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Diversité génétique de la race d'Hérens
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La race d'Hérens est une race bovine originaire de Suisse aux caractéristiques uniques. Une diversité génétique aussi élevée que possible
est a la base de sa sauvegarde. (Photo: Eva Moors, Université de Gottingen, Allemagne)

Introduction

L'année 2010 a été déclarée Année internationale de la
biodiversité par les Nations Unies. Depuis la Conférence
de Rio de Janeiro en 1992, il est clair que I'agriculture
joue un role important pour la biodiversité globale.

Chez les animaux de rente agricole, on distingue
trois niveaux de diversité: entre espéces, entre races et
a l'intérieur des races. Les produits d'origine animale
ainsi que les autres utilisations du bétail sont diversifiées
et souvent adaptées aux conditions locales. L'existence
de nombreuses races aux caracteres distincts permet
d’adapter la production aux modifications de I'environ-
nement et aux exigences du marché. La diversité géné-
tique intra-raciale est nécessaire a la préservation des
races: une perte de diversité conduit a la cumulation de
tares héréditaires ainsi qu’a une diminution de la vitalité
et de la fécondité.

Plus de 90 races des espéces bovine, chevaline, ovine,
caprine et porcine ont été répertoriées en Suisse (BLW
2007), dont 25 seulement sont reconnues comme origi-
nales. La race d'Hérens appartient a ce groupe et les
menaces qui pesent sur elle sont «a observer» (BLW
2002). Pour empécher |'effondrement de la diversité
génétique de cette race, il est conseillé de suivre son évo-
lution dans les populations existantes. Si I'on dispose de
I'information du pedigree, le logiciel PopReport (Groe-
neveld et al. 2009) permet d’'évaluer périodiquement la
diversité génétique.

La taille effective de la population est une mesure
importante de la diversité génétique. Sved (1971) et Hill
(1981) ont démontré théoriquement qu'il existe une
relation entre le déséquilibre de liaison («linkage dise-
quilibrium» ou LD) de deux loci, leur distance sur le chro-
mosome et la taille effective de la population. Cette
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relation a été utilisée par plusieurs auteurs pour estimer
la taille effective de la population au moyen de mar-
queurs génétiques (Hayes et al. 2003; Tenesa et al. 2003).
Depuis fin 2007, la puce ADN lllumina 50k permet le
génotypage commercial des bovins. L'information géné-
tique détaillée obtenue permet une estimation encore
plus précise du LD et de la taille effective de la popula-
tion.

Ce travail analyse la diversité génétique de la popula-
tion suisse de larace d'Hérens. L'analyse se base d'une part
sur I'information du pedigree pour 15 années de réfé-
rence (tous les animaux nés entre 1993 et 2007); et d'autre
part, sur le génotypage de 128 animaux, qui a permis de
déterminer la taille effective de la population. Ces deux
estimations permettent premiérement d'évaluer la diver-
sité génétique actuelle de la population d'Hérens et son
évolution récente et, deuxiemement, de comparer les
estimations de diversité obtenues au moyen de marqueurs
aux estimations obtenues a partir du pedigree.

Matériel et méthodes

Un génotypage au moyen de la puce ADN Illumina 50k
a été effectué pour 120 animaux nés entre 2000 et 2003.
Huit autres animaux nés en 1998 ou 1999 ont été géno-
typés dans le cadre d’une autre étude (Timm et al. 2010).

Aprés dépouillement des données, I'information de
33’849 marqueurs génétiques (Single Nucleotid Poly-
morphisms, SNPs), a pu étre analysée en détail pour ces
128 animaux.

Les parameétres principaux a déterminer étaient le
coefficient de consanguinité (F), le taux d'accroissement
de consanguinité (AF) et la taille effective de la popula-
tion (N). Ces paramétres mesurent la diversité géné-
tique de populations d’animaux de rente. N, est inverse-
ment proportionnel a AF: N_ = 1/(2*AF).

Pour estimer la taille effective de la population sur la
base des génotypes, on considere le déséquilibre de
liaison entre paires de marqueurs liés. L'estimation a été
effectuée pour les 128 génotypes avec le logiciel Haplo-
view (Barrett et al. 2005). La formule de Sved (1971) ci-
dessous, ainsi que la méme formule corrigée par le fac-
teur 1/n selon Hill (1981) étaient utilisées pour
I'estimation de la taille effective de la population.

