.

Une partie du fi nancement de ce 
projet a été fournie par l’entremise 
des conseils sectoriels du Québec, 
de l’Ontario, du Manitoba, de la 
Saskatchewan, de l’Alberta et de la 
Colombie-Britannique qui exécutent 
le Programme canadien d’adaptation 
agricole (PCAA) pour le compte 
d’Agriculture et Agroalimentaire 
Canada. 

35 |



2013-‐12-‐19	  

1	  

	  
	  

	  Analyse	  de	  la	  variabilité	  géné1que	  des	  races	  
ovines	  canadiennes	  à	  par1r	  des	  informa1ons	  

généalogiques	  de	  la	  Société	  canadienne	  
d’enregistrement	  des	  animaux	  

	  
Résultats	  préliminaires	  

	  	  
	  

Laurence	  Maignel	  

Assemblée	  Générale	  de	  l’Associa8on	  canadienne	  
des	  éleveurs	  de	  moutons	  
9	  mars	  2013	  

Co-‐demandeurs:	  

Une	   par/e	   du	   financement	   de	   ce	   projet	   a	   été	   fournie	   par	   l’entremise	   des	  
conseils	   sectoriels	   du	   Québec,	   de	   l’Ontario,	   du	   Manitoba,	   de	   la	  
Saskatchewan,	  de	  l’Alberta	  et	  de	  la	  Colombie-‐Britannique,	  qui	  exécutent	  le	  
Programme	   canadien	   d’adapta/on	   agricole	   (PCAA)	   pour	   le	   compte	  
d’Agriculture	  et	  Agroalimentaire	  Canada.	  

Pourquoi	  s’intéresse-‐t-‐on	  à	  la	  
variabilité	  géné8que?	  

•  Composante	  essen8elle	  du	  progrès	  géné8que	  

•  Importante	  en	  cas	  de	  réorienta8on	  de	  la	  race	  

•  La	  réduc8on	  de	  variabilité	  géné8que	  
s’accompagne	  généralement	  d’une	  hausse	  de	  
consanguinité	  
– Défauts	  géné8ques	  
– Dépression	  de	  consanguinité	  

Consanguinité	  

•  La	  consanguinité	  augmente	  
lorsque	  des	  accouplements	  
entre	  animaux	  apparentés	  
surviennent	  plus	  souvent	  que	  
s’ils	  étaient	  réalisés	  au	  
hasard	  

•  Probabilité	  pour	  qu’à	  un	  
locus	  donné	  d’un	  individu,	  
les	  deux	  allèles	  soient	  
iden8ques	  par	  descendance	  

•  Coefficient	  de	  consanguinité	  
d’un	  animal	  =	  coefficient	  de	  
parenté	  entre	  ses	  parents	  
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Popula8ons	  animales	  consanguines	  

Popula8on	  Mérinos	  de	  Rambouillet	  

Animaux	  de	  laboratoire	   Consanguinité	  -‐	  exemple	  

Consanguinité	  -‐	  exemple	  
25%	  

25%	  

25%	  

25%	  

25%	  

37.5%	  

0	  %	  

Probabilités	  d’origine	  de	  gènes	  

•  Approche	  basée	  sur	  l’analyse	  des	  
contribu8ons	  des	  fondateurs	  et	  ancêtres	  
influents	  

•  Critères	  moins	  dépendants	  des	  poli8ques	  
d’accouplements	  et	  de	  la	  connaissance	  des	  
généalogies	  

Exemple  Exemple  

Population Fondateurs 
Total 6 

Famille 1 4 
Famille 2 2 

Fondateurs	  (F):	  ancêtres	  sans	  ascendance	  	  
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Exemple  

Population Fondateurs Efficaces 
Total 5.6 

Famille 1 4 
Famille 2 2 

Fondateurs	  Efficaces	  (Fe):	  nombre	  de	  fondateurs	  
qui,	  s’ils	  contribuaient	  équitablement,	  donneraient	  la	  
même	  variabilité	  que	  dans	  la	  popula8on	  étudiée	  	  

Exemple  

Population Ancêtres Efficaces 
Total 2.9 

Famille 1 2 
Famille 2 2 

Ancêtres	  Efficaces	  (Fa):	  nombre	  d’ancêtres	  qui,	  s’ils	  
contribuaient	  équitablement,	  donneraient	  la	  même	  
variabilité	  que	  dans	  la	  popula8on	  étudiée	  	  

Exemple  

Population Génomes fondateurs 

Total 2.5 

Famille 1 1.8 

Famille 2 1.1 

Génomes	  Fondateurs	  (Ng):	  nombre	  de	  génomes	  de	  
fondateurs	  ini8aux	  que	  l’on	  peut	  recons8tuer	  à	  par8r	  de	  
la	  variabilité	  existante	  dans	  la	  popula8on	  actuelle	  

