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Introduction

Contexte, enjeux,

et questions



Pour celui qui s’intéresse a I’espece canine, il est frappant de constater la diversité tant
morphologique que comportementale exprimée par ses représentants. Avec des standards de
tailles et de poids qui varient respectivement de 18 a 90 cm et de 0,5 a 70 kg en fonction des
races, il n’existe pas d’espéces de mammifeéres qui montrent une aussi grande variabilité
morphologique. Cette hétérogénéité est aussi physiologique : entre différentes populations, les
espérances de vie varient de 6 a 14 ans (Michell 1999), et les tailles de portée d’un peu plus
de deux a preés de huit chiots (statistiques Livre des Origines Francais [LOF]). Enfin, la
sociabilité et la plasticité comportementale de I’espece 1’ont rendue apte a une gamme variée
d’utilisations : si certains emplois datent des premiers temps de la domestication (chasse,
compagnie, garde, source de nourriture), d’autres (sauvetage, douanes ou chiens d’aveugle)
ont été développés beaucoup plus récemment. A 1’heure actuelle et dans les pays occidentaux,
le chien est essentiellement utilisé en tant qu’animal de compagnie et sa reproduction est en
grande partie assurée par des €leveurs qui se qualifient eux-mémes d’amateurs. L’¢élevage du
chien a, en conséquence, été peu étudi¢ en comparaison des espéces de rente, et les modalités

actuelles de sélection et de gestion des populations ne sont que peu connues.

En France, la population canine est estimée a 9,6 millions d’animaux adultes (Rapport
Animal distribution 2005) et constitue ainsi le principal cheptel européen, devant I’Italie et
I’Angleterre (respectivement 6,8 et 6,2 millions selon les sites de leurs kennel clubs
respectifs). Avec environ 175 000 naissances enregistrées chaque année au sein du LOF,
réparties dans plus de 300 races reconnues, le chien de race constitue 15 a 20% de ce cheptel.
Ces chiens LOF sont intéressants a de nombreux égards, puisqu’il s’agit de populations
relativement homogenes d’un point de vue tant morphologique que comportemental, bien
suivies, et sélectionnées. Cette sélection raciale, en favorisant des types spécialisés, a permis
d’amplifier la diversité entre populations au sein de I’espece. Elle a sans doute également
induit une réduction de la variabilité génétique intra-raciale et ’accroissement, sous 1’effet de
I’¢lévation de la consanguinité, de I’incidence des affections héréditaires au sein des
populations (Brooks et Sargan, 2001). Ce dernier phénoméne ne fait qu’accentuer la
préoccupation des propriétaires pour le bien-Etre et la santé de leurs chiens. Les éleveurs et les
associations de races sont donc de plus en plus demandeurs de solutions permettant de lutter

contre ces affections et de maintenir la diversité génétique.



L’objectif de ce travail est avant tout de faire un état des lieux de la diversité génétique des
races canines ¢levées en France, a partir de différentes approches. Il s’agit aussi de proposer
des outils permettant d’améliorer la gestion des populations canines. Dans un premier temps,
il est apparu indispensable de comprendre comment la gestion génétique des races était percue
par ses acteurs principaux : les éleveurs. Il s’agissait donc de savoir comment ceux-ci
raisonnent et mettent en pratique la gestion et la sélection de leurs chiens, et d’étudier quels
paramétres peuvent influencer leurs choix et leurs méthodes. Nous avons donc effectué une
enquéte a grande échelle pour mieux comprendre comment I’éleveur « pensait » 1’¢élevage.
Aprés avoir présenté, dans un premier chapitre et de manicre bibliographique, le contexte
dans lequel évolue 1’espéce et son ¢élevage, ’analyse des résultats de cette enquéte constituera
la deuxieme partie de cet ouvrage.

La gestion de la diversité génétique intra-raciale impliquant au préalable 1’établissement
d’un diagnostic, deux types d’analyse ont ét¢ employés pour évaluer cette derniére. Le
premier utilise les généalogies enregistrées au cours des quarante derni¢res années au sein du
LOF. Le second est fond¢ sur le polymorphisme exprimé par des marqueurs microsatellites au
sein d’échantillons d’animaux sur lesquels des prélévements biologiques ont été effectués
pour I’occasion. Les résultats obtenus sur un panel de 61 races a partir de ces deux approches,
seront exposés conjointement en ce qui concerne la variabilité intra-raciale.

A la suite de ce chapitre, les analyses effectuées a partir des marqueurs sur des
problématiques interpopulationnelles (relations génétiques entre populations, affectations
raciales...) seront présentées. Dans une derniére partie, nous discuterons des résultats obtenus
a partir des différentes approches. Il s’agira d’identifier les implications en terme de risques
encourus par les races, et de dégager des solutions pratiques pouvant étre mises en ceuvre par

les éleveurs et les clubs pour améliorer la gestion de leurs races.






Premiere partie

Etude bibliographique

Domestication du chien,
constitution des races canines,
situation,

et conséquences pour la gestion des races



Depuis pres de quinze mille ans, le chien a accompagné ’homme dans ses migrations, ses
exils et ses conquétes, en s’adaptant aux besoins de ce dernier. Si I’espéce montre a I’heure
actuelle une grande diversité, tant morphologique que comportementale, c’est parce qu’elle a
su répondre a des contraintes sélectives permanentes et variables. Avant de s’intéresser aux
méthodes qui permettent de mesurer et d’expliquer la diversité génétique de I’espece, il
convient donc de bien comprendre comment la reproduction et la sélection ont été et

continuent d’étre gérées par les éleveurs.

Dans un premier temps, cette introduction bibliographique donnera un bref aperc¢u de la
domestication et de la constitution des races au cours de I’histoire. Le contexte social et
législatif dans lequel évolue la sélection actuelle du chien sera ensuite présenté, plus
particuliérement en France. A partir de 13, nous ferons un état des lieux de ce que certains
appellent la « santé génétique » des races, afin de bien comprendre en quoi la gestion de la

diversité est un enjeu majeur pour une gestion raisonnée de I’espéce canine.

I. Du loup au loulou : phénoménes ayant présidé a la diversité

actuelle des races canines

A T’heure actuelle, il n’y a plus de doute sur le fait que le loup préhistorique ait été 1’ancétre
sauvage du chien domestique. Les especes canines et lupines, complétement inter-fertiles,
sont extrémement proches génétiquement, et ne différent que sur 0,2% de leur ADN
mitochondrial, contre 0,4% pour les plus proches canidés (Wayne, 1993). En revanche, les
modalités de la domestication, telles que la date et la localisation de celle-ci, étaient soumises
a débat encore récemment. De la méme maniére, les phénomenes de différenciation des races

sont relativement mal connus.



1. Modalités de la domestication

Si les preuves paléontologiques montrent une compétition entre I’homme et le loup dés le
pléistocene moyen (Mussi et Palombo, 2001), les plus anciennes traces de domestication se
situent entre 14 000 a 20 000 ans avant le temps présent. Il s’agit essentiellement de
représentations rupestres ainsi que d’ossements ayant pu étre identifiés comme différant
morphologiquement du loup. L apport de la génétique moléculaire n’a pas permis de donner
des précisions sur 1’époque de la domestication, bien au contraire : 1’étude par Vila et al.
(1997) de I’ADN mitochondrial suggérait une divergence entre les deux especes vieille de
plus 100 000 ans, mais des travaux plus récents (Savoleinen et al., 2002) reportaient cette date
a -15 000 ans. En admettant, comme le propose Clutton-Brock (1999), une date de
domestication aux alentours de -15000 ans, le chien est, de loin, la premiére espéce

domestiquée par I’homme.

Un certain nombre d’éléments ont permis de supposer dans un premier temps, que le centre
de domestication de ’espéce se situe en Asie du Sud-Est. Par exemple, des comparaisons
morphologiques montraient que les chiens américains étaient morphologiquement plus proche
d’un loup chinois du pleistocéne (Olsen et Olsen, 1977) que d’autres loups. Les populations
de chiens d’Asie du Sud-Est ayant une plus grande diversité moléculaire (Savoleinen et al.,
2002) et étant plus proches du loup que dans les autres régions du monde (Parker et al., 2004),
certaines ¢tudes utilisant les données moléculaires sont allées dans le sens d’une
domestication extréme-orientale. Cependant, d’autres résultats suggerent 1’existence
d’évenements de domestication multiples et indépendants, en Europe et en Asie (Verginelli et

al., 2005).

Qu’est-ce qui a pouss¢ I’homme a domestiquer le loup ? Il est probable que la domestication
résulte de cette longue période de cohabitation entre les deux especes, mais plusieurs
hypothéses existent quant aux modalités de cette derni¢re. La principale (Clutton-Brock,
1999) suppose qu’a partir d’apprivoisements successifs de louveteaux, puis de mises a la
reproduction, ’homme aurait sélectionné le loup sur des critéres comportementaux favorisant
I’apprivoisement, puis |’utilisation. Digard (2006) suppose que ces premicres tentatives
auraient été guidées par un besoin de découverte et une volonté de s’approprier le vivant, sans

volonté « utilitariste » au départ. D’autres, comme Crockford (2000), favorisent I’hypothése
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d’une « auto-domestication » de certaines populations de loups. Ces dernicres se seraient
rapprochées des campements humains afin de profiter de leurs déchets, ce qui leur aurait
procuré un véritable avantage sélectif. Les individus les moins craintifs auraient de ce fait été
sélectionnés jusqu’a obtenir une population ayant le méme mode de vie que certains chiens
semi-feraux a I’heure actuelle. Ce n’est qu’a partir de ce loup « pré-domestiqué » que
I’homme aurait entrepris une véritable sélection artificielle, éventuellement utilitariste. Rien
ne permet a ’heure actuelle de favoriser I'un des deux scénarios, et il est envisageable que

chacun des deux mécanismes ait joué son role dans la domestication.

2. Différenciation des populations canines

Une des conséquences de la domestication a consisté en certaines modifications
morphologiques rencontrées chez les chiens primitifs : modifications faciales, réduction de la
taille des dents, etc. (Raisor, 2004). Selon certaines hypothéses, ces changements
morphologiques, intimement corrélés a une sélection sur le comportement, seraient liés a des
modifications hormonales. En sélectionnant des renards sur la docilité sur une douzaine de
générations, Belyaev (1978) a observé des modifications morphologiques, parallélement a la
diminution du taux moyen de corticosteroides (hormones liées au stress). Or selon Crockford
(2000), les modifications hormonales auraient des conséquences importantes sur le
déroulement de I’ontogenése. Ces résultats sous-entendraient qu’en faisant se reproduire les
animaux les plus dociles et les moins sensibles au stress, les individus auraient été
indirectement sélectionnés sur les taux d’hormones, ce qui aurait ainsi provoqué les premieres

modifications morphologiques du loup vers un type de chien primitif.



Figure 1.1 - Dessin d’une peinture rupestre Figure 1.2 - Céramique rappelant le
d’un chien de type molossoide, Catal morphotype graioide, Suse ; Iran. 2°™
Hiiyiik ; Turquie. Vers 5850 av. JC. moitié du [Véme millénaire av. JC.

Cela n’explique pas pour autant la diversité de types raciaux retrouvée précocément au sein
de I’espéce canine. Les témoignages archéozoologiques sont abondants pour démontrer cette
différenciation. Des peintures rupestres retrouvées en Turquie et datant de 5850 avant JC
(Figure 1.1) montrent des chiens au corps et a la téte massifs, rappelant le morphotype
molossoide (Licari, 2006). Des représentations d’individus graioides (de type lévriers) ont
aussi été découvertes sur des peintures et des céramiques du Moyen-Orient du IVéme
millénaire avant JC (Figure 1.2). Des squelettes de chiens ont été retrouvés en Italie, montrant
notamment une variabilité de taille de plus en plus importante de 1’aAge de Bronze a la période
romaine (De Grossi Mazzorin et Tagliacozzo, 2000), ainsi que ’existence de chiens nains.
L’émergence de ces morphotypes trés différenciés a sans doute eu lieu parallélement a une
utilisation spécialisée de ces chiens. Aristote distinguait différentes « especes » adaptées a
différentes utilisations (Gategno, 1995). Plus récemment (fin du XIVéme siecle), le livre de
chasse de Gaston Phebus est aussi un excellent témoignage de I’usage de chiens différents

pour des types de chasse ou de gibiers différents.



3. Plasticité morphologique et comportementale

Il convient de noter qu’il n’existe pas d’especes domestiques avec autant d’utilisations
différentes que le chien : chasse, garde (de troupeaux, d’habitations, ...), compagnie, aide aux
fonctions de sécurité et/ou de secours (chiens policiers, chiens-douaniers, chiens d’avalanche,
...), aide aux handicapés (chiens-guides d’aveugles), traction de véhicules 1égers, course, aide
a la recherche de certains aliments (chiens-truffiers), fourniture de viande pour 1’alimentation
humaine (dans certaines régions du monde), fourniture de phanéres, etc. Une partie de ces
utilisations (compagnie, chasse, élimination des déchets) ont di exister dés les débuts de la
domestication (Digard, 2006), et d’autres se développer plus tard. Cette diversité d’utilisations
n’a pu étre envisageable que parce que 1’espece dispose d’une plasticité morpholgoique et

comportementale impressionnante. Il convient de chercher les raisons de cette variabilité.

D’aprées Wayne (2001), il semble que la différenciation morphologique des canidés soit
essentiellement postnatale et en partie liée a la néoténisation de 1’espece. Une hypothése
développée par Fondon et Garner (2004) peut éventuellement fournir une explication plus
poussée, au moins en ce qui concerne la morphologie. Un nombre particuliérement important
de mutations par glissement («slippage»), a pu étre identifié pour des génes du
développement ontogénique. Or une variabilité des répétitions nucléotidiques sur ces genes
entrainerait des variations morphologiques importantes. Cette particularité, partagée par
I’ensemble des canidés (Laidlaw et al., 2007), serait due a un défaut dans les mécanismes de
réparation du génome. Les mutations par glissement étant de 1’ordre de 100 000 fois plus
fréquentes que les mutations par insertion, elles seraient la cause de cette plasticité

morphologique, et expliqueraient donc le potentiel d’évolution rapide de I’espece canine.

La variabilité des comportements a sans doute une base héréditaire, mais la part de cette
variabilité qui est d’origine génétique est relativement difficile a évaluer. Du fait de la
diversité¢ des conditions de vie de ’espece, les facteurs environnementaux jouent un role
prépondérant dans la variation observée, ce qui n’empéche pas de pouvoir mettre en évidence
des différences comportementales entre les races (Houpt et Willis, 2001). Méme avec le
meilleur dressage, un lévrier fera probablement un pi¢tre chien d’arrét, et il risque d’étre
difficile d’apprendre a un teckel a rassembler un troupeau. Cette diversité de comportements,
qui permet des utilisations aussi variables du chien, peut étre imputée a différents

phénoménes. D’une part, la palette comportementale d’une race ne peut étre dissociée de ses
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caractéristiques morphologiques (Coppinger et Coppinger, 2001). L’attirance que peut avoir
le Terre-Neuve pour 1’eau n’est pas indépendante au fait que ces chiens disposent d’un pelage
protecteur vis-a-vis de 1’eau froide. Une autre hypothese supposerait que les comportements
des chiens au travail ne seraient en fait que des versions tronquées du phénomeéne de prédation
observé chez le loup (Coppinger et Coppinger, 2001). Supposons que ce comportement soit
divisé en séquences : recherche, repérage-arrét, poursuite, morsure-saisie, mise a mort. Le
Border Collie exprimera les séquences de recherche, d’arrét, et de poursuite, un chien d’arrét
effectuera la recherche, I’arrét, ainsi que la saisie du gibier mort, tandis qu’un chien de
vénerie fera appel a toutes les séquences comportementales a 1’exception de I’arrét. Selon
cette hypothese, les €éleveurs n’auraient fait qu’accentuer ou inhiber 1’expression de certains

comportements qui préexistaient, pour sélectionner le chien sur des utilités particulicres.

Depuis la domestication, 1’espéce canine a
réussi a s’adapter aux diverses contraintes
imposées par ’homme, tant d’un point de vue
morphologique que comportemental. Il est
intéressant de constater qu’il est toujours
possible de mettre en ceuvre des sélections sur
de nouvelles utilisations. La sélection des
Bergers belges et allemands & partir du XX™
siécle, les faisant passer de chiens de troupeau a
chiens de défense en constitue un exemple
(Figure 1.3). Une telle réorientation a cependant
nécessité la mise en place d’un systeme de

gestion des races tel que celui que nous

connaissons depuis un peu plus d’un siecle.

%, M o

Figure 1.3 - Berger allemand au
mordant vers 1960 (photo : Dim)
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I1. Emergence des races modernes

Au XVIII™™ siécle, 1’élevage du chien est encore guidé par des principes empiriques, ce qui
n’a pas empéché, nous l’avons vu, I’émergence d’un grand nombre de populations
différenciées. Ce n’est cependant qu’au moment de la premicre révolution industrielle que
nait la notion moderne de race associée a la notion de standard (Audiot, 1995), et que sont

créés les premiers livres généalogiques.

1. L’élevage du chien au XVI11°™ siécle

A la fin du XVIII®™ siécle, une grande partie des types raciaux sont connus. De nombreuses
races, dont certaines tres proches de celles que nous connaissons, ont en effet ét¢ décrites dans
les ouvrages des naturalistes tels que Buffon dans son Histoire naturelle (1774) ou Daubenton
au sein de I’Encyclopédie (Nunes et Degueurce, 2005).

En ce qui concerne les méthodes de sélection elles-méme, en se référant, par exemple, au
Traité de Vénerie de d’Yauville (1788), pour effectuer les saillies, « les chiens choisis sont, ou
doivent étre, les plus beaux et les meilleurs d’une meute ». L auteur déconseille aussi de faire
reproduire des chiens ayant des défauts naturels tels que le haut mal (I’épilepsie) ou ceux dont
les parents sont atteints de ces infirmités. Il note cependant que, « si le chien ou la lice sont
aveugles par accident, on n’a rien a craindre pour la portée ». Parallelement, 1’auteur
suggere d’éviter d’effectuer plus d’une ou deux portées avec les mémes reproducteurs de peur
que « I’ espéce ne dégénére ». Il est aussi interessant de constater que les croisements sont
plutot vus d’un bon il : « Une lice Frangoise avec un chien Anglois, ou une lice Angloise
avec un chien Francois, font presque toujours de beaux et bons batards ».

La plupart de ces méthodes sont guidées par 1I’observation et I’empirisme, mettant ou non en
pratique les principes de 1’hérédité, de maniere inconsciente. Vers la méme période, les
premicres expériences rationnelles de sélection de Bakewell sur les ovins amorcent une
révolution de 1’¢levage (Russel, 1986). Il faudra plusieurs décennies pour que ces méthodes

passent d’ Angleterre en France et du mouton au chien.
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2. La création des premiers livres généalogiques et le concept de race pure

‘"¢ siécle qui vont

Deux phénomenes paralleles se mettent en place au cours du XIX
modifier complétement 1’¢élevage canin. Tout d’abord, des expositions canines commencent a
étre organisées (en 1859 en Angleterre, en 1863 a Paris), celles-ci constituant bientot le
principal support de sélection du chien. A la suite de celles-ci, les premiers livres
généalogiques nationaux sont créés pour le chien. Le Kennel Club anglais est fondé en 1874,
et a sa suite, la Société Centrale Canine (SCC) voit le jour en France en 1882, avec un premier
chien inscrit en 1885. La formation des livres généalogiques allant de pair avec le concept de
race « pure », les principales conséquences sur 1’évolution et la sélection des races sont les
suivantes : les éleveurs vont chercher a fixer les races autour d’un standard morphologique et
comportemental. Ces derni¢res vont évoluer désormais en populations relativement fermées,

et leur gestion étant coordonnée a 1’échelle nationale, voire internationale, I’efficacité de

sélection va s’en trouver accrue.

En ce qui concerne les méthodes de sélection elles-méme, un certain nombre de concepts

éme

font leur apparition au XIX™™ siecle. C’est le cas de la pratique de la consanguinité, initiée
par les anglais qui ont, selon Megnin (1883), « formé de si belles races exclusivement par les
accouplements consanguins ». Ashmont, en 1893, souligne que I’éleveur ne doit pas
considérer que « le chien lui-méme et ses caractéres dominants, mais aussi les caracteres de
sa famille, la constance avec laquelle les qualités ont été transmises ». Il faudra cependant
encore du temps pour que certaines « croyances » reculent (& défaut de disparaitre) : le méme
auteur évoque en effet que la saillie d’une lice par un male d’une autre race peut avoir des

conséquences sur les futures portées de celle-ci.

3. La notion de race

La classification des étres vivants en reégnes, classes, ordres, familles, ou espéces, provient
d’une nécessité pour I’homme d’organiser son milieu, et d’y poser des régles. L’évolution, de
par son caractére continu, ne se conforme cependant pas toujours au carcan taxonomique.
Cela est particulierement vrai pour le chien, qui ne peut étre considéré comme une espece
distincte du loup, si la séparation entre deux especes est définie comme 1’impossibilité de se

reproduire entre elles et d’avoir des descendants féconds. La notion de race a dés le XIX™
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siécle fait I’objet de débats, notamment car elle peut engager plusieurs types de point de vue

(biologique, culturel, social, aministratif, ...) qui peuvent étre antinomiques (Audiot 1995).

Pour mieux comprendre cette notion, nous avons choisi d’en retenir trois définitions,

respectivement généraliste, legislative et cynotechnique.

La traduction de la définition donnée par Clutton-Brock (1999) peut-&tre considérée
comme la suivante : « Une race est un groupe d’animaux qui ont été sélectionnés par
les humains pour posséder une apparence uniforme, héritable et qui la distingue des
autres groupes d’animaux de la méme espéce ».

Le décret n° 2006-1662 du Ministére francais chargé de 1’agriculture, en date du 23
décembre 2006, relatif a l'identification et a l'amélioration génétique des animaux,
considere la race comme « Un ensemble d'animaux qui a suffisamment de points en
commun pour pouvoir étre considéré comme homogéne par un ou plusieurs groupes
d'éleveurs qui sont d'accord sur I'organisation du renouvellement des reproducteurs et
des échanges induits, y compris au niveau international ».

Un cynotechnicien (Triquet, 1997), désigne la race comme « un ensemble d’individus
présentant des caracteres communs qui les distinguent des autres représentants de leur

espece et qui sont généralement transmissibles ».

Ces définitions permettent de donner une idée des principales notions qui sont sous-

entendues par le terme de race. Nous allons tacher de les décrypter.

L’homogénéité : les trois définitions insistent sur le fait que les individus d’une race
doivent posséder des caracteres « relativement » communs. C’est le standard de la race,
qui en décrivant I’individu idéal de la population, donne la liste des caracteéres en
question.

La distinction : les définitions de Triquet et Clutton-Brock précisent que les individus

d’une race doivent pouvoir étre différenciés des autres membres de I’espéece.

Il est intéressant de constater le caracteére subjectif de ces deux premiers critéres, qui laisse

aux ¢€leveurs et au standard le soin de décider ce qui distinguera une race d’une autre.

L’héritabilité : évoquée par Clutton-Brock et Triquet, la transmissibilité des caracteres
communs est indispensable a la durabilité de la race sur plusieurs générations. Cette
notion sous-entend donc que derriere cette similitude et cette singularité des individus, il
existe une homogénéité et une originalité du pool génétique de la population.

La sélection sur une apparence : cette assertion est plus discutable dans le sens ou, si la

notion d’apparence est pratiquement toujours présente dans la défintion d’une race,
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d’autres critéres, de production ou de comportement, peuvent avoir leur importance
dans la définition d’une race. Il est cela-dit intéressant de remarquer que dans sa
définition, Clutton-Brock prend en compte le fait que derriére une race il existe des
¢leveurs.

- Accord entre les éleveurs : c’est sur ce point qu’insiste la définition du décret. Une
population, méme présentant une certaine homogénéité, ne sera considérée comme race

que s’il existe des personnes pour la considérer comme telle.

Il est important de prendre en compte ces criteres lorsque 1’on s’intéresse aux 350 races
reconnues a I’heure actuelle par la Fédération Cynologique Internationale (FCI). Entre des
races trés proches, les distinctions morphologiques peuvent devenir toutes relatives. Il
convient d’ailleurs de se demander, si dans le cas de la reconnaissance de certaines races, le
contexte social (c’est a dire le fait qu'un groupe d’éleveurs décide qu’une population est une
race a part entiére) voire politique, n’a pas pris le pas sur les véritables différences, ou plutot
I’absence de différences existantes avec des races déja reconnues. C’est ainsi qu’au cours des
deux dernieres années, deux nouvelles races de chiens de montagnes balkaniques (le Chien de
Berger des Carpathes et le Berger de Bosnie-Herzégovine et de Croatie) ont été officialisées
par la FCI et sont venus s’ajouter aux populations déja reconnues (Chien de Berger
Yougoslave de Charplanina et Chien de berger du massif du Karst). Ce morcellement a
évidemment pour conséquence d’accentuer une réduction de la variabilité au sein de chacune
des populations. Certains auteurs (par exemple, Denis et Courreau, 2006) se prononcent pour
la transformation de certaines races proches en variétés, ces dernieres étant regroupées en
ensembles qui deviendraient de véritables races. Dans tous les cas, il faut admettre que la
reconnaissance d’une race ne se fasse pas uniquement sur des critéres biologiques: le
patrimoine génétique d’une race peut donc ne pas étre aussi homogene ou distinct que ne le

laisserait supposer une lecture uniquement « génétique » de la définition de la race.

En ce qui concerne les especes de rente, le deuxieme bouleversement historique en France
est li¢ a la modernisation de 1’élevage, a partir des années 1960. Le contrdle des performances
se développe, les candidats a la sélection font 1’objet d’une évaluation génétique nationale et
des programmes intégrés de sélection se mettent en place, I’ensemble permettant d’obtenir des
progres génétiques conséquents. Le chien, en tant qu’animal de compagnie, n’est pas
concerné par ces phénomenes : la filiere semble trop peu interessante, financiérement parlant,

pour que de tels systémes soient mis en place. La loi sur 1’¢élevage de 1966 aura cependant
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d’autres conséquences sur la gestion des races canines, en induisant des spécificités au sein de

I’¢levage frangais.

I11. La gestion actuelle des races canines en France : particularités

et évolutions

1. L’organisation de I’élevage en France

La gestion des races canines est organisée en France autour d’un systéme associatif, sous la
tutelle du Ministére chargé de 1’agriculture. Initialement issus d’initiatives d’¢éleveurs, les
livres généalogiques ont ensuite été¢ placés dans un cadre législatif et réglementaire. La
Société Centrale Canine est une fédération d’associations ayant pour objets, d’aprés ses
statuts, « d'assurer I'amélioration et la reconstitution des races de chiens d'utilité, de sport et
d'agrément en France « ... », de resserrer les liens amicaux qui unissent les différentes
Sociétes et les différents Clubs francais qui s'occupent des races de chiens ». Les associations
qui la constituent sont de deux types :

- Des associations régionales, qui organisent des concours de conformité au standard et
des épreuves de travail, regroupant de ce fait d’autres associations: les clubs
d’utilisation.

- Des clubs de races, chargés d’organiser la gestion et la sélection des races. Cette
mission recouvre un certain nombre d’activités plus ou moins encadrées par la SCC : la
formation les juges et experts de la race, la détermination des grilles de sélection,
I’organisation de manifestations raciales, la détermination du standard pour les races
francaises, etc. Pour une race donnée, il ne peut exister plus d’un club, mais un club
peut étre responsable de plusieurs races.

Entre autres missions, la SCC est chargée de la gestion des livres généalogiques du chien en
France, le LOF (Livre des Origines Frangais), au titre d’une délégation de service publique
(arrétés ministériels du 21/09/66 puis du 20/05/94). Cette délégation a une association
nationale unique se retrouve dans certains pays comme 1’Espagne ou I’'Italie. Dans d’autres
pays, comme la Belgique ou le Royaume-Uni, il s’agit plutét d’un monopole de fait. Il arrive

enfin que plusieurs associations se partagent ce role a 1’échelle d’un pays. C’est le cas, par
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exemple, de 1’Allemagne et des USA. Notons qu’il existe des accords de reconnaissance
mutuelle pour la plupart des pays, et que la majorité de ces associations sont regroupées sous
I’égide de la FCI, qui a pour objets, entre autres, de favoriser la reconnaissance des affixes
(dénomination s’ajoutant au nom du chien permettant d’identifier son élevage d’origine), des

juges et I'unification des réglements de concours.

2. Inscription au LOF et confirmation

Le décret du Ministére chargé de 1’agriculture n°74-195, du 26 février 1974, définit les
modalités d’inscription d’un chien au LOF. Elles sont au nombre de quatre :

1. «Au titre de la descendance, quand il s'agit des sujets issus de géniteurs eux-mémes
inscrits a titre définitif au livre généalogique dans la méme section de race ; un
certificat provisoire est, dans ce cas, délivré a la naissance de I'animal par la
fédération tenant le livre généalogique ; il sera remplacé par un certificat définitif si le
chien est confirmé. »

2. «Atitre initial, sur avis de I'association spécialisée agréée et aprées examen de I'animal
dans les mémes conditions que pour une épreuve de confirmation ».

3. «Pour les sections du livre qui sont fermées, apres trois génerations successives
enregistrées a un livre d'attente, sur avis de l'association spécialisée agréée et apres
confirmation de I'animal. »

4. «Au titre de I'importation, quand il s'agit d'animaux inscrits a un livre généalogique
étranger reconnu par la fédération francaise tenant le livre généalogique.
L'admission n'est effective qu'aprés confirmation par un expert francais sauf si I'animal
a subi dans son pays d'origine un examen reconnu équivalent par Il'association
spécialisée. »

La confirmation est un examen qui permet de vérifier qu’un chien est bien conforme au
standard de sa race. Spécifique de la France, cette opération est effectuée par un expert
appartenant a une liste établie par la SCC, et constitue un passage obligatoire pour tout chien
candidat a étre sélectionné comme reproducteur. Si I’expert juge que le chien s’¢loigne trop
du standard et/ou est porteur de caractéres phénotypiques jugés indésirables par le club, il
n’est pas confirmé : il est donc impossible a ce chien de reproduire a I’intérieur de la race ou
de participer a des concours liés a la sélection de celle-ci. La confirmation ne prend

théoriquement pas en compte des caractéres délétéres non visibles, tels que le fait qu’un chien
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soit porteur d’une affection héréditaire. Un peu moins d’un tiers des chiens nés de parents
LOF sont présentés a la confirmation, probablement par manque de motivation de la part des
propriétaires, et parmi ceux-ci, trés peu y échouent (Leroy, 2004). L’utilité de la confirmation
est donc discutée depuis plusieurs années, et il a ét¢ a plusieurs reprises question de la

transformer en examen d’aptitude a la reproduction, voire de la supprimer.

3. Gestion et sélection des reproducteurs en France

A partir du moment ou un chien est confirmé, le propriétaire peut le faire se reproduire afin
de « produire dans la race ». Dans la pratique, évidemment, tous les chiens confirmés ne
reproduisent pas et, parmi les reproducteurs, tous ne sont pas utilisés avec la méme intensité.

Il existe un certain nombre de systémes de qualification des reproducteurs, tels que les
résultats de concours, ou les grilles de sélection. Ces dernicres, déterminées par les clubs,
classent les chiens de 1 a 6 en fonction de leurs résultats aux épreuves, de leur santé, des

résultats de leurs descendants, etc.

Le contexte dans lequel évolue 1’élevage canin connait depuis quelques années de profonds
bouleversements. D’une part, le développement des techniques informatiques et génétiques a
permis de développer de nombreux outils utiles a la gestion des races. D’autre part, la Loi
d’Orientation sur I’Elevage de 2006 pourrait avoir d’importantes conséquences sur la manicre
dont sont gérées les races. Enfin la nécessité d’'une amélioration du systéme a été soulignée
par un récent rapport du Ministére de 1’agriculture (Durand et Charry, 2005). Tout ceci
constitue pour la SCC et I’élevage canin frangais en général, une opportunité de se moderniser

et d’améliorer la gestion des races canines.
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V. Etat des lieux de la « santé génétique » des races canines

La gestion des especes domestiques en races plus ou moins fermées a contribué a
I’efficacité des programmes de sélection des espéces de ferme, notamment en permettant de
délimiter les objectifs de sélection, voire de fortement spécialiser les populations. Pour le
chien aussi, une telle gestion a eu pour conséquence une accélération de I’évolution
morphologique, voire comportementale (Figure 1.4). Au sein d’une population donnée, si la
sélection est intense et qu’elle conduit a faire reposer 1’avenir sur une élite de reproducteurs
réduite sur le plan numérique, alors la consanguinité s’accroit et, de facon concomitante, la
variabilité génétique diminue au cours du temps. Ce phénomene est bien étayé par une
abondante littérature théorique et est illustré par des bilans a posteriori effectués sur des
populations d’élevage (voir, par exemple, Verrier et al., 2005). Dans ce qui suit, nous allons

¢tudier ce phénomene et en analyser les conséquences pratiques dans le cas du chien.

Figure 1.4 -Cranes de chiens de races datant de différentes années (de haut en bas) : A :
Saint-bernard (1850, 1921, 1967), B : Bull terrier (1931, 1950, 1976), C : Terre-Neuve
(1926, 1964, 1971) (Fondon et al., 2004)
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1) Phénomeénes susceptibles de faire évoluer la variabilité génétique des populations

canines

Dans les conditions actuelles d’élevage des races canines, plusieurs mécanismes peuvent

avoir des répercussions sur la variabilité génétique :

Indépendamment de toute sélection, la dérive génétique tend a faire disparaitre certains
alléles du fait du hasard. Les effets de la dérive génétique ont d’autant plus d’ampleur
que les effectifs de reproducteurs utilisés a chaque génération sont petits. Dans le cas
des races canines élevées en France, ces effectifs peuvent varier d’une poignée
d’individus (Barbet, Braque de 1’Ari¢ge) a pres d’une dizaine de milliers (Berger
allemand), avec des fluctuations au cours du temps. La dérive génétique se traduit par
I’instauration d’un apparentement au sein de la population, une augmentation de la
consanguinité et une diminution concomitante de la variabilité génétique.

La sélection et I'utilisation qui s’en suit des reproducteurs sélectionnés, en limitant le
nombre de reproducteurs au sein d’une cohorte, et en privilégiant la descendance de
certains individus, accentue généralement le phénomene de dérive génétique. Ceci est
particulierement important dans le cas de la sélection artificielle. En France, certains
¢talons ont eu plus d’un millier de descendants directs, alors que la moyenne de
descendants par male se situe autour de 10 a 20 chiots.

Les unions entre apparentés, conduisant a la naissance de produits consanguins, ont été
et sont encore employées volontairement par les éleveurs de chiens. Une premicre idée
sous-jacente est la perspective de « concentrer » les caractéres positifs d’un ancétre, en
multipliant sa présence au sein de I’ascendance d’un individu. Notons que cette pratique
peut tout autant conduire a une « concentration » des caracteres négatifs. Un second
motif est la recherche d’une relative homogénéité des produits pour certains caractéres,
comme la morphologie (Denis, 1997). Les ¢leveurs distinguent au moins deux
modalités d’une telle pratique : le close-breeding, qui consiste a faire se reproduire entre
eux des proches apparentés, tels que des demi ou pleins fréres-sceurs, et le line-
breeding, qui consiste a rechercher dans le pedigree du male et de la femelle la présence
simultanée, parfois sur plusieurs générations, d’un ancétre donné. Cette recherche de
I’homogénéité conduit bien évidemment a une perte de variabilité génétique.

Au sein d’une race donnée, il est fait parfois appel a des reproducteurs issus d’un noyau
étranger de la méme race, voire a des reproducteurs appartenant a une autre race. Ces

\

phénomenes de migration, ou de croisement (retrempe), ont tendance a accroitre la
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variabilité génétique, dés lors que la structure génétique de la population extérieure est
sensiblement différente de celle de la population d’accueil.
Ces différents phénoménes jouent selon une ampleur variable d’une race a l’autre, en

fonction de la situation démographique, des usages et de 1’organisation de la sélection.

2) Effets de la perte de variabilité génétique au sein des populations canines

En dehors de la migration, les phénoménes vus plus haut ont pour effets une modification de
la structure familiale d’une population et, a terme, la disparition de certains alleles et la
fixation d’autres, ainsi que ’accroissement de la fréquence des individus homozygotes. Ce
dernier point induit, d’une part, la hausse de I’incidence des affections a déterminisme
génétique simple et, d’autre part, la dépression de consanguinité.

Dans toutes les espéces, un grand nombre d’anomalies, souvent létales, a déterminisme
variable, sont connues. Chez le chien, en 1993, ce sont pres de 400 anomalies héréditaires qui
¢taient répertori¢es (Patterson, in Nielen et al., 2001). Dans le cas le plus simple, un seul
geéne, biallélique, est en cause, 1’allele induisant I’anomalie étant récessif, et les conditions de
milieu n’intervenant pas, ou a la marge, sur la manifestation de 1’anomalie. Au sein d’une
population, la hausse de la fréquence des homozygotes, sous 1’effet de 1’élévation de la
consanguinité par exemple, entralne « mécaniquement » un accroissement de 1’incidence de
ces anomalies. L’utilisation a grande échelle de certains étalons, des lors qu’ils sont porteurs
sains (hétérozygotes) d’un allele délétere, entraine un accroissement de la fréquence de cet
allele dans la population. Les affections héréditaires sont en conséquence devenues une
préoccupation de plus en plus importante pour les éleveurs et les propriétaires de chiens
(Meyers-Wallen, 2003). A I’heure actuelle, les grilles de sélection de la plupart des clubs
prennent en compte le statut des chiens vis-a-vis des affections importantes connues au sein
de la race.

La dépression de consanguinité reléve d’un phénomene similaire, mais touche des
caractéres a déterminisme complexe, dont la moyenne tend a décroitre lorsque la
consanguinité s’¢léve. Chez les animaux, elle est particulierement marquée pour les aptitudes
de « fitness » (survie des jeunes apres la naissance, ...) et de reproduction (fertilité, taille de
portée, ...) (Falconer, 1974). En ce qui concerne 1’espéce canine, Ubbink et al. (1992) ont pu
mettre en évidence une relation significative entre la consanguinité et les risques d’apparitions

de certaines maladies, héréditaires ou non (ostéochondrose, allergies auto-immunes, allergies
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allimentaires) chez le Bouvier des Flandres. Une autre étude (Miki et al., 2001) a aussi
permis de démontrer chez les Bergers allemands et Labrador Retrievers une corrélation entre
le coefficient de consanguinité et le degré d’atteinte de la dysplasie de la hanche. Enfin il
semble que la consanguinité ait un effet significatif négatif sur la taille des portées (Olichoek
et al., 2004) ainsi que sur la mortalité au sein de ces derni¢res (Van der Beek et al., 1999).