Er)=—L1 4+ 1L

) (1+4Ncc) n
Le coefficient r? est une mesure fréquemment utili-
sée pour décrire le LD. E (r?) désigne |'espérance de r?, n
désigne la taille de I'échantillon, et c la distance géné-
tique entre deux marqueurs. La taille effective de la

population a été estimée de quatre facons, envariantla >

ésumé N

R

La race d'Hérens est une race bovine d’ori-
gine suisse. L'évolution de sa diversité
génétique entre 1993 et 2007 a été étudiée
sur la base d'information généalogique. De
plus, 128 animaux ont été génotypés a l'aide
de la technologie lllumina 50k Beadchip, et la
diversité génétique de cette population a été
déterminée a partir des marqueurs géno-
miques obtenus. Les valeurs estimées pour la
taille effective de la population varient entre
53 et 321. Les estimations basées sur les
marqueurs génomiques sont toujours
inférieures a 100, tandis que les estimations
basées sur le pedigree sont toujours supé-
rieures a 100. Cette différence pourrait
s'expliquer par des variations dans la
complétude de I'information du pedigree, qui
était inférieure a 90 % pour les six premiéres
générations ascendantes de certaines années
de référence. Ce travail propose des mesures
pour préserver la diversité génétique de
cette race unique en Suisse.
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Figure 1| Complétude de I'information généalogique pour les six
premiéres générations ascendantes pour les années 1958-2007.

maniére d'approcher la distance génétique (estimation
a partir de la distance physique ou de la distance géné-
tique estimée en Morgan) ainsi que la prise en compte
de la taille de I'échantillon n (avec ou sans facteur de
correction 1/n). La distance minimale entre loci considé-
rée est de 25 kb. La formule 1/(2*c) a été invoquée selon
Hayes et al. (2003) pour déterminer le nombre de géné-
rations pour lesquelles I'estimation est valable. Des indi-
cations ultérieures sur I'estimation a base de marqueurs
de la taille effective de la population se trouvent dans
Flury et al. (2010a).

Toute I'information généalogique sur la race d'Hé-
rens de 1926 a 2007 a été aimablement mise a disposi-
tion par l'organisation d'élevage de la race d'Hérens.
L'analyse des données généalogiques a porté d'une part
sur le pedigree de tous les animaux nés entre 1993 et
2007 (années de référence), et d'autre part sur le pedi-
gree des 128 animaux génotypés pour les SNP. L'infor-
mation généalogique pour les cohortes de référence
comprend 72232 animaux, alors que le pedigree des
128 animaux génotypés regroupe 4798 ascendants. L'in-
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Figure 2 | Evolution du nombre de naissances enregistrées par
année et du nombre moyen de descendants par taureau.

formation généalogique a été analysée avec des logi-
ciels courants comme CFC (Sargolzaei et al. 2006), Endog
(Gutiérrez et Goyache 2005) et PopReport (Groeneveld
etal. 2009).

Résultats et discussion

Evolution de la diversité génétique (1993-2007)

La complétude de I'information généalogique est impor-
tante pour déterminer la diversité génétique. Plus I'in-
formation est compleéte, plus les liens de parenté entre
animaux et les paramétres de diversité génétique peu-
vent étre estimés précisément. La figure 1 illustre |'évo-
lution de la complétude de I'information généalogique
sur la race d'Hérens pour les 15 années de référence.
Pour les animaux nés en 1993, plus de 90 % des ascen-
dants des six premiéres générations sont connus. Par la
suite, la complétude a diminué jusqu’en 2001, ou elle
était inférieure a 90% pour les six générations ascen-
dantes considérées. Ceci s'explique par I'ouverture par-
tielle du herd-book pour la race d’Evoléne, et une ten-
dance des détenteurs a ne pas enregistrer I'ascendance
des veaux issus de monte naturelle (communication per-
sonnelle de E. Fellay). Depuis 2002, la complétude de
I'information a repris.

L'évolution du nombre de naissances enregistrées par
année et du nombre moyen de descendants par taureau
est représentée dans la figure 2. Le nombre de naissances
enregistrées a doublé entre 2002 et aujourd'hui suite a
I'introduction de la Banque de données sur le trafic des
animaux et I'obligation d’enregistrer les veaux males et
femelles. Le méme effet a été décrit pour d’'autres races
(Flury et Bapst 2010). A présent, le nombre d'animaux
enregistrés devrait étre proche du nombre réel de veaux
issus d'animaux de herd-book. En 2007, 5721 naissances
enregistrées provenaient de 453 taureaux et 5392 vaches.
Le nombre moyen de descendants par taureau était donc
de 12,3 animaux. Le nombre relativement faible de des-
cendants par taureau n’est pas surprenant vu qu‘une
partie importante des fécondations (66 %) s'effectue
encore par monte naturelle (Fédération Suisse d'élevage
de la Race d'Hérens 2009).