Exemple  

Population N F Fe Fa Ng 

Total 10 6 5.6 2.9 2.5 

Famille 1 8 4 4 2 1.8 

Famille 2 2 2 2 2 1.1 

Dérive	  Géné1que	  –	  Effet	  “goulet	  d’étranglement”	  
Données	  disponibles	  dans	  le	  projet	  

•  Fichier	  complet	  de	  la	  Société	  
canadienne	  d’enregistrement	  des	  
animaux	  (531	  342	  animaux	  nés	  de	  
1960	  à	  2012)	  

	  
•  Fusion	  avec	  les	  généalogies	  
disponibles	  dans	  le	  programme	  
GenOvis	  (1	  402	  991	  animaux)	  

•  Fichier	  de	  travail	  global	  contenant	  	  
1	  217	  353	  animaux	  de	  race	  pure	  
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Source:	  SCEA	  2011	  

Races	  étudiées	  

•  47	  races	  (site	  SCEA)	  
–  dont	  35	  ayant	  enregsitré	  des	  animaux	  en	  2011	  

•  De	  13	  à	  347	  734	  animaux	  enregistrés	  au	  total	  
•  De	  1	  à	  1966	  animaux	  enregistrés	  en	  2011	  
•  10	  races	  ont	  enregistré	  plus	  de	  200	  animaux	  en	  
2011	  	  
– Arco`	  Canadien,	  Dorper,	  Dorset,	  Hampshire,	  
Icelandic,	  North	  Country	  Cheviot,	  Polypay,	  Arco`	  
Rideau,	  Romanov,	  Suffolk	  

Connaissance	  des	  généalogies	  
Animaux	  nés	  en	  2011	  
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Rang	  d'ascendance	  
Generation

Connaissance	  des	  généalogies	  
Pedigree	  Completeness

Arcott	  Canadien

Dorper

Dorset

Hampshire

Icelandic

North	  Country	  Cheviot

Polypay

Arcott	  Rideau

Romanov

Suffolk

Connaissance	  des	  généalogies	  
	  Animaux	  nés	  en	  2011	  

Race	  	  
Breed	  

Nombre	  maximum	  de	  
généra1ons	  connues	  

Nombre	  d’équivalents-‐
généra1ons	  connus	  

Romanov	   24	   10.7	  
North	  Country	  Cheviot	   26	   9.5	  
Suffolk	   29	   7.6	  
Icelandic	   20	   7.6	  
Arco`	  Rideau	   17	   7.4	  
Dorset	   29	   7.2	  
Polypay	   19	   7.0	  
Hampshire	   26	   6.5	  
Arco`	  Canadien	   12	   6.2	  
Dorper	   13	   6.0	  

Evolu1on	  de	  la	  consanguinité	  
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Année	  de	  Naissance
Birth	  Year

Consanguinité
Inbreeding

Arcott	  Canadien

Dorper

Dorset

Hampshire

Icelandic

North	  Country	  Cheviot

Polypay

Arcott	  Rideau

Romanov

Suffolk

Consanguinité	  &	  connaissance	  des	  généalogies	  
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Consanguinité	  moyenne	  en	  2011
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Nombre	  d`équivalents	   générations	  connus

• 	  Il	  existe	  un	  lien	  évident	  entre	  le	  
niveau	  de	  connaissance	  des	  
généalogies	  et	  la	  consanguinité	  
calculée	  sur	  la	  base	  des	  généalogies	  

• 	  Seules	  les	  races	  avec	  le	  même	  
niveau	  de	  connaissance	  des	  
généalogies	  devraient	  être	  
comparées	  

• 	  Beaucoup	  plus	  que	  le	  niveau,	  c’est	  
le	  taux	  d’accroissement	  de	  la	  
consanguinité	  qui	  est	  important	  
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Consanguinité	  
Race	  	  
Breed	  

Consanguinité	  moyenne	  
en	  2011	  

Evolu1on	  annuelle	  
moyenne	  	  

(2006-‐2011)	  

Romanov	   5.8%	   -‐0.14	  %	  
Icelandic	   3.6%	   -‐0.04	  %	  
Dorset	   2.8%	   +0.02	  %	  
Suffolk	   3.2%	   +0.04	  %	  
Hampshire	   2.5%	   +0.04	  %	  
Dorper	   3.6%	   +0.15	  %	  	  
North	  Country	  Cheviot	   4.5%	   +0.19	  %	  
Arco`	  Rideau	   3.5%	   +0.25	  %	  
Polypay	   3.8%	   +0.32	  %	  
Arco`	  Canadien	   4.7%	   +0.36	  %	  