La diminution de la variabilité¢ génétique a aussi pour conséquence de réduire la capacité
d’une population a évoluer, et notamment a répondre a une réorientation des objectifs de

sélection.

V. Conclusion

Les circonstances ayant présidés a la domestication et a la différenciation des populations
canines sont finalement peu connues et encore discutées. Encore actuellement, les
mécanismes impliqués dans la sélection et la gestion des races canines sont assez mal définis,
ces derniers n’ayant jusqu’a présent été que peu étudiés. En revanche, il est difficile de ne pas
constater a quel point la mise en place d’une sélection, basée sur des races isolées, a accéleré
cette différenciation, et paradoxalement a fragilisé les populations raciales. Dans le cas des
races canines, la situation pourrait avoir pour conséquence d’ici quelques années la fixation
d’affections héréditaires au sein de certaines races. Ceci est d’autant plus inquiétant dans un
contexte legislatif de prise en compte du bien-Etre animal, qui pourrait amener a 1’interdiction
de certaines races dont les caractéristiques pourraient étre considérées comme en
contradiction avec le bien-Etre. Le fait qu'une affection héréditaire soit prédominante au sein
d’une population pourrait constituer une raison pour interdire 1’élevage de la race en question.
Si nous voulons continuer a élever ces races, sans sacrifier des populations devenues trop
vulnérables génétiquement pour survivre sans des retrempes massives, il convient de

sélectionner en prenant en compte cette diversité, ainsi que la nécessité de son maintien.
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Deuxieme partie

Enquéte aupres des éleveurs
de chiens
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A - Introduction - Diversité de races, d’éleveurs et de

pratiques : quel chien pour quel éleveur ?

La fréquentation du monde de I’¢levage du chien révéele rapidement une grande diversité

parmi les éleveurs de chiens, a plusieurs points de vue. Il n’y a en effet que peu de rapports

entre une ¢leveuse qui présente ses Bichons maltais dans un concours, et un chasseur pour qui

ses Pointers sont des auxiliaires indispensables a son loisir. Le nombre et la diversité des races

canines entrainent d’ores et déja ’existence d’une grande diversité de propriétaires et

d’éleveurs. Il parait cependant peu convaincant de résumer celle-ci a un « tel éleveur, tel

chien », méme si, comme le précise Digard (1999), « certains roles domesticatoires peuvent

étre rapprochés de catégories ou de réles sociaux ». La nomenclature adoptée en 1987 par la

FCI permet déja d’avoir un apercu de cette variété (voir Tableau 2.1). Celle-ci est basée a la

fois sur des critéres morphologiques, historiques et d’utilités (Triquet 1999), les groupes y

¢tant de tailles variables tant en terme de races que de naissances.

Tableau 2.1 - Inscriptions enregistrées au LOF en 2007 en fonction des groupes raciaux FCI

Nombre de  Nombre de
Groupe Nom : . :
livres naissances
1 Chiens de berger et de bogwer (sauf chiens de bouvier 43 32203
suisses)
Chiens de type Pinscher et Schnauzer — Molossoides —
2 . . . 44 26 514
Chiens de montagne et de bouvier suisses et autres races
3 Terriers 31 26 576
4 Teckels 3 3995
5 Chiens de type Spitz et de type primitif 28 4219
6 Chiens courants, chiens de rec’herche au sang et races 44 13 490
apparentées
7 Chiens d’arrét 32 22 768
2 Chiens rapporteurs de glbler — ,Chlens leveurs de gibier — 17 23107
Chiens d’eau
9 Chiens d’agrément et de compagnie 26 25780
10 Lévriers 13 2251
Total 281 180 903
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D’autres parameétres, en dehors de la race élevée, viennent sans doute différencier les
¢leveurs, tels que leur age, ’importance prise par 1’élevage en tant qu’activité, et pour les
¢leveurs non professionnels, la catégorie socio-professionnelle. L’¢élevage du chien constitue
en effet un univers ou se cotoient éleveurs amateurs et professionnels. Selon les statistiques de
production du LOF, 25% des portées de 1’année 2007 ont eu lieu chez des éleveurs n’ayant
déclaré qu’une seule portée (65% des 14 482 ¢éleveurs ayant déclaré des naissances au cours
de cette année-1a), alors que 35% des portées ont eu lieu chez des éleveurs ayant produit 10
portées ou plus (5% des éleveurs). Dans le premier cas, il s’agira essentiellement d’éleveurs
amateurs, tandis que la majorité de la seconde catégorie sera constituée de personnes pour
lesquelles 1’élevage constitue probablement I’activité principale. Entre ces deux catégories,
les situations seront variables, d’autant plus qu’il existe de nombreuses activités
rémunératrices liées a 1’élevage (toilettage, dressage, mise en pension, ...). Dans le cadre
d’une étude sur la gestion des races, il est nécessaire d’évaluer et de prendre en compte cette

diversité d’ordre social.

Lorsque les éleveurs sont interrogés sur les pratiques de reproduction et de sélection qu’ils
ont dans leur élevage, les réponses mettent justement en évidence une hétérogénéité de points
de vue. Sur les unions entre apparentés, par exemple, les opinions varient d’une franche
adhésion « il n’y pas de sélection possible sans consanguinité », a une claire révulsion « c’est
de I’inceste ». Certaines personnes passent leurs week-ends a courir les expositions canines,
alors que pour d’autres, la confirmation constitue 1’'unique occasion pour le chien de poser la
patte sur un ring de concours. Les modalités d’échanges elles-mémes varient. Certains
¢leveurs sont fiers d’avoir voyagé, parfois sur d’autres continents, pour acheter un futur
reproducteur ; d’autres préférent rester sur leur propre lignée ou n’acceptent de saillies que

d’¢élevages qu’ils connaissent bien.

S’intéresser aux données démographiques et physiologiques des races canines requiert
également de prendre en compte ces différences de pratiques. Une bonne illustration peut en
étre fournie par I’étude comparée de la mortalité juvénile au sein des groupes raciaux FCI.
Cette derniére peut €tre appréciée en comparant la diminution de la taille des portées au
moment de la déclaration de naissance (deux semaines apres la naissance) et de 1’inscription

des chiots au LOF (a deux mois) en 2007, obtenues sur 153 races (voir Tableau 2.2).
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Tableau 2.2 - Taille de portée au cours des déclarations de naissance et des inscriptions au LOF pour les

10 groupes FCI (effectuée sur les 153 races enregistrant plus de 20 portées en 2007)

Groupe 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 Total
Nombre de races 23 27 16 3 9 25 15 8 22 5 153
Taille de portée
(déclaration)*** 5,54 5,84 4,52 4,12 4,62 590 6,49 590 3,59 5,50 5,29
Taille de portée
(inscription)*** 521 547 424 384 445 523 6,16 559 3,33 5,18 4,93

Diminution de taille de

portées entre déclaration 6,0% 6,3% 6,2% 6,8% 3,9% 11,3% 4,9% 52% 7.2% 5,.8% 6,9%
et inscription (%)***

(effet du facteur groupe racial *** P<0,0001 (obtenu par ANOVA))

Ces résultats mettent en évidence des variations significatives (P<0,0001) au sein des
groupes raciaux FCI. Une diminution trés importante des tailles de portée est observée au sein
du 6™ groupe (chiens de vénerie), puisque celle-ci est de 11,3% contre 6,9% en moyenne. Or
les races de vénerie ne sont pas considérées comme des animaux sensibles mais au contraire
comme des chiens rustiques et résistants. Cette « mortalité juvénile » importante serait plutdt
expliquée par le fait que les éleveurs du 6™ groupe; ont des pratiques différentes, avec
notamment un suivi sanitaire des chiots moins poussé, voire 1’élimination volontaire des
individus les plus chétifs. Ce résultat serait donc une bonne illustration d’un cas ou les
pratiques d’élevage prennent le pas sur des caractéristiques zootechniques raciales pour

expliquer un résultat d’élevage.

Pour comprendre comment est gérée ’espece, il convient d’appréhender la diversité des
¢leveurs, des races qu’ils détiennent et de leurs pratiques. Dans un premier temps, il peut
paraitre intéressant de classer les éleveurs en cherchant a définir quels paramétres influencent

les différences de pratiques et quelles interactions existent entre ces parametres.
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Diversité de pratiques : Diversité d’éleveurs : A
- Objectifs de sélections - Races élevées —_
(morphologie, utilisation...) - Utilisation (chasse...) =
- Pratique de la consanguinité - Catégories socioprofessionnelles 5
- Modalités d’échanges de - Importance de I’activité Q
reproducteurs (amateur/professionnel...) o
- Age de mise a la reproduction ) - Nombre d’années d’élevage 7
: - Habitat (urbain, rural...) ™

\/

Figure 2.1 - Schématisation des liens entre la diversité d’éleveurs et de pratiques existantes au sein de
I’¢levage canin

Si des catégories d’éleveurs peuvent étre établies, il convient de savoir si celles-ci sont liées
a des pratiques d’élevage particuliéres (notamment de sélection et de reproduction) (Figure
2.1). On peut s’interroger sur le fait de savoir si les pratiques de 1’union entre apparentés sont
liées a des races particulieres ; il peut aussi étre intéressant de savoir dans quelle mesure le fait
qu’une lice effectue des concours de travail joue sur sa carriere de reproductrice. Il s’agira

donc d’étudier les impacts d’une diversité d’éleveurs sur une diversité de pratiques.

A partir des relations éventuellement mises en évidence, il convient d’étudier les éventuelles
conséquences que vont avoir ces différences de pratiques sur les parametres zootechniques,
génétiques et démographiques des races (Figure 2.2). Ce ne sont slirement pas les mémes
¢leveurs qui ¢levent les mémes races et il est donc 1égitime de supposer que si des différences
entre ¢leveurs peuvent étre mises en relation avec des différences de pratiques, il pourrait en

ressortir des impacts sur 1’évolution et la diversité génétique portée par les races canines.



Diversité de pratiques

Diversité d’éleveurs

?

Diversite raciale :

- Morphologie/couleurs
- Comportement

- Aptitude a I’utilisation
- Physiologie

- Santé

- Effectifs

Figure 2.2 - Schématisation des liens entre la diversité d’éleveurs et de pratiques
existantes au sein de 1’élevage canin, avec la diversité des races elles-méme

Pour analyser ces relations, 1’utilisation d’un outil de type sociologique est apparu adéquate

(Singly 2005). 11 a été¢ décidé d’envoyer, aprés une série d’entretiens, un questionnaire aux

¢leveurs LOF, portant sur leurs pratiques et leurs opinions. L’objectif était double :

Comprendre la maniére dont les éleveurs « pensent» I’¢levage, échangent leurs
reproducteurs et gérent les croisements. Il s’agissait de mettre en évidence d’éventuelles
relations entre des caractéristiques des éleveurs (localisation, race(s) ¢levées, importance
de I’activité, expérience de 1’élevage, etc.), des pratiques diverses (travail du chien,
objectif de sélection, age de reproduction, Insémination Artificielle (IA), consanguinité,
etc.), et d’éventuelles caractéristiques des races («santé génétique », évolutions
récentes, etc.)

Apporter des précisions sur les opinions qu’ont les éleveurs vis-a-vis des clubs et de la
SCC. En tant qu’organisme responsable de la gestion des livrets généalogiques canins,
et ceci devant le Ministére chargé de I’agriculture, la SCC se doit de se mettre a jour vis-
a-vis des contraintes 1égales. Il s’agit aussi de répondre aux attentes des adhérents, une
refonte de la base de donnée et des services proposés par la SCC étant en cours. Le
questionnaire invitait donc les éleveurs a donner leur opinion sur différents sujets, tels

que les services a améliorer ou la nécessité de développer ou non 1’identification ADN.



Le questionnaire (voir pages suivantes), constitué d’une cinquantaine d’entrées, a ¢été
envoy¢ dans le courant du mois d’aotit 2005 aux 20 000 ¢éleveurs enregistrés dans les bases de
données du LOF. Les principaux résultats sont présentés au sein du chapitre suivant, sous
forme d’articles. Le premier d’entre eux « Breeding goals and breeding practices of French
dog breeders: results from a large survey », s’intéresse essenticllement aux pratiques de
sélection et de reproduction des éleveurs, tandis que ’article « Enquéte aupres des éleveurs
canins : Comment 1’éleveur voit-il son activité ? » se focalise sur ’activité d’élevage elle-
méme et la maniére dont les éleveurs se définissent. Ici, les pratiques sont analysées selon les
deux facteurs qui se sont révélés avoir la plus grande influence sur les réponses, la race élevée
(sous la forme du groupe racial FCI), et 'importance prise par ’activité d’¢élevage (sous la
forme du nombre de portées produites). Le troisieme et dernier article, « Enquéte aupres des
¢leveurs canins : Evolution récente et pathologie génétique des races », s’intéresse aux
évolutions et aux problémes d’ordre génétique constatés par les éleveurs, sous 1’angle de la

race uniquement.



B - Questionnaire

Questionnaire Eleveurs

INRA

Institut National de la Recherche Agronomique

A. Votre situation :

A.1: Dans quel département est situé votre élevage ?
A.2 : De quelle année date votre premiére portée ?
A.3 : Votre activité principale tourne-t-elle autour du chien ? ouid nonQ

A.4: Si non, quelle est votre activité principale ? Cochez la case qui convient.

Q Agriculteur, exploitant Q Artisan, commergant ou chef O Cadre, profession intellectuelle
d’entreprise supérieure

QO Employé O Ouvrier U Profession intermédiaire

U Retraité U Sans emploi Q Autre :

A.5: A part I'élevage, effectuez-vous d’autres activités rémunérées autour du chien ? Cochez la ou les cases
gui conviennent.

Q Dressage a Toilettage Q Pension Q Autres :
A.6 : Ou vivez-vous ? Cochez la case qui convient.
En maison en En maison en
En men ) o Autres :
. appartement . centre urbain milieu rural 2 Autres
A.7 : Disposez-vous d’espaces aménagés pour vos chiens ? Cochez la ou les cases qui conviennent.

Salle(s) aménagée(s)

Q Jardin a S )
(nurserie, infirmerie...)

Q  Chenil Q Autres :

A.8 : A combien d’expositions de beauté avez-vous participé au cours des 12 derniers mois ?

A.9 : A combien d’épreuves de travail avez-vous participé au cours des 12 derniers mois ?

B. L’élevage et vous :

B.1 : Pour vous, outre le fait de produire des chiots, qu’est ce qu’étre éleveur ? Cochez les trois cases
convenant le mieux.

Q Etre passionné Q Avoir un hobby Q Sélectionner une race

Q Communiquer autour du chien Q Faire des compétitions Q Aimer les chiens

@ Avoir des chiens en bonne santé Q Beaucoup travailler pour le chien a I[;W(r:?]?eonrtantes depenses pour

Q Autres:
B.2 : Qu’appréciez-vous particulierement dans l’activité d’éleveur ? Cochez les trois cases convenant le
mieux.

Q Le contact avec les animaux Q L’élevage des chiots Q Les expositions canines

Q Les contacts humains Q La sélection Q Les concours de travail

Q Lachasse U Le contact avec la nature Q Autres:
B.3 : Qu’est ce que vous appréciez moins dans l'activité d’éleveur ? Cochez les trois cases convenant le
mieux.

Q Le nettoyage Q Les contacts avec le monde de I'élevage Q Les contacts avec les clients

Q Les contraintes réglementaires Q1 La vente des chiots Q L’administratif

Q La mortalité Q Les maladies et affections héréditaires Q Les expositions

Q Autres:

C. L’élevage lui-méme :
C.1: Combien de races possédez-vous ?

C.2: Lesquelles ? Si vous disposez de plusieurs races, citez les trois races pour lesquelles vous avez le
plus de chiens, par ordre d‘importance décroissante.

1 2 3




C.3: Pour chaque race, indiquez le nombre de chiens dont vous étes propriétaires :

J Adultes Adultes agés non Adultes non
eunes
reproducteurs reproducteurs reproducteurs autres
Race 1 Males
Femelles
Males
Race 2 Femelles
Race 3 Males
Femelles
Males
Total Femelles

O Permet d’assurer un revenu

C.4: Pour chaque race (jusqu’a trois), indiquez le nombre de portées effectuées au cours des douze
derniers mois.
Race (1) : Race (2) : Race (3): Total :

D. Aspects technico-économiques :

D.1 : L’activité économique autour de vos chiens : Cochez la case qui convient.
Permet d’équilibrer les 0 Permet parfois d’équilibrer
dépenses en général les dépenses

Q Permet d’éponger une partie des frais Q Ne permet pas grand chose Q Ne sais pas

Q Autres :

D.2 : Quels sont vos principales dépenses ? Classez de 1 a 3 les 3 réponses convenant le mieux (1 pour la
principale dépense, 2 pour la seconde...).

L’alimentation Les manifestations canines Les frais vétérinaires

L’administratif (adhésion,
— clubs, prestations SCC)

D.3 : Par quels moyens vous faites vous connaitre auprés de vos clients ? Classez de 1 a 3 les 3 réponses
convenant le mieux (1 pour le principal moyen, 2 pour le second...).

__ La publicité ___Autres:

Publicités sur d’autres sites

__ Bouche a oreille/réputation __ Site Internet personnel — Internet
Publicité dans les revues Publicité dans les journaux -

_ ; - __ Expositions
canines autres

___SCC ___ Clubderace __ Autres :

E.1 : Comment définiriez vous votre race ? Cochez les trois cases convenant le mieux.

Q Intelligente Q Sensible Q Facileavivre QO Un fort caractére Q Doit étre éduquée
Q Familiale Q Sportive Q Pantouflarde Q Serviable Q Rustique (chien d’extérieur)
a Calme a Vive Q Obéissante Q Proche du maitre Q1 En bonne santé

Q Quivitlongtemps QO Autres:

E.2 : Faites vous travailler vos chiens ? ouild nonQ

E.3 : Si oui quel type de travail ? Cochez la ou les cases qui conviennent.
Défense (ring, RCI, mondioring,

QA Chasse Q Troupeau a

campagne, schutzhund...)
Q Cavage QA Traineaux Q Pistage, recherche utilitaire
Q Agility Q Travail aleau Q Course (Epvl, ENC...)
O Obéissance Q Autres:

E.4 : Avez vous constaté des évolutions de la race au cours des dix derniéres années et quelle est votre

opinion a ce sujet ? Cochez la ou les cases correspondant a votre opinion.

Taille : O Augmentation Q Diminution Opinionace W Bonne 1 Mauvaise
Poids : Q Augmentation Q Diminution sujet Q Bonne QO Mauvaise
Morphologie générale : O Amélioration Q Détérioration
Problémes d’hypertype : Q Amélioration Q Détérioration
Santé (maladies héréditaires) : Q Amélioration Q Détérioration
Caractere : Q Amélioration Q Détérioration
Aptitudes naturelles : Q Amélioration Q Détérioration



E.5 : Citez par ordre d’importance décroissante, les problémes génétiques qui touchent la race.
1 3
2 4

F. L’élevage canin et les associations :
F.1: Quelles amelloratlons pourralent étre effectuees par la SCC ? Classez de 1 a 3 les 3 réponses

Amélioration du standard téléphonique
Un acceés Internet vers les généalogies de tous les

Gestion plus raplde du fichier central

Plus de communication avec les éleveurs

— individus —
Plus de services via Internet (demandes de chiens, Une meilleure information des éleveurs et des
— salillies) — utilisateurs
. Des pedigrees mieux renseignés (ADN, santé,
__ Des tarifs plus bas — performance),
__ Une organisation plus efficace des manifestations ___ Autres :

F.2 : Avez vous des demandes plus spécifiques ?

F.3 : Etes vous membre de votre club de race (pour la race principale) ? ouiQ nonQd

F.4 : Etes vous membre de votre société canine régionale ? ouid non(

F.5 : Etes vous membre d’un ou plusieurs clubs d’utilisation ? ouiQ nonQ

G. Objectifs et méthodes de sélection (on s’intéressera uniquement a la race principale (1

G.1: Sur quels éléments sélectionnez-vous en priorité vos chiens ? Classez de 1 a 3 les 3 réponses
convenant le mieux (1 pour le principal élément, 2 pour le second...).
Morphologie Caractére Santé (affections héréditaires)
Travail __ Autres:

G 2: Par rapport a cela, vers qu0| s’oriente la pollthue de sélection du club de votre race? Classezde 1a 3

__ Morphologie ____ Caractere ___ Santé (affections héréditaires)
_ Travail __ Autres : Q Ne sait pas

G.3 : Lorsque vous effectuez une saillie, sur quels éléments vous basez-vous pour choisir un reproducteur
a l'intérieur de votre élevage ? Cochez la ou les cases qui conviennent.
Q Coup d’ceill Q Pedigree Q Descendance Q Collatéraux

O Résultats de travail O Résultats d’exposition Q Autres:

G.4 : Lorsque vous effectuez une saillie, sur quels éléments vous basez-vous pour choisir un reproducteur
a I'extérieur de votre élevage ? Cochez la ou les cases qui conviennent.

Q Coup d’ceil Q Pedigree Q Descendance Q Collatéraux

Q Résultats de travail QO Résultats d’exposition 1 Réputation de I'éleveur Q Autres:

G.5 : Quel pourcentage des chiots que vous produisez arrivez-vous a suivre aprés la confirmation ? Cochez
la case qui convient.
Q 0-25% Q 25-50% Q 50-75% Q 75-100%

G.6 : Pratiquez vous le line-breeding (le fait de rechercher a avoir plusieurs fois un ancétre dans le
pedigree) ? ouiQ nonQ
G.7 : Pratiquez-vous de la consanguinité proche ? ouil nonQ

G.8 : Avez vous déja effectué les accouplements entre proches apparentés des types suivants ? Cochez la
ou les cases qui conviennent.

Q Grand-pére/petite fille Q Demi-frére/ demi-sceur Q Péreffille Q Frére/ sceur
G.9 : Souhaitez-vous que I'identification génétique soit imposée :

Pour tous les chiens ayant un certain niveau dans les grilles de cotations ? ouid non(Q

Pour tous les reproducteurs ? ouid nonQ

Pour tous les chiens ? ouild nonQ



H.1 : A partir de quel age (en années) faites-vous reproduire vos femelles en moyenne ?
Jusqu’a quel age en moyenne ? Combien de fois en moyenne ?
H.2 : A partir de quel 4ge minimal (en années) faites-vous reproduire vos femelles ?
Jusqu’a quel 4ge au maximum ? Combien de fois au maximum ?
H.3 : A partir de quel dge (en années) faites-vous reproduire vos males en moyenne ?
Jusqu’a quel 4ge en moyenne ? Combien de fois en moyenne ?
H.4 : A partir de quel 4ge minimal (en années) faites-vous reproduire vos males ?
Jusqu’a quel 4ge au maximum ? Combien de fois au maximum ?

H.5 : Lorsque vous faites saillir vos femelles par un male de I’extérieur, quelles en sont en général les
modalités? Cochez la ou les cases qui conviennent.
Paiement de la part du Choix d’un chiot 0 Echanges de
propriétaire de la femelle de la portée services
H.6 : Lorsque vos males effectuent des saillies a I’extérieur, quelles en sont en général les modalités?
Cochez la ou les cases qui conviennent.
Paiement de la part du Choix d’un chiot Echanges de
propriétaire de la femelle de la portée services
H.7 : Jusqu’a quelle distance étes vous allé pour emmener une femelle effectuer une saillie ? Cochez la case
qui convient.

O Autres :

O Autres :

::i)n‘iﬁfor:;rgsnts :?:;gela Q Pays limitrophes : Q Pays autres :
H.8 : Jusqu’a quelle distance étes vous allé pour acheter un chiot ? Cochez la case qui convient.
:ijrﬁipt)flor;rgsnts :?:r:i;a Q Pays limitrophes : Q Pays autres :
H.9 : Avez vous déja eu recours a I'insémination artificielle ? Cochez la case qui convient.
Q Jamais Q Occasionnellement O Réguliérement
H.10 : Si régulierement, combien de portées ont été concernées au cours des trois derniéres années ?
Q 0-25% Q 25-50% Q 50-75% Q 75-100%
H.11 : Pour quelles raisons principalement ? Cochez la ou les cases qui conviennent.
Q@ Comportement du male @ Comportement de la femelle Q Simplicité
Q Morphologie du male Q Morphologie de la femelle U Raisons sanitaires
Q Qualité du male Q Import d’un pays étranger Q Autres:

H.12 : Avez vous déja congelé la semence d’un de vos méles ? ouid nonQ
H.13 : Avez vous déja utilisé de la semence congelée sur I'une de vos femelles ? ouid non O

H.14 : Avez vous déja eu recours a la césarienne ? Cochez la case qui convient.

Q Jamais @ Occasionnellement O Reéguliérement
H.15 : Si réguliérement, combien de portées ont été concernées au cours des trois derniéres années ?
Q 0-25% Q 25-50% Q 50-75% a 75-100

. Remarques et commentaires :

Si vous désirez recevoir un compte rendu des résultats du questionnaire, indiquez ici votre adresse e-mail :
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SUMMARY

Selection goals and management methods of French dog breeders were
studied through questionnares sent to breeders registering litters with the
French Kennel Club (SCC). The 985 breeders concerned are either occasio-
nal, regular hobby or professional, and breed 186 different breeds.
Questions dealt with such subjects as the number of dogs owned, selection
goals and tools, inbreeding, age of reproduction, and artificial insemination.
The answers were analysed according to the breed owned and the number
of litters produced, this parameter being linked with the status of the bree-
der (occasional breeder, professional...). Good conformation was declared
as the first breeding goal by 39.7 percent of the breeders, ahead of beha-
viour. However, hunting selection was largely predominant for pointing
dogs and scent hounds, declared as the first breeding goal by 55.7 and 40.9
percent of the breeders of these breeds, respectively. The kennel size was
found to have a large effect on the selection method: for instance, propor-
tions of breeders using line and close breeding were significantly higher for
breeders producing more than one litter per year. There were also many dif-
ferences about the use of artificial insemination, according to the breeds and
litter production. When working on breed management, it seems important
that breeding clubs and Kennel Clubs take those differences into account.

Keywords : Dogs, Breeders, Survey, Breeding goals.

RESUME

Objectifs de sélection et pratiques d’élevage des éleveurs de chiens en
France : résultats d’une large enquéte

Les objectifs de sélection et les pratiques d’élevage des éleveurs de chiens en
France sont étudiées a partir d’un questionnaire envoyé aux éleveurs enregistrant
des portées aupres de la Société Centrale Canine. Les 985 éleveurs ayant répon-
du peuvent étre occasionnels, réguliers ou professionnels, et élevent 186 races
différentes. Les questions concernent des sujets tels que le nombre de chiens pos-
sédés, les objectifs et les outils de sélection, les dges de reproduction, ou I'insé-
mination artificielle. Les réponses ont été analysées en fonction du groupe racial
possédé et du nombre de portées produites, ce parametre étant lié avec le statut
de I’éleveur (occasionnel, régulier, ou professionnel). La morphologie est consi-
dérée comme le premier objectif de sélection par 39,7 pour cent des éleveurs,
devant le comportement. Cependant la sélection sur le travail reste largement pré-
dominante pour les éleveurs de chiens d’arrét ou les chiens courants, et est décla-
rée comme le premier objectif de sélection par respectivement 55,7 et 40,9 pour
cent de ces éleveurs. La taille de 1’élevage et I'importance de I’activité de repro-
duction ont un effet sur les méthodes de sélection : par exemple, la pratique de la
consanguinité (line-breeding ou close-breeding) est significativement plus
importante pour les éleveurs produisant plus d’une portée par an. La pratique de
I’insémination artificielle est aussi trés variable, en fonction des races et du nom-
bre de portées produites. Au sujet de la gestion des races, ces différences
devraient étre prises en compte par les Kennels Clubs.

Mots-clés : Chiens, éleveurs, enquéte, objectifs de sélection.

Introduction

Each year, about 15,000 French dog breeders produce more
than 35,000 litters registered by the French Kennel Club
(SCC: Société Centrale Canine). The aim of the SCC being to
register and promote purebred dogs, it regularly tries to impro-
ve its database and services provided to breeders. Another
objective is to optimise its breeding management methods to
avoid a loss of genetic diversity within the breeds. Therefore
it has to sample the opinions and methods of the breeders, for
instance about the data written on pedigrees or about inbree-
ding, which is a selection tool commonly used by some bree-
ders [3]. However there is no precise data about dog breeders,
and it seems that there is a large diversity of methods among
them. Professional breeders, who derive most of their income
from dog breeding, seem to be a minority among the whole
population of dog breeders. Among hobby breeders, differen-
ces can be recognized between occasional breeders, who
register a litter from time to time, and regular breeders, who

register several litters per year. Moreover, many different
breeds (about 300) are reared in France and several different
uses of dogs have to be considered (pets, hunting, security,
...). This very large diversity of breeds and uses of dogs could
also lead to large differences among breeders.

The aim of this work was to study the differences that can
exist among dog breeders about their opinions and their prac-
tices dealing with breeding goals, selection tools, and lives-
tock management and reproduction methods. Indeed, several
surveys were conducted during the last few years to study the
effects of selection on behaviour [5] and health [8, 10, 13].
New tools, based for instance on estimated breeding values,
have also been proposed to improve selection [14] and criteria
deduced from molecular and pedigree analyses have been pro-
posed to monitor the within-breed variability [6, 7]. However
there is no information on the scale of the national population
and we do not know what differences precisely exist between
the different kinds of breeders.
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Materials and Methods
QUESTIONNAIRE

"We constructed the questionnaire on the basis of prelimi-
nary interviews with 42 breeders. After a phase of correction
and validation with 50 other breeders, the final questionnai-
re was sent in August 2005 to 20,263 breeders, together with
a letter from the French Kennel Club (“SCC information™),
which is regularly sent to all breeders having registered lit-
ters during the last few years.

The questionnaire was anonymous and composed of 55
questions. It dealt with subjects such as information about
the breeder himself, his opinion and his practices about bree-
ding, the breed(s) present in his kennel, selection, reproduc-
tion and suggestions for the improvement of the work achie-
ved by the Kennel Club. According to the questions, the
breeders were asked to give a number (e.g., Number of litters
yearly produced, age at reproduction, ...), to check one or
several boxes, or to grade from 1 to 3 the best answers within
a list of choices (for each breeder, the objectives that were
not checked were graded as 5).

The time limit for returning the questionnaire was fixed to
3 months and no reminder was sent. Pre-stamped envelopes
were not included. A copy of the questionnaire, written in
French, is available on demand."

CATEGORIES

Many factors influence the selection methods of breeders.
In this paper, we focus on the main two: the number of litters
produced during the last twelve months and the breed.

The number of litters produced is an indicator of the size
of the kennel and is one of the factors of the breeders’ inco-
me. It therefore seems to be a good criterion to distinguish
the different kinds of breeders. According to the SCC data-
base, in 2004, breeders who had registered more than 10 lit-
ters during the year represented 3.7% of the breeders, but
28% of the registered litters. In comparison, 67% of the bree-
ders had registered one single litter, which represented 27%
of all registered litters. Thus, this parameter allowed us to
take into account the size of the kennels, and differenciate
occasionnal, regular hobby and professionnal breeders.
Among the breeders indicating a single litter during the last
year, it was not possible through the questionnaire to distin-
guish, on the one hand, the breeders who had a litter every
year and, on the other hand, those who used to produce lit-
ters irregularly, i.e. not each year. This is why the first cate-
gory was made of the 536 breeders who declared that they
had one litter or less during the last twelve months. The
second category, which represented regular hobby breeders,
was made by the 333 breeders who answered that they had
between 2 and 5 litters during the last twelve months. Those
who had 6 litters or more constituted the third category.
Some of these breeders (27%) declared that breeding was not
their main activity, but because there were only 92 breeders
in the category, it was not possible to divide even more.

Due to differences in the use of dog and breeding goals
according to the breed, the breeds owned by the breeders
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were considered in this study. However, a total number of
186 breeds have been recorded in the answers, and there
were 103 breeds with less than 5 answers and 46 breeds with
only one answer. Therefore, the breeds were grouped for rea-
sons dealing with data processing and accuracy of results.
For that purpose, the nomenclature of the international dog
federation (FCI) was used. This nomenclature is commonly
used in most countries (except in Great Britain, USA,
Canada and Australia). It splits the species into 10 breed
groups, on the basis of morphology, use, and historical crite-
ria (Table I). However, in our results, with only 16, 26 and
17 breeders respectively, the fourth, fifth, and tenth groups
were considered too small to provide accurate results.
Therefore, these three groups were merged into a single cate-
gory called “other groups”. Another problem related to the
breeders of multiple breeds, which represented about 33% of
the breeders. Assuming the hypothesis that breeding in one
particular breed group had some influence on the opinion
and methods of the breeder, it was difficult to take into
account breeders who owned breeds from different groups.
We decided to put into the breed group categories only the
775 breeders who declared that 80% of their adults and 80%
of their litters belong to the same breed group.

STATISTICAL ANALYSIS

Analyses were performed using the SAS software (2004).
The representativeness of the sample (breeders who answe-
red) in regard to the categories was checked by using a Chi-
square procedure in reference to the SCC registration data
for the year 2004.

For answers where breeders had the possibility to check
several boxes, for each box, the effect of categories were
analysed using a logistic model with a logit link-function.
For quantitative answers, according to the distribution of the
results, a Normal or Poisson distribution was used. For the
questions where breeders had to check one single answer
among several, a multinomial distribution with cumulative
logit link-function was used.

The models included the factors “number of litters produ-
ced” and “breed groups”. For several questions, an analysis
including the interaction “number of litters produced” x
“breed group” could not be performed because of a problem
of convergence of the estimation algorithm . In the other
cases, the interaction showed no significant effect on ans-
wers except in relation to the number of dogs possessed.
That is why the interaction was not added to the model
except in this case.

In each case, the general result is given according to the
whole sample but modelisation only takes the answers of
breeders classified in the categories into account. Therefore
a part of the breeders who had different breeds (see above)
were not integrated in the modelisation.

Results
REPRESENTATIVENESS OF THE SAMPLE

In November 2005, a total of 1006 questionnaires had been
returned giving a response rate of 5.0%. Some of these ques-
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FIGURE 1 - Distribution of the breeders according to the number of litters
produced, according to the sampling and to SCC database (2004).

tionnaires were photocopies and we decided not to take them
into account in order to avoid double answers. Finally 985
questionnaires were analysed; these breeders did not always
answer all the questions.

Figure 1 and Table I show the frequencies of the breeders
among the defined categories (number of litters produced and
breed groups respectively), in both the sample and the 2004
SCC data. The main result was an overrepresentation in our
sample (P<0.001) of breeders who had produced more than
one litter during the last year (Figure 1). This can be explai-
ned by the fact that professional and regular hobby breeders
feel more concerned by dog breeding and were more dispo-
sed to answer the survey. Dealing with breed groups (Table I),
our sample showed a slight overrepresentation of the 5th
group (P<0.001), whereas the frequencies of the other groups
were similar to those of the SCC data.

GENERAL CHARACTERISTICS OF THE BREEDERS

The average number of litters produced each year was 2.6
(s.d.=4.1). Using a Chi-Square test, differences in litter size
between the breed groups were found to be significant
(P<0.0001, see table II). Indeed respectively 48% and 58%
of the breeders of the 3rd and 9th groups had produced two
litters or more, and this rate fell to respectively 31% and 24%
for the breeders of the 6th and 7th groups. The two factors,
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breed group and number of litters category, are therefore not
independent. The repartition of the breeders between the dif-
ferent categories was unbalanced, specially among the cate-
gory “6 litters or more”, which involves professional bree-
ders : for instance, in the 6th group only one breeder decla-
red 6 litters or more. Such a distribution can explain the pro-
blems of convergence (see above).

Among the 985 breeders, 66.7% said that they had only
one breed, 20.3% two breeds, 8.9% three breeds and 4.1%
more than three breeds (0.6% of the breeders gave no ans-
wer). The coefficient of correlation between the number of
breeds of a breeder and the number of litters produced, was
found to be equal to 0.44 (P<0.001). There was no signifi-
cant effect of the breed group on the number of breeds
owned by a breeder.

We studied the differences in the number of sires (repro-
ducing males), dams (reproducing females) and adults
(reproducing animals, castrated adults, old ones...) declared
by the breeders for the whole sample and according to the
breed group. For each of the following results, the number of
litters produced and breed groups show significant effects on
size, with a P-value less than 0.001. The number of litters
produced was found to be correlated with the number of stud
dogs (r=0.54, P<0.001), the number of breeding bitches
(r=0.88, P<0.001) and the total number of adults (r=0.80,
P<0.001).

The average numbers of sires and dams were 1.35
(s.d.=1.70) and 3.33 (s.d.=3.81), respectively. Among the
breed groups (table III), the average number of sires ranged
from 0.76 (group 7) to 2.23 (group 6) and the average num-
ber of dams ranged from 2.01 (group 7) to 4.58 (group 3).
The average number of adults possessed (including breeding
and non-breeding animals) was 6.42, with a large standard
deviation (6.16). Among the breeders of the sample, the total
number of adults owned varied between 1 and 49 and among
the groups, the average ranged from 3.85 (group 7) to 8.18
(group 3).

