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Nouveau projet !

Analyse de la VARIABILITFE, GENETIQUE. des
RACES OVINES CANADIENNES a partir des

informations généalogiques de la Société
canadienne d’enregistrement des animaux.

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
trés variables, avec un total de
34 animaux (race Coopworth) a
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 évenements qui lui sont
propres depuis la création de son
livre généalogique, avec certaines
races plus populaires que d’autres
aupres des producteurs des dif-
férentes provinces canadiennes.
Dans les principales races utilisées
(Dorset, Suffolk, Arcott-Rideau,

Romanov, Polypay, Hampshire,
Dorper), 'amélioration génétique
des caractéres de croissance a été
constante. Depuis la mise en place
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du programme d’évaluation géné-
tique GenOvis a la fin des années
1990, les qualités maternelles ont
progress¢ de facon appréciable
chez les races maternelles et pro-
lifiques, en particulier avec I'ap-
parition des indices génétiques en
2003.

La sélection génétique consiste
a choisir les animaux qui seront
utilisés comme reproducteurs et
a maximiser leur diffusion pour
que I'ensemble de la population
bénéficie du progrés 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 profit de
familles plus performantes. En
conséquence, le progres génétique
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provoque a plus ou moins long
terme une baisse de la variabilité
génétique dans la population, et
ceci est d’autant plus vrai lorsque
I'intensité de sélection appliquée
est élevée, ce qui conduit a de
forts progrés génétiques a court
terme mais aussi a une réduction
de la diversité a plus long terme.
D’autres phénomeénes contribuent
a la réduction de la diversité géné-
tique au cours de I'histoire d'une
population, par exemple le choix
d’animaux sur la base de genes
spécifiques tels que ceux codant
pour la résistance a la tremblante.

La baisse de variabilité génétique
s’accompagne geénéralement d’une
hausse de consanguinité. Un ac-
couplement consanguin désigne
I’accouplement de deux animaux
apparentés (quel que soit leur de-
gré d’apparentement). Dans les
populations fermées, la hausse de




En fonction des résultats observés, des recommandations
seront émises quant 4 la mise en place de processus
permettant de quantifier et préserver la variabilité

génétique dans les populations étudiées.

consanguinité est inéluctable, en
particulier si la population est sé-
lectionnée, car au fil du temps tous
les animaux actifs ont un ou plu-
sieurs ancétres en commun. L'ac-
couplement d’animaux ayant des
liens d’apparentement étroits peut
provoquer I’apparition de tares gé-
nétiques controlées par des genes
récessifs. L’analyse de la variabilité
génétique d’une population per-
met, entre autres, de connaitre 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 modifiant le
patrimoine génétique de certains
organismes, afin de créer des races
ou variétés plus performantes ou
plus résistantes a certaines ma-
ladies. Elle permet également de
comprendre les mécanismes de
conservation et de disparition des
populations et des especes. Ainsi,
la gestion d'une population ani-
male sélectionnée combine deux
objectifs antagonistes qu'il faut
combiner de facon optimale : la
recherche du progres géné-

ar: gy

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

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

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-
tifier des stratégies pour aider les
éleveurs a ralentir la hausse de
consanguinité dans leur élevage.
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Les objectifs spécifiques du pro-
Jet sont :

» Faire état du nombre de sujets
disponibles et de la qualité des
généalogies, par race, d’apres
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, afin de
garder a jour la base de don-
nées du programme GenOvis;

» Calculer I’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;

» FEtablir 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, '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 a une
consanguinité élevée dans leur
¢levage et diffuser les résultats
obtenus;

» FEtablir, 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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Les grandes étapes pour y arriver : » Analyser la parenté entre les animaux actuels;
» Constituer des fichiers de données a partir des > Réaliser une analyse globale des résultats intra-
bases de données généalogiques disponibles a la race et entre races.
SCEA et dans GenOvis;
» Quantifier I'information disponible en calculant Le projet est débuté depuis avril 2012 et se termi-
divers critéres démographiques; nera en décembre 2013 : nous vous tiendrons au
» Analyser la consanguinité dans chaque race et courant! &
son évolution au cours du temps;
» Etudier les probabilités d’origine de génes et re-
pérer les ancétres les plus influents;

Collaborateurs et partenaires de recherche Financement

Une partie du financement de ce projet a été fournie par

I'enfremise des conseils sectoriels du Québec, de I'Ontario

et de la Colombie-Britanique qui exécutent le Programme

— Centre de développement du porc du Québec (COPQ)  canadien d'adaptation agricole (PCAA) pour le compte
d'Agriculture et Agroalimentaire Canada.

—  Société canadienne des éleveurs de moutons (SCEM)
— Centre canadien pour lamélioration des porcs (CCAP)
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