Probabilités	  d’origine	  de	  gènes	  

•  Analyse	  des	  ancêtres	  influents	  

•  Critères	  moins	  dépendants	  de	  la	  connaissance	  
des	  généalogies	  et	  de	  la	  ges8on	  des	  
accouplements	  

•  Popula8on	  de	  référence:	  femelles	  nées	  en	  
2009-‐2011	  

Probabilités	  d’origine	  de	  gènes	  

Race	  	  
Breed	  

Femelles	  
nées	  en	  

2009-‐2011	  

Fondateurs	   Fondateurs	  
Efficaces	  

Ancêtres	  
Efficaces	  

Génomes	  
Fondateurs	  

Arco`	  Rideau	   12749	   1043	   43	   36.5	   19.5	  

Dorset	   6751	   4269	   384	   180.4	   82.9	  

Romanov	   5414	   599	   64	   30.0	   9.6	  

Suffolk	   4896	   4238	   178	   133.0	   64.7	  

Polypay	   3463	   634	   87	   37.7	   18.7	  

Icelandic	   2627	   544	   58	   49.9	   26.0	  

Dorper	   1556	   619	   90	   29.5	   15.9	  

North	  Country	  Cheviot	   1471	   1882	   118	   37.9	   16.7	  

Arco`	  Canadien	   1235	   282	   56	   37.3	   17.4	  

Hampshire	   1154	   1943	   131	   54.5	   27.3	   Fe/Fa	   1.2	   2.1	   2.1	   1.3	   2.3	   1.2	   3.1	   3.1	   1.5	   2.4	  

Fa/Ng	   1.9	   2.2	   3.1	   2.1	   2.0	   1.9	   1.9	   2.3	   2.1	   2.0	  

0

50

100

150

200

250

300

350

400

Ar
co
tt	  
Ri
de
au

Do
rs
et

Ro
m
an
ov

Su
ffo

lk

Po
ly
pa
y

Ic
el
an
di
c

Do
rp
er

No
rt
h	  
Co

un
tr
y	  

Ch
ev
io
t

Ar
co
tt	  
Ca

na
di
en

Ha
m
ps
hi
re

Probabilités	  d'origine	  de	  gènes
Probabilities	  of	  gene	  origins

Fondateurs	  efficaces	  	  
Effective	  Founders
Ancêtres	  efficaces	  
Effective	  Ancestors
Génomes	  fondateurs	  
Founder	  Genomes

Conclusions	  (1)	  

•  Les	  popula8ons	  ovines	  canadiennes	  sont	  très	  
variables	  en	  terme	  de	  taille	  et	  de	  connaissance	  des	  
généalogies	  

•  Chaque	  popula8on	  a	  son	  historique	  et	  son	  degré	  
d’ouverture,	  qui	  influencent	  sa	  variabilité	  géné8que	  

•  Dans	  les	  10	  races	  “à	  grands	  effec8fs”,	  la	  
consanguinité	  n’est	  pas	  très	  élevée,	  mais	  son	  
évolu8on	  est	  à	  surveiller	  dans	  certaines	  races	  

	  

Conclusions	  (2)	  

•  Analyse	  des	  origines	  de	  gènes	  :	  
	  

– Des	  goulots	  d’étranglements	  existent	  dans	  
cetaines	  races	  

– La	  taille	  réelle	  et	  la	  taille	  géné8que	  sont	  très	  peu	  
liées	  

– Certaines	  grandes	  popula8ons	  sont	  étroites	  
géné8quement,	  et	  vice-‐versa	  

	  



2013-‐12-‐19	  

6	  

Perspec8ves	  (1)	  

•  Rapport	  global	  incluant	  47	  races	  
en	  cours	  de	  rédac8on	  (fin	  du	  
projet=Décembre	  2013)	  

•  Autres	  analyses	  en	  cours	  
(intervalles	  de	  généra8on,	  
apparentement	  moyen,	  
propor8ons	  de	  gènes	  étrangers,	  
etc)	  

•  Analyses	  globales	  et	  fiches	  par	  
race	  

•  Recommanda8ons	  pour	  l’avenir	  

Perspec8ves	  (2)	  

•  Nouveaux	  ou8ls	  
– Modifica8ons	  aux	  écrans	  
“Pedigrees	  Rallongés”	  sur	  le	  
site	  de	  la	  SCEA	  (ancêtres	  
communs,	  contribu8ons)	  

–  GenOvis:	  coefficients	  de	  
consanguinité,	  plans	  
d’accouplements	  op8misés	  