According to According  Breeders who breed in

Group  Description of the group the questionnaire ~ to SCC one group according
Ne° data (2004) to the questionnaire

No % % No %
Sheepdogs and cattle dogs (except Swiss cattle dogs) 183 17.5% 15.2% 145 19.4%
Pinscher and Schnauzer - Molossoid breeds - Swiss 151 14.4% 16.9% 120 16.0%
mountain and cattle dogs and other breeds

3 Terriers 123 11.7% 14.6% 73 8.7%
4 Dachshunds 27 2.6% 3.0% 16 1.8%
5 Spitz and primitive types 43 41% 22% 26 3.5%

6 Scent hounds and related breeds 110 10.5% 9.3% 91 11.3%

7 Pointing dogs 140 13.4% 14.2% 130 17.2%
8 Retrievers - Flushing dogs - Water dogs 110 10.5% 10.0% 65 8.7%

9 Companion and toy dogs 143 13.7% 13.1% 92 11.3%
10 Sighthounds 18 1.7% 1.4% 17 2.1%
Total 1048 100% 100% 775 100%

TABLE 1: Distribution of the breeders between the FCI groups, according to the questionnaire

and to SCC data.
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3 6 7 8 9 4-5-10 Total %
0-1 litter 38 62 98 40 37 34 462 60%
(-1,07) (0,64) (-0,92) (1,04) (2,28) 0,22) (-2,28)  (-0,27)
2-5 litters 26 27 25 19 39 21 247 32%
(1,25) (-045) (0,50) (-0,38)  (-2,58) (-0,37) (1,91) (0,45)
6 litters or more 1 6 5 13 4 56 7%
045) (-0,88) (1,58) (-2,18)  (-1,12) (0,15) (2,54) (-0,15)
Total 144 73 90 129 64 89 59 765
% 19% 10% 12% 17% 8% 12% 8% 100%
TABLE 2: Repartition of the breeders according to the breed groups and the number of litters produced
(The numbers in brackets represent the standardized residuals using a Chi-Square test).
Breed groups 1 2 3 6 7 8 9 4-5-10
Number of breeders
having answered 136 109 71 83 121 63 82 5
the question
Mean 1.02 0.81 1.70 223 0.76 1.35 154 1.36
Sires*** sd. 1.36 1.09 1.99 223 1.06 1.91 1.44 1.52
Dams##+  Mean 329 247 458 301 201 246 3.63 2.96
s.d. 4.49 2.38 6.26 2.23 222 2.76 3.46 249
Adults***  Mean 5.65 445 8.18 7.88 385 5.84 7.38 6.38
s.d. 6.71 392 8.96 4.96 3.40 5.52 5.76 5.27
*##% P< (0.001 (according to the model.)
TABLE 3: Number of sires, dams and adults owned by the breeders for the whole sample and according
to the breed groups (Average sizes were smaller among the breed groups than the results found for
the whole sample, because some of the breeders who had breeds from different groups were not
included in these breed groups).
Whole
sample 1 2 3 6 7 8 9 4-5-10
Morphology*** 2.1 24 18 1.7 2.1 25 26 1.7 19
Behaviour*** 24 19 2.5 2.1 29 3.1 2.0 2.5 23
Health*** 29 3.1 2.1 30 42 35 2.5 2.1 2.8
Work*#* 3.7 3.8 4.7 43 19 22 42 4.8 4.1
Others NS 49 49 49 4.8 49 4.8 4.8 49 49
NS non significant *** P< 0.001 (according to the model).
TABLE 4: Average rank of breeding goals declared by the breeders according to the breed group, the
lower number being the best goal (there was no significant effect of number of litters produced on
the answers).
Total number of
breeder 1 2 3 6 7 8 9 4-5-10
Number of breeders
having answered 950 141 117 71 87 126 64 86 57
the question
Sight NS 34% 40% 66% 39% 23% 25% 33% 37% 39%
Pedigree NS 80% 80% 89% 83% 54% 78% 88% 86% 88%
Offspring NS 60% 71% 70% 61% 45% 48% 61% 62% 68%
Relatives NS19% 22% 20% 8% 21% 17% 25% 19% 11%
Work results* 36% 35% 5% 17% 76% 84% 34% 1% 23%
Dog shows NS 31% 33% 37% 39% 18% 25% 34% 47% 28%
Reputation *
of the breeder 27% 20% 24% 32% 34% 18% 30% 42% 25%
Others (no test) 7% 11% 5% 4% 3% 6% 6% 3% 11%

NS non significant * P< 0.05 (according to the model).

TABLE 5: Answers of the breeders to the question: “When you choose a stallion outside of your own
livestock, what information do you look at to make your decision?” according to the breed group

(there was no significant effect of number of litters produced on the answers).
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The interaction between the two factors were also found
highly significant in each case (P<0.001) except with respect
to the average number of sires (P<0.011).

SELECTION GOALS

Dog conformation was declared as the first breeding goal
by 39.7% of the breeders. Each goal was ranked from 1 to 5.
This characteristic appears as the main breeding goal, with
an average rank equal to 2.1 (Table IV). It was followed by
behaviour, health and work. The answer “others” which
include such elements as feeling, reproduction or longevity,
was seldom chosen. No significant effect of the number of
litters produced was found on the declared breeding goal. On
the contrary, the breed group significantly (P<0.001) affected
it (Table IV). For instance, the main breeding goal was
conformation for the 2nd, 3rd and 9th groups, behaviour for
the st and 8th groups, and work for the 6th and 7th groups
(about dogs, according to the interviews, for most of the
French breeders, “work™ means physical activities, and not
only shepherd activity). In those two groups, work was
declared as the first breeding goal by respectively 55.7% and
40.9% of the breeders.

One of the questions in the questionnaire was about the
physical activities of the dogs “Do you make your dog
work?”. The breeders could also pick a box about the kind of
work his dogs were doing (hunting, herding, protection, dog
sports...). Nine hundred eighty-two breeders answered the
question, and among them, 66% answered that their dogs did
some work. The two main activities were hunting, which was
done by 36% of the whole sample, and protection work
(defence) with 11%. The other results are not presented here.
There was no significant effect of the factor “number of lit-
ters produced”. According to the breed group (Figure 2), dif-
ferences were highly significant for work (P<0.0001). The
statiscal analyses for hunting and defence were not perfor-
med, because the maximum likehood estimate could not be
evaluated, due to the distribution of answers between cate-
gories. The proportion of breeders who said they were
making their dog work dropped from 97% (7th group) to
21% (9th group). In the 7th group, also 97% of the breeders
answered that their dogs were hunting. In the three groups
(1st, 2nd, 9th), no one answered that their dogs were hunting,
which was predictable. Finally, a large number of breeders
had their dogs doing some defence activities only in the 1st
(46%) and 2nd (18%) groups.

SELECTION TOOLS

Nine hundred and fifty breeders answered the question
“When you choose a stud dog outside of your own breeding
stock, what information do you look for to make your deci-
sion?” Eighty percent of the breeders quoted the answer
“pedigree”, maybe because it gives some data about ances-
tors, work results, dog shows, and disease tests (only about
hip dysplasia in French pedigrees). Sixty percent of the bree-
ders quoted “offspring”. The rate for the other answers fluc-
tuated between 36% (dog show) and 7% (others). The box
“others” gathered such elements as price, results of diagnos-
tic tests, or ancestors. A few significant effects of categories
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on answers were found (Table V). Indeed breed groups had
a slightly significant effect only on “work results” and “repu-
tation of the breeder”.

ABOUT LINE-BREEDING AND CLOSE-BREEDING

Two questions were related to the practice of line-breeding
and close-breeding, respectively. In the questionnaire, line
breeding was defined as the mating of a sire and a dam sha-
ring the same far ancestor, present several times in their pedi-
gree, and close-breeding as mating closely related dogs, e.g.
half- or full sibs. Among the 949 breeders who answered the
first question, 49% declared they were using line-breeding.
Amongst 962 answers, 24% of the breeders declared they
were using close-breeding. These proportions were signifi-
cantly higher (P<0.0001) for breeders producing more than
one litter per year (Table VI). There was no significant effect
of the breed group.

REPRODUCTION

For the dams, the average announced age at the beginning
of the reproductive career was 2.4 years (959 answers,
s.d.=0.8) and the average age at the end of the reproductive
career was 6.7 years (917 answers, s.d.=1.1). For the sires,
the corresponding parameters were equal to 2.1 years (659
answers, $.d.=0.7) and 8.4 years (581 answers, s.d.=1.5),
respectively. The number of litters produced had a signifi-
cant effect on age at the beginning for both dams (P=0.022)
and sires (P=0.031) as well as on age at the end for dams
(P=0.018) and sires (P=0.037). Our results suggest that sires
and dams of regular hobby and professional breeders begin
there reproductive career earlier and end it later. The breed
group was also found to have a significant effect on age at
the end of the reproductive career for both sexes (P<0.0001)
but not on the age at the beginning (Table VII).

A total number of 942 breeders, owners of at least one
dam, answered the question dealing with the ways to pay for
the mating by a sire owned by another breeder (several ans-
wers to this question were allowed). The most used modali-
ties were monetary payment (85%), the gift of a puppy from
the litter that followed the mating (31%) and the “exchange
of services” (11%). Less than 1% of the breeders wrote about
other modalities (another gift, no compensation, ...). There
was a significant effect of the number of litters produced on
these modalities (gift of a puppy being more used by the
hobby breeders), and the “exchange of service” (more used
by the breeders producing a large number of litters) (Table
VIII). Table VIII also clearly shows some significant diffe-
rences between breed groups. For breeders of all breeds'
groups, except those of the 6th group, payment is largely the
first modality used, followed by “exchange of service”. For
breeders of the 6th breeds' group, “exchange of service” is
the favorite way. About “exchange of services”, the 7" group
shows intermediate results between the 6" group and the
other groups.

To the question “Have you ever used artificial insemina-
tion (AI)?”, breeders had to choose an answer among three
propositions: never, occasionally or frequently. A majority
(58%) of the 972 breeders having answered this question
declared they had never used Al, 33% occasionnally and
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Number of litters produced 0-1 litter 2-5 litters 6 litters or more
Number of 512 324 90
“Are you using breeders
line-breeding?” **%* % of positive 41% 62% 67%
answer
Number of 523 325 91
“Are you using breeders
close-breeding?” #* % of positive 16% 30% 41%
answer
*#% P< 0.001 (according to the model).
TABLE 6: Answers of the breeders to the question: “Are you using line-breeding?” and “Are you using
in-breeding?”, according to the number of litters produced (there was no significant effect of the
breed group on the answers).
Breed group 1 2 3 6 7 8 9 4-5-10
Number 141 119 73 91 125 61 90 58
Age at
.. of answers
beginning
NS Mean 224 221 220 246 288 250 220 237
s.d. 0.53 0.50 0.62 0.71 0.84 0.74 1.17 0.65
Dams
Number 134 110 68 87 120 59 87 55
Age at of answers
the end*** Mean 717 609 638 678 683 689 641 7.00
s.d. 1.01 0.82 0.93 0.90 1.14 0.95 1.19 1.15
Age at Number 94 78 57 65 68 40 64 47
beginning of answers
NS Mean 187 179 159 228 232 180 157 200
. s.d. 0.64 0.44 0.51 0.81 0.83 0.56 0.63 0.71
Sires
Number 86 61 45 45 62 31 59 42
Age at of answers
the end*** Mean 881 728 840 827 896 897 831 876
s.d. 1.22 1.16 1.56 1.15 1.45 1.16 1.53 1.51
NS non significant *** P< 0.001 (according to the model).
TABLE 7: Age of reproductive career given by the breeders according to the breed group.
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FIGURE 2 - Activities done by the breeders’ dogs according to the breed
group. Work includes hunting and defence. About hunting and defen-
ce, the statistical analysis was not performed, because the maximum
likelihood estimate could not be evaluated (*** P< 0.001 according
to the model).
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Never QOccasionally Regularly

FIGURE 3 - Answer of the breeders to the question: “Have you ever used
artificial insemination?”” according to the breed group.
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Number of litters produced 0-1 litter 2-5 litters 6 litters or more
Number of answers 519 317 85
Payment NS 82% 87% 93%

Gift of a puppy* 35% 28% 13%
Exchange of services*** 9% 12% 25%
Others (No test) 1% 1% 1%

Breed groups 1 2 3 6 7 8 9 4-5-10
Number of answers 141 113 71 84 129 62 85 57
Payment*** 94% 94% 90% 29% 86% 89% 91% 89%
Gift of a puppy*** 18% 14% 24% 85% 45% 19% 14% 28%
Exchange of services* 8% 9% 17% 20% 7% 11% 13% 14%
Others (No test) 1% 0% 0% 1% 2% 2% 0% 0%

NS non significant * P< 0.05, *** P< 0.001 (according to the model).

TABLE 8: Answers of the breeders to the question: “When you are mating your female by a sire from
outdoors, what are in general the payment methods?” according to the number of litters produced
and the breed group (possibility to check several answers).

Behaviour of the sire

36%

Behaviour of the dam

45%

Ease of use

11%

Morphology of the sire

8%

Morphology of the dam

13%

Health reasons

68%

Quality of the sire

7%

Imported semen

5%

Others

7%

TABLE 9: Reasons given for the use of Al by the breeders who

use it (382 answers).

only 9% regularly. Regular hobby and professional breeders
use significantly more AI than occasional hobby breeders
(P<0.001). Figure 3 also shows the significant effect
(P<0.0001) of the breed group on the use of Al: the propor-
tion of breeders using Al is significantly lower for breeders
of the 6™ group (P<0.0001); it is also significantly lower for
breeders of the 3" and 7" in comparison with breeders of the
1#, 2" and 8" groups (P<0.0001). Among the 382 breeders
using Al, the main reason was health reasons (68% of the
answers), mainly for protection against brucellosis, accor-
ding to the interviews. The other frequently given reasons
were the behaviour of the dam (45%) or sire (36%). The
conformation of the dam or sire, ease of use, genetic quali-
ties of the sire and import of the semen were more rarely
given as reasons to use Al (see Table 1X).

Discussion

Our goal was to analyse the diversity of breeding goals and
methods among dog breeders on the scale of the French
population. The response rate was equal to 5.0%, which is
rather low in comparison with investigations of the same
kind [10]. This could be explained by the very large diffusion
of the questionnaire (about 20 263 breeders), by its length
and by the fact that pre-stamped envelopes were not inclu-
ded. In our sample, occasional breeders were underrepresen-
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ted. This fact does not create a problem about comparison
between categories but we should be careful about generali-
sing the results of the survey to the whole breeders popula-
tion. This is the reason why the results have been mainly
shown in term of comparison between breeders categories,
rather than average values.

Our study underlines clear differences in breeding
methods among dog breeders. Indeed, according to the breed
and to the fact that the breeder is an occasional, regular, or
professional one, kennel sizes, objectives and methods of
selection can be totally different. The large majority of
modern breeds were in the beginning working dogs, used as
watchdogs, hunting dogs, shepherd dogs... This is why, nine
of the ten groups of the FCI nomenclature are utility groups.
Nowadays selection for conformation [2] seems to prevail
over other kinds of selection. However our results suggest
that, according to the breeders, a majority of pointing dogs
and scent hound breeds are still mainly selected for work.
The fact that in these two groups, the number of litters pro-
duced is significantly smaller than most of the other groups
strongly suggests that breeders of the 6™ and 7" groups are
generally breeding dogs for their own hunting purposes.
Therefore their expectations will differ from those of the
other breeders, for instance about future improvements of
pedigrees: breeders of these two groups are likely to be more
interested by an increase of information about work results
than about results of dog shows or health.

Revue Meéd. Vét., 2007, 158, 10, 496-503
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Some previous studies [8, 11] have shown that there is a
significant inverse correlation between body size and longe-
vity among dog breeds, some giant breeds having a lower
longevity than 8 years. This could explain the fact that, in the
second group, which contains a large number of giant breeds,
dogs have a significantly earlier end of reproductive career
in comparison with other groups. Longevity is then liable to
have some influence on the length of reproductive career.

Inbreeding is frequently used by dog breeders to fix some
qualities of a particular dog within the breeding stock of a
dog breeder [9]. We originally assumed that there were some
differences of inbreeding management methods between
breeds. Indeed in some breeds, close breeding can be forbid-
den by the breed club [4]. Besides some previous studies
have shown that there are strong differences of inbreeding
rate between breeds, independent of population size or pedi-
gree knowledge [6, 7]. Our results did not show differences
according to breed groups; however answers about inbree-
ding clearly suggest that breeders who make one litter or less
per year use less line-breeding and close-breeding than more
regular ones. This could be explained by the fact that the use
of inbreeding increases the risk of the expression of genetic
defects in a litter [3], and an occasional breeder cannot take
such risk so easily as a regular one. Since, according to SCC
data, those small breeders produced only one third of the lit-
ters, when loss of diversity has to be avoided in a breed,
clubs should try to better communicate and advise regular
breeders [6].

According to our results, male and female of regular bree-
ders began their reproductive career earlier than those of
occasional breeders, probably to test earlier the reproduction
value of the animals. Although effects of early mating of bit-
ches have never been investigated in-depth, it is well known
in farm species that such practices may have some harmful
effect on fertility and whelping. Therefore most Kennel
Club, like SCC, impose a minimum age for the first litter
bred. This limit should be chosen regarding the morphologi-
cal specificities of each breed.

Conclusion

Our results suggest that although selection goals were
clearly linked to the breed, the main factor which influences
the selection method is the fact that the breeder is occasion-
nal, regular or professional. About reproduction methods,
such as the use of AI, both factors seemed to have some
influence. However, these factors are surely not the only
ones that have some influence on selection. Some factors
may play an important role in the decisions and should be
investigated in further studies, e.g. population size of the
breed, experience or social category of the breeder. The
world of dog breeding is rather complex, with a great diver-
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sity of breeders. Studies and surveys on that topic are neces-
sary to understand the breeders’ motivations and so that ken-
nel clubs can make useful propositions about breeding.
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comment I'éleveur voit-il son activitée ? (1)

G. LEROY™*, E. VERRIER**, C. WISNER-BOURGEOIS***, X. ROGNON*>*

* INRA/AgroParisTech, UMR1236 Génétique et diversité animales, 16 rue Claude-Bernard, 75231 Paris 05 et Société Centrale Canine, 155 avenue

Jean-Jaures, 93535 Aubervilliers.

** INRA/AgroParisTech, UMR1236 Génétique et diversité animales, 16 rue Claude-Bernard, 75231 Paris 05.
*** AgroParisTech, Unité de Sociologie Rurale, 16 rue Claude-Bernard, 75231 Paris 05.

Résumé : La maniere dont les éleveurs définissent et s'impliquent dans leur activité est étudiée a partir d'un
questionnaire envoyé aux €leveurs enregistrant des portées auprés de la Société Centrale Canine (SCC). Les 985
réponses sont analysées en fonction du nombre de portées produites au cours de I'année précédente et du groupe
racial élevé. Parmi les éleveurs interrogés, 22,5 % indiquent que leur activité principale tourne autour du Chien. La
nourriture est considérée comme la premiere dépense par 68 % des éleveurs, devant les frais vétérinaires, mais il

existe des variations en fonction des races. L'activité d'élevage, c'est “étre passionné

L1

pour 88 % des éleveurs et

“sélectionner une race” pour 70 %. Sur de nombreux points, les races élevées et le nombre de portées produites ont
une influence significative sur les opinions et les pratiques des éleveurs.

Mots clés : Chiens - Eleveurs - Enquéte - Activité.

n estime a 15 000 le nombre d’éleveurs qui, chague année,

enregistrent prés de 170 000 chiots auprés du LOF, le Livre
des Origines Francaises. Une large majorité de ces éleveurs sont
des amateurs et, si I’on prend en compte ceux qui produisent
moins d’une portée par an, la population des éleveurs LOF
compterait plus de 20 000 personnes. Ceux-Ci présentent une
large diversité en terme d’utilisations, de races ou de production.

Afin de mieux cerner les opinions et les attentes de cette
population, la Société Centrale Canine (SCC), qui gére le LOF, a
mis en place en 2005 une enquéte sous forme de gquestionnaire,
sur des problématiques telles que I’'amélioration de ses services,
la reproduction ou la santé des races. Des premiers résultats ont
mis en évidence de larges différences concernant les méthodes
de gestion et de sélection des populations canines, en fonction du
nombre de portée produite [1].

Il s’agit ici de regarder plus précisément comment I’éleveur se
définit lui-méme ainsi que son activité. En effet, si les
sociologues ont étudié I’identité des éleveurs d’animaux de
rente a plusieurs reprises [2], on ne s’est que peu intéressé aux
espéces de compagnie [3] dont I’élevage est une activité a plein
temps pour seulement une minorité d’éleveur. Les résultats
seront analysés en fonction du nombre de portées produites, afin
de distinguer éleveurs occasionnels, réguliers ou professionnels,
ainsi qu’en fonction des races élevées.

1. Matériel et méthodes
1.1. Questionnaire (figures 1 a 4)

Le questionnaire a été construit sur la base d’entretiens menés
aupres de 42 éleveurs, puis d’une phase de validations auprés de
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cinquante autres éleveurs. Il est anonyme et constitué de
55 questions. 1l a été envoyé en aolt 2005 aupres des
20 263 éleveurs enregistrant des portées aupres de la SCC.
985 guestionnaires ont été analysés en retour. Une copie du
questionnaire peut étre envoyée sur demande.

1.2. Catégories d’analyse

Les réponses ont été étudiées a partir de deux facteurs qui se
sont révélés influencer les méthodes et les opinions de
I’éleveur [1] : le nombre de portées produites et le groupe racial
principalement élevé.

Le nombre de portées produites au cours de I’année précédente
constitue un critére relativement synthétique pour prendre en
compte le degré d’implication de I’éleveur dans cette activité et
distinguer éleveurs occasionnels, réguliers, voire professionnels.
Les éleveurs ont donc été regroupés en trois catégories en
fonction de ce nombre : les 536 occasionnels (0 a 1 portée), les
333 réguliers (2 a 5 portées) et les 92 potentiellement
professionnels (6 portées et plus).

Les éleveurs qui ont répondu au questionnaire élévent plus de
186 races, dont 103 avec moins de 5 réponses. Cela nous a
conduits a faire des regroupements pour effectuer les analyses
statistiques. Les dix groupes de la nomenclature FCI
(Fédération Cynologique Internationale), essentiellement définis
selon I’utilisation originelle des chiens, ont été utilisés
(tableau n° I). Cependant, dans nos analyses, les groupes 4, 5 et
10 ne disposent pas d’assez de réponses pour obtenir des
résultats significatifs et ont donc été fusionnés. Un autre
probléme était lié aux personnes élevant plusieurs races (33 %
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des éleveurs). Suivant I’hypothése qu’élever dans un groupe
racial a une influence sur les opinions et les pratiques, seuls les
775 éleveurs déclarant avoir 80 % de leurs adultes et 80 % de
leurs portées au sein du méme groupe ont été pris en compte
dans les groupes.

1.3. Analyses statistiques

Les analyses ont été réalisées a partir du logiciel SAS [4]. En
fonction du type de réponse demandé, quantitatif ou qualitatif,
les résultats ont été analysés respectivement a partir d’un
modele linéaire généralisé ou d’un modele logistique. Le
modele prenait en compte les catégories “nombre de portées
produites” et “groupe racial” sans interaction.

Pour de plus amples informations sur les méthodes utilisées, se
référer a Leroy G [1].

2. Résultats

2.1. Activités de I'éleveur

Au total, 220 éleveurs, représentant prés d’un quart des
réponses, indiquent que leur activité principale concerne
I’6levage du chien. Parmi ceux-la, 109 (la moitié) effectuent
d’autres activités rémunérées autour du chien : dressage,
toilettage, pension, autres,.... Toujours parmi ces 220 éleveurs,
70 disent avoir produit moins de 6 portées tout en n’ayant pas
d’autre activité liée au chien. Ceci peut s’expliquer par le fait
que plusieurs d’entre eux sont au chdmage ou en retraite,
I’élevage devenant ainsi leur activité principale. Parmi les
éleveurs ayant déclarés six portées ou plus au cours de I’année
précédente, 73 % répondent que leur activité principale tourne
autour du chien ; parmi les éleveurs déclarant entre 2 et
5 portées, ils sont 29 %, et parmi ceux ne déclarant qu’une
portée ou moins, ils ne sont que 8 %. Le nombre de portées
produites a bien un effet significatif sur les réponses a la
question (P <0,0001). Il en est de méme pour le groupe racial
(P =0,03) : les éleveurs de groupe 6 déclarent moins
fréquemment avoir leur activité principale tournant autour du
chien que les autres éleveurs.

Le tableau n° Il indique I’activité principale des 761 éleveurs
ayant déclaré que cette derniere ne concernait pas I’élevage du
chien. Les différences avec les données INSEE [5] de la
population francaise sont significatives par test du Chi?
(P <0,0001). Les catégories “agriculteur, exploitant” et “artisan,
commercant, chef d’entreprise”, semblent surreprésentées au
sein des éleveurs, au contraire des “ouvriers” et “professions
intermédiaires”, ces deux derniéres catégories ne représentant
que 20 % des réponses contre 47 % au sein de la population
active francaise.

2.2. Nombre d’années d’élevage

Il était demandé aux éleveurs d’indiquer de quelle année datait
leur premiere portée. A partir des 967 réponses, on a pu déduire
qu’en moyenne les éleveurs produisaient depuis 12,7 ans
(e.t. =11,2), le plus vieil éleveur faisant des portées depuis
1948. En général, plus I’activité d’élevage est importante, plus
Iactivité est ancienne : I’année moyenne de premiére portée est
1987, 1990 et 1995 pour les élevages a plus de 6 portées,
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2-5 portées, et une portée ou moins, respectivement
(P <0,0001). Le groupe racial a lui aussi un effet significatif sur
I’ancienneté de I’activité (P < 0,0001) ainsi que le montre le
tableau n° 11l : la date de premiére portée varie en effet de
9,2 ans pour le groupe 3 (Terriers) a 14,6 ans pour les chiens de
berger du groupe 1.

2.3. Définition de l'activité

A partir des interviews préliminaires, un certain nombre de
réponses étaient proposeées a la question “Pour vous, outre le
fait de produire des chiots, qu’est ce qu’étre éleveur ?” : étre
passionné, avoir un hobby, sélectionner une race, communiquer
autour du chien, faire des compétitions, aimer les chiens, avoir
des chiens en bonne santé, beaucoup travailler pour le chien,
d’importantes dépenses, autres. Les éleveurs devaient cocher
trois réponses. Les 889 réponses sont présentées dans le tableau
n° IV. Le nombre de portées produites s’est révélé ne pas avoir
d’effet significatif sur les réponses a la question. En revanche,
deux réponses sont affectées par le groupe racial : “avoir des
chiens en bonne santé” (P = 0,03) et “faire des compétitions”
(P <0,0001) : les éleveurs du septiéme groupe sont en effet plus
nombreux (33 % contre 17 % en moyenne) que les autres a
indiquer cette derniere réponse (P < 0,0001) et, par conséquent,
moins nombreux a évoquer la santé dans leurs réponses (33 %
contre 42 % en moyenne).

2.4. Participation aux expositions

[l était demandé aux éleveurs de préciser le nombre
d’expositions de beauté et épreuves de travail auxquelles ils
avaient participé au cours de I’année précédente. Dans cet
article ne seront présentés que les proportions d’éleveur
déclarant avoir participé a au moins une manifestation.

77 % des éleveurs déclaraient avoir participé a au moins une
exposition de beauté au cours de I’année précédente. Le groupe
racial et le nombre de portées produites avaient tous deux un
effet significatif sur les réponses (P < 0,0001) : au sein de la
catégorie d’éleveurs ayant produit de 0 & 1 portée, la proportion
était de 69 %, elle montait a 87 % pour la catégorie 2 a
5 portées puis passait a 80 % pour 6 portées et plus. En ce qui
concerne les groupes raciaux (tableau n°® V), cette participation
chutait de 91 % (groupe 9) a respectivement 67 % et 58 % pour
les groupes 6 et 7.

37 % des éleveurs déclaraient avoir participé a des épreuves de
travail. En ce qui concerne le nombre de portée produite
(P =0,004), a une portée ou moins, la participation était de
35 % ; pour les catégories “2-5 portées” et “6 portées et plus”,
celle-ci était respectivement de 42 % et de 29 %. La
participation au sein des groupes est présentée au sein du
tableau n°V, et varie de 7 % (groupe 9) a 58 % (groupe 7)
(P <0,0001).

2.5. Rentabilité de l'activité
et principales dépenses

923 éleveurs ont donné des réponses au sujet de la rentabilité de
I’activité économique autour des chiens. Pour effectuer les
analyses statistiques sur des variables qualitatives de type
ordonnée, les réponses “autre” et “ne sait pas” n’ont pas été
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Figure n° 4 : Questionnaire - page 4.
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Enquéte aupres des éleveurs canins : comment ['éleveur voit-il son activité ?

Tableau n° 1 : Distribution des éleveurs au sein des groupes raciaux FCI (parmi les éleveurs déclarant avoir 80 % de leurs adultes et 80 %

de leurs portées au sein du méme groupe).

Ne° Groupe Description du groupe FCI Nombre d’éleveurs élevant dans le groupe
1 Chiens de berger et de Bouvier (sauf chiens de Bouvier suisses) 145
> Chiens de _type F_’inscher et Schnauzer — Molossoides — chiens de montagne 120

et de Bouvier suisses et autres races
3 Terriers 73
4 Teckels 13
5 Chiens de type Spitz et de type primitif 25
6 Chiens courants, chiens de recherche au sang et races apparentées 91
7 Chiens d’arrét 130
8 Chiens rapporteurs de gibier — chiens leveurs de gibier — chiens d’eau 65
9 Chiens d’agrément et de compagnie 92
10 Lévriers 21
Total 775

Tableau n° 2 : Activité des éleveurs dont l'activité principale ne tourne pas autour du chien, par rapport aux statistiques de la population

francaise en 2005 (INSEE).

Artisan, Cadre profession

Activité Agrlcu!teur, commercant, intellectuelle ~ Employé Ouvrier . Profelss[on Retraité sans. Autre . Non .
exploitant , ; . intermédiaire emploi déterminé
chef d’entreprise supérieure
% des éleveurs 6 % 9% 17 % 24 % 8% 5% 22 % 6 % 1% 1%
. -
% au sein 8 % 13 % 24 % 3% 12% 8 % - - - -
des actifs
Statistique de
la population 3% 6 % 15% 29 % 24 % 23 % - - - -
francaise
Tableau n° 3 : Nombre moyen d'année d'élevage des éleveurs, en fonction du groupe racial.
Population totale 1 2 8 6 7 8 9 4-5-10
Nombre d’années 12,7 14,6 9,6 9,2 13,9 14 12,7 10,9 13,5
d’élevage moyen (e.t.) (11,2) (11,8) (9,7) (9,7) (10,7) (12,7) (12,1) (9,2) (11,3)

Tableau n° 4: Choix cochés par les éleveurs en réponse a la question “Pour vous, outre le fait de produire des chiots, qu'est-ce qu'étre

éleveur ?” (trois choix par éleveur).

Choix Etre passionné Sélectionner une race  Avoir des chiens en bonne santé  Aimer les chiens Faire des compétitions
% des éleveurs 88 % 70 % 42 % 38% 17 %
Choix Beaucoup travailler  Communiquer autour D’importantes dépenses Un hobby Autres
pour le chien du chien pour le chien
% des éleveurs 15 % 13 % 5% 4 % 2,5%

Tableau n° 5 : Proportion des éleveurs ayant déclaré participer a des expositions de beauté
précédente.

ou des épreuves de travail au cours de I'année

Population 1 2 3 G 7 8 9 4-5-10
totale
Participation a des expositions 0 0 0 0 0 0 0 9 9
do beAauté (P < 0.0001) 77% 76 % 87 % 76 % 67 % 58 % 80 % 91 % 76 %
Participation a des épreuves 35 % 52 % 16 % 31 % 46 % 58 % 39 % 7% 35 %

de travail (P < 0,0001)
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Tableau n° 6 : Rentabilité de I'activité autour des chiens en fonction du nombre de portées produites : distribution des réponses des éleveurs.

L’activité économique autour de vos chiens...

Total des éleveurs

Nombre de portées produites

0-1 portées 2-5 portées 6 portées ou plus

Permet d’assurer un revenu 6% 1% 3% 42 %
Permet d’équilibrer les dépenses en général 13 % 8% 21% 21%
Permet parfois d’équilibrer les dépenses 19% 20% 18% 20%
Permet d’éponger une partie des frais 30% 33% 36% 11%
Ne permet pas grand chose 28 % 38% 22% 6%
Autre 4% - - -

Ne sait pas 1% - - -

Tableau n° 7 : Classement moyen des dépenses selon les éleveurs en fonction du nombre de portées produites et du groupe racial, plus le
classement étant bas plus la dépense étant considérée comme importante.

Classement sur le total des 978 réponses

Alimentation Frais vétérinaires Manifestations Administratif Publicité Autres
1,6 2,2 4 51 5,6 58

Classement en fonction du nombre de portées produites
Nombre de portées produites 0-1 portées 2-5 portées 6 portées ou plus
Alimentation (non significatif) 1,6 15 1,7
Frais vétérinaires (P < 0,05) 2,3 2,2 2,1
Manifestations (non significatif) 4 3,8 4,6
Administratif (P < 0,01) 4,9 53 51
Publicité (non significatif) 5,7 5,6 51
Autres (non significatif) 5,8 5,8 57
Classement en fonction du groupe racial
Groupe FCI 1 2 3 6 7 8 9 4-5-10
Alimentation (P < 0,001) 1,4 1,6 2,0 1,2 1,4 1,5 2,0 1,6
Frais vétérinaires (P < 0,001) 2,3 2,1 1,9 2,4 2,6 2,1 1,9 24
Manifestations (P < 0,01) 4,1 3,8 3,8 4,6 3,8 3,7 3,7 3,3
Administratif (non significatif) 5,0 52 53 4,6 51 54 51 5,3
Publicité (non significatif) 55 5,6 57 5,8 5,8 5,8 55 5,8
Autres (non significatif) 5,8 5,8 57 5,8 59 59 59 59

prises en compte. Seul le nombre de portées produites a eu un
effet statistiquement significatif sur les réponses (tableau n° VI),
les éleveurs plus réguliers (6 portées et plus) ayant plus
tendance que les autres a considérer que I’activité est
potentiellement rentable (P < 0,0001).

A partir de la question “Quelles sont vos principales
dépenses 2, les éleveurs devaient trier de 1 & 3 les réponses
convenant le mieux parmi les choix suivants : alimentation,
manifestations canines, frais vétérinaires, administratif,
publicité, autres. A partir des 978 réponses, on a obtenu un
classement moyen pour chague choix, les choix non cochés par
les éleveurs étant arbitrairement classés en sixieme position.
Plus un classement était proche de 1, plus la dépense pouvait
étre considérée comme importante aux yeux des éleveurs
(tableau n° VI1). L'alimentation, indiquée comme premier choix
par 68 % des éleveurs, constitue avec les frais vétérinaires les
deux principales dépenses aux yeux des éleveurs. Les
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classements obtenus en fonction des catégories sont présentés
au sein du tableau n°® VII : seuls les éleveurs des groupes 3 et 9
placent les frais vétérinaires devant I’alimentation. On remarque
aussi I'importance faible des dépenses dues aux manifestations
canines, pour les éleveurs du 6 groupe.

3. Discussion

Le taux de retour peut-étre considéré comme un peu décevant
en comparaison avec d’autres études similaires [6]. Toutefois, le
nombre de réponses est suffisament important pour répondre
aux objectifs de I’étude. Une comparaison avec les données de
la SCC a permis de mettre en évidence une sous-représentation
des €éleveurs occasionnels au sein de notre échantillonage, de
Iordre de 15 % [1]. Il convient donc de rester prudent en ce qui
concerne les interprétations des résultats globaux et d’étudier
surtout les comparaisons entre catégories.



196

Enquéte aupres des éleveurs canins : comment I'éleveur voit-il son activité ?

3.1. Entre éleveurs occasionnels, amateurs
et professionnels

Le professionnalisme au sein de la cynophilie est une question
sensible dans un monde ot une large majorité des acteurs sont
des amateurs, et ou I’élevage reléve plus d’un hobby que d’une
véritable activité professionnelle. En paralléle a la Iégislation,
qui définit I'élevage comme I’activité consistant a détenir des
femelles reproductrices et donnant lieu a la vente d’au moins
2 portées d’animaux par an (article L214-6 du code rural), un
grand nombre de producteurs occasionnels ne se considérent
pas comme “Eleveurs”. Selon les données du LOF, 30 % des
170 000 chiots sont produits par des éleveurs ayant fait moins
de 2 portées ; on ne peut donc pas ignorer I'impact de cette
catégorie d’éleveurs dans la gestion des populations canines.

Notre catégorisation supposait qu’il existait une catégorie
intermédiaire, constituée d’éleveurs plus réguliers dans leur
activité mais n’ayant “pas de véritable motivation lucrative mais
une ambition zootechnique affirmée” [7]. Les résultats des
analyses vont dans ce sens, puisqu’au sein de la catégorie
produisant de deux a cing portées, on retrouve effectivement des
éleveurs plus impliqués que les autres dans la cynophilie et
notamment avec une participation importante aux manifestations.
Ces mémes éleveurs ont aussi tendance & nier toute rentabilité a
I’élevage (seuls 3 % considére que I’activité économique autour
des chiens permet d’assurer un revenu).

Les éleveurs professionnels représentent une minorité qui n’est
pas aisement identifiable au sein de la population des éleveurs
francais. Le prix moyen d’un chiot peut varier facilement du
simple au double, notamment en fonction de la prolificité et de la
notoriété de la race : deux éleveurs produisant donc le méme
nombre de chiots n’en tirent donc pas forcément le méme prix de
revient. De plus, I’élevage peut étre lié a d’autres activités telles
que la pension ou le dressage, et ceci de maniére prépondérente
ou non. Il est clair qu’au sein de notre étude, la catégorie
“6 portées et plus” ne comporte pas que des professionnels :
73 % considérent que leur activité tourne autour du chien, et
seulement 42 % estiment que I’élevage permet d’assurer un
revenu. Néanmoins, pour une majorité d’entre eux, les
contraintes techniques et financiéres qu’implique I’élevage et la
cynophilie ne peuvent plus étre ignorées, ce qui expliquerait
notamment une plus faible participation aux expositions que
pour la catégorie “2 a 5 portées”.

Dans notre échantillon, 22,5 % des éleveurs indiquaient avoir
une activité principale tournant autour du chien. Si I’on prend
en compte une sous-représentation des éleveurs occasionnels au
sein de notre échantillonage, et le fait qu’une partie des
éleveurs, au chdmage ou retraités, a considéré qu’il s’agissait
“par défaut” de leur activité, il serait logique de considérer que
cette proportion est plus faible dans la réalité.

Les différences de catégories socio-professionnelles entre les
éleveurs et le reste de la population frangaise sont liées a de
nombreux facteurs (utilisations du chien, contraintes d’habitat).
Quoique Millier et Digard [8] aient pu mettre en évidence une
surreprésentation du secteur tertiaire parmi les propriétaires
d’animaux, I’élevage étant considéré comme une activité
agricole (article L311-1 du code rural), il n’est donc pas
étonnant de trouver aussi une surreprésentation des agriculteurs
et exploitants agricoles au sein des éleveurs canins.
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A partir des interviews préliminaires, les mots “passion” et
“sélection” faisant partie des plus employés pour définir le fait
d’étre éleveur. Ceci se retrouve au sein du questionnaire,
puisque ces deux termes sont cochés par respectivement 88 % et
70 % des éleveurs, ce qui est en cohérence avec les études de
Digard [3].