Le coefficient de consanguinité, le taux d'accroisse-
ment de la consanguinité et la taille effective de la
population sont des paramétres importants pour décrire
la diversité génétique d'une population. La figure 3
montre I'évolution du coefficient de consanguinité
moyen pour tous les animaux de 15 années de référence,
ainsi que pour leurs péres et meéres.

Le coefficient de consanguinité moyen a augmenté de
1,76 % a 2,10% entre 1993 et 2007. Néanmoins, on ne
constate pas d'augmentation entre 1999 et 2004; les coef-
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Figure 3 | Evolution du coefficient de consanguinité moyen pour
tous les animaux nés entre 1993 et 2007, ainsi que pour leurs péres
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Figure 4 | Taille effective de la population (échelle a gauche) et taux
d'accroissement de consanguinité (échelle a droite) pour les ani-
maux des 15 années de référence.

ficients des péres ont méme baissé pendant cette période.

L'évolution de la taille effective de la population,
estimée sur la base du taux d'accroissement de la consan-
guinité est représentée dans la figure 4. Le taux d'ac-
croissement de la consanguinité (AF) décrit le change-
ment du coefficient de consanguinité moyen d'une
année a l'autre et s'obtient donc a partir des résultats
représentés dans la figure 3.

Le taux d'accroissement de la consanguinité (AF) a
diminué dés 1996 pour atteindre un minimum en 2001.
Cette baisse est probablement due aux informations
généalogiques incompletes, de sorte que les «vraies»
valeurs ont été sous-estimées. L'ouverture du herd-book
aux animaux de la race d'Evoléne, et donc I'introduction

de génes nouveaux, a également contribué a cette
baisse. De 2002 a 2007, AF a de nouveau augmenté. La
baisse de AF entre 1996 et 2001 est accompagnée d'une
augmentation de la taille effective de la population
puisque les deux mesures sont inversement proportion-
nelles. Une valeur de Ne particulierement élevée a été
obtenue pour les animaux nés en 2001. La taille effec-
tive de la population actuelle (année 2007) est de 147.

Estimation de la taille effective de la population a partir
de marqueurs génétiques

L'évolution historique de la taille effective de la popula-
tion, estimée par quatre méthodes a partir des mar-
queurs génétiques, est représentée dans la figure 5. La
distance minimale entre loci considérée est de 25 kb, ce
qui correspond a 2000 générations en raison de la rela-
tion 1/(2xc). La population bovine a laquelle s’appli-
quent les estimations distantes de plus de 100 ans
(20 générations) n'est pas clairement définie. Ces estima-
tions représentent probablement toutes les populations
bovines des Alpes plutét que la race d'Hérens en particu-
lier (Flury et al. 2010a).

Les estimations de la taille effective de la population
actuelle (aux 100 générations précédentes) sont sem-
blables pour les quatre méthodes (fig. 5). Toutes les
méthodes indiquent que la taille effective de la popula-
tion a diminué dans le passé et récemment (fig. 5; tabl. 1).
Une évolution semblable a été décrite pour d'autres
races (Hayes et al. 2003; The Bovine Hapmap Consortium
2009; Flury et Bapst 2010; Flury et al. 2010b).

Les estimations pour la taille effective de la population
actuelle sont de 53 ou 92, donc inférieures a 100. En
comparaison, les estimations basées sur le pedigree des
128 animaux génotypés varient entre 110 et 321 (Flury et
al. 2010a). Cette différence découle partiellement de la
profondeur limitée de I'information généalogique: le

premier animal inclus dans I'analyse était né en 1926. >

Tableau 1| Taille effective de la population actuelle (de 1 a 5 géné-
rations précédentes), estimée par quatre méthodes a partir
d'information génomique (Flury et al. 2010b).

Nombre de générations

Méthode 1,00 2,00 3,34 5,01
Ne_1_approx 53 88 114 134
Ne_1_Morgan 53 93 120 144
Ne_2_approx 92 134 157 1M
Ne_2_Morgan 92 147 169 187
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Figure 5| Evolution de la taille effective de la population estimée
par quatre méthodes a partir d'information génomique. Ne_1_ in-
dique la formule sans correction pour la taille de I'échantillon n et
Ne_2_la formule avec correction (facteur 1/n). Le suffixe _approx
indique que la distance génétique a été dérivée de la distance phy-
sique et _Morgan indique qu'elle a été estimée en Morgan (Flury et
al. 2010a).