–  Rapports	  de	  variabilité	  
géné8que	  par	  troupeau	  

–  Génomique	  	  

Merci	  pour	  votre	  a`en8on!	  
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Analyse de la variabilité génétique 
des races ovines canadiennes à partir 

des informations généalogiques 

Laurence Maignel

Université de Guelph
Le 3 décembre 2013

Ce projet a été financé en partie par les conseils d'adaptation du Québec, de
l’Ontario, du Manitoba, de la Saskatchewan, de l’Alberta et de la Colombie‐
Britannique, qui gèrent le Programme canadien d'adaptation agricole
(PCAA) pour Agriculture et agro‐alimentaire Canada

Co‐responsables:

Plan de la présentation

• Données disponibles

• Méthodes

• Connaissance des généalogies

• Évolution de la consanguinité

• Probabilités d’origine de gènes

• Conclusions/Perspectives

• Fiches techniques par race

Pourquoi la variabilité génétique est‐elle 
importante?

• Composante clé du progrès génétique

• Cruciale en cas de changements dans les objectifs 
de sélectionde sélection

• Une perte de variabilité génétique est 
généralement accompagnée d’une hausse de la 
consanguinité
– Défauts génétiques
– Dépression de consanguinité

Causes principales de la réduction de la 
variabilité génétique dans les populations 

ovines

• Réduction de la taille des populations (races moins 
populaires)

• Sélection selon la méthode du BLUP – tend à prvilégier
l i téles animaux apparentés

• Programmes de santé (ex: éradication de la tremblante)

• Mais

• De nombreuses races

• Utilisation limitée de l’IA

Données disponiblesp
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Données disponibles dans le projet

• Fichier contenant les généalogies 
complètes de la Société canadienne 
d’enregistrement des animaux 
(animaux nés entre 1960 et 2012)

• Généalogies disponibles dans la 
base de données GenOvis (1950‐
2012)

• Fichier de travail final contenant   
1,085,583 animaux de race pure

Races étudiées

• 51 races reconnues à la SCEA
• 34  races avec des animaux enregistrés en 2012
• 15 à 347 977 animaux enregistrés/race au total
• 1 à 2 243 animaux enregistrés en 20121 à 2 243 animaux enregistrés en 2012
• 11 races représentent 87% des enregistrements 
en 2012 
– Canadian Arcott, Dorper, Dorset, Hampshire, 
Icelandic, North Country Cheviot, Polypay, Rideau 
Arcott, Romanov, Suffolk, Texel

• 17 races ont enregistré moins de 100 animaux en 
2012

      Année de 

naissance
Femelles nées en 

Race Total Min Max 1994‐1996  1999‐2001  2004‐2006  2009‐2011

� BERRICHON DU CHER  247 1996 2009   6  40  25 

� BLACKFACE  407 1981 2012 4  4  23  66 
  BLUEFACED LEICESTER  156 1977 2012 2    3  4 

� BORDER CHEVIOT  6164 1968 2012 244  129  172  210 

� BORDER LEICESTER  17764 1968 2012 896  611  439  288 

� BRITISH MILK SHEEP  561 1990 2012   22  56  216 

� CANADIAN ARCOTT  16537 1983 2012 837  1538  1359  1304 

� CHAROLLAIS  6276 1982 2012 136  558  663  478 

� CLUN FOREST  5083 1967 2012 400  331  220  356 
  COLUMBIA  10784 1967 2010 513  466  110  13 
  COOPWORTH  672 1980 2008        