On notera cependant une grande homogénéité au sein des
catégories, les éleveurs a priori professionnels semblant définir
I’activité de la méme fagon que les occasionnels (aucune
différence significative).

3.2. Influence des groupes raciaux
sur les réponses

D’un groupe racial a I’autre, il n’y a eu que peu d’hétérogénéité
trouvée dans les réponses a la question : “Pour vous, outre le
fait de produire des chiots, qu’est-ce qu’étre éleveur ?”. La
seule différence concerne I'importance de la réponse “faire des
compétitions™ au sein des éleveurs du septieme groupe (chiens
d’arrét), pour qui la sélection de leur race passe beaucoup par
les épreuves de travail, ce qui explique que ce soit au sein de ce
groupe que I’on retrouve la plus importante participation a ces
épreuves (58 %).

En ce qui concerne les participations aux manifestations,
il existe une grande hétérogénéité entre les groupes
essentiellement tournés sur la sélection sur le travail (groupe 6
et 7), et ceux qui n’ont pas d’épreuve de travail et s’intéressent
uniquement a la conformation au standard et éventuellement au
comportement [1]. Notons qu’il existe tout de méme un petit
pourcentage (7 %) d’éleveurs du 9¢ groupe (chien de
compagnie) participant a des épreuves de travail : ceci est
expliqué par la pratique de Iagility, la discipline étant ouverte a
toutes les races.

Dans certains groupes, on trouvera des résultats plus partagés
entre les races et au sein des celles-ci : c’est le cas du groupe I,
qui regroupe des populations non-soumises au travail
(Bobtail,...) et des races pour lesquelles on retrouve des
éleveurs sélectionnant essentiellement sur le travail ou la
morphologie (Berger belge malinois,...). Ceci nécessiterait
donc une enquéte plus approfondie a I’échelle des races.

Il est intéressant cela dit de constater que le groupe racial est lui
aussi lié de maniére trés significative a la date de premiére
portée de I"éleveur. Ces différences peuvent éventuellement étre
liées a des phénomenes de mode au sein des races, qui décident
un certain nombre de propriétaires a franchir le pas et a faire des
portées : le troisiéme groupe (terriers), dont les inscriptions au
LOF ont augmenté de 23 % entre 2001 et 2005 (contre 6 % en
moyenne), a effectivement des éleveurs ayant parfois moins
d’année d’élevage derriere eux que les éleveurs des autres
groupes (9,2 contre 12,7 ans en moyenne).

Le groupe racial influence aussi fortement I’ordre des dépenses.
L’alimentation est considérée comme une dépense moins
importante que les frais vétérinaires, pour les races de petite
taille (groupe 3 et 6), au contraire des autres. On remarque aussi
que les dépenses liées aux manifestations semblent moins
contraignantes aux yeux des éleveurs du sixiéme groupe, sans
doute moins enclins a se déplacer pour des concours de beauté
ou de travail.
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Les résultats de cette enquéte permettent de distinguer
trois catégories d'éleveurs de chiens : des éleveurs occa-
sionnels produisant une voire aucune portée au cours d'une
année ; des éleveurs plus réguliers, tres impliqués dans la
Sélection et la cynophilie ; et des personnes pour qui
I'élevage devient un revenu d'appoint voire une activité pro-
fessionnelle a temps complet, et qui en subissent donc les
contraintes.

D'autres éléments, tels que les races élevées, influencent
les choix et les opinions, mais de maniére générale, les éle-
veurs associent de maniére assez homogéene leur activité a
une passion et a la nécessité de faire de la sélection.

D’autres facteurs susceptibles d'influencer les opinions et
les méthodes des éleveurs pourraient étre étudiés dans de
futures enquétes, et notamment en ce qui concerne les
races elles-méme. Les acteurs étant les principaux protago-
nistes de la cynophilie, de telles études devraient permettre
de mieux comprendre leur motivation et apporter ainsi des
informations utiles aux autres acteurs tels que les clubs de
race, les vétérinaires ou la SCC.
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Abstract

Leroy G, Verrier E, Wisner-Bourgeois C, Rognon X, Dog
breeders’ survey: how the breeder perceives his activity? -
1% part (Enquéte aupres des éleveurs canins : comment I’éleveur
voit-il son activité ? - 1 partie).

Prat Méd Chir Anim Comp (2007) 42: 191-197.

The way breeders define breeding was studied through
questionnaires sent to breeders registering litters with the
French Kennel Club (SCC). The 985 answers were analysed
according to the breed owned and the number of litters
produced. Among the breeders interviewed, 22.5% considered
that their main activity dealt with dog. Food was considered as
the main spending by 68% of the breeders, but discrepancies
were observed between breeds. For 88% of the breeders,
breeding meant to “be passionate”, but also meant to “make
selection on a breed” for 70%. On lot of subjects, breeds owned
and number of litter produced had significant impact on opinion
and breeding practices of breeders.

Key words : Dogs - Breeders - Survey - Activity.
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Résumé : A partir d'un questionnaire envoyé aux éleveurs, un état des lieux des évolutions récentes et de la santé des
races de chiens est établi. Les 985 éleveurs constatent plus souvent des améliorations que des détériorations de la
santé, de la morphologie ou des aptitudes, mais il existe des variations importantes en fonction des races. Au sujet des
pathologies génétiques qui touchent leurs races, constatés par 70 % des éleveurs, la premiere catégorie d'affections
citée par ces derniers concerne le systéme ostéo-articulaire (44 %), suivi par des questions de morphologie non
directement liées a la santé (19 %) et les maladies oculaires (17 %). La encore, toutes les races ne sont pas
également concernées, et les éleveurs de chien de vénerie constatent, de maniere générale, moins de problemes de

santé que ceux des autres groupes raciaux.

Mots clés : Chiens - Eleveurs - Enquéte - Maladies - Evolution - morphologie.

E nviron 300 races canines sont élevées en France, et
sélectionnées vers des objectifs aussi divers que la
conformation & un standard morphologique, les aptitudes au
travail, ou la lutte contre les affections héréditaires. Cette
sélection est effectuée par plus de 20 000 éleveurs, réunis au
sein d’associations, elles-mémes fédérées par la Société
Centrale Canine (SCC). Cette derniére gére entre-autres le
fichier généalogique des races : le LOF (Livre des Origines
Francaises). Afin de mieux cerner les attentes et les opinions de
ces éleveurs, une enquéte a été lancée en 2005. Les premiers
dépouillements de cette enquéte ont permis d’analyser les
objectifs de sélection et les pratiques d’élevage [1], ainsi que la
maniére dont les éleveurs pergoivent leur activité [2].

L’objectif est ici de s’intéresser a la perception qu’ont les éleveurs
de I’évolution récente des races canines et de leur “santé
génétique”. De nombreuses études ont étudié la prévalence des
maladies au sein des populations canines [3], notamment a partir
d’enquétes aupres des propriétaires ou éleveurs [4-7]. Ce genre de
travail n’avait cependant jamais été effectué en France a I’échelle
de la population canine totale. De plus, si les mécanismes de la
sélection sur la morphologie [8] ou le caractére [9] sont de mieux
en mieux connus, notamment d’un point de vue génétique, on ne
sait que peu de chose sur I’efficacité des politiques de sélection
proposées par les clubs et employées par les éleveurs.

1. Matériel et méthodes
1.1. Questionnaire (figures 1 a 4, p. 193)

Le questionnaire a été construit sur la base d’entretiens réalisés
aupres de 42 éleveurs, puis d’une phase de validations auprés de
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cinquante autres éleveurs. Il est anonyme et constitué de
55 questions. 1l a été envoyé en aolt 2005 auprés des
20 263 éleveurs enregistrant des portées aupres de la SCC.
985 guestionnaires ont été analysés en retour. Une copie du
questionnaire peut-étre envoyée sur demande.

1.2. Regroupement des races

En ce qui concerne les questions traitant des évolutions récentes
et des problemes génétiques des races, il était demandé aux
éleveurs de donner leur opinion uniquement sur la principale race
élevée. Les analyses ont donc été effectuées en fonction de cette
derniére. Les 958 questionnaires renseignent de maniére précise
156 races élevées a titre principal. Les 7 races pour lesquelles
plus de 25 réponses ont été obtenues ont constitué des catégories
a part entiére. Pour les autres races, des regroupements ont été
effectués en préalable des analyses statistiques. Ceci a été réalisé
de maniére a obtenir des ensembles de 25 éleveurs au minimum,
et ceci selon les groupes et sections de la FCI (tableau n° 1). Cette
nomenclature est en effet basée sur les similitudes en terme
d’utilisation de morphologique et d’histoire [4]. En tout, 24
classes ont été créées, dont une “autres races” (50 éleveurs),
regroupant les populations ne pouvant étre placées dans des
groupes de plus de 25 individus.

1.3. Analyses statistiques

Des analyses statistiques, établies a partir de modeles logistiques
prenant uniquement en compte I’effet des regroupements
raciaux, ont été réalisées a partir du logiciel SAS [10].
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Tableau n° 1 : Distribution des 985 éleveurs par rapport a la principale race élevée, au sein des regroupements raciaux issus de la nomen-

clature FCI.
Eleveurs
Groupe Race ou regroupement Races
N %
Beauceron - 31 3%
1 : Chiens de berger et de bouvier Berger allemand - 46 5%
(sauf chiens de bouvier suisses) Chien de berger belge - 28 3%
1° groupe (autres races) Berger australien, Berger de Brie, Border Collie,... 70 7%
2 : Chiens de type Pinscher et Molossoides Boxer, Chien de Leonberg, Rottweiler, ... 116 12 %
Schnauzer — Molossoides —
chiens de montagne et de . .
Bouvier suisses et autres races 2" groupe (autres races) Bouvier bernois, Dobermann, Schnauzer, ... 29 3%
Terriers de grande et Fox Terrier, Parson Russel Terrier, Terrier de
- 30 3%
moyenne taille chasse allemand, ...
. . . . Jack Russel Terrier, Scottish Terrier
. , ; 0
3 : Terriers Terriers de petite taille West Highland White Terrier,... 28 3%
. American Staffordshire Terrier, Bull Terrier, 0
Terriers de type bull Staffordshire Bull Terrier,... 25 3%
5 : Chiens de type Spitz et . I . 0
de type primitif 5¢ groupe Chow-chow, Siberian Husky, Spitz, ... 36 4%
6 : Chiens courants, chiens de Beagle - 27 3%
recherche au sang et races . Basset fauve de Bretagne, Griffon nivernais, 0
apparentées Autres chiens courants Chien courant suisse. .. 78 8%
Epagneul breton - 32 3%
. . Setter anglais - 32 3%
7 : Chiens rapporteurs de gibier Autres chiens darrét
— chiens leveurs de gibier — britanniaues et irlandais Setter Gordon, Pointer, Setter irlandais 30 3%
chiens d’eau q
Autres chiens d’arrét Braque allemand, Braque de Weimar,
. - A N 46 5%
continentaux Chien d’arrét allemand a poil dur,...
o o Chiens leveurs de gibier Cocker anglais, Springer anglais, 0
8 : Chiens rapporteurs de gibier — et broussailleurs Cocker américain,... 41 4%
chiens leveurs de gibier — Golden Retri Flat-coated Retri
chiens d’eau . olden Retriever, Flat-coated Retriever, 0
Rapporteurs de gibier Retriever du Labrador 44 5%
9 - Chiens d'aqré et Cavalier King Charles - 27 3%
’ delsg;paaégnriimen € Molossoides de petit format Bouledogue francais, Boston terrier, Carlin, ... 28 3%
9° groupe (autres races) Caniche, Chihuahua, Shih Tzu,... 59 6%
10 : Lévriers Lévriers Greyhound, Petit lévrier italien, Whippet,... 25 3%
3-4-6-8 Autres races Dalmatien, Teckel, Yorkshire terrier, ... 50 5%
Total 958 100 %

En ce qui concerne I’évolution récente des races, les éleveurs
avaient le choix entre cocher “augmentation/bonne opinion” ou
“diminution/mauvaise opinion”. En vue des analyses
statistiques, on a crée pour les 871 éleveurs ayant coché au
moins une case, une troisiéme catégorie, “pas d’évolution
constatée/sans opinion™, pour les sujets auxquels ces éleveurs
n’avaient pas répondu. Ceci permettait une analyse sur des
réponses qualitatives ordonnées, a partir d’une fonction de type
logit cumulé.

2. Résultats
2.1. Evolution récente des races

Les éleveurs répondant a la question *“Avez-constaté des
évolutions de la race au cours des dix derniéres années et
quelle est votre opinion a ce sujet ?”, pouvaient d’abord
indiquer si selon eux, la taille ou le poids avaient varié, dans
quel sens, ainsi que leur opinion & ce sujet. En moyenne, 34 %
constataient une augmentation de taille et 28 % une diminution.

Une méme proportion d’éleveurs (34 %) émettait une bonne
opinion ou une mauvaise opinion a ce sujet. En ce qui concerne
I’évolution du poids, respectivement 28 et 26 % des éleveurs
indiquaient une augmentation ou une diminution, et I’on
trouvait la méme proportion de satisfaits et d’insatisfaits par ces
évolutions (27 %). Il existait des variations significatives entre
les regroupements raciaux au sujet des évolutions de taille et de
poids (P < 0,0001) (tableau n° II) : la proportion d’€éleveur
indiquant une augmentation de taille passe de 10 % (autres
chiens d’arrét britanniques et irlandais) a 63 % (Setter anglais),
tandis que 4 % (autres chiens d’arrét britanniques et irlandais) a
63 % (Terriers de type bull) des éleveurs constatent une
augmentation de poids. Le tableau n° Il montre aussi des
différences d’opinions significatives sur les évolutions de poids
(P =0,008) : chez le Setter anglais 55 % sont satisfait des
évolutions de poids de leur race alors que chez les Retrievers
(rapporteurs de gibiers), cette proportion chute a 10 %. On
notera qu’il peut exister des disparités au sein d’une méme race.
Par exemple, 44 % des éleveurs de Cavalier King Charles
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Tableau n° 2 : Evolutions au cours des dix derniéres années des tailles et poids constatées par les éleveurs, et opinions a ce sujet, en fonc-
tion des regroupements raciaux. Les colonnes - et + représentant le % d'éleveurs constatant une diminution ou une augmentation de
taille/poids ou ayant respectivement une mauvaise ou bonne opinion de cette évolution.

Taille Opinion taille Poids Opinion poids
Groupe Race ou regroupement (P<0,001) (non significatif) (P<0,001) (P<0,01)
- + - + - + - +
Beauceron 19 % 32% 42 % 31% 35% 12 % 35% 23%
1 Berger allemand 28 % 57 % 45 % 30% 23% 32% 30 % 23%
Chien de berger belge 29 % 21 % 28 % 20 % 36 % 20 % 28 % 20 %
1 groupe (autres races) 30% 24 % 31% 36 % 24 % 20 % 22 % 27 %
5 Molossoides 27 % 35% 35% 35% 26 % 33% 30 % 29 %
2™ groupe (autres races) 21 % 45% 35% 48 % 26 % 48 % 39% 43 %
Terriers de grande et 27 % 50% 52 % 38% 21% 31% 28% 34.%
3 moyenne taille
Terriers de petite taille 50 % 25% 54 % 27 % 42 % 27 % 46 % 23%
Terriers de type bull 16 % 56 % 33% 42 % 13 % 63 % 38% 38%
5 5°¢ groupe 39 % 19% 40 % 27 % 40 % 17 % 37 % 17%
6 Beagle 7% 52 % 32% 20 % 4% 32% 20 % 12 %
Autres chiens courants 19% 38% 19% 46 % 16 % 24 % 13 % 32%
Epagneul breton 16 % 44 % 14 % 41 % 17% 24 % 7% 28 %
Setter anglais 28 % 63 % 29 % 55 % 23% 32% 10% 55 %
7 Autres chiens d'arrét 47 % 10 % 19 % 42% 38 % 4% 15 % 15 %
britanniques et irlandais
Autres chiens d'arrét 15% 41% 26 % 39% 18 % 34% 18% 34.%
continentaux
Chiens leveurs de gibier 51% 15% 46 % 29% 49% 9% 31% 29%
8 et broussailleurs
Rapporteurs de gibier 32% 25% 45 % 25% 5% 50 % 38% 10 %
Cavalier King Charles 48 % 26 % 36 % 28 % 44 % 32% 32% 24 %
9 Molossoides de petit format 36 % 29% 42 % 15% 38% 31% 46 % 12 %
9° groupe (autres races) 27 % 27 % 33% 29% 27 % 27 % 25% 29%
10 Lévriers 12 % 44 % 47 % 32% 11 % 42 % 32% 26 %
3-4-6-8  Autres races 26 % 30% 29 % 29 % 33% 21% 24% 24%
En moyenne 28 % 34 % 34 % 34 % 26 % 28 % 27 % 27 %

constatent une diminution de poids de cette race alors que 32 %
une augmentation. Dans d’autres cas, seule une faible minorité
déclare avoir constaté une évolution opposée a celle relevée par
la majorité : par exemple, chez les rapporteurs de gibier, 50 %
des éleveurs constatent une augmentation de poids et seulement
5 % une diminution.

En ce qui concerne I"évolution des autres caractéristiques, une
proportion plus importante d’éleveurs indique une amélioration
plutdt qu’une déterioration : au sujet de la morphologie
générale, ils sont 62 % contre 22 %, du caractére 57 % contre
15 %, des aptitudes naturelles 49 % contre 21 %, des
hypertypes 31 % contre 24 %, et de la santé 46 % contre 20 %.
On obtient des différences significatives entre les
regroupements raciaux dans tous les cas sauf a propos de la
santé (tableaux n* 111 et 1V). Ces améliorations font parfois la
quasi-unanimité des éleveurs : au sujet des aptitudes naturelles
par exemple, respectivement 83 % et 77% des eleveurs
d’Epagneul breton et de Setter anglais constatent un mieux et
aucun n’indiquent une détérioration. Dans deux ou trois cas
cependant, on a une majorité d’individus qui constatent une
détérioration : au sujet des molossoides de petit format, par
exemple, 65 % des éleveurs constatent une détérioration de la
situation a propos des hypertypes.
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2.2. Pathologies génétiques

[l était demandé aux éleveurs d’indiquer jusqu’a quatre
problemes génétiques touchant leur race. Les réponses ont été
regroupées en catégories suivant le tableau n°V. Les analyses
ont ensuite été effectuées par catégorie en fonction du fait que
I’éleveur évoque ou non le probléme pour sa race. Au total,
70 % des éleveurs indiquaient avoir des difficultés qu’ils
attribuaient a la génétique. 1l ne s’agissait pas uniquement
d’affections directement invalidantes, puisque apres les atteintes
du systéme ostéo-articulaire évoqués par 44 % des éleveurs
(surtout de type dysplasie, évoquée par 38 % du total des
éleveurs,...), on trouvait des questions de morphologie générale,
telles que les anomalies d’aplombs ou de dentition (19 % des
éleveurs).

Dans la plupart des cas, il n’a pas pu étre possible d’effectuer
des analyses statistiques, la répartition des réponses étant trop
faible dans certaines catégories pour trouver un maximum de
vraisemblance. Les analyses effectuées pour trois types de
problemes (respectivement affections du systeme ostéo-
articulaire, autres maladies génétiques, et morphologie
générale,...) indiquaient des différences significatives entre les
groupes (P <0,0001 pour les deux premiers types et P = 0,04
pour le troisieme). Les résultats au sujet des affections



202 Enquéte aupres des éleveurs canins : évolution récente et pathologie génétique des races

Tableau n° 3 : Evolutions au cours des dix derniéres années de la morphologie, du caractére et des aptitudes naturelles constatées par les
éleveurs, en fonction des regroupements raciaux. Les colonnes - et + représentant le % d'éleveurs constatant une détérioration ou une
amélioration au sein de leur race.

Morphologie générale Caractere Aptitudes naturelles
Groupe Race ou regroupement (P<0,01) (P <0,001) (P <0,001)
- + - + - +

Beauceron 31% 42 % 19% 50 % 35% 27 %

1 Berger allemand 23 % 68 % 34 % 55 % 34 % 52 %
Chien de Berger belge 16 % 48 % 20% 64 % 20% 48 %

1 groupe (autres races) 20% 58 % 19% 66 % 31% 44 %

5 Molossoides 23 % 66 % 10% 70 % 20 % 46 %
2™ groupe (autres races) 26 % 61% 35% 43 % 39% 43 %

Terriers de grande et moyenne taille 21 % 2% 24 % 66 % 34 % 48 %

3 Terriers de petite taille 35% 42 % 15% 62 % 27 % 35%
Terriers de type bull 21 % 71% 13% 79 % 21 % 63 %

5 5°¢ groupe 20% 63 % 10% 57 % 27 % 33 %
6 Beagle 16 % 80 % 0% 52 % 8% 44 %
Autres chiens courants 12 % 76 % 4% 56 % 18 % 50 %
Epagneul breton 14 % 66 % 10% 38% 0% 83 %

7 Setter anglais 13 % 81% 13% 45 % 0% 77 %
Autres chiens d’arrét britanniques et irlandais 15% 65 % 8% 31% 4% 62 %

Autres chiens d’arrét continentaux 21% 53 % 11% 63 % 13 % 74 %

8 Chiens leveurs de gibier et broussailleurs 37% 37% 6 % 74 % 23% 51 %
Rapporteurs de gibier 30% 63 % 48 % 28 % 50 % 30%
Cavalier King Charles 28 % 60 % 8% 44 % 8% 40 %

9 Molossoides de petit format 38% 35% 19% 62 % 8% 54 %
9° groupe (autres races) 16 % 61 % 10% 59 % 10% 39%

10 Lévriers 26 % 58 % 26 % 47 % 26 % 42 %
3-4-6-8  Autres races 21% 64 % 12% 40 % 21% 40 %
En moyenne 22 % 62 % 15% 57 % 21% 49 %

Tableau n° 4 : Evolutions au cours des dix derniéres années des problémes d’hypertype et de santé constatées par les éleveurs, en fonction
des regroupements raciaux. Les colonnes - et + représentant le % d'éleveurs constatant une détérioration ou une amélioration au sein
de leur race.

Problémes Santé (affections héréditaires)
Groupe Race ou regroupement d’hypertype (P <0,001) (non significatif)
- + - +

Beauceron 15% 19% 19% 38 %

1 Berger allemand 36 % 34 % 27 % 50 %
Chien de berger belge 24 % 28 % 12% 36 %

1 groupe (autres races) 36 % 19% 19% 44 %

5 Molossoides 26 % 38% 21% 56 %
2™ groupe (autres races) 9% 61 % 35% 43 %

Terriers de grande et moyenne taille 28 % 34 % 17% 52 %

3 Terriers de petite taille 35% 19% 23 % 42 %
Terriers de type bull 42 % 33% 38% 54 %

5 5¢ groupe 23% 37% 27 % 43 %
6 Beagle 4% 24 % 8% 32%
Autres chiens courants 12 % 24 % 15% 35%

Epagneul breton 10% 28 % 0% 45 %

- Setter anglais 13% 39% 16 % 42 %
Autres chiens d’arrét britanniques et irlandais 4% 23 % 8% 50 %

Autres chiens d’arrét continentaux 5% 26 % 24 % 42 %

s Chiens leveurs de gibier et broussailleurs 29 % 34 % 14 % 57 %
Rapporteurs de gibier 40 % 18 % 33% 50 %

Cavalier King Charles 24 % 52 % 32% 52 %

9 Molossoides de petit format 65 % 23 % 31% 50 %
9° groupe (autres races) 29% 33% 18% 53 %

10 Lévriers 37% 37% 21% 42 %
3-4-6-8 Autres races 19% 26 % 21% 36 %
En moyenne 24 % 31% 20 % 46 %
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Tableau n° 5 : Catégories de problemes rencontrés selon les €leveurs, a l'intérieur de leurs races.

% d‘éleveurs évoquant

Catégorie Exemples ces problémes

Affections du systéeme Dysplasie de la hanche, dysplasie du coude, luxation rotulienne, 44 %

ostéo-articulaire ostéochondroses, ...

Maladies oculaires Anomalie de | o_ell du Col_ley, _atrophle rétinienne progressive, entropion, 17 9%
glaucome, luxation du cristallin, ...

Affections cardiaques Atteinte de la valve mitrale, cardiomyopathie dilatée, sténoses,... 12 %

Affections du systéme nerveux Ataxie, nephropathie, syringomyélie, syndrome du wobbler,... 8%

Maladies de la peau Hypgrkeratose, démodécie, sinus dermoide, épidermolyse bulleuse 6%
jonctionnelle, ...

Atteintes autres Allergies, cancers, affections immunitaires, rénales, respiratoires,... 16 %

Morphologie générale Aplombs, dentition, monorchidie, hypertype, port d’oreille, taille,... 19%

Caractere Instabilité, travail, défaut d’instinct maternel, ... 7%

Couleur et poil Blanc envahissant, dépigmentation, ladre ou mouchetures,... 4%

Problématiques autres Consanguinité, herpés virose, tracabilité,... 7%

Tableau n° 6 : Catégories de probléemes liés a la santé répertoriés par les éleveurs, en fonction des regroupements raciaux.

Tout problemes Affections du systtme Maladies Affections  Affectionsdu  Maladies Atteintes
CHEVEs REss el [ erEEiEl confondus ostéo-articulaire oculaires cardiaques systeme nerveux de la peau autres
Beauceron 68 % 55 % 6 % 0% 3% 3% 10 %
1 Berger allemand 74 % 2% 7% 0% 2% 7% 15 %
Chien de Berger belge 43 % 18 % 0% 11 % 18 % 0% 29 %
1 groupe (autres races) 80 % 60 % 44 % 7% 0% 0% 9%
Molossoides 84 % 66 % 3% 32% 11% 7% 33 %
2 nd
2" groupe 72 % 62 % 24 % 10 % 10 % 7% 38 %
(autres races)
i 0
Lec:;'g;sn gfa%:“de e 57 % 3% 3% 13 % 7% 3% 13 %
3 Terriers de petite taille 68 % 29 % 7% 4 % 7% 29 % 32%
Terriers de type bull 64 % 32% 4% 16 % 20 % 16 % 20 %
5 5° groupe 81 % 67 % 33% 8% 8% 17 % 14 %
5 Beagle 41 % 7% 15% 7% 4% 0% 4%
Autres chiens courants 47 % 8% 5% 0% 3% 3% 10 %
Epagneul breton 72 % 63 % 0% 3% 0% 0% 3%
Setter anglais 81 % 66 % 3% 0% 0% 3% 3%
T s 0%
Autres chiens d’arrét
continentaux 65 % 41 % 9% 0% 7% 30 % 7%
. ciens leveurs de gibler——gg 95 59 % 49 % 10% 27 % 20 7%
Rapporteurs de gibier 93 % 84 % 45 % 20 % 11% 0% 9%
Cavalier King Charles 100 % 11% 63 % 96 % 41 % 0% 4%
g  Molossoides de pett 89 % 259 7% 18 % 4% 7% 57 %
9° groupe (autres races) 59 % 37 % 42 % 5% 2% 2% 8%
10 Lévriers 44 % 8% 4% 8% 4% 4% 16 %
3-4-6-8 Autres races 68 % 26 % 12 % 6 % 4% 10 % 22 %
En moyenne 70 % 44 % 17 % 12 % 8 % 6 % 17%
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Tableau n° 7 : Catégories de probléemes non liés directement a la santé répertoriés par les éleveurs, en fonction des regroupements raciaux.

Groupe Race ou regroupement Morphologie générale Caractere Couleur et texture du poil  Problématiques autres

Beauceron 26 % 0% 0% 3%

1 Berger allemand 15% 15% 4% 7%
Chien de berger belge 7% 11% 4% 4 %

1° groupe (autres races) 24 % 11% 1% 1%

5 Molossoides 15% 4% 7% 2%
2™ groupe (autres races) 10 % 7% 3% 0%
mgg;z gfa%:‘”de et 27 % 20 % 0% 23 %

3 Terriers de petite taille 18 % 0% 0% 0%
Terriers de type bull 16 % 0% 4% 0%

5 5° groupe 19% 3% 0% 3%
5 Beagle 33% 11 % 4% 15%
Autres chiens courants 23 % 4% 10 % 22%
Epagneul breton 31 % 6 % 0% 31%

Setter anglais 41 % 9% 3% 16 %

" brianmiques et randais 17 % 3% 0% 0%
coninentaux 205 0%

o e e ob
Rapporteurs de gibier 16 % 25 % 2% 5%
Cavalier King Charles 4% 0% 0% 0%

9 O'\éogﬁ?ﬂgf;at 14 % 4% 7% 4%
9° groupe (autres races) 14 % 2% 3% 2%

10 Lévriers 16 % 4% 0% 4%
3-4-6-8 Autres races 22 % 2% 4% 4%
En moyenne 19 % 7% 4% 7%

invalidantes sont présentés dans le tableau n° VI, montrant une
trés grande disparité entre les regroupements raciaux : par
exemple, alors qu’aucun éleveur de Setter anglais n’évoque
I’existence d’affections cardiaques dans cette race, cette
proportion passe a 96 % chez les éleveurs de Cavalier King
Charles. Le méme genre de disparité se constate au sujet des
manifestations non liées directement avec la santé des races
(tableau n° VII), ou la proportion d’éleveurs évoquant des
évolutions de morphologie passe de 4 % (Cavalier King
Charles) a 33 % (Beagle).

3. Discussion

3.1. Evolution récente des races

Les éleveurs constituant la population la plus impliquée dans la
gestion et la sélection des races, ils sont sans doute les
personnes les plus @ méme de juger des évolutions récentes de
leur race. Bien évidemment, il existe un certain nombre de
facteurs (goQts personnels, antécédents d’élevage, opinion vis a
vis de la politique de sélection du club,...), pouvant influencer
leur jugement ; ceci explique que méme dans les cas de race ou
plus de la moitié des éleveurs constatent une évolution dans une
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sens donné, il peut exister une proportion non négligeable
d’individus indiquant une tendance inverse. Lorsqu’en revanche
une tendance est constatée par prés de la totalité des éleveurs,
I"évolution semble difficilement contestable.

I est intéressant de remarquer que sur des sujets tels que la
taille ou le poids, le jugement est également partagé entre
éleveurs émettant un avis positif et négatif. En revanche, sur les
autres sujets, plus fréquemment liés a des objectifs de sélection
(morphologie, caractere, hypertype ou santé), les éleveurs sont
plutdt optimistes vis-a-vis de leur race. On peut aussi supposer
que lorsqu’une faible proportion d’éleveurs se prononce sur une
problématique, c’est qu’ils se sentent peu concernés par cette
derniére : au sujet des problémes d’hypertypes par exemple, qui
touchent peu de races au sein du sixieme groupe, moins de
30 % des éleveurs indiquent une évolution quelconque.

3.2. Pathologies génétiques au sein
des regroupements raciaux

A la différence d’autres études sur le méme sujet, la prévalence,
c’est-a-dire la proportion d’individus touchés au sein de la race,
n’est ici pas directement évaluée. On s’interesse, ici, plutt a la
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proportion d’éleveurs constatant une catégorie de probléme au
sein de sa race, catégorie pouvant ne pas étre directement liée a
la santé. Ceci n’empéche pas les comparaisons, et si nous
retrouvons comme premiére catégorie les affections ostéo-
articulaires (indiqués par 44 % des éleveurs), leur prévalence est
la deuxiéme au sein de I’enquéte de 2004 du Kennel Club
britannique [6], mais la huitiéme sur quatorze selon I’étude
d’Egenvall [3]. De la méme fagon, les maladies oculaires, que
nous plagons en deuxiéme position, sont en quatrieme et
dixiéme position dans ces études respectives. Ces différences
peuvent en partie s’expliquer par des variations de
méthodologie entre les enquétes, notamment au sujet des
regroupements d’atteintes, I’étude d’Egenvall séparant, par
exemple, affections osseuses et articulaires.

On obtient des différences importantes en fonction des
regroupements raciaux, notamment au sujet du sixiéme groupe,
pour lesquels les problémes constatés, peu nombreux (41 % et
47 % respectivement pour les beagles et les autres chiens
courants, contre 70 % en moyenne) sont surtout des problémes
de morphologie (33 % et 23 %) et des problématiques autres
(15 % et 22 %) avant d’étre des questions de santé. Ceci traduit
un intérét moindre des éleveurs de chiens de vénerie pour les
problématiques de santé, que cela soit justifié ou non.

c o n c | u s I o

Les éleveurs interrogés ont tendance a penser que leurs
races évoluent dans un sens favorable, tant pour leurs apti-
tudes que pour la morphologie générale, et le caractere. Il
existe des variations importantes entre et au sein des races
et regroupements raciaux, mais dans un certain nombre de
cas, la proportion importante d'éleveurs constatant une
évolution ne laissent que peu de doute quant a la réalité de
celle-ci. Une étude sociologique complémentaire est néces-
saire pour mieux comprendre les facteurs qui poussent un
éleveur a estimer que sa race s'est améliorée ou détériorée
dans un domaine particulier.

Il a aussi été possible a partir de ces analyses de faire une
évaluation de la pathologie génétique au sein des races, les
affections ostéo-articulaires, et en particulier la dysplasie
coxo-fémorale, constituant la principale catégorie d'affection
répertoriée. La proportion d'éleveurs constatant des affec-
tions varie en fonction des races, et ce ne sont évidemment
pas les mémes problemes qui touchent les méme races.
On notera aussi qu'en fonction des éleveurs, les problemes
génétiques qui sont censé toucher leur race ne concernent
pas forcément la santé puisque la deuxieme catégorie la
plus fréquemment répertoriée tourne autour de la morpho-
logie, sans atteinte directe a la santé des animaux. En com-
muniquant de maniere plus importante pour atteindre un
nombre plus élevé d'éleveurs, de futures études pourraiet
préciser ces résultats. Elles permettraient de plus de
mettre en évidence des évolutions de la situation des races,
validant ainsi I'éventuelle efficacité des politiques de sélec-
tion des clubs de race et des éleveurs.

-55-

Remerciements

Les auteurs remercient sincérement la SCC et
FANRT pour leur soutien, les professeurs Stéphane
ROBIEN et Ali CHAOUCHE pour leurs conseils, ainsi
gue tous les éleveurs ayant bien voulu participer a
l'enquéte.

Abstract

Leroy G, Verrier E, Wisner-Bourgeois C, Rognon X, Dog
breeders’ survey: recent evolutions and genetic diseases among
dog breeds - 2" part (Enquéte auprés des éleveurs canins :
évolution récente et pathologie génétique des races - 2" partie).

Prat Méd Chir Anim Comp (2007) 42: 199-205.

Recent evolutions and health of dog breeds were investigated
through questionnaires sent to French breeders. The 985
breeders interviewed noticed more often improvements than
degradation of health, morphology or work aptitudes, but there
were some discrepancies between breeds. 70% of breeders
noticed genetic diseases or genetic problems within their breed.
Musculoskeletal diseases constituted the first category of
pathology (referred by 44% of breeders), followed by problems
non-directly linked with health (19%), and ocular diseases
(17%). Scent hounds breeders noticed less health problems in
their breeds than other breeders.

Key words : Dogs - Breeders - Survey - Diseases - Evolution -
Morphology.
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F - Enquéte aupres des éleveurs : quelgues résultats

complémentaires

Le questionnaire étant composé de plus de cinquante items, il est apparu difficile d’utiliser
chacun de ceux-ci dans les trois articles consacrés a I’enquéte. Cependant, comme certaines
entrées, restées inexploitées, peuvent apporter des informations complémentaires utiles a
notre démarche, deux items, de nature fort différente, ont ét¢ analysés en complément : la
participation aux associations liées a la cynophilie, d’une part, les distances parcourues pour
faire saillir une lice, d’autre part. Dans le premier cas, il s’agit d’étudier ’intégration des
¢leveurs au sein des structures censées les représenter, et dans le second, nous cherchons a
nous faire une idée sur les éventuels flux de reproducteurs existant en fonction des races et
des ¢leveurs. Les résultats seront analysés en fonction du nombre de portées produites et du
groupe racial, comme dans les deux premiers articles. Dans les deux cas, des fonctions de

type logit et respectivement logit cumulé ont été utilisées.

I. Participation aux associations

Les éleveurs étaient interrogés sur leur appartenance aux trois catégories d’associations de
la cynophilie que sont les clubs de race (pour la race principale), les sociétés canines
régionales, et les clubs d’utilisation. A chaque question les éleveurs devaient répondre par oui
ou par non.

87% des éleveurs indiquaient étre membre d’un club de race pour leur race principale, le
nombre de portées produites et le groupe racial n’ayant pas d’effet significatif sur les
réponses. Vis-a-vis des sociétés canines régionales, le pourcentage d’appartenance était plus
faible (44% de membres), avec en revanche un effet significatif du nombre de portées
produites (P=0,0250) et du groupe racial (P=0,0003). Au sein des éleveurs ayant produit une
portée ou moins, 39% des éleveurs indiquaient appartenir a une société canine régionale, la

proportion de réponses positives montant a 45% et 55% pour les catégories « 2-5 portées » et
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« 6 portées et plus » respectivement. Le tableau 2.3 montre les différences de réponses en
fonction du groupe racial, proportion de membres variant de maniere générale entre 33%
(groupe 6) et 47% (groupe 3), avec une participation nettement plus important pour le groupe

1 (64%).

Tableau 2.3 - Proportion d’éleveurs disant adhérer aux sociétés canines régionales et aux clubs
d’utilisation en fonction du groupe racial élevé

Groupe 1 2 3 6 7 8 9 4-5-10

Sr‘é’gif)fa‘f:fﬂe 64% | 37% | 47% | 33% | 37% | 42% | 43% | 44%

Club d’utilisation™** 68% | 31% 19% | 27% | 26% | 16% | 13% 41%

**% P<().001 selon le modéle

En ce qui concerne les clubs d’utilisation, 34% des éleveurs se déclaraient membre d’au
moins une association. Seuls les groupes raciaux avaient un effet significatif (P<0,0001) sur le

pourcentage d’adhésion (voir tableau 2.3), qui variait de 13% (groupe 9) a 68% (groupe 1).