L'analyse du pedigree ne tient donc pas compte d'an-

cétres communs potentiels nés avant cette date, alors
qu'il y avait trés probablement déja des relations de
parenté dans la race d'Hérens avant 1926. Ces liens se

refletent cependant dans l'information génomique.

Méme ainsi, ces différences d'estimation s'expliquent
essentiellement par la baisse récente de la complétude
du pedigree (lacunes documentaires). Il faut considérer

que toutes les estimations basées sur le pedigree suresti-

ment les tailles effectives de la population. L'estimation
basée sur les marqueurs génétiques pourrait en principe

également étre faussée, par exemple par le choix acci-

dentel d'animaux apparentés. Pour éviter cela, les
128 animaux ont été choisis de maniere a ce qu'il aient
tous des parents différents.

Ne_1_Morgan — Ne_2_Morgan

Conclusions

e La diversité génétique de la race d'Hérens a reculé au
cours des dernieres années, mais un peu moins que
pour d'autres populations bovines locales.

e Les résultats basés sur le pedigree sont probablement

trop optimistes, a cause de la baisse récente de la

complétude du pedigree. Une information aussi comp-
lete que possible est une base importante pour les
programmes de sélection et pour un suivi de la
diversité génétique.

La race d'Hérens est une population petite et locale,

avec un taux élevé de reproduction naturelle. Le

programme d’'élevage est moins sélectif que pour
d'autres races d’animaux de rente. Ainsi, la pression
sur la diversité génétique devrait étre moins forte que
dans d'autres populations bovines.

Pour maintenir une diversité génétique aussi élevée

que possible dans cette race unique, quelques mesures

simples peuvent étre proposées aux éleveurs: considé-
rer les liens de parenté au moins jusqu'a la troisieme
génération ascendante dans les plans

d'accouplement ; enregistrer les généalogies dans le

herd-book; éviter I'emploi de taureaux a parenté

supérieure a la moyenne avec la population féminine,
ainsi que le croisement d'animaux avec un degré de
parenté supérieur a 12 %.

Un instrument simple pour les décisions d'accouple-

ment en vue du maintien de la diversité génétique et

des valeurs d'élevage a été proposé pour les chevaux

Franches-Montagnes par Hasler et al. (in press). Cet

instrument pourrait également étre appliqué aux

races bovines locales. L]
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Diversita genetica della razza Hérens

La razza di Hérens € una razza bovina di
origine svizzera. Lo scopo di questo studio

era quello di verificare I'’evoluzione della sua
diversita genetica dal 1993 al 2007 basandosi
su informazioni genealogiche. Inoltre, 128 ani-
mali sono stati genotipizzati con I'ausilio della
tecnologia lllumina 50k Beadchip, e la diversita
genetica di questa popolazione é stata

Riassunto W

determinata partendo dai marcatori genomici
ottenuti. | valori stimati per la misura effettiva
della popolazione varia tra i 53 ed i 321.

Le stime basate sui marcatori genomici sono
sempre inferiori a 100, mentre le stime basate
sul pedigree sono sempre superiori a 100.
Queste differenze potrebbero essere spiegate
da variazioni nella completezza dell’ informa-
zione sul pedigree che nell’anno 2001 risultava
inferiore al 90 % per le prime sei generazioni di
ascendenti. Questo studio propone misure per
preservare a lungo termine la diversita
genetica di questa razza Svizzera unica.
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Genetic diversity of the Eringer breed

The Eringer cattle breed is a local breed of Swiss
origin. The objective of this study was to analyse
the development of genetic diversity from 1993
to 2007 using pedigree information. In addition,
128 Eringer cows were genotyped for the
lllumina 50k Beadchip method and, using this
genome-wide marker information, the genetic

Summary B

diversity within the population was assessed.
The current effective population size is estimated
to be between 53 and 321. For all methods
applied, the marker-based estimates were below
100, whereas the pedigree-based estimates were
above 100. One possible reason for this differ-
ence is the degree of pedigree completeness: for
animals born before 2001, the completeness over
six generations of ancestors was found to be
below 90 %, whereas for all other animals the
completeness was found at nearly 100%. In this
study, strategies to maintain the genetic diver-
sity of this unique cattle breed of Switzerland
are presented and discussed.
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