� CORRIEDALE  8816 1969 2012 204  70  28  69 

� COTSWOLD  1487 1972 2012 113  105  81  80 

� DORSET  211044 1961 2012 11423  10537  10574  7397 
  DORSET LEICESTER SUFFOLK  2755 1980 2008 470  127  20   

� DORPER  9028 1988 2012 34  381  1203  1799 

� EAST FRIESIAN DAIRY  4122 1987 2012 236  543  457  126 
  ENGLISH LEICESTER  144 1978 1998 7       

� FINNOIS  7078 1973 2012 493  295  291  501 

� HAMPSHIRE  40510 1950 2012 1870  1408  1214  1286 

� ICELANDIC  20710 1984 2012 337  1849  3119  2638 

� ILE DE FRANCE  2180 1993 2012 17  65  176  362 

� JACOB  597 1987 2012 17  55  45  26 
KARAKUL 380 1975 2011 24 4 2 10KARAKUL 380 1975 2011 24  4  2  10 

� KATAHDIN  5624 1976 2012 328  489  499  476 
  LACAUNE  66 1995 2011 1  11  4  1 

� LINCOLN  6547 1972 2012 502  261  120  66 
  MERINO   445 1974 2002 29  5     
  MONTADALE  880 1971 1998 28       

� NORTH COUNTRY CHEVIOT  33118 1967 2012 1410  1434  1065  1517 

� OUTAOUAIS ARCOTT  11234 1969 2012 714  1250  959  360 

� OXFORD
(2)
  14585 1963 2012 890  641  324  238 

  PERENDALE  111 1977 1984        

� POLYPAY  56903 1967 2012 3179  4529  4906  3528 
  RAMBOUILLET  13060 1961 2010 643  438  194  17 

� RIDEAU ARCOTT  160059 1980 2012 4947  12822  15173  17514 

� ROMANOV  49751 1971 2012 3922  2324  1633  5891 
  ROMNELET  214 1971 1984        

� ROMNEY  6161 1970 2012 651  334  211  121 

� ROUGE DE L'OUEST  447 1997 2011   4  50  72 

� SHETLAND  1194 1976 2012 113  104  123  37 

� SHROPSHIRE
(
  5506 1969 2012 311  178  97  130 

  SOAY  60 1995 2008 1  8  7   
  SOUTH AFRICAN MEAT MERINO  452 1996 2004 7  60  22   

� SOUTHDOWN  15763 1968 2012 918  711  389  360 
  ST. CROIX  92 1986 1996 32       

� SUFFOLK  282467 1950 2012 9809  8593  6313  5306 
  TARGHEE  1203 1965 2005 16    7   

� TEXEL  8826 1982 2012 305  455  1053  904 
  TUNIS  239 1982 2012 41  9  5  19 

33 races analysées
Population de référence = femelles nées en 2009‐2011

Taille de la population de référence
(populations petites et moyennes )

Taille de la population de référence
(grandes populations)

Intervalles de génération –
toutes races
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Méthodes

http://dga.jouy.inra.fr/sgqa/

Première utilisation du 
logiciel Pedig

l é é l dAnalyse généalogique des 
races bovine laitières 
françaises (INRA ‐ 1995)

Connaissance des généalogies 
des races ovines canadiennesdes races ovines canadiennes

Connaissance des généalogies
Critères principaux

• Nombre maximum de générations 

• Nombre moyen d’ancêtres connus

• Proportion d’ancêtres connus par générationProportion d ancêtres connus par génération

• Nombre d’équivalents‐générations

• La connaissance des généalogies dépend 
fortement de l’utilisation de la génétique 
étrangère

o
n
n
u
s

Connaissances des généalogies

Générations

%
 d
’a
n
cê
tr
es
 i
n
co
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Cotswold Dorset

Border 
Leicester

Polypay

Connaissance des généalogies
Nombre d’équivalents‐générations  (NEG)

NEG=2 NEG=2.5 NEG=2 NEG=1.75

Races 

Nombre de 

femelles nées 

en 2009‐2011 

Générations 

maximales 

Nombre 

d’ancêtres 

moyens 

Equivalents 

génération 

BORDER LEICESTER  288  23  12541  10.09 

ROMANOV  5891  24  9044  9.52 

NORTH COUNTRY CHEVIOT  1517  26  13721  9.28 

OUTAOUAIS ARCOTT  360  11  142  9.28 

CLUN FOREST  356  22  2756  8.15 

ICELANDIC  2638  20  1163  7.32 

SHROPSHIRE  130  22  3389  6.82 

SUFFOLK  5306  29  4525  6.82 

RIDEAU ARCOTT  17514  20  457  6.77 

DORSET  7397  29  4104  6.73 

ILE DE FRANCE  362  14  519  6.47 

HAMPSHIRE  1286  26  6194 5.97 

CHAROLLAIS  478  25  698  5.81 

CANADIAN ARCOTT  1304  12  194  5.78 

BERRICHON DU CHER  25  14  146  5.77 

NEG varie de 1.3 à 
10.1

NEG moyen = 5.3
ROMNEY  121  16  150  5.58 

OXFORD  238  22  2005  5.56 

DORPER  1799  13  287  5.39 

POLYPAY  3528  19  641  5.24 

EAST FRIESIAN DAIRY  126  12  152  4.93 

FINNOIS  501  21  1016  4.91 

LINCOLN  66  24  3140  4.85 

ROUGE DE L'OUEST  72  10  175  4.59 

TEXEL  904  22  876  3.87 

BORDER CHEVIOT  210  25  1615  3.85 

SOUTHDOWN  360  22  272  3.71 

CORRIEDALE  69  20  751  3.18 

BLACKFACE  66  11  31  2.27 

BRITISH MILK SHEEP  216  7  16  2.01 

KATAHDIN  476  9  9  1.86 

JACOB  26  10  29  1.62 

SHETLAND  37  7  4  1.47 

COTSWOLD  80  19  1389  1.32 

	