Le club racial constitue donc la premiére instance de représentation des éleveurs puisque
87% d’entre eux s’en déclarent membres. Parmi les éleveurs non-membres de club de race, un
certain nombre émettaient des critiques vis-a-vis du club au sein des remarques du
questionnaire, ce qui sous-entendrait que la non-appartenance a un club est souvent li¢e a un
désaccord vis-a-vis des instances dirigeantes de ce dernier. La forte participation des éleveurs
du 1% groupe aux sociétés canines régionales et clubs d’utilisation, est éventuellement due aux
modalités de sélection concernant les disciplines de travail de ce groupe. La pratique de
disciplines telles que le ring nécessite en effet d’appartenir a un club d’utilisation, ces derniers
étant obligatoirement liés a une société canine régionale. En conséquence les éleveurs sont
fréquement inscrits dans les deux associations, ce qui explique la sur-représentation des

éleveurs du 1 groupe.
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I1. Distance parcourue pour effectuer une saillie

A la question « Jusqu’a quelle distance étes-vous allé pour emmener une femelle effectuer
une saillie ? », les éleveurs devaient choisir une des quatres propositions suivantes :
départements limitrophes, toute la France, pays limitrophes, autres pays. 28% des éleveurs
interogés indiquaient étre allés jusqu’a des départements limitrophes, 43% dans toute la
France, 20% jusqu’a des pays limitrophes, et 9% dans d’autres pays. Le nombre de portées
produites et le groupe racial avaient tous deux des effets significatifs sur les réponses
(P<0,0001). Les résultats obtenus en fonction des catégories sont présentés au sein des figures

23et2.4.

50%
40%
309% || O 0-1 portée
20% 1| @ 2-5 portées
M 6 portées ou +
10% +—
o . | | Esl B

Departements Toute la France Pays limitrophes  Pays autres
limitrophes

Figure 2.3 - Distances parcourues pour effectuer une saillie, en fonction du
nombre de portées produites

La proportion d’éleveurs se limitant aux départements limitrophes pour faire saillir ses
reproductrices semble beaucoup plus important pour les €leveurs occasionnels (0-1 portées)
que dans les autres catégories (Figure 2.3). En contrepartie, au sein de ces deux catégories,
une forte proportion d’éleveurs, de I'ordre de 40%, est allé dans des pays étrangers

(limitrophes ou autres) pour effectuer des saillies.
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Figure 2.4 - Distances parcourues pour effectuer une saillie, en fonction du groupe racial
éleve

Au sein des groupes raciaux (Figure 2.4), le 6™ groupe se distingue particuliérement par la
faible mobilité de ses éleveurs, puisque 97% d’entre eux déclarent ne jamais Etre allés a
I’étranger pour effectuer une saillie contre 71% en moyenne. Cette proportion d’éleveurs
n’allant pas a 1’étranger est en revanche plus faible (55%) pour les groupes 4, 5 et 10. Ces
groupes se distinguent aussi par une forte proportion d’¢leveurs étant allés au-dela des pays

limitrophes : 21% contre 9% en moyenne.

Plusieurs facteurs peuvent expliquer les différences entre catégories. D’une part, les
¢leveurs réguliers (2-5 portées) et professionnels (6 portées et plus) ayant souvent des
ambitions plus importantes en terme de sélection que les amateurs, ils sont sans doute plus
enclins a se déplacer pour chercher un reproducteur. Ceci explique en partie les résultats
obtenus au sein du 6™ groupe, qui comprend un grand nombre d’éleveurs occasionnels. 11
existe cependant d’autres raisons, intrinséques a ce groupe, qui permettent d’expliquer que les
éleveurs se déplacent peu. Notamment, le 6™ groupe est essentiellement constitu¢ de races
francaises, locales pour la plupart. Par ailleurs, méme les ¢leveurs de ce groupe disposant de
races étrangeres (Beagle et Basset Hound, pour I’essentiel) se déplacent peu (parmi les
¢leveurs de races étrangéres du groupe 6, 2 sur 34 déclaraient avoir effectué des saillies a
I’étranger). Au contraire, au sein des groupes 4, 5 et 10, il n’existe qu’une seule race

francgaise, le Cursinu, citée par un unique éleveur au sein de 1’échantillon, ce qui peut
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éventuellement expliquer pourquoi les €leveurs de ces groupes se déplacent plus fréquemment

a I’étranger. Ces résultats sont dans tous les cas informatifs dans le sens ou, dans le premier

cas (6°™ groupe), il s’agit essentiellement de populations sans flux de génes depuis ’extérieur

Oémes

alors que dans le second cas (4, 5 et 1 groupes), nous avons affaire a des races dont la

gestion s’effectue en partie a 1’échelle internationale.
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G - Conclusion sur I’engquéte

Comme il a été évoqué dans les articles, le nombre total de réponses (985 sur 20 000) nous a
incités a prendre en compte un nombre limité de facteurs dans le cadre de 1’analyse de
I’enquéte. Les deux facteurs retenus (nombre annuel de portées et groupe racial) ont permis de
mettre en évidence un grand nombre de différences de pratiques en ce qui concerne la
sélection ou la reproduction des races. Les raisons qui guident les ¢éleveurs dans leurs choix
sélectifs et reproductifs sont sans doute liées a de nombreux facteurs. Ceux que nous avons
retenus devaient cependant étre appropriés a I’analyse de I’ensemble des items, d’une part, et
étre compatibles avec des analyses statistiques dans le cadre du jeu de données récolté, d’autre
part. Le groupe racial des animaux élevés nous est vite apparu comme essentiel, tout d’abord
eu ¢égard aux questions posées, et ensuite dans le cadre d’une recherche largement conduite
autour de I’entité raciale. Par ailleurs, plusieurs facteurs potentiels soulevaient des problémes
statistiques ou paraissaient moins pertinents que le degré d’implication de I’¢leveur dans
I’activité, représenté par le nombre de portées produites. La segmentation de ce facteur en
trois catégories s’est révélée judicieuse et a permis de mettre en évidence des résultats qui
n’auraient pas pu étre obtenus a partir d’une séparation entre amateurs et professionnels

uniquement.

I. Catégorisation des éleveurs en fonction du nombre de portées
produites

Le nombre de portées produites au cours de I’année précédente semble avoir constitué un
indicateur correct du degré d’implication de I’éleveur dans cette activité. Les occasionnels
(produisant une portée ou moins) constitueraient pres des trois quarts des éleveurs LOF (sur
20 000 é¢leveurs enregistré dans les bases de données de SCC, 5000 ont produit en 2007 deux
portées ou plus), pour un quart des portées produites. En ce qui concerne les méthodes
d’¢levage, les éleveurs occasionnels semblent plus reticents a employer des pratiques plus
techniques, telles que 1’insémination artificielle. Ces éleveurs sont aussi souvent moins

impliqués dans la cynophilie en comparaison des autres catégories, ce qui, associé au fait que

61-



beaucoup d’entre eux ne se considérent pas comme ¢éleveurs, explique probablement leur
sous-représentation en terme de réponse au questionnaire. En comparaison, les éleveurs
réguliers (2 a 5 portées), bien que moins nombreux, produisent prés d’un tiers des portées.
Plus impliqués dans les activités cynophiles que les autres catégories, ils montrent des
pratiques d’élevage intermédiaires entre les éleveurs occasionnels et professionnels. Les
contraintes économiques, et la nécessité d’assurer ce revenu, constituent probablement les
facteurs qui vont distinguer le mieux les individus assimilés a des professionnels, des autres
¢leveurs. C’est pourquoi au sein de la catégorie « 6 portées et plus », la participation aux

expositions est moindre que pour les éleveurs réguliers, notamment en terme de dépenses.

I1. Différences obtenues en fonction des groupes raciaux

A partir de ces analyses, le principal objectif restait de pouvoir mettre en évidence
d’éventuels impacts des pratiques d’élevage sur la diversit¢é des races canines. La
nomenclature FCI s’est révélée efficace pour ¢étudier les différences de réponses sur une
grande partie des items. Bien évidemment, les résultats obtenus au niveau des groupes ne se
retrouvent pas toujours a 1’échelle des races. Par exemple, au sein du 6™ groupe, 91% des
¢leveurs indiquaient faire chasser leurs chiens. Au sein de la race Dalmatien, seul un éleveur
sur cinq donnait cette réponse, ce qui incite a remettre en question le placement de la race au
sein du 6™ groupe. Cependant il convient aussi de se rappeler que la nomenclature FCI est
fondée sur des critéres de morphologie, d’utilisation, et d’histoire, parfois en contradiction.
Par exemple le Bulldog anglais se trouve au sein des molossoides (2™ groupe), tandis que les
autres molossoides de petit format (Bouledogue frangais...) seront placés parmi les chiens
d’agrément et de compagnie (9°™ groupe). Pour un petit nombre de races, cette classification
peut ne pas étre adaptée, mais a 1’échelle des 300 races ¢levées en France, la nomenclature

FCI apparait satisfaisante pour mettre en évidence des différences de pratiques de sélection.

Les éleveurs du 6°™ groupe se distinguaient en particulier des autres. Quoique produisant
peu de portées, ces éleveurs posseédent un grand nombre de chiens ce qui est li¢ au fait qu’il
s’agit de chiens de vénerie, ¢levés en meute. La sélection y est faite en priorité sur le travail et
les modalités de reproduction y sont sensiblement différentes de celles mises en ceuvre dans

les autres groupes. Ces ¢€leveurs se déplacent peu et ils n’ont qu’exceptionnellement recours a
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I’insémination artificielle. Enfin il s’agit du seul groupe pour lequel la santé ne constitue pas
un objectif de sélection majeur. Les ¢€leveurs constataient aussi un faible nombre de
problémes génétiques, en comparaison des autres groupes, ces problémes étant
essentiellement lié a la morphologie et non a la santé. La rusticité supposée des races de
chiens de vénerie parait ’explication la plus immédiate d’un tel résultat. Il serait méme
possible d’aller plus loin en effectuant la supposition suivante: le fait que la santé ne
constitue pas une priorité serait justement un facteur de rusticité pour les races de venerie.
Selon les dires de certains éleveurs, il semble qu’il y ait une tendance au sein du 6™ groupe a
préferer une élimination des individus chétifs (notamment au niveau des portées comme vu en
introduction de ce chapitre), a une médicalisation de ces derniers. Il est possible que cette
sélection drastique ait un impact sur la santé de ces races et soit responsable de leur rusticité
supposée. Ceci pourrait constituer une illustration des effets de pratiques zootechniques sur
des parametres d’¢élevage (en I’occurrence la santé). Nous devons cependant rester prudents
quant a cette interprétation. D’une part, le fait que les éleveurs n’indiquent que peu
d’affections héréditaires ne prouve pas que les races en question en soient effectivement
indemnes. Seules de véritables analyses de prévalence permettraient de le prouver, or ni
1I’étude d’Egenvall et al. (2000) ni celle du Kennel Club (2004) ne permettent d’infirmer ou de
confirmer cette hypothése. D’autre part, il existe de nombreux autres facteurs qui pourraient
expliquer cette rusticité face aux affections génétiques, tels que des retrempes abondantes ou
une sélection moins intensive que dans d’autres races. L’utilisation des données
généalogiques et moléculaires devrait permettre d’obtenir des informations complémentaires a

ce sujet.

I11. Conclusion

En conclusion de ce chapitre, il convient de se demander, parmi les résultats obtenus a partir
de cette enquéte, lesquels peuvent éventuellement étre liés a la diversité génétique de nos
races canines. Nous n’avons pas pu mettre en évidence de différences de pratiques de
consanguinité en fonction des groupes raciaux. D’autres paramétres pourraient cependant
avoir des effets plus ou moins relatifs sur les mesures de diversité. La propention des éleveurs
a aller chercher des reproducteurs a 1’étranger devrait avoir des conséquences sur le maintien

de la variabilité. Il pourra étre intéressant de comparer les mesures de diversité obtenues au
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sein des races, avec les tendances observées par les éleveurs, concernant la santé, la
morphologie ou les aptitudes. Enfin une précocité des ages de début et de fin de carricre de
reproduction devrait étre liée a des intervalles de génération faibles, et en conséquence,
potentiellement, a une diminution plus rapide de la diversité. Des résultats plus précis
devraient étre obtenus sur ce sujet a partir des données généalogiques. C’est d’ailleurs un
reproche qui pourrait étre fait au questionnaire : certains des résultats présentés dans 1I’enquéte
auraient pu étre obtenus indépendamment a partir des données du LOF, sans les biais
engendrés par la méthodologie employée. Cependant, dans de nombreux cas, obtenir de tels
résultats sur la globalité des races aurait pris un temps considérable, les outils statistiques de
la SCC étant en cours de finalisation pour permettre de telles analyses. De plus, cette enquéte
aura permis d’étudier le ressenti des éleveurs sur les sujets étudiés. La comparaison des
résultats de I’enquéte par rapport aux données réelles devrait apporter non seulement des
informations quant a la validité de celle-ci, mais permettra aussi de mettre en évidence les

éventuels décalages entre la vision des éleveurs et les chiffres réels.
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Troisieme partie

Mesure de la diversité

Intra-raciale
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A - Introduction - quels outils pour mesurer la diversité au

sein des races ?

La mesure de la variabilité génétique au sein d’une population peut étre établie a partir de
différentes sources d’information (phénotypiques, génotypiques ou généalogiques), ces
approches présentant chacune des avantages et des inconvénients. L’utilisation des données
généalogiques du LOF est apparue naturelle, compte tenu de la disponibilit¢ de ces
informations a grande échelle et avec un certain recul dans le temps. L ’approche génotypique
(ou moléculaire), relativement récente, donne directement acceés a I’information portée par
I’ADN. Elle a aussi I’avantage de permettre 1’étude entre populations et individus de
différentes races, avec certaines applications pour la gestion de I’espece. Les races étant par
ailleurs relativement bien décrites en ce qui concerne certains phénotypes (standard,
caracteres morphologiques simples), nous avons décidé d’utiliser de maniére complémentaire
les approches génotypique et généalogique afin d’évaluer la situation des races canines en

terme de variabilité génétique.

Dans un premier temps, les méthodes employées pour traiter I’information généalogique
vont étre détaillées et illustrées au sein de 1’article « Genetic variability in French dog breeds
assessed by pedigree data ». Dans un second temps, nous étudierons les méthodes employées
pour traiter I’information moléculaire. Les résultats obtenus sur une soixantaine de races a
partir des deux approches seront présentés au sein de 1’article « Genetic diversity of dog
breeds: Within-breed diversity comparing genealogical and molecular data ». A la suite de
cet article, les corrélations entre données généalogiques et moléculaires , ainsi que les
facteurs pouvant jouer sur ces corrélations, vont étre étudiées a partir de simulations. Les

différents résultats obtenus seront finalement discutés en conclusion de ce chapitre.
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B - Mesure de la diversité intra-raciale a partir des

données genéalogiques

Les pedigrees constituent une information fréquemment utilisée pour analyser la diversité
génétique des especes domestiques. Représentant 1’intégralité¢ des liens de parenté au cours
de générations successives, les généalogies permettent de rendre compte de I’évolution du
polymorphisme en un locus neutre quelconque, en termes de probabilités d’identité ou
d’origine des genes. Au cours des quinze derni€res années, 1’approche généalogique a été
fréquemment employée pour analyser des races canines, dans des contextes variables.
Plusieurs études se sont interessées a un nombre variable de races a 1’échelle d’un pays
(Karjalainen et Ojala, 1997 ; Ubbink et al., 1998 ; Nielen et al., 2001 ; Méki et al., 2001 ;
Glazewska, 2007), ou de plusieurs (Olichoek et al., 2004 ; Liipke et Distl, 2005). Des sous-
populations particulieres, tels que les Bergers allemands et Labradors Retrievers sélectionnés

en tant que chien d’aveugles (Cole, 2003), ont aussi pu étre analysées.

Définis par Wright (1921), et décrits par Malécot (1948) selon I’approche probabiliste
aujourd’hui retenue, les premiers concepts employés pour représenter la diversité a partir des
généalogies sont ceux de parenté et de consanguinité. Le concept de probabilité d’origine des
geénes, en référence a des individus « fondateurs » d’une population, semble avoir été
introduit par James (1972). Le calcul des indicateurs correspondants (coefficients de parenté
ou de consanguinité, nombres efficaces de fondateurs ou d’ancétres, ...) est bien évidemment
dépendant de la plus ou moins bonne connaissance des généalogies, ce qui constitue une
limite potentielle de I’approche généalogique. Les indicateurs liés aux probabilités d’origine
des geénes y sont toutefois moins sensibles que ceux liés aux probabilités d’identité des genes
(Boichard et al., 1997). Les différents indices sont présentés et illustrés a partir d’une analyse
effectuée sur neuf races frangaises, présentant des situations variables, au sein de 1’article

“Genetic variability in French dog breeds assessed by pedigree data”.
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Introduction

Summary

Pedigree data of nine French dog breeds, namely Barbet (BAR), Basset
fauve de Bretagne (BAF), Beauceron (BEN), Berger des Pyrénées (BRP),
Bouledogue Francais (BUF), Braque Saint-Germain (BQG), Dogue de
Bordeaux (DOB), Epagneul Breton (EPB) and Montagne des Pyrénées
(MOP), were analysed. The effective numbers of ancestors of dogs born
from 1997 to 2001 were equal to 6.7 (BAR), 40.2 (BAF), 36.5 (BEN),
16.0 (BRP), 37.0 (BUF), 13.1 (BQG), 28.9 (DOB), 33.3 (EPB) and 34.0
(MOP). The expected contributions of the major ancestors were found
to be highly unbalanced in the EPB and BRP. The average coefficient of
inbreeding of dogs born from 1997 to 2001 with both parents known
was equal to 12.4% (BAR), 3.9% (BAF), 5.4% (BEN), 7.2% (BRP),
3.3% (BUF), 6.0% (BQG), 4.1% (DOB), 4.5% (EPB) and 4.0% (MOP).
These values were found to be significantly higher than the average
coefficient of kinship between the male and the female parents of these
animals, except in the BAR and BQG, revealing an usual practice of
mating between related animals. The results are discussed in relation
with the demographic situation and the use of each breed. The method
used to class an endangered breed and the ways to preserve the genetic
variability, when necessary, are evoked.

genetic diseases are registered in this species (Patter-
son 1993, in Nielen ef al. 2001). For these reasons,

Genetic variability and structure in domestic breeds
largely depend on the breeders’ decisions and prac-
tices. Selection for specialized types of animals may
result in strong bottelnecks within the populations,
leading to high rates of inbreeding. Moreover, in
dogs, the mating between close relatives is fre-
quently used (e.g. Ubbink 1998). Mortality of pup-
pies significantly increases with inbreeding (Van der
Beek etal. 1999) and a positive correlation was
shown between the frequency of some genetic dis-
eases and the average coefficient of inbreeding (Ubb-
ink et al. 1992). Moreover, purebred dogs often have
to deal with genetic diseases and more than 400

© 2006 The Authors

the evolution of inbreeding within some dog popula-
tions has been studied on the basis of pedigree data
(Karjalainen & Ojala 1997; Maéki et al. 2001; Nielen
et al. 2001). From the same data, the computation of
the probabilities of gene origin (James 1972) may
provide a complementary view of the within-popula-
tion genetic variability, as illustrated in several stud-
ies on livestock breeds (e.g. Moureaux et al. 1996;
Gutiérrez et al. 2003; Huby et al. 2003).

The total number of dogs in France is about 8 mil-
lion. One-and-a-half million of these animals are
purebred dogs and approximately a third of them
are registered by the Société Centrale Canine (SCC),
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which is the national federation of French kennel
clubs. There are 300 different dog breeds kept in
France and, on the basis of historical data, 55 of
these breeds are considered to be of French origin by
the SCC. In this paper, we investigated the genetic
structure of some French dog breeds, using pedigree
data and we compared their genetic variability. The
results are discussed in relation to two main objec-
tives: (i) to make a diagnosis, which represents the
first step to genetic management of such populations
and (ii) to provide, on a sample of breeds, original
results on genetic variability in French dog breeds,
which has never been investigated.

Materials and methods

Populations studied and data file

Nine breeds have been chosen among the 55 French
breeds, in order to represent a large range of situa-
tions according to the morphology of the animals,
their use and the demographical parameters of the
population (Table 1). The Epagneul Breton (EPB)
and the Beauceron (BEN) breeds are the two dog
breeds of French origin with the highest population
size. These two breeds have large numbers of regis-
tered animals. On the contrary, the Barbet (BAR),
Braque Saint-Germain (BQG) and Montagne des
Pyrénées (MOP) breeds have a small and/or a
decreasing population size and they may be consid-
ered as endangered. The other four breeds show an
intermediate population size, the numbers of Bou-
ledogue Frangais (BUF) and Dogue de Bordeaux
(DOB) dogs have recently strongly increased, the
numbers of Basset fauve de Bretagne (BAF) and Ber-
ger des Pyrénées (BRP) dogs have recently
decreased. The number of breeders having registered
at least one litter in 2004 ranged from three in the
BAR breed to 529 in the EPB breed.

The national pedigree file of the SCC was used,
including all registered dogs from 1975 to 2001. In
France, the matings and the litters have to be declared
by the breeders, in order for the puppies to be regis-
tered. The registry is definitive only when the dog has
passed an examination called ‘confirmation’ but only
a third of the owners ask for confirmation. Paternity
parentage control is made, on the basis of simple cri-
teria: (i) consistency between dates of mating and
birth and gestation lengths, (ii) consistency between
colour patterns of offspring and assumed parents.
Molecular parentage control is not compulsory.

The animals born from 1997 to 2001, with both
parents known, were used to perform some analyses
of interest mainly for the current population. This

Table 1 Some characteristics of the nine dog breeds studied and of their data files

Content of data files

Populations parameters,

evolution of the
no. of births

No. of registered dogs born

Total no. of

Owner/breeders information in 2004,
no. of breeders having registered

at least one litter (SCC data)

in 1997-2001 with both parents
known: reference population

registered

Uses (other
that petdog)

Abbreviation used
in this paper

dogs 1975-2001

from 1994 to 2003

Full name

38
2211

307
10 077
30 942

+6%
- 10%

Waterdog

BAR
BAF
BEN

Barbet

149
310

Scent hound
Watchdog,

Basset fauve de Bretagne

Beauceron

5031

+3%

sheepdog
Sheepdog

1092
3306

8687
8812

- 19%
+157%

82
429

BRP
BUF

Berger des Pyrénées
Bouledogue Francais

146

980

+31%
+76%

Pointing dog
Watchdog

BQG

Braque Saint-Germain
Dogue de Bordeaux
Epagneul Breton

G. Leroy et al.

924
8775
413

3355
51973
5565

4
-32%

108
529
38

Pointing dog
Livestock
protection dog

DOB
EPB
MOP

Montagne des Pyrénées

© 2006 The Authors
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group of animals was called the reference popula-
tion. The total number of animals in the data file
and the number of animals from the reference popu-
lation are given in Table 1.

Methods

The analyses were performed for each breed sepa-
rately, using the PEDIG software (Boichard 2002,
http://www-sgqa.jouy.inra.fr/sgqa/diffusions.htm).
The pedigree completeness level, the demographic
parameters and the probabilities of gene origin were
analysed for the reference population of animals
born from 1997 to 2001. The percentage of known
ancestors was computed by simple counting, for
each generation of ancestors of the animals born
from 1997 to 2001, including those that had
unknown parents. The number of equivalent com-
plete generations traced (EqG) was computed as the
sum over all known ancestors of the terms (1/2’),
where ¢ is the ancestor’s generation number, which
is equal to one for the parents, two for the grandpar-
ents, etc. (Maignel ef al. 1996). Generation lengths
(T) were computed in the four pathways as the aver-
age age of parents at the birth of their useful off-
spring (an offspring was considered as useful when
itself had registered offspring).

Ancestors without known parents were considered
as non-inbred and non-related founder animals. The
major ancestors (founders or not) of the reference
population were detected using the iterative method
by Boichard et al. (1997). The expected genetic con-
tribution to the reference population of each founder
was computed as the probability (p;) for a gene
taken at random within the reference population to
come from founder i(} ;= 1; James 1972). The
expected marginal contribution (g;) of each major
ancestor (j) was computed as its expected genetic
contribution independent of the contributions of the
other ancestors (D ,q; = 1; see Boichard ef al. 1997
for details). The effective number of founders (f;)
and the effective number of ancestors (f,) are
defined as the reciprocal of the probability that two
genes drawn at random in the reference population
come from the same founder or from the same
ancestor respectively. These numbers were computed
as follows:

1 1
fe==— and f,=—=—.
> >
Individual coefficients of inbreeding were compu-

ted for all animals in the data file, using the method
by Van Raden (1992). The realized effective size

© 2006 The Authors
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(Ne,;) was estimated as follows: First the evolution of
the average coefficient of inbreeding per birth year
was observed from 1975 to 2001. The annual
increase rate of inbreeding was estimated by linear
regression over time. Next by combining the annual
rate and the average generation length of each
breed, the inbreeding between two successive gener-
ations (AF;) could be computed by the following
equation (Falconer & Mackay 1996)

F —F

1—-F

The average rate of inbreeding over the whole
period (AF) was computed as the mean of the differ-
ent AF,. Then the realized effective size (Ne;) of each
population was computed as follows:

AF, =

Ne, = —— .
& T JAF

In order to categorize breeds among class of
endangerment (Simon 1999), the maximum value
of inbreeding after 50 years of conservation (F-50)
was computed as follows, g being the number of
generations during 50 years.

F—50=1—(1—AF)

The coefficients of kinship (Malécot 1948)
between all the male parents and all the female
parents of the reference population were compu-
ted. This average coefficient of kinship represents
the expected average coefficient of inbreeding of
the reference population under the hypothesis of
random mating. In order to assess the impact
of the mating practices, this expected coefficient of
inbreeding was compared with the observed aver-
age coefficient of inbreeding of the reference popu-
lation.

Results

Pedigree completeness level

Some criteria of the pedigree completeness level of
the reference population are given in Table 2 for
each breed (percentage of known ancestors for the
first and the fifth generation, number of equivalent
generations traced). The highest depths of pedigree
were observed in the two breeds with the highest
population sizes, namely the BEN and the EPB
breeds. The number of equivalent generations traced
(EqG) was found to be around five to six in the
other breeds, except in the BAR breed where a
much lower value was observed because of a large
number of animals registered without or with little
knowledge of their pedigree.
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Table 2 Pedigree completeness level for the dogs born from 1997 to
2001

Proportion (%) of ancestors

Known Number of
equivalent
Ancestors from generations
Breed Parents the fifth generation traced (EqG)
Barbet 87 31 35
Basset fauve de Bretagne 97 83 6.3
Beauceron 100 97 8.1
Berger des Pyrénées 97 81 6.1
Bouledogue Francais 98 65 6.0
Braque Saint-Germain 99 80 5.9
Dogue de Bordeaux 98 60 6.2
Epagneul Breton 100 95 8.2
Montagne des Pyrénées 92 57 5.2
Demographic parameters
Table 3 shows the average generation lengths

between parents of the reference population and
their useful offspring. Because of the small numbers
of animals, the results for the BAR, BQG and MOP
breeds should be taken with caution. For the BEN,
the EPB and the BUF breeds, the generation lengths
were found to be larger for the sire-offspring path-
ways than for the dam-offspring ones, probably
because of the usual longer reproductive life of the
males. The highest values of the average generation
length over the four pathways were found for the
BQG breed. On the contrary, the smallest values
were found for the BUF and the DOB breeds.

Probabilities of gene origin

The results of the analysis of probabilities of gene
origin are given in Table 4. The larger the population
size of the breed, the larger its total number of foun-
ders. The effective number of founders (f,) depends
on both the total number of founders and the dis-
equilibrium between their expected contributions to

G. Leroy et al.

the gene pool. A substantial disequilibrium has been
found in the two largest breeds, the EPB and the
BEN breeds, their value of the ratio f./f (0.06 and
0.11 respectively) being much lower than those of
the other breed. On the contrary, the very small
total number of founders of the BAR and BQG
breeds did not let the opportunity for a large des-
equilibrium between their expected contributions
(0.53 and 0.42). For the other breeds, the results
were quite similar, with a ratio, which ranged
between 0.16 and 0.22.

The comparison between the effective number of
founders (f;) and the effective number of ancestors
(f) allows to reveal the decrease in genetic variation
in populations that have passed through a bottleneck
(Boichard et al. 1997). This decrease was found to be
rather important for the BRP breeds, for which the
lowest value of the ratio f,/f, (0.31) was observed. In
the other breeds, this ratio ranged from 0.44 in the
BAF breed to 0.66 in the MOP breed, except in the
BAR breed where both effective numbers were
almost equal (f,/f, = 0.97). This similarity between f,
and f, can be partially explained by the low pedigree
completeness level of the breed.

The effective number of ancestors as the number
of ancestors contributing the most for a cumulated
expected contribution of 50% of the genes reveals
the narrow genetic basis for all the breeds and espe-
cially for the two populations with the lowest popu-
lation size, the BAR and BQG breeds and of a breed
with decreasing population size, the BRP breed.

Inbreeding and kinship

Figure 1 shows the evolution of the average coeffi-
cient of inbreeding of dogs according to their birth
year. Up to the 1980s, the values were low or almost
null, because of the lack of pedigree data. Next,
mainly because of smaller numbers of animals on
which the means were computed, there were more

Table 3 Average generation lengths (T, in years) between useful offspring born from 1997 to 2001 and their parents

Breed (see Table 1) BAR  BAF BEN BRP BUF BQG DOB EPB MOP

Total number of useful male offspring used to compute T sires—sires 4 198 303 73 302 13 62 502 25

T sires—sires 4.8 4.0 4.9 4.0 37 5.2 3.1 4.9 4.9

Total number of useful male offspring used to compute T dams—sires 4 198 302 73 297 13 58 510 24

T dams-sires 5.0 4.0 4.1 5.2 3.0 55 3.0 4.4 4.9

Total number of useful female offspring used to compute T sires—dams 8 304 586 122 742 19 151 962 37

T sires—dams 52 35 4.7 4.4 35 5.9 35 4.9 4.9

Total number of useful female offspring used to compute T dams—-dams 8 304 584 121 739 19 146 976 36

T dams—dams 3.9 3.8 4.1 5.7 3.2 5.7 3.1 4.4 4.8

Average T over the four pathways 47 3.8 4.4 4.9 33 5.6 3.2 4.6 4.9
© 2006 The Authors
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Table 4 Analysis of the probabilities of gene origin for the dogs born from 1997 to 2001 with both parents known

Breed (see Table 1) BAR  BAF BEN BRP BUF BQG  DOB EPB MOP
Total no. of founders (f) 13 417 676 317 370 49 240 1158 286
Effective no. of founders (fe) 6.9 913 75.9 51.0 67.5 20.7 47.5 70.7 51.4
Effective no. of ancestors (fa) 6.7 40.2 36.5 16.7 37.0 131 28.9 333 34.0
No. of ancestors contributing the most for a cumulated 3 15 13 7 13 5 10 14 14
expected contribution of 50% of the genes
Ratio fe/f 0.53 0.22 0.11 0.16 0.18 0.42 0.20 0.06 0.18
Ratio falfe 0.97 0.44 0.48 0.31 055 063 0.61 0.47 0.66
16% - rate of inbreeding over the whole period (1970-
~BAR 2001) ranged from 0.1% points per year in the BUF
12% 1 breed to 0.5% points per year in the BAR breed (see
Table 5).
8% 1 ~BQG The realised effective population sizes (Table 5),
computed from the annual rate of inbreeding, ran-
4% 1 = MOP ged from 21 for the BAR breed to 152 for the BUF
0% . . Breed, which was the only breed with a realized
0 o 0 o 0 o effective population size over 100.
2 %3 ?-; g;_ ,8-3 § The results on inbreeding in the reference popula-
tion and on kinship between the parents of this ref-
8% - erence population are given in Table 6. In all breeds,
- BAF the average coefficient of inbreeding was higher
6% than 3.125%, i.e. the value resulting from the mat-
% +BRP ing of two animals sharing a single grandparent. The
proportion of coefficients higher than 6.25%, i.e. the
20 - - boB value resulting from the mating of two animals shar-
ing two grandparents, was generally large. Despite
0% pedigrees known to a substantially lower extent than
in other breeds (see Table 2), the BAR breed showed
the highest average coefficient of inbreeding and the
8% 1 highest proportion of high coefficients because of its
~+BEN much smaller population size. In all but one breed
(the BQG breed), the average coefficient of inbreed-
< BUF ing was substantially higher than the average coeffi-
cient of kinship of the parents: the ratio of offspring
inbreeding over the average parental kinship ranged
=EPB from 1.7 in the BRP breed to 2.0 in the BEN breed.

Figure 1 Evolution of the average coefficient of inbreeding (F in %) of
dogs per birth year from 1975 to 2001. Note that the scale on the
y-axis can be different between the graphs. For the breed abbrevia-
tions see Table 1.

fluctuations in the breeds with the smallest popula-
tion sizes. In the BAR, DOB, MOP and BUF breeds,
the recording of new dogs with no genealogical data,
during the second half of the 1980s and early 1990s,
led to a decrease or a stabilization of the mean of
the computed coefficients of inbreeding. The annual

© 2006 The Authors

Discussion

The nine breeds considered in this paper show differ-
ent pictures for several criteria of within-population
variability. The population size of the breed and its
evolution over time, on the one hand and the man-
agement practices, on the other hand, are the main
factors explaining the observed differences. Indeed,
the higher the population size, the lower the
increase of inbreeding over time. When the popula-
tion size was higher, the disequilibrium between the
expected contributions of the founders was higher
but, as the total number of founders was much
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Table 5 Annual rate of inbreeding, realized effective population size and status of endangerment according to the FAO and the EAAP methods

Breeding males
and females
between 1997

and 2001 Status of

Annual Realized effective —— endangerment  Assumed maximum Status of endangerment

increase rate population size  Total of Total of according to the value of inbreeding according to the EAAP
Breed of inbreeding (%) (Ne,) sires dames FAO method during 50 years (%) method
Barbet 0.5 20 13 1" Critical 24 Minimally endangered
Basset fauve de Bretagne 0.14 76 429 755 Endangered 8.4 Not endangered
Beauceron 0.21 53 726 1342 Not at risk 10.3 Potentially endangered
Berger des Pyrénées 0.3 33 225 387 Endangered 14.5 Potentially endangered
Bouledogue Francais 0.1 147 471 919 Endangered 5 Not endangered
Braque Saint-Germain 0.22 40 26 36 Critical 10.7 Potentially endangered
Dogue de Bordeaux 0.17 88 175 298 Endangered 8.5 Not endangered
Epagneul Breton 0.15 70 1315 2402 Not at risk 7.5 Not endangered
Montagne des Pyrénées  0.12 82 93 152 Endangered 6 Not endangered

Coefficients of inbreeding in the
dogs born in 1997-2001 with both
parents known

Average coefficient
of kinship between

Table 6 Coefficients of inbreeding (x100)

in the dogs born from 1997 to 2001with

both parents known and average coefficient
of kinship (x100) between their parents

male and female parents

Proportion (%) of coefficients

Breed of dogs born in 1997-2001  Mean higher than 6.25% (1/16)
Barbet 9.7 124 74
Basset fauve de Bretagne 2.0 39 20
Beauceron 2.7 54 28
Berger des Pyrénées 4.4 72 46
Bouledogue Francais 2.0 33 14
Braque Saint-Germain 6.9 6.0 29
Dogue de Bordeaux 2.2 4.1 22
Epagneul Breton 2.6 45 21
Montagne des Pyrénées 2.1 40 27

higher, the effective number of founders was gener-
ally higher too. On the contrary, the current average
coefficient of inbreeding does not seem to be much
dependent of the population size, because of the use
of mating between close relatives, which was
observed in several breeds. Of course pedigree com-
pleteness level explains in some ways some of the
results: inbreeding was probably underestimated for
the breeds with a low completeness level and the
number of founders and ancestors were overestima-
ted for such breeds.

Because of its very small population size, the BAR
breed is the most endangered breed of the group but
its situation was quite different from the other breed
with a very small population size, the BQG breed.
These two breeds had a small effective number of
ancestors, but pedigree completeness level was quite
good for the BQG breed, on the contrary to the BAR
breed (see Table 2). For this breed, the average co-

efficient of inbreeding was then underestimated and
actually the number of effective ancestors is prob-
ably much lower than predicted. However, the BAR
breed already has the most important inbreeding
rate and the smallest effective number of founders.
Moreover, the average coefficient of inbreeding was
very high and 74% of the dogs had a coefficient
higher than 1/16. Because the difference between
the inbreeding of the reference population and kin-
ship of the parents was not significant, it was not
possible to know if breeders voluntarily use inbreed-
ing. One may strongly recommend to avoid mating
between close relatives within a so endangered
breed. In the BAR breed, some crosses with the Poo-
dle and Spanish Water dogs have been made and
among the seven most important ancestors of the
breed, three are not purely BAR. Crossbreeding with
a close breed may be a solution to reintroduce some
genetic variation (Denis 1997). For this breed, this

© 2006 The Authors
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means that even with such crossbreeding, which
introduced some variation, the genetic situation of
the BAR breed seems critical. Such a lack of variabil-
ity could be avoided if the breeding would be more
rationally organized within the BAR breed. In this
study, it was not possible to have complete data
from the national pedigree file about the breeders.
However, according to the breed club, not more
than eight breeders produce litters but none regu-
larly, explaining the fact that only three breeders
produced a litter in 2004. This fact and the difficulty
of finding owners of few related dogs and convincing
them to use it for mating, are the main obstacles to
a better management of genetic variability. The situ-
ation of the BQG breed seems, in comparison, much
better. Population size and effective population size
were higher and the coefficient of inbreeding was
not as important as in other breeds with a popula-
tion size much higher (BRP breed). This can be
explained by the fact that the breed club is trying to
encourage mating between non-related or little rela-
ted dogs (C. Fauquembert, secretary of the Braque
Saint Germain’s Club, personal communication).

The BEN breed and the EPB breed have a similar
and very good pedigree completeness level. These
two breeds share several results: their generation
lengths are almost equal, among the nine breeds
studied these two breeds showed the most unbal-
anced paternal progeny sizes and they have suffered
from some bottlenecks, as their effective number of
ancestors was found to be less than half the effective
number of founders. However, the decrease of gen-
etic variation seems to be quite higher for the EPB
breed: despite a larger total number of founders, its
effective numbers of founders and of ancestors were
smaller than those of the BEN breed. This observed
difference shows that the expected contributions of
founders and/or ancestors were even more unbal-
anced in the EPB breed than in the BEN breed.

Three breeds showed a decreasing population size,
namely the BAF, the BRP and the MOP breeds.
Among these three breeds, the BRP breed seems to
be the most endangered because of its lower effect-
ive number of ancestors and its higher rate of
inbreeding.

Two breeds showed a large increase of their popu-
lation size, the BUF and the DOB breeds, which con-
tributed to the observed moderate rate of
inbreeding. These two breeds were found to have a
substantially lower average generation length than
the other breeds. This could be explained by the fact
that the BUF and the DOB breeds are brachycephalic
breeds. This kind of breed is known to have some

© 2006 The Authors
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health problems (e.g. Couille-Beillon 1983). Because
of such difficulties, the breeders probably use breed-
ing animals during a few years only.

The probabilities of origin method was little used
for analysing dog breeds but a lot of studies have
reported inbreeding results on dog breeds. Nielen
et al. (2001) have found quite similar results on
Dutch breeds. The average coefficient of inbreeding
ranged from 1.8% in the Golden Retriever breed to
7.0% in the Kooiker dog breed. Such values were
quite larger than the average kinship between the
parents. In a study on breeds raised in Finland (Maki
et al. 2001), the average coefficient of inbreeding of
dogs born in 1998 ranged from 2.3% in the German
shepherd breed to 5.1% in the Finnish hound breed.

Implications

Most breeds can be considered as more or less
endangered regarding the criteria used by the FAO
and EAAP for determining breeds at risk. According
to the FAO (2000), the situation of a breed is categ-
orized as critical if there is <100 reproductive
females or five reproductive males and endangered if
there is less than 1000 reproductive females or 20
reproductive males. In our study, two breeds should
be categorized as critical (BAR and BQG breeds) and
five breeds as endangered, including the BUF breed,
which is, however, the 13th breed in France among
300 considering the annual number of births. The
criteria used by the FAO seems then unadapted for
the dog species, partially because there is no such
numerical disequilibrium between males and females
as in other domestic species. The EAAP (Simon
1999) determines a class of endangerment using an
assumed maximum value of inbreeding during
50 years of conservation. We could compute an
approximation of this rate using an annual increase
of inbreeding (see Table 5). Three of the breeds,
including the BEN breed (11th breed raised in
France), were considered as potentially endangered
and the BAR breed was categorized as minimally
endangered. The use of inbreeding by the breeders
can partially explain these results, because it causes
important increases of inbreeding even among
breeds with high population size. In such a case, the
criteria used to determine endangerment classes can-
not take population size into account, which is prob-
ably the main parameter in such a process.
Therefore, not only one parameter should be taken
into account to determine the endangerment status
of domestic breeds. From our study, three breeds
could be considered as endangered: the BAR and
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BQG breeds, because of their small actual and effect-
ive population sizes and the BRP breed, because of
its decreasing population size and its low genetic
variability assessed by probabilities of gene origin
results.

To conclude, probabilities of gene origin added to
computation of inbreeding gave us a lot of informa-
tion about genetic structure and differences among
breeds. Such results can be used to manage the gen-
etic variability of breeds. For the breeds with a large
population size, it is possible to limit the number of
litters per male: such a rule is already applied in the
German Shepherd dog in Germany (Guyader 1989).
Moreover breed clubs could support breeding ani-
mals, which are little related to the whole popula-
tion. Such dogs can be detected for instance by the
average relatedness of each individual with the
whole population (Goyache et al. 2003). For breeds
with a small and/or decreasing population size, mat-
ing should be made between little related dogs.
Indeed, it is quite easy to compute kinship or relat-
edness, especially within breeds with a small popula-
tion, like the BAR breed. It could also be possible to
split each population into several families of related
dogs and to organize matings between dogs from dif-
ferent families. The efficiency of such methods has
been theoretically assessed (e.g. Rochambeau & Che-
valet 1990) and applied with success in some farm
animal breeds, including rare breeds (Huby et al.
2003) or large and selected breeds (Palhicre et al.
2000; Kerdiles & de Rochambeau 2002). The need
for such actions to limit the loss of genetic variation
seems to be urgent for the breeds with a disturbing
situation, the BAR, BQG and BRP breeds. In com-
parison with other domestic species, purebred dog
populations are over dispersed and according to the
SCC, a breeder produces on average in France two
litters per year. That is why, such measures could be
applied only if breeders and owners are motivated
and implied in the process.
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C - Présentation des outils moléculaires et procédure
d’échantillonnage

Les premicres études visant a mesurer la diversité génétique au sein des especes a 1’aide de
marqueurs biologiques se sont faites a partir de marqueurs biochimiques, c’est-a-dire les
groupes sanguins, dont le polymorphisme est détecté par les techniques d’immunologie, et
les protéines, dont le polymorphisme est détecté par électrophorése. Depuis le
développement des outils et méthodes de la biologie moléculaire, notamment celui de la
PCR, le polymorphisme révélé directement a 1’échelle de I’ADN est courament utilisé. Chez
les animaux, les marqueurs les plus fréquemment employés jusqu’a aujourd’hui ont été les
microsatellites, avant I’avénement actuel des SNP. Du fait des coflits engendrés par les
prélevements biologiques et les typages, I’approche moléculaire ne peut généralement
s’appliquer qu’a un nombre limité d’individus et de marqueurs. S’agissant des marqueurs, les
39 paires de chromosomes de 1’espéce canine étant composées de plus de 3 000 mégabases,
soit un potentiel de 35 a 40 000 genes (Sargan et al., 2001), 1’approche moléculaire a

I’inconvénient de ne rendre compte que d’une fraction restreinte du géndme.

Apres avoir brievement présenté les différents types de marqueurs utilisés pour étudier
I’espéce canine, nous nous intéresserons aux méthodes permettant de mesurer la diversité a
I’intérieur des races, ainsi qu’aux relations existantes entre les données généalogiques et
moléculaires. Ces méthodes seront illustrées a 1’aide des études existant sur les races canines,
ainsi que de premiers résultats présentés lors de trois congres (Leroy et al., 2006 a, b et ¢ ;
voir annexes), présentant des résultats respectivement sur cinq races de chiens d’arrét, deux
races francaises de généalogies bien connues, et treize races diverses. La procédure employée

pour échantillonner les individus analysés sera décrite en dernicre partie.
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|. Présentation des marqueurs

Une des principales contraintes de ’utilisation du polymorphisme moléculaire pour étudier
la diversité génétique est, nous 1’avons dit, le nombre limité de zones étudiées. Les locus
doivent donc étre choisis judicieusement, quant a leur répartition au sein du génome et leur
niveau de polymorphisme. Afin de pouvoir distinguer au mieux populations et individus, ils
doivent étre le plus polymorphe (ou informatif) possible. Un marqueur est considéré comme
informatif s’il permet de distinguer deux groupes de descendants selon 1’allele recu d’un
parent (Boichard et al., 1998). Ainsi le « Polymorphism Information Content» (PIC)
(Bolstein et al., 1980), obtenu en sommant les probabilités qu’un marqueur soit informatif en
fonction des configurations génotypiques des parents, constitue un bon indice pour évaluer
I’informativité de celui-ci. Soit un locus a n all¢les, I’alléle | ayant une fréquence p; dans la
population, le PIC de ce locus se calcule comme suit :

n n-1 n
PIC=1-% p2-2 > 2pp;’

i=1 i=1 j=i+1

Pour augmenter l'informativité, un groupe de marqueurs tres liés peut étre employé comme
un marqueur unique, dont le polymorphisme résulte de toutes les combinaisons alléliques de
chaque marqueur élémentaire, un haplotype donné pouvant étre assimilé a un all¢le de ce

marqueur unique (Boichard et al., 1998).

Les marqueurs utilisés ne doivent pas étre sélectionnés de maniere directe ou indirecte.
Pour des investigations portant strictement sur la diversité, les marqueurs utilisés doivent
donc étre neutres, propriété généralement respectée car ces derniers sont le plus souvent
situés dans des zones non fonctionnelles du génome. Les marqueurs doivent en outre étre non
liés a des geénes fonctionnels qui pourraient étre soumis a sélection, hypothése qui peut étre
mise en défaut (c’est d’ailleurs I’opposé que 1’on recherche dans les protocoles de détection

de QTL).

Enfin les marqueurs doivent étre simples a génotyper, afin de réaliser des économies
d’échelle et ainsi de multiplier le nombre de marqueurs et d’individus analysés. Ceci peut
concerner aussi bien le génome nucléaire que le génome mitochondrial en fonction des

questions posées.
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Les microsatellites sont des séquences d’ADN, de un a cinq nucléotides, répétées en
tandem. Ces séquences, tres largement répandues sur le génome, sont trés polymorphes avec
une variation importante du nombre de répétitions entre les alléles. Une fois caractérisés de
maniére unique a partir des séquence flanquantes, il est possible de distinguer les all¢les de
ces marqueurs en fonction de leur taille. A partir de différentes études sur 1’espéce canine,
des valeurs de PIC variaient de 0 a 0,81 pour Zajc et al. (1997), et de 0,36 a 0,86 pour une
moyenne de 0,65 pour Parket et al. (2005).

Les SNP constituent une autre catégorie de marqueurs qui commence a étre régulicrement
utilisée pour les études de diversité. Ils sont basés sur les variations bi-alléliques d’une base
et sont de ce fait moins polymorphes que les microsatellites. 75 SNP utilisés au cours de la
méme ¢étude de Parker et al. (2004), avaient des PIC variables de 0,008 a 0,37 pour une
moyenne de 0,17. Leur principal avantage est leur nombre (1 pour 1 000 nucléotides en
moyenne). Des puces a ADN, employant plusieurs dizaines de milliers de SNP sont depuis
peu disponibles pour I’espéce canine (Karlsson et al., 2006), mais leur prix reste a 1’heure

actuelle trop élevé pour des études a large échelle.

Les études de diversité qui s’intéressent a I’histoire des populations utilisent fréquemment
le matériel génétique particulier que constituent I’ADN mitochondrial et dans une moindre
mesure le chromosome Y, pour dater et caractériser les épisodes de divergence des
populations (domestication, raciation). L’ADN mitochondrial, de transmission maternelle, et
disposant d’un taux d’évolution cinq a dix fois plus rapide que I’ADN nucléaire (Brown et
al., 1979, Vawter et Brown, 1986), constitue un outil utile pour étudier la différenciation
génétique entre especes trés proches et sous-especes. Il a donc été employé a plusieurs
reprises chez le chien pour des études sur la domestication (Vila et al., 1997 ; Savoleinen et
al., 2002 ; Verginelli et al., 2005), et la différenciation des races (Pires et al., 2006 ; Parra et
al., 2008). L’utilisation du chromosome Y de transmission paternelle constitue une approche
complémentaire dans le cas d’espéces telles que les mammiféres. Utilisé par Bannasch et al.
en 2005 et Sundqvist et al. en 2006, elle a permis dans ce dernier cas de mettre en évidence
un nombre d’haplotypes trois fois moins important a partir du chromosme Y que de ’ADN
mitochondrial, ce qui suggererait qu’un nombre plus faible de males que de femelles aurait

contribué a la création des races.
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Les marqueurs nucléaires autosomaux ont été employés dans la majorit¢ des études
concernant les populations canines actuelles. Le nombre et le type de marqueurs utilisés sont
assez variables en fonction des analyses, ainsi que le nombre de races et d’individus
génotypés. Le tableau 3.1 présente quelques chiffres pour les études effectuées a partir de

marqueurs autosomaux.

Tableau 3.1 - Marqueurs utilisés et échantillonages employés au cours de différentes études

de diversité génétique sur I’espéce canine

Nombre de  Nombre de Nombre total

Reference Marqueur )
marqueurs races d’animaux
Zajc et al, (1997) usat 19 3 150
Koskinen et Bredbacka (2000)
) usat 10 5 250
Koskinen (2003)
Brouillette et Venta (2002) SNP 4 3 126-150
Irion et al. (2003) usat 100 28 1105
psat 96 85 414
Parker et al. (2005)
SNP 75 75 120
Parker et al. (2007) psat 96 132 638
Altunok et al. (2005) usat 100 4 93
Schelling et al. (2005) usat 21 7 327
Liipke et Distl, (2005) usat 16 1 92
Short et al. (2007) SNP 109 33 894
Veit-Kensch et al. (2007) usat 23 9 409
Bjornerfeldt et al. (2008) usat 27 10 297
Parra et al. (2008) usat 21 5 173

En 2005, I’International Society for Animal Genetics (ISAG) a proposé un panel de
marqueurs afin d’effectuer identifications génétiques et controles de parenté, qui nécessitent
aussi [’utilisation de marqueurs polymorphes. Ce panel, composé¢ de 21 marqueurs
microsatellites autosomaux et d’un marqueur de sexe, est en conséquence utilisé en routine
par plusieurs laboratoires dans le monde. Il nous est donc apparu intéressant a employer pour

nos analyses de diversité génétique.
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1. Mesures de la diversité intra-raciale

1. Taux d’hétérozygoties

En un locus donné, I’absence totale de polymorphisme au sein d’une population correspond
a la situation ou un all¢le de ce locus est fixé (sa fréquence est égale a 1). Dans ce cas, tous
les individus de cette population sont homozygotes au locus concerné. A 1’inverse, on
qualifiera de polymorphe un locus auquel on observe deux alleles ou plus et, en conséquence,
une proportion non nulle d’individus hétérozygotes, proportion d’autant plus élevée que les
alleles seront nombreux et de fréquence équilibrée. Ainsi, 1’évaluation de la variabilité
génétique au sein d’une population s’effectue généralement en référence a la proportion
d’hétérozygotes en un ou plusieurs locus. La maniere la plus simple est de compter le nombre
d’individus effectivement hétérozygotes, ce qui permet de calculer un taux d’hétérozygotie
observée (Ho). Cependant, cette proportion dépend aussi de la maniére dont les couples de
reproducteurs sont constitués. Ainsi, le parameétre plus généralement employé pour apprécier
la variabilité intra-population est le taux d’hétérozygotie attendue (He), attendu selon
I’hypothése de panmixie et compte tenu des fréquences alléliques observées. Dans une
population de trés grande taille, pour un locus ayant n alléles, 1’alléle i ayant une fréquence

pi, He se calcule comme suit :
n
He=1->p/
i1
Toutefois, lorsque 1’on travaille sur un nombre limité d’individus, la formule ci-dessus
conduit a une sous-estimation du taux d’hétérozygotie attendue (Nei, 1978). Cet auteur a
développé une formule conduisant a une estimation non biaisée dans ce cas. Soit N le nombre

d’individus génotypés, alors He « non biaisé » s’exprime ainsi :
2N(1->p)
2N -1

He =

La formule est aisément généralisée a plusieurs locus, dans le cas ou ceux-ci sont
indépendants : le taux moyen d’hétérozygotie attendue sur un ensemble de locus est égal a la
simple moyenne des taux d’hétérozygotie attendue a chaque locus. Dans le présent travail,

nous utiliserons préférentiellement la formule de He corrigée pour des effectifs non infinis.
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Les résultats des différentes études soulignent bien la différence de polymorphisme entre
différents marqueurs. Sur des marqueurs microsatellites, Zajc et al. (1997) obtenaient des
taux d’hétérozygotie attendue de 0,31 a 0,35 en fonction des races, tandis que ceux calculés
par Parker et al. (2004) se situaient entre 0,31 et 0,61. Cependant, au sein la plupart des
autres études sur I’espéce canine utilisant des marqueurs microsatellites (Koskinen et
Bredbacka, 2000 ; Irion et al., 2003 ; Liipke et Distl, 2005 ; Altunok et al., 2005 ; Veit-
Kensch et al., 2007 ; Parra et al., 2008), des taux d’hétérozygotie supérieurs a 0,60 étaient
obtenus en moyenne. Les différences entre races peuvent cependant étre importantes puisque
dans I’étude d’Irion et al. (2003), les taux d’hétérozygotie attendue varient de 0,39 (Bull
terrier) a 0,76 (Jack Russel terrier). Les résultats obtenus sur nos 21 marqueurs et sur
différentes populations (Leroy et al., 2006 a, b et ¢), montraient des variations entre races du

méme ordre, avec des taux d’hétérozygotie attendue variant de 0,49 a 0,72.

2. Nombre d’alléles et richesse allélique

Une autre maniere d’évaluer la variabilité génétique d’une population est de prendre en
compte le nombre d’allé¢les existant sur les marqueurs analysés, un grand nombre d’alleles
impliquant une grande diversité (Toro et Caballero, 2004). Le nombre total d’alléles ne
fournit, toutefois, qu'une image « optimiste » de la variabilité génétique car ce parametre ne
tient pas compte des fréquences alléliques, et donc donne le méme poids a un all¢le rare qu’a
un allele trés répandu dans la population. Pour pallier ce probléme, le concept de nombre
efficace d’all¢les a été introduit. Le nombre efficace d’alleles (Ae) est défini comme I’inverse
de la probabilité pour qu’en un locus donné, deux génes pris au hasard dans la population
soient ’exemplaire du méme all¢le (Crow et Kimura, 1970). Soit un locus a n alleles, I’allele

i ayant la fréquence pj, Ae se calcule comme suit :

1

Pe=—
Z P’

i=1

Soit, en revenant a la définition du taux d’hétérozygotie attendue (He), le nombre d’alleles

efficace (Ae) peut-Etre évalué ainsi :

Ae::___l___
(1-He)
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La formule en fonction des fréquences alléliques montre que, si les all¢les ont tous la méme

fréquence (Vi, p; =1/n), alors le nombre efficace d’alléles est égal au nombre total d’alléles

observé. Dans toutes les autres situations, il est plus petit que le nombre total. Il peut
s’interpréter comme le nombre d’alleles qui, s’ils étaient équiprobables, fourniraient la méme

variabilité génétique que celle de la population étudiée.

La richesse allélique, qui constitue une variante de 1’estimation du nombre d’alléles, est
considérée par certains auteurs (Petit et al., 1998) comme un bon indicateur de la diversité
génétique. Pour prendre en compte les différences de tailles d’échantillons qui peuvent
biaiser les estimations, des méthodes ont été développées pour ramener toutes les populations
a une taille d’échantillon comparable, soit par raréfaction (El Mousadik et Petit, 1996), soit

par extrapolation (Foulley et Ollivier, 2006).

3. Consanguinité et équilibre d’Hardy Weinberg

A I’échelle d’une population et a partir de données moléculaires, la consanguinité peut étre

¢valuée a partir de I’indice de fixation intrapopulation de Wright :

Cet indice correspondrait a la perte actuelle d’hétérozygotie due a la consanguinité. Le Fs
peut aussi €tre utilisé pour mettre en évidence un déséquilibre d’Hardy-Weinberg, des
valeurs positives et négatives de Fs indiquant respectivement des déficits et exces
d’hétérozygote. De maniere plus générale, on considére que lorsqu’un marqueur est en
condition d’équilibre de Hardy-Weinberg, la fréquence Pas d’un génotype homozygote AA
est égale au carré de la fréquence ps de I’allele A. L’écart aux proportions de Hardy-
Weinberg peut étre mesuré ainsi :

Da =P —Pa®

Le fait que ce déséquilibre soit significativement nul ou non peut étre testé a partir de la

méthode du maximum de vraisemblance ou pour de petits échantillons, par des tests exacts

de Fischer (Weir, 1996).
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L’existence d’un tel déséquilibre au niveau d’un géne peut étre expliquée par de nombreux
facteurs. Il est possible que le mode d’union des reproducteurs ne soit pas panmictique
(homogamie, hétérogamie, union entre apparentés, sélection des reproducteurs). La
population peut aussi étre structurée en sous-groupes (effet Wahlhound). Il peut aussi exister
des phénoménes de migration, la population recevant réguliérement des imports. Enfin,
I’échantillonnage induit parfois des biais par une sur-représentation de certaines structures

familiales aux dépens d’autres.

Les races canines étant des populations d’effectifs limités, sélectionnées, et parfois
fractionnées en variétés, il peut y avoir des cas de non-respect des proportions de Hardy-
Weinberg, et plus particuliecrement de déficits d’hétérozygotes. Koskinen et Bredbacka
(2000) obtenaient sur cinq races canines des valeurs de Fis variant de 0,02 a 0,13. En
effectuant des tests par locus et par population, le pourcentage de cas ou il existait des
déficits significatifs d’hétérozygotes était de 0% pour 1’étude de Brouillete et Venta (2002),
de 8% pour celle de Schelling et al. (2005), de 16% pour Koskinen et Bredbacka (2000) et de
37% pour Zajc et al. (1997). En ce qui concerne les populations elles-méme, entre aucune
(Brouillete et Venta 2002) et la totalité des races (Zajc et al., 1997) pouvaient étre en
déséquilibre. De la méme manicére, les études trouvaient des résultats variables sur les
marqueurs. Les excés sont en comparaison anécdotiques : ni Zajc et al. (1997), ni Koskinen

et Bredbacka (2000) n’obtenaient de déséquilibres significatifs dans ce sens.

I11. Analyse des liens entre indicateurs issus des génealogies et des

marqueurs

Les analyses fondées sur les généalogies et celles fondées sur le polymorphisme
moléculaire visent a mesurer la diversité génétique au sein des populations. Il parait logique
de rechercher les liens qui unissent ces deux types d’approches. Deux parametres ont en
général été utilisés lors d’études comparatives (Toro et al., 2002 ; Baumung et Solkner,
2003 ; Balloux et al., 2004 ; Slate et al., 2004 ; Liipke et Distl, 2005) : la diversité observée

chez un individu, et les liens génétiques existant entre individus.
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A partir de simulations, deux indicateurs de la diversité génétique portée par un individu
ont pu étre comparés : d’une part, le coefficient de consanguinité individuel et, d’autre part,
le taux d’hétérozygotie d’un individu calculé sur un certain nombre de marqueurs. Balloux et
al. (2004) ont mis en évidence qu’il n’existait de fortes corrélations, en valeur absolue, qu’a
partir du moment ou le nombre de marqueurs employés devenait important (200
microsatellites). Baumung et Solkner (2003), ont montré qu’avec moins de 100 locus, la
corrélation était toujours plus importante entre la consanguinité généalogique et 1’identité par
descendance observée, qu’avec des marqueurs moléculaires. Avec des données réelles, Slate
et al., (2004) indiquaient sur douze populations d’espéces différentes et un nombre variable
de marqueurs des corrélations faibles, en valeur absolue, entre consanguinité et
hétérozygotie, tandis que sur le Chien de rouge de Hanovre, Liipke et Distl (2005) mettaient
en évidence une regression négative et significative entre 1’hétérozygotie et la consanguinité
des individus. Nos résultats préliminaires (Leroy et al., 2006b), établis sur 50 Epagneuls
bretons et 50 Beaucerons, montraient dans le premier cas une corrélation non significative, et

dans I’autre un coefficient de corrélation de —0,421 (P=0,002).

Les coefficients de parentés et leurs équivalents constituent un outil fréquemment utilisé
pour apprécier la diversité génétique au sein des populations animales (Dunner et al., 1998).
A partir de marqueurs moléculaires, il est aussi possible d’évaluer une parenté entre
individus, a partir des calculs de similarité ou de distances génétiques. Ces dernicres sont
traditionnellement employées pour étudier les relations génétiques entre populations et seront
détaillées au cours du chapitre consacré a 1’étude de la diversité inter-raciale. Plusieurs index
ont cependant été¢ développés plus spécifiquement pour étudier les similarités individuelles
(Li et al., 1993 ; Queller et Goodnight, 1989 ; Lynch et Ritland, 1999 ; Eding et Meuwissen,
2001). Pour une revue sur ces indices, voir Langlois (2005). Des comparaisons entre ces
indices et les parentés généalogiques (Toro et al., 2002), a partir de simulations ou de
données réelles, ont mis en évidence des corrélations plus ou moins importantes (avec des
valeurs absolues de 0,19 a 0,69 sur données réelles au sein de deux races porcinnes), bien que
tous ces indices semblent sous-estimer les parentés généalogiques. Les corrélations observées
chez les Epagneuls bretons ou Beaucerons (Leroy et al., 2006b) étaient relativement moins
importantes (0,31 a 0,40 en fonction des indices utilisés) ce qui est probablement expliqué
par le nombre plus faible de locus employés, les simulations de Toro et al. 2002 montrant

que la corrélation augmente avec le nombre de marqueurs.
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V. Procedure d’échantillonnage

Une analyse de la diversité a partir de marqueurs moléculaires passe évidemment par un
¢chantillonnage représentatif de la population étudiée. Tout d’abord, il est bien connu que la
précision des résultats dépend de la taille de 1’échantillon. Ensuite, les résultats peuvent étre
biaisés si, par exemple, on échantillonne des individus d’origine similaire, donc
génétiquement plus proches entre eux que la moyenne : les alléles que ce groupe d’individus
portent alors le risque d’étre sur-représentés. Le choix des méthodes a utiliser doit étre
raisonné en fonction du projet de recherche (moyens financiers et humains) et des races
analysées (contexte démographique, social, et répartition géographique des populations

¢tudiées).

1. Taille des échantillons et preécision des résultats

L’écart-type d’estimation de parameétres tels que le taux d’hétérozygotie est inversement
proportionnel a la racine carrée de la taille de 1’échantillon. Le nombre total d’individus
analysés étant limité par le cott, il est donc nécessaire de faire un compromis entre le nombre
de races étudiées et le nombre d’individus par race. Baumung et al. (2004) montraient dans
une analyse des différentes études sur les especes de rente des échantillonages par race
variant de 10 a 2 500 individus et 12 races en moyenne. En ce qui concerne I’espece canine,

les échantillonnages variaient de 5 a 92 individus par population, pour 18 races en moyenne.

Pour le présent travail de recherche, les moyens disponibles permettaient d’envisager de
typer 2 000 individus sur le panel ISAG de 21 marqueurs. Le GIE Labogena mettait par
ailleurs a disposition les résultats de typages antérieurs. Afin d’obtenir des résultats rendant
compte de la diversité des races €élevées en France (plus de 300 au total), il a ét¢ décidé de
privilégier le nombre de races analysées, avec un objectif d’au moins une cinquantaine de
races, plutot que le nombre d’animaux par race. Une valeur minimale de 20 animaux typés

par race a été fixée dans notre étude.
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2. Mode d’échantilonage

A partir d’un échantillon de taille limitée, donc, il s’agit de rendre compte de la meilleure
maniére de la structure génétique d’une population. De nombreuses méthodes sont
disponibles pour éviter les biais d’échantillonnage. La plus simple consiste a tirer au hasard
les individus échantillonnés a partir du recensement exhaustif de la population
(échantillonnage aléatoire simple). Ceci n’est souvent pas possible en pratique car il est
parfois difficile d’effectuer un recensement exhaustif, les animaux de la population sont plus
ou moins faciles a atteindre pour des raisons géographiques et la possibilité d’effectuer un

prélévement est soumise a I’accord du propriétaire de 1’animal.

L’un des principaux risques de biais, lors de prélévements sur des animaux pour mesurer la
diversité génétique, est de sélectionner des individus trop proches les uns des autres pour étre
représentatifs de la population réelle. Dans ces conditions, la FAO recommande de prélever
des individus non apparentés, en général au niveau des grands-parents. Cette méthode était
utilisée par Parker et al. (2005), avec 4 a 5 individus prélevés par race. Les contraintes de
prélévements proposées par la FAO se justifient quand 1’étude est faite sur des races dont la
sélection n’est pas centralisée autour d’'un nombre faible de reproducteurs. Ces dernieres sont
alors souvent divisées en « noyaux » d’individus treés apparentés. Prélever des individus non
apparentés impose donc de multiplier le nombre de sites échantillonés, ce qui permettra donc
d’éviter d’avoir des individus issu d’un faible nombre de « noyaux ». En revanche, cette
méthodologie est plus discutable pour des populations dont la sélection est centralisée, et ou
la reproduction est assurée par un faible nombre d’individus. Il y a deux raisons a cela.

- Tout d’abord, une telle méthode n’est pas applicable pour les petites populations. Une
¢tude précédente (Leroy, 2004) montrait que les individus de la race Barbet nés entre
1997 et 2001 avaient été produits par 17 étalons. Il n’était dans ce cas pas possible
d’obtenir un échantillonnage de 20 individus non apparentés au niveau des parents, et
encore moins au niveau des grands-parents.

- La deuxiéme raison est liée aux risques d’avoir un échantillonnage biaisé. Dans le cas
des races ¢élevées en France, la majorité des portées est effectuée par un nombre faible
de reproducteurs. En moyenne moins de 20% des étalons effectuent la moitié des

portées (Leroy, 2004). En imposant un degré d’apparentement minimal entre les
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individus, 1’échantillonnage risque d’étre non-représentatif de la population. Il est

possible de surestimer ainsi la diversité génétique au sein de la race.

Une troisiéme méthode, moins fréquemment utilisée (Liipke et Distl, 2005), est fondée sur
les pedigrees, 1’échantillon devant avoir la méme structure généalogique que la population
dans son ensemble. Dans le cas ou il existe des généalogies mises a disposition, cette
méthode semble donc plus pertinante que les recommandations de la FAO, et nous avons

décidé de I’employer.

Afin d’étre certain d’atteindre le seuil de 20 animaux typés, 30 a 35 animaux ont été
prélevés dans chaque race. Les prélévements ont été effectués lors de concours de race ou

, . . . e )t s .
d’autres manifestations canines. Ce choix a été retenu car c’était le seul moyen de disposer
d’un nombre important d’animaux sur une période de temps raisonnable. Compte tenu de la
faible taille des ¢élevages de chiens et de leur dispersion géographique, réaliser les
prélévements en €levage aurait nécessité des moyens encore plus considérables que ceux mis

a disposition et/ou aurait induit des délais incompatibles avec la réalisation de la thése.

3. Modalité retenue

En fonction des races, les pedigrees disponibles sont parfois incomplets, du fait
d’inscriptions a titre initial ou d’imports d’animaux. De plus le nombre de générations
remontées en moyenne varie d’une race a 1’autre. Il peut arriver qu’une proportion plus ou
moins importante d’individus soit considérée comme non apparentée, ou dispose d’un
coefficient de consanguinité évalué a zéro : c’est fréquemment le cas pour les individus
importés ou ayant des ancétres proches importés. Pour nos échantillonages, les cinq
parametres suivants ont été pris en compte :

- Proportion de coefficients de consanguinité F nuls
- F moyen (parmi les F non nuls)
- Proportion de coefficients de parenté ® nuls
- ® moyen (parmi les ® non nuls)
- Nombre moyen de générations remontées (Ngen ou EqQG)
Pour chaque race, les valeurs de ces cinq parameétres calculées sur I’échantillon ne devaient

pas étre significativement différentes (P<0,05) des valeurs calculées sur I’ensemble de la
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population. Les intervalles de confiance ont été établis, en fonction des parametres, a partir
des écart-types de la population de référence, ou a partir de 200 tirages au hasard au sein de
la population (coefficient de parentés). Les origines nationales des individus constituaient un
dernier paramétre, utilisé par Liipke et Distl (2004) pour justifier de la représentativité de leur
¢chantillonnage. Dans notre cas, étant donné le nombre de races analysées, une telle modalité

ne paraissait pas envisageable de maniere simple, et n’a donc pas été retenue.

V. Conclusion

En fin de compte, ce sont plus de 1500 prélevements qui ont été effectués entre mars 2006
et juin 2007. Ces prélévements ont été faits essentiellement a 1’occasion d’une quarantaine de
manifestations canines (expositions multiraces de conformité au standard, nationales
d’¢levage et field-trials) et de séances de confirmation. Quelques prélévements ont été
envoyés par des propriétaires ou des laboratoires (CERCA et Laboratoire de génétique et
développement de Rennes). A ces génotypages viennent s’ajouter 4 000 autres fournis par

Labogena.

Au total, 20 a 30 animaux, répondant aux contraintes définies plus haut, ont pu étre
échantillonnés au sein de 61 races, avec une moyenne de 25 animaux par race. Le choix des
races s’est effectué selon les critéres suivants :

- Avoir un panel des populations importantes en France en terme d’effectifs : les 33
races avec le plus de naissances enregistrées en 2006 faisaient partie de
I’échantillonnage.

- Avoir des races représentatives de la diversité de ’espéce : au sein de chacun des
groupes raciaux de la FCI, deux populations au moins ¢étaient analysées.

- Avoir des races a faible effectif : six des races étudiées avaient enregistré moins de
350 individus entre 2001 et 2005. Parmi celles-ci, trois populations sont d’origine

francaise (Barbet, Braque Saint Germain, Cursinu).
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- Avoir des races présentant certaines situations particuliéres et a priori intéressantes :
par exemple, les deux populations issues de croisements récents avec le loup, le

Chien loup de Saarloos et le Chien loup tchéque, ont été analysées.

Les résultats obtenus a partir des analyses généalogiques et moléculaires sont présentés au
sein de I’article “Genetic diversity of dog breeds: Within breed diversity comparing
genealogical and molecular data” ‘. Les mesures de variabilité intra-raciale y sont
présentées, ainsi que les comparaisons entre les deux approches, généalogique et moléculaire,

aux échelles raciale et individuelle.

(M En soumission auprés de la revue « Animal Genetics ».
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Abstract

The genetic diversity of 61 dog breeds raised in France was investigated. Genealogical
analyses were performed on the pedigree file of the French kennel club. One thousand five
hundred and fourteen dogs were therefore genotyped using 21 microsatellite markers. For
animals born from 2001 to 2005, the average coefficient of inbreeding ranged from 0.2 to
8.8% and the effective number of ancestors ranged from 9 to 209, according to the breed.
The mean value of heterozygosity was 0.62 over all breeds (range 0.37-0.77). At the breed
scale, few correlations were found between genealogical and molecular parameters. Kinship
coefficients and individual similarity estimators were, however, significantly correlated, with
the best mean correlation being found for the Lynch & Ritland estimator (r=0.43). According
to both approaches, it was concluded that particular efforts should be made to maintain
diversity for three breeds, namely the Berger des Pyrénées, Braque Saint-Germain, and Bull

Terrier.

Introduction

Since more and more inherited diseases have been identified in the purebred dog during
recent years (Patterson 1993), management of genetic variation has become a major concern
for people involved in dog breeding. Kennel clubs are therefore more and more interested in
parameters that evaluate the genetic variability in order to make decisions about selection,
even more so, since inbreeding is sometimes considered as a selection tool by breeders

(Leroy et al., 2007).

To evaluate the genetic diversity among domestic breeds, one may use genealogical data.
Such an approach has been extensively used on dog breeds (e.g., Méki et al. 2001, Leroy et
al. 2006, Glazewska 2007). The most commonly used tool in a population is the coefficient
of inbreeding, defined as the probability for an animal that its two alleles at an anonymous
neutral locus are identical by descent (Malécot 1948). It has also often been suggested to
optimise diversity by minimising kinship among individuals (Caballero & Toro 2000), with
kinship being considered as the inbreeding coefficient for the hypothetical offspring of two
individuals. Effective population size and ancestral approaches constitute two other useful
tools to evaluate the diversity through genealogical data. Such approaches are, however,

limited by various degrees of knowledge of the genealogies according to populations, even if
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some indicators are less influenced by this factor than others (Boichard et al. 1997). The use
of genetic markers constitutes a more recently developed way to evaluate the within-breed
diversity. It has been used in several studies (Irion et al. 2003; Parker et al. 2004, Parra et al.
2008). The two main indicators of molecular diversity are the heterozygote rate (H) and the
Fis. Only a few studies have, however, combined the two different tools, pedigrees and
molecular markers, at the scale of domestic breeds. In the domestic dog, only the study by
Liipke & Distl (2005) on the Hannoverian Hound breed used both genealogical data and

molecular markers.

The aim of the present study was first to evaluate the within-breed genetic diversity, using
both genealogical and molecular data, on a large set of dog breeds, having various statuses
and which are representatives of French dog breeds. Correlations between some of the
indicators computed using the different approaches, were analysed at the scale of breeds and

individuals.

Materials and methods

Breeds studied

Among the 300 breeds raised in France, a set of 61 breeds, representative of the 10 groups of
the FCI (Fédération Cynologique Internationale) nomenclature, was sampled (Table 1).
According to the French Kennel Club data, 33 of the 61 breeds studied constitute the most
important populations reared in France. Among the other breeds, there are some local (CUR)
or rare (BAR, BSG, CUR) French breeds. Because the French Kennel Club allows
registration of Jack Russell Terrier/Parson Russell Terrier litters into both breeds (according

to the puppy sizes), the two breeds were considered here as a single one (RUS).

Pedigree analysis

The national pedigree file managed by the SCC was used, including all dogs born from
registered litters. The analyses were performed using the PEDIG software (Boichard 2002).
For each breed, the reference population was defined as all animals born from 2001 to 2005.
The number of animals in this reference population and the number of breeders having
registered litters during this period are given in Table 1. The following parameters were
computed for the reference population. For more details on the methods used, see for

instance Boichard et al. (1997) and Leroy et al. (2006). The number of equivalent complete
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generations traced (EqG) was used as an indicator of pedigree completeness. The generation
length (T) was computed in the four pathways as the average age of parents at the birth of
their offspring; here, only the “useful” offspring were considered, i.e. offspring which
became parents themselves. The effective number of founders (fe) and the effective number
of ancestors (fa) are defined as the reciprocal of the probability that two genes drawn at
random in the reference population come from the same founder or from the same ancestor,
respectively. Founder animals were defined as animals with no known parents. Ancestors,
founders or not, are defined as the animals having the most expected genetic contribution to
the reference population and were detected by the iterative method proposed by Boichard et
al. (1997). By nature, the effective number of ancestors is lower than the effective number of
founders, the difference being due to bottlenecks having occurred from the base population to
the reference population. Average coefficient of inbreeding (F), and average coefficient of

kinship (®) were also computed.

For each breed, the annual rate of inbreeding was estimated by linear regression over time,
and the realised effective size (Ner) was computed from the rate of inbreeding per generation
(AF), using the following formula: Ne; = 1 / 2AF. Because some breeds were seldom present
in France until the nineteen-nineties, AF and Ne, were computed only for breeds having an

EqG higher than 4, over the period 1980-2005.

Animals sampled and choice of markers

The biological samples used had two origins: mainly, bucal swabs made during dog shows or
dog trials and, to a lower extent, samples sent by some laboratories or breeders. For each
breed, the animals sampled were chosen to meet some conditions. First, the presence of close
relatives (e.g. full sibs) was avoided. Second, we checked the absence of significant
difference (P<0.05) between the sample and the whole reference population for their values
for some parameters easy to estimate: pedigree completeness level (EQG), proportions of null
coefficients of inbreeding (F) and of null coefficients of kinship (®), average F and ®. In the
CUR breed, due to a lack of pedigree data, the animals were chosen from different litters. A

total of 1,514 animals were sampled, with a mean of 25 dogs per breed.