Connaissance des généalogies

Border Leicester
Romanov

Texel, Border Cheviot, 
Southdown, Corriedale, 
Blackface, British Milk 

Équivalents‐générations

Romanov
North Country Cheviot

Outaouais Arcott
Clun Forest

Sheep, Katahdin, Jacob, 
Shetland, Cotswold

Équivalent‐génération

Évolution de la consanguinité dans les 
races ovines canadiennesraces ovines canadiennes

Consanguinité

• La consanguinité se produit 
lorsque des accouplements 
entre animaux apparentés 
ont lieu plus fréquemment 
que si cela se produisait 
aléatoirement

Allèle dominant Allèle récessif délétère

aléatoirement

• Probabilité que sur un locus 
spécifique, les deux allèles 
sont identiques par 
descendance

• Coefficient de consanguinité 
d’un animal = coefficient de 
parenté entre ses parents

Consanguinité
Rafraîchissement 
de sang



19/12/2013

5

Ascendance du roi Charles II d’Espagne

La consanguinité

• La variation de consanguinité (ΔF) dans une 
population est une mesure des changements 
prévus dans les fréquences géniques de la 
population en raison de la dérive génétique

• Des difficultés à contrôler le niveau de 
consanguinité existent dans les races rares ayant 
des petites tailles de population mais également 
dans les grandes populations (ex: bovins laitiers)

• La consanguinité reflète les stratégies 
d'accouplement

Populations d’animaux consanguins
Animaux de laboratoire

Animaux de ferme ‐Mérinos de Rambouillet

Consanguinité ‐ exemple

Consanguinité ‐ exemple

25
%

25
%

25
%

25
%

25
%

37.5%

0 %

Évolution de la consanguinité (1)

Évolution de la consanguinité
Races ovines avec <200 femelles
dans la population de référence

%
)

Année de naissance

C
o
n
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n
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in
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é 
m
o
ye
n
n
e 
(%
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Évolution de la consanguinité (2)

Évolution de la consanguinité
Races ovines avec 200 à 500 femelles 

dans la population de référence

%
)

Année de naissance

C
o
n
sa
n
gu
in
it
é 
m
o
ye
n
n
e 
(%

Évolution de la consanguinité (3)

Évolution de la consanguinité
Races ovines avec 500 ou plus de femelles 

dans la population de référence

%
)

Année de naissance

C
o
n
sa
n
gu
in
it
é 
m
o
ye
n
n
e 
(%

Race 

Consanguinité 

moyenne pour les 

femelles nées en 

2009‐2011 

Évolution annuelle 

moyenne pour 

2000‐2010 (%/an) 

Effectif génétique 

de population (Ne) 

COTSWOLD  1,06  ‐0,45   

SHROPSHIRE  6,34  ‐0,35   

BLACKFACE  1,61  ‐0,32   

ICELANDIC  3,85  ‐0,11   

BORDER LEICESTER  7,43  ‐0,08   

JACOB  3,01  ‐0,08   

KATAHDIN  1,03  ‐0,08   

ROMNEY  0,37  ‐0,07   

SHETLAND  0,07  ‐0,07   

OXFORD  3,76  ‐0,06   

FINNSHEEP  5,81  ‐0,03   

BORDER CHEVIOT  3,78  +0,02  581 

HAMPSHIRE  2,37  +0,04  313 

DORSET   2,83  +0,07  166 

Évolution annuelle 
moyenne de la 
consanguinité entre 
2000 et 2010: de ‐0,45 
à +0,98% /an

SUFFOLK  3,25  +0,09  175 

NORTH COUNTRY CHEVIOT  4,67  +0,09  142 

CANADIAN ARCOTT  3,73  +0,10  114 

CHAROLLAIS  2,80  +0,10  128 

POLYPAY  3,63  +0,11  141 

RIDEAU ARCOTT  3,30  +0,12  125 

CLUN FOREST  7,80  +0,12  87 

CORRIEDALE  3,13  +0,15  83 

TEXEL  2,98  +0,15  97 

SOUTHDOWN  2,72  +0,18  81 

DORPER  3,82  +0,22  69 

ROMANOV  5,66  +0,25  68 

OUTAOUAIS ARCOTT  6,60  +0,28  47 

LINCOLN  11,17  +0,29  45 

EAST FRIESIAN DAIRY  4,45  +0,40  30 

ROUGE DE L’OUEST  5,55  +0,51  36 

ILE DE FRANCE  7,60  +0,54  23 

BRITISH MILK SHEEP  7,85  +0,73  22 

BERRICHON DU CHER  10,85  +0,98  14 

	

Moyenne = +0,12%/an
(~ +0,5%/génération)

Directives de la FAO
< +1%/génération 
(~0,25%/an)

Consanguinité ‐ Résumé

• Consanguinité moyenne pour les femelles 
nées en 2009‐2011 = 3,7%, variant de 0,07% 
(Shetland) à 11,17% (Lincoln)