-95-



Table 1 Characteristics of the data files of the 61 dog breeds, with the reference population

being considered as the animals born from 2001 to 2005.

_Code used Full Name FCI~ No of dog in ngiﬁiﬂﬁﬁ Noof g0 7 NJESf
in this paper Group pedigree file ! breeders
size sampled
ARI Ariégeois 6 9108 2806 235 3.9 4.3 22
ASD Australian Shepherd 1 10424 6154 225 4.0 3.4 22
AST American Staffordshire Terrier 3 41900 24803 1654 5.6 3.3 29
BAF Basset fauve de Bretagne 6 25750 5182 467 7.0 4.4 30
BAR Barbet 8 875 112 9 3.1 4.2 20
BEA Beagle 6 54420 11690 814 7.9 4.5 20
BECo Bearded Collie 1 10978 2649 85 5.0 5.2 30
BEN Beauceron 1 98503 19072 844 9.1 4.5 30
BLD Bulldog 2 12324 4347 350 4.0 3.2 30
BLF Bouledogue frangais 9 31347 14718 974 7.6 3.0 30
BMD Bernese Mountain Dog 2 33666 12325 551 5.0 3.7 22
BOCo Border Collie 1 18995 6415 589 2.9 4.6 20
BOX German Boxer 2 88357 12732 829 5.3 3.7 20
BRP Berger des Pyrénées 1 12738 3742 179 6.7 4.7 28
BRZ Borzoi 10 11970 1324 74 4.9 4.2 25
BSD Belgian Shepherd Dog Malinois 1 64780 18276 985 6.7 5.2 29
BSG Braque Saint-Germain 7 2167 348 31 8.0 5.0 20
BUT Bull Terrier 3 9327 3378 258 4.0 3.1 23
CAT Cairn Terrier 3 33875 7869 292 6.7 4.2 20
CKC Cavalier King Charles Spaniel 9 68797 27392 1150 6.6 3.7 30
COoT Coton de Tuléar 9 30556 8755 252 6.2 4.4 25
CspP English Cocker Spaniel 8 122845 23464 906 6.7 4.1 30
CUR Cursinu 5 198 42 5 0.3 3.7 22
CWD Czeslovakian Wolfdog 1 856 244 21 2.2 3.0 22
DAL Dalmatian 6 17778 4473 236 55 4.2 20
DBM Dobermann 2 61738 10402 535 4.4 4.1 30
DOA Dogo Argentino 2 14229 7541 488 4.1 3.3 21
DOB Dogue de Bordeaux 2 12212 4055 256 6.9 3.3 30
EPB Epagneul Breton 7 156492 27703 1714 9.2 4.7 30
ESE English Setter 7 138934 26575 2340 6.4 5.1 20
GBG Griffon bleu de Gascogne 6 11713 4234 362 3.7 4.1 27
GPD German Short-haired Pointing Dog 7 70337 8392 623 7.5 4.8 30
GRD Great Dane 2 52678 8799 366 7.1 3.4 30
GRT Golden Retriever 8 79473 36258 1315 4.8 4.2 20
GSD German Shepherd Dog 1 353117 56583 1864 5.1 4.1 30
ICD Italian Corso Dog 2 12890 8672 452 35 4.0 30
ISE Irish Red Setter 7 33066 3143 188 6.2 5.3 30
KCS King Charles Spaniel 9 4199 1320 101 5.7 3.7 20
KOR Griffon d'arrét a poil dur Korthals 7 40720 6711 502 8.5 5.1 27
LEO Leonberger 2 24217 7546 306 6.5 4.2 20
LRT Labrador Retriever 8 177421 41670 1640 5.5 44 22
MOP Chien de Montagne des Pyrénées 2 18498 1941 85 6.1 4.5 29
NFL Newfoundland 2 35336 5800 344 4.6 3.9 30
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PNT
POO
RGCo
ROT
RUT
RWD
SDH
SHI
SHP
SHU
SPI
SSP
SWD
WDH
WEI
WHI
WHT
YOT

English Pointer
Poodle
Collie Rough
Rottweiler
Parson/Jack Russell Terrier
Romagna Water Dog
Smooth-haired Dachshund
Shih Tzu
Shar Pei
Siberian Husky
German Spitz
English Springer Spaniel
Saarloos Wolfdog
Wire-haired Dachshund
Short-haired Weimaraner
Whippet
West Highland White Terrier
Yorkshire Terrier

NP, P O0WOOTODNOD™MOWWDNEREL O-N

'—\
W o

3

59460
89826
81873
76511
23138
713
36441
47162
20829
53946
19867
31116
651
78119
25179
32255
55887
142382

7881
8808
6529
28544
13668
229
3098
10907
5801
4221
2853
8457
201
14360
6736
4506
14100
24907

765
324
251
1849
716
21
138
558
343
228
188
620
22
1183
513
315
669
1121

5.8
6.0
5.7
4.8
3.2
2.5
5.8
59
4.7
4.8
6.7
6.3
3.1
59
8.4
54
5.8
6.6

4.8
4.7
3.8
3.9
3.4
3.0
4.6
4.1
3.7
5.0
4.2
4.4
5.1
4.7
4.5
4.9
3.9
4.3

20
24
27
20
30
23
23
27
20
25
20
23
20
21
24
20
24
28

EgG = Number of equivalent generations; T = Average generation lengths in years.

FCI groups: 1 - Sheepdogs and cattle dogs (except Swiss cattle dogs); 2 - Pinscher and
Schnauzer - Molossoid breeds - Swiss mountain and cattle dogs and other breeds; 3 -Terriers;
4 — Dachshunds; 5 - Spitz and primitive types; 6 - Scent hounds and related breeds; 7 -
Pointing dogs; 8 - Retrievers - Flushing dogs - Water dogs; 9 - Companion and toy dogs; 10 -

Sighthounds
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The 21 autosomal microsatellite markers of the ISAG panel
(http://www.isag.org.uk/ISAG/all/2005ISAGPanelDOG.pdf) were chosen to perform the
molecular analysis. For the entire sample, the amplification and the genotyping were
performed by the same laboratory, namely Labogena, using a capillary sequencer (ABI

PRISM 3100 Genetic Analyzer, Applied Biosystems).

Analysis of the marker polymorphism

Observed (Ho), non-biased heterozygosity He, Wright’s Fis coefficient, and mean number of
alleles MNA were estimated using GENETIX software (Belkhir et al. 2001). For each
breed/locus, Hardy-Weinberg equilibrium was checked, with sequential Bonferroni
corrections, using the GENEPOP software (Raymond & Rousset 1995). Global tests across
loci and samples were performed using the Fisher method. Simple general linear model was

used to test FCI breed group effect on genealogical and molecular indicators.

Comparison of genealogical and molecular results

Because of the influence of pedigree knowledge on genealogical results, only breeds with an
EQG higher than 6 were considered for the comparison. Canonical correlation analysis was
performed at the breed scale using the SAS software (2004). The following factors were
included in the analysis: reference population size, inbreeding F and kinship @ of the
reference population, F / ® ratio, Ney, fe and fa as demographic/genealogical parameters, He
and Fis as molecular parameters.

For each of the 24 breeds, Pearson Correlations were computed between individual
genealogical kinship and different estimators of molecular resemblance: IDENTIX was used
(Belkhir et al. 2002) to compute Queller & Goodnight (1989) (Rqs), Mathieu et al (1990)
(Rm), and Lynch & Ritland (1999) (R.z) estimators. MOLKIN (Gutiérrez et al. 2005)
estimated molecular similarity (Sgv) (Eding & Meuwissen 2001) and shared allele distance
(DAS) (Chakraborty & Jin 1993). The Da distance (Nei et al. 1983), was also computed
between animals using the POPULATION software (Olivier Langella; http://www.pge.cnrs-
gif.fr/bioinfo/populations/).
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Results

Demographical and genealogical results

The breeds studied showed variable demographical situations, the number of dogs registered
between 2001 and 2005 ranging from 42 (CUR) to 56,583 (GSD) (Table 1). Six breeds
(BAR, BSG, CUR, CWD, RWD, SWD) had less than 500 dogs registered during this period.
The number of breeders having registered litters during the period ranged between 5 (CUR)
and 2,340 (ESE). According to the breed, the mean number of dogs registered by breeders
ranged from 8 (CUR) to 35 (COT). The mean generation length (T) was on average 4.2 years
for all breeds, with a range from 3.0 (BLF) to 5.3 (ISE). Differences were found significant
among breeds (P<0.0001) and among FCI groups (P=0.001), pointing dog breeds (group 7)
having higher T values (4.9) than groups 2, 3 and 9 (3.8, 3.7 and 3.9 respectively).
Depending on the breed, the pedigree knowledge rose from almost non-existent (CUR breed
with an EQG of 0.3 generations), to largely complete for breeds such as BEN and EPB with
values of EQG equal to 9.1 and 9.2, respectively. Twenty-four breeds had an EqG value
higher than 6. FCI breed groups also had a significant effect on EqG (P<0.04), with pointing
dog breeds having deeper pedigree knowledge (7.5 vs. 5.5 on average). When comparing
reference population size and number of breeders, the number of dogs produced by breeders
during the 2001-2005 period ranged between 8§ (CUR) and 35 (COT) (18 on average),
showing that most of them are occasional and/or hobby breeders. FCI groups showed neither

any significant effect on this ratio, nor on any other genealogical or molecular parameter.

Table 2 shows results given by genealogical estimators of diversity among breeds. For with F
and @, the BRP breed showed the highest values (respectively 8.8% and 5.5%), while no
inbreeding coefficient could be computed in the CUR breed due to lack of pedigree
knowledge. The POO breed showed the lowest mean kinship (0.4%). The rate of inbreeding
computed over the period 1980-2005, was respectively found null and negative for BLF and
GSD breeds (due to a large number of imports), which explained why the realised effective
size Ne; was not computed for these two breeds, although their EQG was higher than 4.
Among the other breeds, Ne; ranged from 46 (ISE) to 2,136 (WHT), with the mean value
being 226. According to ancestral approaches, the POO breed showed the highest diversity
with respective fe and fa of 656 and 209, and the BAR breed had the lowest diversity (fe = 10
and fa = 9). According to the breeds, the ratio fa/fe ranged between 0.2 (BSG) and 0.95
(BOCo).
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Table 2 Genealogical and molecular estimators of the genetic diversity of the 61 breeds
studied (Ne, was not computed for breeds with EqQG lower than 4 and for the two breeds with

null or negative AF (GSD and BLF)).

Breed Genealogical estimators Molecular estimators
code  F%) @ (%) Ne fe fa He  Ho Fis(%) MNA
ARI 3.2 1.6 _ 58 48 0.70 067 4.2 5.9
ASD 11 1.2 _ 167 55 0.66 0.65 14 5.5
AST 4.6 2.3 60 88 29 056 054 4.0 45
BAF 4.1 2.2 88 85 41 0.70 068 2.7 5.9
BAR 6.4 5.5 _ 10 9 0.70 072 -2.8 5.4
BEA 4.6 1.9 76 163 44 0.69 066 4.1 5.3
BECo 4.4 2.2 60 111 37 055 057 -33 3.9
BEN 6.1 3.7 56 75 34 0.65 062 45 5.3
BLD 1.3 0.7 1216 276 84 0.53 0.52 1.7 3.8
BLF 3.2 24 _ 105 41 060 059 23 4.4
BMD 1.8 1.2 167 154 58 053 049 8.0 4.0
BOCo 0.8 0.7 _ 95 90 0.66 060 82 5.3
BOX 2.4 1.2 231 81 68 047 046 24 3.3
BRP 8.8 5.7 30 33 15 0.67 0.67 -0.9 5.4
BRZ 2.7 11 147 213 80 0.62 058 53 4.4
BSD 4.3 21 161 106 44 0.72 069 44 6.2
BSG 7.5 8.8 29 64 13 059 059 -04 4.2
BUT 11 1.3 295 133 53 037 041 -10.1 2.3
CAT 3.1 1.7 145 182 49 0.61 058 5.0 4.6
CKC 3.3 14 150 200 61 047 045 44 3.2
COoT 6.2 3.9 56 27 25 0.73 070 3.6 6.5
CsP 2.3 0.6 199 512 140 0.65 056 135 4.7
CUR _ _ _ _ _ 0.77 077 04 7.4
CwD 0.2 1.2 _ 61 22 0.61 0.60 1.3 4.6
DAL 24 1.9 120 136 43 058 059 -0.8 4.0
DBM 2.3 1.0 187 98 71 0.38 040 -54 2.9
DOA 15 1.0 310 128 61 0.64 066 -3.3 45
DOB 3.9 3.3 993 58 34 052 050 23 3.7
EPB 5.2 3.3 78 69 31 0.68 071 -3.2 5.4
ESE 2.1 1.3 195 186 58 0.66 064 27 5.4
GBG 2.0 14 _ 67 54 0.74 070 64 6.6
GPD 3.5 25 81 150 40 0.70 0.69 1.8 6.0
GRD 4.4 11 375 235 94 0.67 064 4.6 5.2
GRT 1.3 0.6 219 243 106 058 058 0.2 4.0
GSD 1.8 0.7 _ 152 129 055 052 43 4.0
ICD 14 0.9 _ 140 61 0.71 068 35 5.8
ISE 5.8 2.0 46 183 43 0.70 065 6.9 5.7
KCS 2.8 2.8 218 105 27 0.44 046 53 3.0
KOR 5.6 4.3 49 68 29 069 071 -27 5.4
LEO 2.8 2.3 722 97 50 059 061 -41 4.2
LRT 2.2 0.7 122 345 97 060 058 21 4.7
MOP 5.8 3.1 112 67 35 0.60 060 0.2 4.9
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NFL 2.3 1.0 158 198 64 063 066 -51 5.0

PNT 2.4 15 161 99 50 0.62 0.57 8.0 5.0
POO 4.7 0.4 54 656 209 072 060 17.3 6.0
RGCo 3.9 1.2 95 165 63 045 044 2.8 3.2
ROT 1.7 0.6 274 189 124 0.55 0.54 0.5 4.1
RUT 2.2 1.2 _ 63 56 0.77 0.75 2.6 6.9
RwWD 0.3 21 _ 52 22 065 067 -21 52
SDH 5.0 1.1 82 241 78 0.63 0.57 9.2 4.9
SHI 2.8 0.8 176 310 91 0.63 0.62 0.7 4.8
SHP 29 1.2 89 148 63 0.72  0.67 7.2 6.0
SHU 2.6 0.8 90 197 94 0.64 0.60 6.4 4.8
SPI 6.6 21 52 207 48 0.71 063 11.7 5.8
SSP 2.9 1.8 128 126 46 071 064 103 5.7
SWD 6.4 3.6 _ 25 14 052 053 -25 3.8
WDH 3.0 0.8 109 261 99 0.69 0.66 5.3 5.6
WEI 5.6 4.6 50 90 23 064 066 -3.3 4.5
WHI 3.5 11 87 226 66 064 056 125 4.7
WHT 2.2 0.9 2136 317 93 046 047 -05 3.1
YOT 3.4 0.9 117 145 86 0.70 071 -24 5.4

F = mean inbreeding coefficient; ® = mean kinship coefficient; Ne,= realized effective size;
fe = effective number of founders; fa = effective number of ancestors; He = non-biased

heterozygosity; Ho = observed heterozygosity; MNA = mean number of alleles.
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Heterozygosities and Hardy Weinberg Equilibrium

Amongst the 21 markers, 240 alleles were identified, with the number of alleles per markers
ranging from 7 to 18 (Table S1). According to the breed, He values rose from 0.37 (BUT) to
0.77 (CUR and RUT) with a mean value around 0.62 (Table 2). Fis ranged from —0.1 (BUT)
to 0.17 (POO). Out of the 1,281 HWE tests performed, 14 had a significant deficit after
sequential Bonferonni corrections, concerning different loci and breeds. Using global tests,
seven breeds (SDH, GBG, PNT, ISE, CSP, POO, WHI) and four loci (AHTh171, FH2848,
INU00S, REN247M23) were found to have a deficit. No test was found to be significant for

heterozygote excess.

Canonical Correlation Analysis

Only the first canonical correlation of genealogical and molecular data was significant
(r=0.76, P=0.01). The first genealogical canonical axis was primarily associated with fe
(r=0.877), while the first molecular axis was associated primarily with Fis (r=0.996). As
shown in Table 3, fe and fa were strongly correlated as expected (r=0.90, P<0.0001), as well
as @ and F (r=0.75, P<0.0001). ® and fa were negatively correlated (r=0.71, P<0.0001),
while Fis was positively correlated with fe (r=0.66, P=0.0004), with F / @ ratio (r=0.50,
P=0.01), and negatively with ® (r=-0,46, P=0.03).

Correlations between genealogical and molecular estimators of individual similarities

Values of mean correlations over the 24 breeds ranged from 0.33 (Sgy and 1 - Da) to 0.43
(Lynch & Ritland 1999) (Table 4). Correlations dropped from 0.71 (R.r estimator on the
BSG breed) to 0.05 (Sem on MOP breed) depending on the breed and the estimator used
(Table S2). Except for this last case, all correlations with genealogical kinship were found

significant (P<0.05) for the 24 breeds and six coefficients tested.
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Table 3 Correlation among eight genealogical/molecular parameters and their canonical variable

Correlations between Reference

parameters and their  population o F F/® Ne, fe fa He Fis
canonical variable size
Reference 0.28 1 0.06 -0.07 -0.36 -0.04  -033  -0.24 -0.46 -0.26
population size

) -0.58 0.06 1 0.75 -0.63 -0.07 -0.60 -0.71 -0.12 -0.46
F -0.30 -0.07 0.75 1 -0.19 -0.22 -0.49 -0.61 0.18 -0.21
FID 0.64 -0.36 -0.63 -0.19 1 -0.17 0.71 0.80 0.25 0.50
Ne, 0.02 -0.04 -0.07 -0.22 -0.17 1 -0.06 -0.03 -0.21 -0.04
fe 0.88 -0.33 -0.60 -0.49 0.71 -0.06 1 0.90 0.01 0.66
fa 0.65 -0.24 -0.71 -0.61 0.80 -0.03 0.90 1 0.01 0.49
He 0.10 -0.46 -0.12 0.18 0.25 -0.21 0.01 0.01 1 0.20

Fis 0.99 -0.26 -0.46 -0.21 0.50 -0.04 0.66 0.49 0.20 1

F = mean inbreeding coefficient; ® = mean kinship coefficient; Ne,= realised effective size; fe = effective number of founders; fa = effective

number of ancestors; He = non-biased heterozygosity.
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Discussion

The aim of this study was to assess within-breed genetic diversity on a large set of breeds
showing various demographic/genetic statuses. Some differences found in genealogical
indicators of variability could be related to historical origins, specific breeding practices and
physiological parameters of the breeds. Among the five breeds with the deepest pedigree
knowledge, four (BEN, BSG, EPB, KOR) were of French origin and four (BSG, EPB, KOR,
WEI) were pointing dog breeds, which have to be related, in both cases, to a low number of
imported dogs. In pointing dog breeds, a larger number of occasional breeders (Leroy et al.
2007), which rarely use imported dogs, may explain this fact. Moreover pedigrees are
generally better known in French breeds than in foreign breeds, since a large number of the
worldwide population is then raised in France. The pedigree knowledge was, however, low in
the case of recently recognized/partially reconstructed French breeds (CUR and BAR) or
French breeds where a large number of dogs are usually registered without pedigree (ARI
and GBQG). Concerning mean generation lengths, T was quite low for breeds from some FCI
groups: group 2, which includes large-sized breeds with small longevity (Jones et al. 2008)
that end their reproductive career earlier (Leroy et al. 2007) and groups 3 and 9, involving
small-sized breeds, which are allowed by French kennel club rules to begin their reproductive
career earlier. On the contrary, in pointing dog breeds (group 7), a large number of bitches
are used for hunting, and could then begin their reproductive career later. Such practices

could explain the highest generation length found for those breeds.

Table 4 Average values across breeds of correlations between genealogical kinship and

different estimators of marker similarity or distance, computed on pairs of individuals of 24

breeds
Sem 1 - DAS RQG Rm Rir 1-Da
Mean
0.33 0.35 0.37 0.35 0.43 0.33
correlation

Estimators of molecular resemblance and distances: Sgm (Eding & Meuwissen 2001); DAS
(Chakraborty & Jin 1993); Rog (Queller & Goodnight 1989); Ry (Mathieu et al. 1990); Rir
Lynch & Ritland (1999); Da (Nei & al. 1983).
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The results may be comparable to those found in other studies. For instance, Maki et al.
(2001) found genealogical results of the same order for GSD, GRT and LRT Finnish
populations: for a number of equivalent generations of 4.3 years for the three breeds (against
respectively 5.1, 4.8 and 5.5 in our study), the mean F was slightly higher in the Finnish
study with respectively 2.3, 3.0 and 2.3% against 1.8, 1.3 and 2.2%, which can be easily
explained by differences in population sizes and situations. In a study on the Polish Hound,
Glazewska (2007) found a very high mean inbreeding coefficient (37%) but the population
was very small for a quite complete pedigree knowledge. Only small differences were found
with the nine French breeds studied by Leroy et al. (2006), and most of them can be
explained by the fact that both the reference populations and whole data set were not exactly
the same. The only striking result was the difference about BSG fe (21 in the previous article
and 64 in our study), with fa being found similar (13) in both studies. Using the initial
reference population and the new data set, fe was also found to be 64 while EqG was higher
than in the Leroy et al. study (7,06 against 5.9). This difference in the number of known
generations for a same reference population induces a different founder population and could
probably explain the increase in fe. The comparison between fe and the effective number of
ancestors fa allows to reveal bottlenecks (Boichard et al. 1997). Consequently we can
suppose BSG breed has precociously passed through such a bottleneck, which was not
detected in the first study. For molecular data, the results on heterozygosities were quite
similar with those of a study led in the USA on 28 breeds and 100 microsatellites (Irion et al.
2003): in both studies, BUT had the lowest heterozygosity in all breeds (0.39 and 0.37 in our
study) while the RUT breed showed the highest heterozygosity (0.76 and 0.77, respectively).
When compared with another study using 21 microsatellite markers (Para et al. 2008),
heterozygosities were found similar for the four common breeds (ESE, EPB, GPD, PNT),
ranging between 0.60 and 0.70 in both studies.

The results presented in this study illustrate quite well the differences of information brought
about for genetic diversity by genealogical and molecular data. Such differences can be
explained by the characteristics of the two approaches. Indeed, it is generally assumed that
breeds with small population sizes, high inbreeding and low genealogical diversity
parameters (Ney, fa...) should have low heterozygosities and high Fis. However correlations
were in general found to be non significant when using breeds with high pedigree
completeness level. The two parameters primarily used to compute the canonical variable (fe

and Fis), were positively correlated, while a negative correlation should have been expected.
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The results of canonical correlation analysis should therefore be taken with caution. Among
genealogical and demographic indicators, a positive correlation across breeds between
realized effective size (Ne;) and reference population size should be expected. However,
several factors influencing Ney, such as variations in number of unregistered/imported dog
over time (which influences the estimation of the inbreeding), existence of subpopulations,
inbreeding practices, could explain why we did not meet such correlation. Furthermore, the
current average values of inbreeding (F) and expected heterozygosity (He) were found to be
positively correlated across breeds. Population genetic models indicate that an increase of
inbreeding should induce a decrease of heterozygosity. If each population had the same
initial values of F and He, then the current values of F and He should therefore be negatively
correlated. Different factors may explain the positive correlation between these current
values which was found in our study. Especially, the breeds with the highest current average
inbreeding could be, by chance, the breeds with the highest initial heterozygosity, so that
their current value of He remains higher than those of tbreeds with lower inbreeding.
Unfortunately, due to lack of biological samples from the ancient generations, such an
hypothesis cannot be checked. One may also suggest that heterozygote animals were
favoured by selection (Falconer & Mackay 1996). Therefore, a decline in heterozygosity
could be lower than expected from results obtained with pedigree data. Under this
assumption, genealogical estimators could show recent events while molecular data report on
genetic variation by itself. In some breeds like BAR breed, despite a high inbreeding
coefficient underestimated by a low pedigree knowledge, heterozygosity was found to be
very high (0.70) which is probably linked to the influence of some recent crosses (Leroy et
al. 2006). High heterozygosity (0.77), also found in a rare French breed with a small
population size (CUR), can be explained by the fact that this breed has been recognised only

recently (2003) and therefore has no real selection background.

The positive correlation found between F / @ ratio and Fis was expectable. Bjornerfeldt et al.
(2008) showed that existence of more or less closed varieties in POO breed was related to
high Fs values and significant heterozygote deficit (Walhund effect). When existing, such
genetically isolated varieties should be quite inbred and not related with each other. It is
therefore not surprising that in our data set, POO and CSP breeds, which are known to have
such varieties (based on size and/or colours), had both high F / ® ratio and Fis value.
Furthermore, we can not exclude that in some breeds, inbreeding practices could led to

heterozygote deficit, negative F|s values and high F / @ ratio (Moureaux et al. 1996).
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Despite counterintuitive results at the breed scale, links between genealogical and molecular
parameters are proven at the individual scale by the correlations between genealogical and
molecular kinships for the 24 breeds with high pedigree completeness level. Queller &
Goodnight (1989) and Lynch & Ritland (1999) coefficients were found to have the best
correlations, which can be explained by the fact that both estimators take into account allele
frequencies at the breed scale. By using two pig breeds and 10 different molecular estimators,
Toro et al. (2002) found within the breeds absolute correlations between 0.19 and 0.69,

which is of the same order as our results.

Among the reasons that can explain the differences of results between the genealogical and
molecular approaches, pedigree errors are another source of bias as suggested by Slate et al.
(2004) as well as the fact that pedigree files do not take into account allele frequencies at the
base population (generation zero). Moreover, for the sampling of the 24 breeds, mean ® were
quite low (2.79 on mean): since correlations depend on relatedness composition (Csillery et
al. 2006), correlations could probably be higher when variances of ® increased (Slate et al.
2004). Within our breeds, large variances of ® were linked with large mean @ (Table S2).
This explains why the two breeds (BRP and BSG) with the highest mean @ (respectively 5.7

and 8.8) always had correlations between @ and molecular coefficients larger than 0.55.

Fernandez et al. (2005) wrote that marker information (except if the number of markers was
very high) is not very useful to establish conservation strategies that should be based on
minimization of global coancestries: they suggested to favour pedigree information when
possible. Bijma (2000) evaluated that, on the basis of pedigree data, acceptable values of AF
per generation should be lower than a value situated between 0.5 and 1% in order to limit the
extent of inbreeding depression, which means that the realised effective size Ne; should not
be lower than 50. As Ne; and fa values were found particularly low in BRP and BSG breeds,
breeders of these breeds should be careful with genetic diversity even if heterozygosities
were not particularly low in these breeds. In our study, ten breeds had a number of equivalent
generations lower than 4, which can be explained by two main reasons: a short history of the
French recognised population, or a large number of imported dogs; in such cases, molecular
approaches can not be ignored in the evaluation of genetic variability. In the BUT breed, the
extremely low hetetorygosity rate (0.37), may be due to a bottleneck occurring in the XX™

century (Irion et al. 2003) and should be taken into account by breeders: inbreeding should be
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avoided in the breed, and the number of reproducing animals should be maximised. To
conclude, since genotyping with a large number of markers is becoming less and less
expensive, we believe that further research will provide better correlations between
genealogical and molecular data: the molecular approach should become more and more

useful as a conservation tool.
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Supplementary data

Table S1 Size range, number of alleles, polymorphism information content (PIC), and

observed heterozygosities for the 21 loci studied.

Locus CFA Size range  No of alleles PIC Ho
AHT121 CFA13 70-122 18 0.86 0.67
AHT137 CFA1ll 125-157 16 0.85 0.68
AHTh130 CFA36 111-143 16 0.86 0.65
AHTh171 CFA06 217-245 14 0.86 0.64
AHTh260 CFA16 234-258 13 0.80 0.62
AHTK211 CFA26 85-97 7 0.73 0.54
AHTKk253 CFA23 280-300 10 0.73 0.57
CXX279 CFA22 110-130 10 0.78 0.64
FH2054 CFA12 144-184 11 0.83 0.70
FH2848 CFA02 228-246 10 0.80 0.58
INRA21 CFA21 83-109 10 0.74 0.57
INUOO5 CFA33 106-138 12 0.73 0.58
INUO30 CFA12 132-156 8 0.70 0.57
INUO55 CFA10 204-224 10 0.72 0.58

REN105L03 CFA11 227-247 11 0.81 0.60
REN162C04 CFA07 192-216 12 0.71 0.56
REN169D01 CFA14 202-224 11 0.81 0.64
REN169018 CFA29 156-178 11 0.77 0.62
REN247M23 CFA15 266-280 8 0.65 0.47
REN54P11 CFA18 222-248 13 0.82 0.62
REN64E19 CFA34 139-155 9 0.76 0.60
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Table S2 Correlation between genealogical kinship and different estimators of molecular

similarity or distance, computed on pairs of individuals of 24 breeds.

imilari 1-DA
?Edinaa g (Chakrat?or Quelle_r & Mathieu et Ly_nch & 1-Da
Breeds . . Goodnight Ritland  (Nei et al.
Meuwissen ty & Jin (1989) al (1990) (1999) 1983)
2001) 1993)

BAF Basset fauve de Bretagne 0.21%** 0.21%** 0.25*** 0.2%** 0.29*** BAF
BEA Beagle 0.22** 0.27*** 0.27*** 0.25%** 0.39%** BEA
BEN Beauceron 0.33*** 0.37%*** 0.34%*** 0.32%** 0.31*** BEN
BSD Belgian Shepherd Dog Malinois 0.5%** 0.54*** 0.56*** 0.53*** 0.61*** BSD
BRP Berger des Pyrénées 0.69*** 0.62*** 0.64**+* 0.62*** 0.64**+* BRP
BLF Bouledogue francais 0.33*** 0.3*** 0.36*** 0.3*** 0.43*** BLF
BSG Braque Saint-Germain 0.58*** 0.57*** 0.66*** 0.62*** 0.71*** BSG
CAT Cairn Terrier 0.27*+* 0.3*** 0.31%** 0.3*** 0.4*** CAT
CKC  Cavalier King Charles Spaniel 0.15* 0.23*** 0.21 %+ 0.18*** 0.27*** CKC
MOP Chien de Montagne des Pyrénées 0.05(NS) 0.17%** 0.15* 0.18*** 0.34%** MOP
CcoT Coton de Tuléar 0.33*** 0.37*** 0.4*** 0.39*** 0.45%*+* CoT
DOB Dogue de Bordeaux 0.34*** 0.36*** 0.35%** 0.37*** 0.38*** DOB
CSP English Cocker Spaniel 0.37*** 0.41%** 0.4%** 0.4%** 0.39*** CSP
ESE English Setter 0.16* 0.19** 0.23** 0.19** 0.3*** ESE
SSP English Springer Spaniel 0.45%+* 0.45%** 0.49%** 0.47%** 0.52%** SSP
EPB Epagneul Breton 0.19%** 0.19%** 0.22%** 0.17%** 0.25%** EPB
GPD German Short-haired Pointing Dog  0.18*** 0.17*** 0.22%** 0.18*** 0.25%** GPD
LEO Leonberger 0.18*** 0.15** 0.23%** 0.17%** 0.33*** LEO

SPI German Spitz 0.57*** 0.57** 0.57** 0.58*** 0.6%** SPI
GRD Great Dane 0.42%** 0.45%** 0.49%** 0.48*** 0.55%** GRD
KOR Griffon d'arrét a poil dur Korthals 0.39*** 0.39*** 0.38*** 0.37*** 0.44*** KOR
ISE Irish Red Setter 0.48*** 0.56%** 0.56*** 0.52%** 0.64*** ISE
WEI Short-haired Weimaraner 0.19** 0.28*** 0.25%** 0.28*** 0.39%** WEI
YOT Yorkshire Terrier 0.35*** 0.35*** 0.39*** 0.36*** 0.44*** YOT
Average value across breeds 0.33 0.35 0.37 0.35 0.43 0.33

NS non significant, P<0.05, P<0.01, " P<0.001.
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E - Etudes des relations entre données genéalogiques et

moléculaires a partir de populations simulées

Les résultats de [D’article “Genetic diversity of dog breeds: Within breed diversity
comparing genealogical and molecular data” ont permis de mettre en evidence une certaine
corrélation au niveau individuel entre données généalogiques et moléculaires. En fonction
des 24 races utilisées, le coefficient de corrélation entre @ et I’indice de similarité Ryxy de
Lynch et Ritland (1999) variait de 0,25 a 0,71 pour une moyenne de 0,43. Nous avons
cherché a comparer ces résultats avec des données simulées, pour tester 1’adéquation entre les

données attendues et les données de terrains.

La structure généalogique des races constitue probablement un des principaux facteurs qui
influent sur cette corrélation (Csillery et al. 2006). Dans un premier temps, des populations
ont ét¢ simulées avec différentes structures, avec pour chaque simulation, deux types de
corrélations calculées :

- Entre coefficient de consanguinité F et hétérozygotie H.

- Entre coefficient de parenté¢ @ et indice de similarité Rxy de Lynch et Ritland (1999).

Nous avons aussi cherché a évaluer I’importance d’éventuelles fausses filiations au sein des
races frangaises. C’est en effet a cause de ce phénomeéne que se développent I’identification
génétique et le controle de filiation. Il existe plusieurs motifs d’erreur accidentelle de
filiation, un des plus importants résidant sans doute dans la capacité des lices a la double
saillie. Par ailleurs, certains enjeux, par exemple commerciaux, peuvent inciter des éleveurs
peu scrupuleux a déclarer intentionnellement de fausses filiations. Bien que certaines
évaluations paraissent exagérées (30% de fausses filiations évoquées par Durand et Chary,
2005), il nous est apparu intéressant de tenter d’apprécier I’effet de fausses filiations sur les
corré¢lations entre indices généalogiques et moléculaires, et ceci a partir de populations

simulées ayant une structure généalogique similaire aux races analysées.
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L’une des principales limitations de I’information moléculaire étant liée a la quantité
d’information apportée, I’effet du nombre de marqueurs sur les corrélations entre les deux

types de données (F et H ou @ et Rxy) a aussi été testé.

I. Materiel et méthode : modélisation des populations

A partir des paramétres modifiables par le logiciel EASYPOP (Balloux, 2001), trois
situations ont d’abord été établies pour simuler des populations de paramétres généalogiques
et moléculaires variables. Pour chaque situation, les paramétres communs sont les suivants :

- Diploidie et existence de deux sexes (sex-ratio de 50%)

- 30 générations non chevauchantes, avec 5 000 individus par génération.

- Reproduction de type polygynique partielle : au sein de chaque groupe ou « 1lot », un
male est le pere d’une proportion fixée de la génération suivante (voir tableau 3.2). En
ce qui concerne les meéres et les autres peres (subordonnés), ils sont sélectionnés au
sein de I’1lot de maniére aléatoire pour chaque descendant.

- On compte 21 marqueurs non li¢s, avec 3 alleles chacun, ce qui correspond au
nombre efficace d’all¢les observé en moyenne sur les populations analysées dans
I’article. Le taux de mutation est supposé de 107, dans le cadre d’un « single step
mutation model ». A la génération 1, les alléles sont répartis au hasard entre les
individus.

- Seules les 7 dernic¢res générations sont prises en compte (en intégralité) dans les
généalogies.

Pour les trois situations, différents parameétres étaient fixés (voir tableau 3.2), et une

population a été simulée pour chaque situation.

Tableau 3.2 - Valeurs des paramétres utilisés pour modéliser les populations de
structures généalogiques variables

Proportion de portées Modg¢le migratoire (en ilots)
effectuées par les males Taux de migration (male et
Nombre d’1lots
subordonnés femelle)
Situation 1 20 % 50 0,7
Situation 2 10 % 25 0,5
Situation 3 10 % 10 0,1
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Dans un deuxiéme temps, dix populations ont été¢ simulées selon les parameétres de la
situation 2. Pour chacune des dix populations simulées, les fichiers généalogiques ont été
créés en modifiant aléatoirement une certaine proportion de filiations. Pour ce faire, de
«vrais » parents, choisis au hasard, ont ¢été remplacés par d’autres parents choisis
aléatoirement parmi les reproducteurs contemporains des « vrais » parents. Plusieurs valeurs
de proportions de fausses filiations ont ét¢ comparées : 1%, 5%, 10%, 15%, 20% et 30%.
L’effet des fausses filiations sur les corrélations a été évalué a partir d’'un modele linéaire
généralisé incluant la fréquence de fausse filiation et la nature des paramétres corrélés (F et

H ou @ et Rxy), I’interaction entre les deux variables ayant été testée.

Enfin, les parameétres de simulation de la situation 2 ont ét¢ une nouvelle fois utilisés, en
augmentant le nombre de marqueurs : dix nouvelles populations ont été¢ générées pour 200
marqueurs. Des tirages de 5, 10, 21, 50, 100 et 150 marqueurs respectivement, ont été
effectués pour chaque population. L’effet du nombre de marqueurs sur les corrélations a été
évalué a partir d’'un modele linéaire généralisé incluant le logarithme népérien (In) du
nombre de marqueur, le type de corrélation (F et H ou @ et Rxy), ainsi que I’interaction entre

les deux variables.

Dans chaque cas, F et H ont été évalués sur I’ensemble de la derniere génération (5 000
individus) et @ et Rxy sur un tirage de 200 individus a I’interieur de celle-ci. Les généalogies
ont ¢t¢ analysées a partir du logiciel PEDIG (Boichard, 2002), pour calculer les F et les @
individuels. Les taux d’hétérozygotie de chaque individu ont été calculées a partir de
GENETIX (Belkhir et al., 1996), tandis qu’IDENTIX (Belkhir et al., 2002) a permis

d’évaluer les indices de similarité.

1. Résultats

1. Effets de la structure généalogique sur les corrélations

Les trois simulations initiales permettaient d’obtenir des populations avec des structures

généalogiques différentes (Tableau 3.3). Alors que dans la situation 1, on trouve des
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coefficients de consanguinité et de parenté moyens plutdt faibles (respectivement 1,74% et
1,16%), I’hétérozygotie y était plutot élevée (H=0,64). Au contraire, la situation 3 présente
des coefficients généalogiques plutot élevés (F=19,73% et @=5,75%) et une hétérozygotie
faible (H=0,43).