• Le niveau de consanguinité dépend fortement g p
de la connaissance des généalogies

• L’évolution de la consanguinité reflète mieux 
l’effectif génétique et la variabilité

• Hausse de consanguinité élevées rapportées 
chez 8 races ovines

Probabilités d’origine de gènes

Probabilités d’origine d’un gène

• Approche basée sur la contribution des individus 
fondateurs et ancêtres influents

C i è i dé d d é i• Ces critères sont moins dépendants des stratégies 
d’accouplement et de la connaissance des 
généalogies

• Fournit également des informations sur l’effectif 
génétique (taille « génétique » de la population)
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Exemple 

Famille 1 Famille 2

Population étudiée

Exemple 
Famille 1 Famille 2

Population étudiée

Population Fondateurs
Total 6

Famille Famille 11 44
Famille Famille 22 22

Fondateurs (F): ancêtres sans parents 

Exemple Famille 1 Famille 2

Population étudiée

Population Fondateurs efficaces
Total 5,6

Famille Famille 11 44
Famille Famille 22 22

Fondateurs efficaces (Fe): nombre de fondateurs qui 
produiraient la même variabilité génétique que celle 
observée dans la population étudiée contribuée de façon 
équilibrée

Exemple 
Famille 1 Famille 2

Population étudiée

Population Ancêtres efficaces
Total 2,9

Famille Famille 11 22
Famille Famille 22 22

Ancêtres efficaces (Fa): nombre d’ancêtres 
contribuant équitablement qui produiraient la même 
variabilité génétique que celle observée dans la 
population étudiée

Exemple 
Famille 1 Famille 2

Population étudiée

Population Génomes fondateurs
Total 2,5

Famille Famille 11 1,81,8

Famille Famille 22 1,11,1

Génomes fondateurs (Ng): nombre de génomes 
fondateurs initiaux qui pourraient être reconstitués basé 
sur la diversité existante dans la population étudiée

Exemple 
Famille 1 Famille 2

Population étudiée

Population N F Fe Fa Ng

Total 10 6 5,6 2,9 2,5

Famille Famille 11 88 44 44 22 1,81,8

Famille Famille 22 22 22 22 22 1,11,1
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Dérive génétique Goulot d’étranglement---

Individus 
rescapés

Population 
d’origine

Goulot d’étranglement 
(réduction sévère de la 

population)

Prochaine
génération

Race  Nombre de 

femelles nées 

en 2009‐2011 

Fondateurs 

efficaces 

Fe 

Ancêtres 

efficaces 

Fa 

Génomes 

fondateurs 

Ng 

BERRICHON DU CHER 25 22  5  3 
BLACKFACE  66  23  5  5 

BRITISH MILK SHEEP  216  5  5  2 
COTSWOLD 80 14  5  3 

CORRIEDALE  69  9  6  5 

JACOB  26  13  6  4 

SHETLAND  37  6  6  4 

OUTAOUAIS ARCOTT  360  15  7  4 

FINNSHEEP  501  20  9  3 

ROMNEY  121  33  10  7 
ROUGE DE L’OUEST 72 37  10  5 

LINCOLN  66  20  11  5 

SHROPSHIRE  130  31  12  6 

ILE DE FRANCE  362  50  15  9 

CLUN FOREST 356 44  17  7 

BORDER LEICESTER  288  61  18  7 

EAST FRIESIAN DAIRY  126  38  24  11 
KATAHDIN 476 28  25  21 

BORDER CHEVIOT  210  38  26  18 

CHAROLLAIS  478  70  28  16 

DORPER  1 799  90  30  16 

ROMANOV  5 891  64  30  9 

OXFORD  238  59  32  17 

CANADIAN ARCOTT  1 304  56  37  17 

RIDEAU ARCOTT  17 514  43  37  20 

NORTH COUNTRY CHEVIOT  1 517  118  38  17 

POLYPAY  3 528  87  38  18 

SOUTHDOWN  360  76  49  28 

ICELANDIC  2 638  58  50  25 

HAMPSHIRE  1 288  131  55  28 

TEXEL  904  87  56  35 

SUFFOLK  5 306  178  134  66 

DORSET   7 397  384  180  83 

Ancêtres efficaces ‐ Distribution de Fa

ef
fi
ca
ce
s 
(F
a
)

Répartition du nombre d’ancêtres efficaces (Fa)
Cohorte 2009‐2011

N
o
m
b
re
 d
’a
n
cê
tr
es
 e

Contributions cumulées des 
ancêtres les plus influents

at
ri
m
o
in
e 
gé
n
ét
iq
u
e 
ac
tu
el

Ancêtres principaux

C
o
n
tr
ib
u
ti
o
n
s 
cu
m
u
lé
es
 a
u
 p
a

Évolution des ancêtres efficaces

Races avec <200 femelles 
dans la population de référence

a
ce
s

A
n
cê
tr
e
s 
ef
fi
ca

Cohorte

Évolution des ancêtres efficaces

e
s

Races avec 200 à 500 femelles 
dans la population de référence 

A
n
cê
tr
e
s 
ef
fi
ca
ce

Cohorte
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Évolution des ancêtres efficaces

Races plus de 500 femelles 
dans la population de référence

ce
s

A
n
cê
tr
e
s 
ef
fi
ca
c

Cohorte

Sommaire – Origine des gènes

• Petite taille génétique pour la majorité des races 
étudiées

• Diminution du nombre d’ancêtres efficaces au 
cours des 15 dernières années 

• Certaines évolutions sont conformes aux 
évolutions de consanguinité, certains montrent 
une petite base génétique ou une diminution de 
la variabilité génétique qui n'est pas reflétée par 
l’évolution de la consanguinité

Sommaire global

Races avec une bonne connaissance
des généalogies

Hausse de consanguinité

Faible Élevé

Faible Border Leicester, Clun
Forest, Finnsheep, Romney, 

Berrichon du Cher, Ile de 
France, Lincoln, Outaouais 

A
n
cê
tr
es

ef
fi
ca
ce
s

, p, y,
Shropshire 

, ,
Arcott, Romanov, Rouge de 
l’Ouest 

Satisfaisant Canadian Arcott, Charollais, 
Dorper, Dorset, Hamsphire, 
Icelandic, North Country 
Cheviot, Oxford, Polypay, 
Rideau Arcott, Suffolk 

East Friesian Dairy

Races avec une connaissance limitée 
des généalogies

Hausse de consanguinité

Faible Élevé

A
n
cê
tr
es
 e
ff
ic
ac
e
s

Faible Corriedale, Cotswold, 
Blackface, Jacob, Shetland 

Moutons British Milk

Satisfaisant Border Cheviot, Katahdin, 
Southdown, Texel 

Conclusions (1)

• Les races ovines canadiennes varient en terme de taille et 
de connaissance des généalogies

• Les niveaux et évolutions de consanguinité sont élevés 
pour certaines races

• Les évolutions récentes montrent un accélération dans la 
diminution de la variabilité génétique, particulièrement 
au cours des 10 dernières années

• Grands goulots d’étranglement dans la plupart des races

• Cette étude a été réalisée sur des animaux enregistrés –
les populations réelles sont plus grandes
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Conclusions (2)

• Cette étude a été réalisée de façon rétrospective, 
afin d’évaluer la situation actuelle et les évolutions 
passées, et donner une idée de l’évolution prochaine 
de la diversité si les mêmes pratiques sontde la diversité si les mêmes pratiques sont 
conservées

• Les principaux critères étudiés ne sont pas 
problématiques en moyenne (niveaux de 
consanguinité, ancêtres efficaces), par rapport à 
d'autres espèces, mais certaines évolutions sont 
inquiétantes!

Perspectives

Actions suggérées afin de conserver la variabilité actuelle / 
ralentir son attrition

– Besoin d’un suivi régulier

– Préserver le matériel génétique (semence, embryons)

– Encourager les enregistrements

é l f ll l l é é– Préserver les familles et les lignes génétiques

– Contrôle du niveau de consanguinité en utilisant les plans 
d’accouplement (intra‐troupeau, à travers des troupeaux)

– Sélection de la contribution optimale

– Utilisation de la génétique étrangère si possible, vérifier les origines 
autant que possible (associations de race reconnues par la SCEM)

– Trouver un compromis dans les races sélectionnées, afin de minimiser 
la hausse de consanguinité tout en maintenant le progrès génétique 
(gains à court terme = sacrifices à long terme)

• Nouveaux outils
– “Pédigrées élargis” sur le site Web 

de la SCEA (ancêtres communs, 
contributions) et coefficients de 
consanguinité

– GenOvis: coefficients de 
consanguinité, plans 
d’accouplement

– Rapports de variabilité génétique  
(intra‐troupeau) 

• La génomique fournira 
bientôt de nouveaux moyens 
de décrire la diversité de 
chaque race et entre races et 
fournira de nouveaux outils 
de gestion de la diversité

Perspectives

• Rapport final incluant 50 races 
disponible en décembre 2013

• Analyses supplémentaires 
(intervalles de génération, ( g
parenté moyenne, proportion 
de gènes étrangers, etc.)

• Analyses toutes races 
confondues et fiches techniques 
concises par race

• Recommandations adaptées

Merci de votre attention!
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