Au sein de I’article nous avions trouvé sur les 24 races des valeurs d’EQG variant entre 6,1
et 9,2. Les @ et les F moyens montaient de 0,6 a 8,8% et de 2,1 a 8,8%, tandis que He variait
de 0,47 a 0,73. Les résultats de la situation 2 se situent donc largement dans cette échelle de

valeur.

Tableau 3.3 - Paramétres généalogiques, hétérozygoties H, et corrélations (r) avec les indices de

similarité Rxy de Lynch et Ritland (1999) obtenus sur des populations simulées a partir de trois

situations
Parameétres EqG F (%) D (%) H I'F.H) I (@RXY)
Situation 1 7 1,74 (3,62) 1,16(1,88) 0,04 -0,19%** 0,23%**
Situation 2 7 5,58 (6,73) 2,60 (3,19) 0,59 -0,41%** 0,40%**
Situation 3 7 19,73 (13,43) 5,75(9,19) 0,46 -0,67%** 0,75%**

Sur les trois populations simulées, les corrélations entre données généalogiques et
moléculaires semblent augmenter avec les coefficients de parenté et de consanguinité

moyens et leurs écarts-type.
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2. Impacts des fausses filiations

A partir des dix simulations effectuées avec des parameétres de la population 2, les écarts-

type obtenus étaient plus forts pour F que pour ®. Sur les dix simulations le F moyen était

de 5% (e.t.=0,52% entre les simulations) alors que le @ était de 2,74% (e.t.=0,15% entre les

simulations). Les fausses filiations ne semblent pas avoir d’effet sur ces valeurs moyennes,

aucune variation significative n’ayant été obtenue lorsque la fréquence de fausses filiations

variait.

En revanche les fausses filiations ont une influence claire sur les corrélations obtenues

entre données généalogiques et moléculaires, comme le montre la Figure 3.1.
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Figure 3.1 - Effet du pourcentage de fausses filiations sur les corrélations (r) entre

données généalogiques et moléculaires

A partir d’un mod¢le linéaire généralisé, il a été possible d’une part, de mettre en évidence

un effet significatif du pourcentage de fausses filiations (P<0.0001) sur les corrélations entre

paramétres généalogiques et moléculaires. D’autre part, la nature méme des parameétres

corrélés avait elle aussi un effet significatif (P<0.0001) sur les corrélations, ces dernieres



¢tant plus élevées entre @ et Rxy qu’entre F et H. En revanche les deux variables ne
montraient pas d’interaction significative. Avec un modele prenant en compte ces deux
variables, un r> de 0,83 ¢était obtenu. La corrélation diminuait de 0,007 par point de
pourcentage de fausses filiations en plus. En passant de 0 a 30% de taux de fausses filiations,
les corrélations chutaient de 0,37 a 0,16 pour o, rxy) €t de 0,33 a 0,12 pour gy (en valeur

absolue).

3. Effet du nombre de marqueurs

Comme on pouvait s’y attendre, les corrélations semblent augmenter avec le nombre de
marqueurs (Figure 3.2). La modélisation indique un effet significatif du logarithme népérien
du nombre de marqueurs (P<0.0001) sur celles-ci. Les corrélations sont aussi
significativement plus élevées entre @ et Rxy qu’entre F et H (P=0.0015). Encore une fois,
aucune interaction significative n’a été obtenue. Avec les deux variables, un r? de 0,97 était
obtenu. En passant de 5 a 200 marqueurs, les corrélations augmentent de 0,19 a 0,77 pour le

couple (@, Rxy) et de 0,18 a 0,75 pour le couple (F,H), en valeur absolue.
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Figure 3.2 - Effet du nombre de marqueurs sur les corrélations (r) entre données
généalogique et moléculaire
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I11. Discussion

L’étude comparée des trois situations montre que les populations avec des parentés et des
consanguinités importantes sont aussi celles qui ont une faible hétérozygotie. Ce résultat était
d’autant plus attendu que les populations étaient simulées sur 30 générations, avec dans la
situation 3, de tres fortes valeurs de F et @.

Le second point a retenir concerne les corrélations qui sont d’autant plus importantes que
les valeurs de F et @ (et leurs écart-types) sont élevés. Slate et al. (2004) ont montré que les
corrélations entre hétérozygoties n’augmentaient pas avec la valeur moyenne de F mais avec
sa variance. En effet, on peut supposer que les paramétres généalogiques et moléculaires
devraient étre liés par une relation de type linéaire (Hill et Weir, 2007), a une erreur de
variance plus ou moins constante (aléa des alléles, fréquences alléliques initiales, générations
remontées). Dans un tel contexte, la corrélation va étre par définition meilleure sur une large

¢chelle de valeurs de @ et de F que sur un champ restreint de valeurs.

Au sein des populations étudiées, des valeurs moyennes de paramétres généalogiques vont
cependant de paire avec des variances ¢€levées de ces parametres. Ces résultats justifieraient
donc que des corrélations supérieures a 0,60 aient été obtenues pour les deux races avec les
parentés moyennes les plus importantes (Braque Saint Germain et Berger des Pyrénées).

Parmi les trois situations, seule la deuxiéme permet de simuler des populations de
configuration généalogique et moléculaire similaire a ce qui a pu €tre trouvé au sein des 24
races, ce qui justifie de ’utiliser en exemple. Il est intéressant de constater qu’en répétant ces
simulations, les variations de valeurs observées entre les simulations sont plus fortes au sein
des F que des @. Ceci peut en partie étre expliqué par le fait que dans chaque population

simulée, le F moyen est calculé sur les 5 000 valeurs de la derniére génération, alors que le @

n(n—1)
2

moyen est estimé a partir des coefficients calculés a partir I’échantillon, soit 19 900

dans notre cas.
Les corrélations obtenues entre @ et Rxy sont apparues dans nos simulations légerement
supérieures aux corrélations entre F et H. Ces résultats peuvent probablement étre expliqués

par le fait que @ est calculé sur les individus de la derni¢re génération, alors que F est calculé
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sur les parents de celle-ci. Une génération est donc perdue dans ce dernier cas, ce qui a pu

nuire a la précision de cet indice et donc a la corrélation.

Les résultats montrent aussi clairement les liens entre la diminution de la corrélation et la
proportion de fausses filiations. Il parait cependant difficile d’en faire des conclusions
précises en ce qui concerne les races étudiées, méme si les populations simulées sont
relativement similaires aux populations canines étudiées, tant d’un point de vue généalogique
que moléculaire. D’une part les structures généalogiques €taient trés variables en fonction
des races (® moyen entre 0,6 et 8,8%). Or nous avons pu voir que ces différences ont des
effets significatifs sur les corrélations entre données généalogiques et moléculaires. D’autre
part, les corrélations ont été calculées pour les races sur des échantillons de taille modérée
(20 a 30 individus). Ces deux raisons, ajoutées a la non-connaissance des fréquences
alléliques initiales, peuvent expliquer les différences de corrélations obtenues en fonction des
races. Il est cependant possible d’émettre une hypothése quant a la limite maximale des
fréquences de fausses filiations. Avec 20% de fausses filiations, le coefficient de corrélation
chutait de 0,37 a 0,20. Sur nos données réelles, les corrélations obtenues ne se situaient
jamais en dessous de 0,25 ; il apparait donc peu probable que pour les races étudiées, la
proportion de fausses filiations dépasse 20%. Il est néanmoins difficile d’estimer si ce
pourcentage est de 0, 1 ou 10%. Afin d’affiner ces résultats, il pourrait étre envisagé d’une
part, d’accroitre le nombre d’individus génotypés, afin de limiter les biais d’échantillonage,

et d’autre part, d’effectuer des simulations personnalisées pour chaque race.

En ce qui concerne I’effet du nombre de marqueurs sur les corrélations nos résultats sont
relativement similaires a ceux obtenus par Baumung et Solkner (2003). Pour F et H, les
corrélations restent modérées et ne dépassent pas 0,60 si au moins une centaine de marqueurs
n’est pas utilisée. Afin d’obtenir des évaluations satisfaisantes de parentés individuelles a
partir de données moléculaires, il serait nécessaire d’augmenter ce nombre jusqu’a une valeur
autour de cent cinquante a deux cent marqueurs, comme 1’ont souligné Eding et Meuwissen
(2001). Au cours des prochaines années, le développement des SNP devrait permettre

d’effectuer ce genre d’études sans trop de difficultés.
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F - Conclusion

A partir des 61 races analysées, il nous a été possible de mettre en évidence les différences
d’informations apportées par les pedigrees d’une part, et par les marqueurs moléculaires,
d’autre part. Les données généalogiques permettent d’obtenir des informations complétes sur
les dynamiques de populations, ainsi que des indicateurs fiables de la variabilité génétique
intra-raciale. Du fait d’une connaissance trés variable des généalogies, il est cependant
souvent difficile de comparer les situations des différentes races. Pour certaines des
populations étudiées, il était rarement possible de remonter a plus de trois ou quatres
générations, et les généalogies sont apparues en conséquence trop incomplétes pour étre
informatives en terme de variabilité. L’approche moléculaire n’ayant pas cet inconvénient,
elle permet une comparaison de la variabilité génétique sur I’ensemble des races étudiées.
Cependant, du fait du nombre forcément limit¢ de marqueurs employés, elle est souvent

considérée comme moins fiable que I’approche généalogique (Fernandez et al., 2005).

A TD’échelle des populations, aucune corrélation franchement significative n’a pu étre
obtenue entre les deux sources de données. En revanche, en s’intéressant aux résultats race
par race, nous avons pu, d’une part, mettre en évidence des résultats similaires a d’autres
¢tudes (Irion et al., 2003), et d’autre part, expliquer d’éventuelles similitudes ou différences
entre résultats généalogiques et moléculaires. Par exemple, il a été possible de mettre en
¢vidence pour deux races (Caniche et English Cocker Spaniel) des effets Walhund se
traduisant par des valeurs importantes de Fis, et des écarts importants entre ® et F. Dans le
cas du Barbet, les retrempes récentes, effectuées a partir de plusieurs races sur cette
population d’effectif trés limité et de généalogie mal connue, permettaient d’expliquer la
différence entre une trés faible valeur de fa et une hétérozygotie importante. Au niveau
individuel, les corrélations entre données généalogiques et moléculaires, évaluées sur les
races ¢tudiées, étaient toutes significatives mais relativement modérées. Des résultats
similaires ont pu étre obtenus a partir de simulations, montrant une relation linéaire entre les
corrélations et la fréquence des fausses filiations, et logarithmique vis-a-vis du nombre de

marqueurs utilisés.

-123-



Les résultats obtenus sur notre panel de races ne font que souligner la nécessité d’utiliser
les deux approches de maniére complémentaire, pour évaluer la situation des races en terme
de variabilité génétique. Ces résultats doivent aussi €tre interprétés en intégrant le contexte
historique et social dans lequel évoluent les populations, en tenant compte de facteurs tels
que les variations d’effectifs (effets de mode, ...), leur éventuelle importance culturelle
(utilisations traditionnelles...) ou D’existence de races génétiquement trés proches. Les
méthodes permettant d’évaluer les relations génétiques entre populations vont en

conséquence étre traitées au cours du prochain chapitre.
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Quatrieme partie

Analyse de la diversité

Inter-racilale
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A - Introduction - quels outils pour analyser la diversite

entre les races ?

L’un des principaux avantages de I’outil moléculaire est, nous I’avons dit, de pouvoir
effectuer des comparaisons entre populations. Il permet notamment d’évaluer I’originalité
génétique des races ainsi que les éventuels liens qui existent entre elles. Son développement a
donc permis d’apporter de nouvelles informations portant sur la phylogénie ou les relations
génétiques entre populations, jusque-la essentiellement établies a partir de données
morphologiques, physiologiques ou géographiques. Parmi les autres applications de
I’approche inter-populationnelle, il est aussi possible de mesurer la contribution des races a la
diversité génétique de 1’espéce et d’affecter des chiens a une race. Ces méthodes vont étre
dans un premier temps présentés et illustrés a partir des études existantes et de nos résultats
préliminaires (Leroy et al., 2006a et c). Cette approche sera ensuite appliquée a I’étude du

panel de 61 races.

I. Etude des liens génétiques entre populations

Analyser le passé et les relations génétiques entre différentes populations n’a rien de
simple pour les espéces domestiques, et en particulier pour les races canines : leur histoire est
longue, complexe, et faite de multiples croisements, plus ou moins bien connus. De plus, la
notion de race ne correspond pas forcément, comme nous 1’avons vu, a un groupe génétique
homogene et cohérent. C’est pourquoi les méthodes d’analyse de distance et d’élaboration de
phenogrammes, qui fonctionnent correctement entre espeéces voire entre populations
sauvages, ne sont pas forcément les mieux adaptées pour analyser les liens génétiques entre
les populations domestiques (Posada et Crandall, 2001). D’autres approches, développées
plus récemment, sont désormais employées indépendamment ou en complément de ces

méthodes, avec de nouvelles applications telles que les assignations d’individus a une
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population donnée. Nous allons donc nous intéresser a faire un état des lieux de ces

différentes méthodes.

1. Différenciation des populations

Un des moyens les plus simples pour étudier la diversité génétique entre populations,
développé par Wright (1968), consiste a comparer les hérérozygoties intra et inter-population,
par le biais des écarts a 1’équilibre d’Hardy-Weinberg, représentés par les indices de fixation.
Trois indices peuvent ainsi étre distingués : le Fis (Individus et Sous-population) établit a
partir de la moyenne des Fs sur chaque population, le Fit (Individus et population Totale)
calculé a partir de la population totale, et le Fst (Sous-population et population Totale) qui
mesure la différenciation génétique entre populations. Les trois parameétres sont liés par la

relation suivante.

1- FIT =(1- Fls)(l_ FST)

Une autre manicre d’apprécier la différenciation entre populations est de calculer le
coefficient de différenciation génétique Gst (Nei, 1987). Il est défini par la relation suivante :
Ggr = (H; = Hg)/H; . Hr correspond au taux d’hétérozygotie attendue pour la population
totale, et Hs a la moyenne des taux d’hétérozygotie attendue pour chaque population. En

fonction des études, Fsr ou Gst peuvent étre employés, mais ils sont en fait équivalents.

Trois des études sur les races canines (Koskinen et Bredbacka 2000 ; Irion et al., 2003 ;
Veit-Kensch et al., 2007) donnaient des résultats de différenciation génétique similaires avec
des valeurs de Fst ou de Gst de 1’ordre de 0,23. Celle de Parker et al. (2004) obtenait une
variation inter-raciale de 0,27. A titre de comparaison, de premiers résultats obtenus sur 13

races (Leroy et al., 2006¢) donnaient un Gst de 1’ordre de 0,26.
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2. Utilisation des distances génétiques et établissement des phylogénies

Le calcul des matrices de distances génétiques entre populations et I’établissement, a
partir de ces derniéres, de phénogrammes, constituent les méthodes les plus classiques d’étude
de liens génétique entre populations, et ont donc été fréquemment utilisées sur les races
canines. Ces distances peuvent étre établies a partir d’un modéle de mutation particulier,
« infinite-allele mutation » (IAM), « stepwise mutation model » (SMM)...), ainsi que d’un
parametre du génotypage (fréquences alléliques, diversité des regroupements, alleles
partagés...). Nous présenterons bri¢vement les distances les plus communément utilisées.

- La distance standard de Nei (1972) Ds, basée sur les distances arithmétiques entre
fréquences alléliques, constitue la distance la plus classiquement utilisée. Soit X;j
(respectivement Yj) la fréquence de Dalléle i du j*™ locus au sein de la population X

(respectivement Y), et I le nombre de locus étudiés, Ds est calculée ainsi :

DAL
DRRDWNEL

- Sur le principe de la distance angulaire Dc de Cavalli-Sforza et Edwards (1967), Nei et

—In(

al. (1983) ont formulé une variante corrigée Da :
1
Da = I—Fzz,lx”yij
j i

- L’indice de fixation Fst (Wright, 1968) évoqué précédemment, a aussi pu étre utilisé. Il

est calculé a partir de la formule suivante :

O D X2 T+ Y20 2= %y /¥
j i j i j i
=22 20%Yy /T
j i

Reynolds et al. (1983) ont, a partir de 1a, développé une distance appropriée a des temps

Fr =

de divergence courts, en utilisant la formule suivante :
D, =-In(1-F;)

A partir des matrices de distances calculées, les arbres sont établis en utilisant deux
méthodes en général. L’Unweighted Pair Group Method using Arithmetic averages
(UPGMA) agglomére itérativement les populations les plus proches (Sokal et Michener,
1958). Cette méthode suppose que les vitesses d’évolution sont identiques entre les
différentes branches de ’arbre (hypothése de 1’horloge moléculaire) et donc que la distance

mesurée sur I’arbre entre deux populations est proportionnelle au temps de divergence entre
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ces deux populations. Le principe du Neighbor-Joining (NJ) (Saitou et Nei, 1987) consiste a
minimiser la longueur totale de I’arbre Cette méthode n'impose aucune contrainte dans les
vitesses d'évolution entre les lignées (pas d'horloge moléculaire) et permet I’élaboration
d’arbres non racinés ou réseaux. En effectuant des tirages au sein des all¢les et en calculant la
fréquence de chaque regroupement a partir des arbres ainsi constitués (bootstraps), il est

possible de tester la stabilité des embranchements obtenus au sein d’un arbre.

La comparaison entre les différentes méthodes a permis de démontrer que 1’hypothése de
I’horloge moléculaire était rarement respectée pour des populations ayant divergées récement,
et donc soumises a la dérive génétique plus qu’aux mutations. Dans ces conditions, ’'UPGMA
pouvait générer des arbres incorrects (Bennett et al., 1997). En ce qui concerne les distances,
les études de comparaisons ont tendance a favoriser les distances Da (Takezaki et Nei, 1996 ;
Nagamine et Higuchi, 2001) ou D, (Laval et al., 2002), pour des populations proches
génétiquement (soumises a la dérive génétique).

Pour I’espéce canine, les études ont employé des distances et des méthodes de
regroupement variables (Koskinen et Bredbacka, 2000 ; Irion et al., 2003 ; Perker et al.,
2004 ; Veit-Kensch et al., 2007 ; Bjornerfeldt et al. 2008). De maniére générale, peu

d’embranchements stables étaient obtenus a partir des méthodes de bootstraps.

Avec cing races de chiens d’arrét, et sur la distance Da (Leroy et al., 2006a) (Figure 4.1),
deux regroupements étaient obtenus a plus de 75%, en concordance avec les résultats de Parra
et al. (2008), utilisant les Fst et des races similaires (le Drahtaar remplacant le Setter

irlandais).

Pointer

Braque allemand

Figure 4.1 - Phénogramme obtenu par la méthode du Neighbor-Joining a partir des
distances Da (1000 bootstraps) (d’aprés Leroy et al., 2006a)
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A partir des matrices de distance génétique, il est aussi possible d’établir des réseaux
réticulés plutot que de simples arbres (Morrison, 2005). Ces réseaux ont été¢ développés sur
I’hypothése que deux populations de la méme espéce peuvent étre apparentées de plusieurs
maniere (divergence, épisodes d’introgrétions...), et que les relations entre les différentes
populations peuvent étre aussi multiples que complexes. De nouvelles méthodes (split
decomposition, réticulogrammes...) ont en conséquence été établies pour prendre en compte

la complexité de ces relations (Posada et Crandall 2001).
3. Analyses multidimensionnelles

Connaissant toute la complexité des relations entre races, une méthode exploratoire,
fréquemment utilisée, consiste & résumer toute I’information portée par les marqueurs en
variables synthétiques. A partir de ces variables, individus, populations et marqueurs peuvent
étre placés sur un espace a plusieurs dimensions. Les fréquences alléliques sont utilisées a
partir des Analyses en Composante Principale (ACP), tandis que les Analyses Factorielles de
Correspondance (AFC), adaptées a des variables non quantitatives, peuvent étre employées
directement sur les génotypes (Lebart et al., 1997). L’espace formé par les axes les plus
informatifs permet d’apprécier la structure génétique des populations, de maniére

exploratoire.

Lixe 2 (5,44 %)

Bulldog A (4,75 %)

Dobermann

500 o 500
dxe 1 (388 %)

Figure 4.2 - Projection par AFC dans 1’espace des trois premiéres dimensions des
individus de 13 races canines (d’apres Leroy et al. 2006¢)
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Employée sur des populations bovines (Canon et al., 2001, Moazami-Goudarzi et Laloé
2002 ; Li et al., 2005) équines (Leroy et al., 2008), ou canines (Altunok et al., 2005), I’AFC a
permis de mettre en évidence des séparations génétiques entre des populations supposées
proches. Cependant, lorsque le nombre de races étudiées est grand, il peut devenir plus
difficile d’avoir des informations précises sur I’ensemble des populations, comme I’illustre la

Figure 4.2, issue de 1’étude sur les 13 races canines (Leroy et al. 2006c¢).

4. Méthodes de clustering

Afin de mettre en évidence I’existence de groupes génétiquement distincts a I’intérieur
d’une population, Pritchard et al. (2000) ont développé un algorithme basé sur des méthodes
bayesiennes de clustering. En supposant qu’il existe un nombre K de sous-populations
(clusters) au sein de 1’échantillon étudié, chaque individu est affecté a un ou plusieurs clusters
(si I'on suppose l’existence de croisements) avec un certain pourcentage. A partir des
logarithmes de probabilités conditionnelles (Evanno et al., 2005), il est possible d’évaluer la

valeur de K la plus vraisemblable et donc le nombre de sous-populations le plus probable.

Employées sur I’espéce canine (Parker et al., 2004 et 2007 ; Schelling et al., 2005 ; Veit-
Kensch et al., 2007 ; Parra et al., 2008), les méthodes de clustering ont permis de montrer une
bonne adéquation entre les races et les clusters ainsi créés qui constituent donc bien des
ensembles génétiques distincts et cohérents. Pour seulement deux couples de races trés
proches (Grand et Petit Bassets griffons vendéens, et Berger belge malinois et Tervueren,
considérés comme des races différentes par I’ American Kennel Club mais comme des variétés
par la FCI), les populations étaient considérées comme appartenant au méme cluster par
Parker et al. (2004 et 2007). A partir de 132 races, cette méme étude distinguait plus ou moins
cinq groupes: des races asiatiques/anciennes, des races de type mastiff/terrier, des
populations de berger/lévrier, un groupe de chiens de chasse, et des chiens de montagne. Sur
nos résultats préliminaires (Leroy et al., 2006a), les cinq races de chiens d’arrét étudiées

constituaient des ensembles génétiquement distincts.

Le clustering constitue une approche de plus en plus fréquemment utilisée pour €tudier la

structuration des populations domestiques et sauvages. Il a par ailleurs une autre application
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possible : 1’affectation d’individus au sein des populations. Avant d’étudier cette utilisation,

nous allons nous intéresser aux approches permettant d’étudier la contribution de populations

a la diversité génétique d’une espece.

I1. Contribution des populations a la diversité de I’espéce

Dans un contexte de conservation, il est rarement possible, pour des raisons économiques,

d’affecter a toutes les populations d’une espéce des moyens nécessaires a leur préservation.

Aussi est-il parfois nécessaire d’établir des priorités et de choisir les populations a protéger en

premier lieu. A partir de cette constatation, Weitzman (1992) a développé, une fonction de

diversité V(S), basée sur les distances génétiques entre chaque groupe (en 1’occurrence, des

especes pour 1’étude de Weitzman). Pour une population K, la contribution CB a la diversité

inter-population correspondrait a la perte de diversité VK, lorsque k est supprimée. Le

principal défaut de cette méthode est la non prise en compte de la diversité intra-

populationelle (Caballero et Toro, 2002 ; Ollivier et Fouley, 2005), ce qui peut avoir pour

conséquence une surestimation de 1’importance prise par des races n’ayant que peu de

diversité. En conséquence, plusieurs indices ont été développés pour surmonter ce probléme :

Ollivier et Foulley (2005) ont complété ’approche de Weitzman, en introduisant la
contribution intra-race CW définie par la formule suivante, ou H(S) correspond a
I’hétérozygotie intra-population moyenne sur le total des groupes, et H(S/K) a
I’hétérozygotie intra-population moyenne lorsque K est supprimée.

H(S /K)
H(S)

CW=1-

A partir de 13, un indice de diversité aggrégée, D, est défini selon la formule suivante. o
et B étant des constantes de pondération pouvant respectivement étre remplacées par Fst
et (1- Fst) (Ollivier et Foulley, 2005).
D=a-CB+f4-CW

Une approche paralléle a été¢ développée par Caballero et Toro (2002), la diversité totale
GDr étant définie comme la somme de la diversité génétique intra-population GDys
(within subpopulations) et de la diversité génétique inter-population GDgs (between
subpopulations). Ces composantes peuvent étre définies selon les formules suivantes

(Toro et Caballero, 2004), avec n le nombre de populations, Py et pyj les fréquences de
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Iall¢le k au sein des populations i et respectivement j, f; = Z PPy la coancestralité
k

moyenne entre les populations i et j et D; = Z%( P — Py)’ la distance minimum de
k

Nei (1972) entre i et j.
f.
GD; =1—Zzn—;
i
fi
GDys ZI_ZF

D,
SN
i

Les contributions des populations a la diversité peuvent ainsi étre évaluées a partir des

pertes ou gains de diversité obtenus lorsque la population est supprimée.

Il convient de relativiser 'utilité¢ pratique de ces outils : s’inscrivant dans une approche
« conservation de geénes », ils ne prennent pas en compte des parameétres tels que les aptitudes
particulieres des races, ainsi que leur importance culturelle, voire affective. Les informations
fournies par de telles analyses sont utiles au gestionnaire mais doivent étre considérées parmi
un ensemble d’approches complémentaires visant a préciser 1’originalité et/ou la valeur

patrimoniale d’une race ou d’un ensemble de races.

I11. Méthodes d’affectation des individus a une population

La possibilit¢ d’affecter un individu a une population constitue une approche particuliere
de I’étude de la diversité génétique inter-populationelle, puisqu’elle ne permet que de voir si
les races constituent des groupes suffisamment homogenes pour pouvoir a partir d’un
échantillon d’ADN, identifier la race d’un individu de maniére fiable. L’affectation a aussi
une application beaucoup plus pratique. Lors de I'inscription d’un individu de généalogie
inconnue a une race (a titre initial), le simple examen de confirmation est parfois vu comme
insuffisant par les clubs, qui craignent de faire rentrer dans la race des individus
morphologiquement proches du standard, mais porteurs de caractéres morphologiques ou

comportementaux exogenes, non exprimeés, et non désirables. Ceci explique que 21 races et
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variétés, en général d’effectifs importants, ont un livre fermé au titre initial. Il existe bien un
systeme de livre d’attente, mais il ne concerne qu’un nombre trés restreint d’individus. Pour
les races a livre ouvert, les inscriptions a titre initial concernent 0,8% du total des inscriptions.
En comparaison, les inscriptions au livre d’attente concernent 0,4% des inscriptions
(Statistiques SCC 2007) pour les races a livre fermé. Ce chiffre est probablement largement
supérieur au nombre réel d’entrées au sein du livre définitif par cette voie, puisqu’il prend en
compte les trois générations au livre d’attente. En agissant ainsi, ces clubs renoncent a une
grande partie de leur cheptel, puisque a peine un tiers de chiens issus de portées LOF passent
la confirmation. Mettre en place un systéme d’affectation génétique en complément de la
confirmation a titre initial pourrait permettre de réouvrir ces livres : les clubs pourraient ainsi
s’assurer que 1’individu sans généalogie, en plus d’étre morphologiquement dans le standard,

serait aussi génétiquement proche de la race.

1. Arbres individuels

En évaluant les distances entre individus plutdt qu’entre populations, il est possible de voir
comment les individus sont regroupés et si certains membres présumés d’une population sont
placés en dehors de cette dernicre. Dans ces cas-1a, les indices de similarité allélique, telle que
la DAS, sont plutét employés pour calculer les distances entre individus, et des arbres non

racinés sont en général utilisés pour avoir une image de la population.

Dans les études effectuées sur I’espece canine, la plupart des membres d’une race étaient
regroupés ensemble. C’est le cas de 1’étude de Schelling et al. (2005), pour laquelle seuls les
individus de I’échantillon test (comprenant des Staffordshire bull terriers, des American
Staffordshire bull terriers et des chiens d’apparence raciale similaire), étaient séparés entre les
branches. Sur les 409 individus étudiés par Veit-Kensch et al. (2007), huit d’entre eux
n’étaient pas placés avec les membres de leur race. Nos résultats (Leroy et al., 2006a),
permettaient d’affecter correctement 98 des 100 individus appartenant a cinq races de chien

d’arrét (Figure 4.3).
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Braque allemand

Pointer

Figure 4.3 - Réseau individuel obtenu a partenir de la DAS et de la méthode de Neighbor joining
(d’apres Leroy et al., 2006a)
Cette approche risque cependant d’impliquer les mémes limites et contraintes que les
phénogrammes classiques, qui perdent de [I’information en fusionnant 1’information
génotypique entre paires (de populations ou d’individus) en un simple chiffre (Parker et al.,

2004).

2. Méthodes de clustering

L’approche développée par Pritchard et al. (2000) et vue précédemment, peut, par
définition, étre employée pour affecter les individus a une population. Schelling et al. (2005)
I’utilisaient pour une étude dans laquelle chacune des races constituait un unique cluster,
tandis que 1’échantillon test était sépar¢ en deux groupes. 99% des 414 individus étudiés par
Parker et al. (2004) étaient correctement affectés a leur race. Dans 1’étude de Veit-Kensch et
al. (2007), la quasi-totalité des individus étaient aussi correctement affectés a leur race. Enfin
99% des individus étaient correctement assignés au cours de nos analyses sur les cinq races de

chiens d’arrét (Leroy et al., 2006a).
3. Tests d’affectation individuels
Parallélement aux méthodes de clustering de Pritchard et al. (2000), d’autres approches

bayesiennes ont été développées, cette fois-ci exclusivement pour affecter les individus a des

populations. A partir d’un jeu de données de référence, incluant plusieurs populations, ces
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approches vont évaluer, pour un individu donné, la population d’appartenance la plus
probable, en utilisant les similarités génotypiques (Cornuet et al. 1999), les fréquences
alléliques (Paetkau et al., 1995 ; Rannala et al., 1997) ou les distances génétiques (Cornuet et
al., 1999). Leur principe est relativement simple. Il s’agit, dans un premier temps, de regarder
de quelle population I’individu étudié est le plus proche statistiquement. A partir de chaque
population de ce méme jeu de données, il est ensuite possible de simuler une population
fictive (Paetkau et al., 2004), et de comparer les maximums de vraisemblances ou les
distances, entre les individus étudiés/simulés et les populations de référence. Un animal
génétiquement plus proche d’une sous-population que 23% des individus simulés aurait donc

une probabilité de 23% d’appartenir a la sous-population en question.

L’avantage de cette méthode est d’une part de pouvoir comparer, pour un individu, les
affectations a chaque sous-population de référence, et ceci de maniére indépendante. D’autre
part, ce type d’approche permet de détecter des individus qui ne peuvent étre affectées a
aucune sous-population. Ainsi, pour Schelling et al. (2005), 18% des individus n’étaient
affectés a aucune sous-population, mais en supprimant le groupe « test » constitué d’individus
de race indéterminée, ce pourcentage chutait a 3,5%. En 2003, Koskinen obtenait, en fonction
des méthodes employées, un pourcentage d’affectations correctes allant jusqu’a 100%. Nos
analyses (Leroy et al,. 2006a) fournissait un pourcentage de 99% sur 100 individus de cinq

races, mais cette proportion passait a 97,5% pour treize races (Leroy et al., 2006c¢).
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1VV. Conclusion

Etant donné le nombre de races et d’animaux analysés au cours de ce travail, des choix ont
¢été faits en ce qui concerne les méthodes employées. Par exemple, les arbres individuels et les
AFC n’ont pas été employés car ils auraient été confus et peu informatifs sur un échantillon
de plus de 1500 individus. De la méme maniere, les approches de Weitzman ne sont pas
facilement adaptables a un nombre important de races (Derban et al., 2002) ; nous avons donc
privilégié¢ la méthode développée par Caballero et Toro (2002) pour étudier la contribution
des races a la diversité. Les approches inter-populationelles sont présentées au sein de ’article
“Genetic diversity of dog breeds: Between breeds diversity, breed affectation and

conservation approaches” .

() En soumission auprés de la revue « Animal Genetics ».
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Abstract

Genetic relationships between 61 dog breeds were investigated, using a sampling of 1514
animals and a panel of 21 microsatellite markers. According to the distance based and
Bayesian methods, it appears that breed constituted the main genetic structure and that groups
including genetically close breed may have a very weak basis. Depending on the method
used, between 85.7 and 98.3% of dogs could be assigned to their breed, with large variations
according to the breed. It appeared that breed heterozygosity influenced assignment results
differently according to the method used. Because of the genetic structure of the breed set,
within-breed and between breeds diversity variations when breeds were removed were highly

negatively correlated (r=-0.963, P<0.0001).

Introduction

The history of dog breeds is rather complex, the first domesticated species having followed
man in all of his migrations. Differentiated breeds in dog species have been assessed since
antiquity (Clutton-Brock 1999). However, separation of dog populations into closed breeds
during the 19™ century has probably led to an increase of breed differentiation. Recent
developments of analyses based on genetic information, such as microsatellite markers, have

allowed to develop some useful tools to study within and between breed genetic diversity.

Phenograms constitute the most common tool to study genetic relationships between species.
Within a given species however, phenograms, based on genetic distances, are more and more
considered as not relevant to the study of breed history: relationships between breeds are
indeed not hierarchical (Posada & Crandall 2001) because of the frequent gene flows and
breed crosses. Therefore, new methods have been developed, using for instance networks
instead of trees. A Bayesian approach developed by Pritchard et al. (2000) constitutes another
method, which assigns populations and animals to some clusters. It has already been used in
some studies on dog species (Parker et al. 2004 and 2007, Schelling et al. 2005, Veit-Kensch
et al. 2007). Some other methods have also been proposed to assess if breeds constitute
genetically differentiated structures, testing assignation of animals to their own breed (Piry et
al. 2004). Using such approaches, animals can be directly assigned to the breed, with the best
likelihood value (direct method), or populations can be simulated for each breed tested
(population simulation method). In this case, for each animal, assignment can be compared to

simulations, which allows to exclude the animal from a breed, if it is found to be more
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“distant” from the breed than a chosen proportion of individuals simulated (type-I error).
These methods have already been used in dog (Koskinen 2003, Parker et al. 2004, Schelling
et al. 2005). To study conservation priorities across breeds, following the Weitzman (1992)
approach, it is possible to estimate the contribution of a given breed to the diversity of a

whole set of breeds (Caballero & Toro 2002, Simianer et al. 2003).

The aim of this study was to investigated genetic relationships among a large number of dog
breeds raised in France, the within-breed diversity being analysed in a contempory study
(Leroy et al. 2008a). Genetic relations, specie structure, as well as individual assignations and

contributions to diversity have been investigated.

Material and methods

Breeds studied, animals sampled and markers used

Among the 300 dog breeds raised in France, 61 breeds have been chosen (Table 1). These 61
breeds are representative of the 10 groups of the FCI  (Federation Cynologique
Internationale) nomenclature. This nomenclature splits the species into 10 breed groups (see
table 1), on the basis of morphology, current use, and historical criteria. Among the 61 breeds
considered here, three are rare (BAR, BSG, CUR) or local (CUR) French breeds. A total of
1,514 animals were sampled, the number of animals per breed ranging between 20 and 30.
Within each breed, the animals were sampled in a way they showed values for the average
coefficients of inbreeding and kinship similar to those computed for the whole breed (see
Leroy et al. 2008a for details). An outgroup of 14 European wolves, sampled in different
z00s, was also used. The 21 autosomal microsatellite markers of the ISAG panel were chosen

to perform the analysis.

Statistical analysis

Heterozygosities and Fsr were estimated using GENETIX software (Belkhir et al. 2001).
Nei’s Da distance (Nei et al. 1983) was computed for the 61 breeds and wolves, using the
POPULATIONS software (Olivier Langella; POPULATIONS 1.2.28,
http://bioinformatics.org/%7Etryphon/populations/ 2002) A neighbor-joining tree was then
established with 1,000 bootstraps on the loci. Bootstrap values above 70% were considered

here as significant (Hillis & Bull 1993). We also used the Neighbor-net method (Bryant &
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Moulton 2004) to compute a phylogenetic network of the breeds, based on Da distance, using
SPLITSTREE 4.8 (Huson & Bryant 2006).

Clustering approaches were conducted on the 61 breeds using the STRUCTURE software
(Pritchard et al. 2000) as follows. Different values of the number (K) of clusters a priori
defined were compared: K =2-7, 10, 20, 30, 40, 50, 61 and 70. For each value of K, 50 runs
were performed with a burn-in period of 40,000 and 60,000 MCMC repetitions under
admixture and correlated allele frequency model. Since consistency across runs seems an
informative method for assessing species structure across dog breeds (Parker et al. 2007), we
used Clumpp (Jakobsson & Rosenberg 2007) to compute similarities over runs for the
different K, using LargeKGreedy algorithm to compute the similarity function G’. For each K,
the mean Q-matrix over all runs was used. Method proposed by Evanno et al. (2005) to detect

true K value was also used, based on computation of AK for K =2 to 69 (10 runs by K).

To evaluate individual breed assignment, the method suggested by Rosenberg et al. (2001)
was also used: for K=61, animals were considered as correctly assigned in their breed, if they
were primarily associated to the cluster that regrouped the largest number of animals
belonging to the breed. For clusters involving two or three breeds, runs were performed for

K= 2 or 3, using only breeds associated in the subcluster.

An individual assignment was tested using GENECLASS?2 software (Piry et al. 2004): direct
assignment and population simulation method were used with the leave-one-out procedure. In
the second case, populations of 10 000 animals for each breed sample were simulated with a
resampling algorithm of Paetkau et al. (2004). In both cases, the Bayesian method developed

by Rannala & Mountain (1997) assigned animals (real and simulated) to breeds.

The contribution of each breed to the diversity of the whole set was computed following the
method by Caballero & Toro (2002). Let pyi the average frequency of allele K in breed i. Then,
the average coancestry between breeds i and j is

fij = 2k Pxi Pyj- (1)

When using several markers, coancestry is averaged over loci.
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Figure 1 Neighbor-Net for the 61 dog populations and a group of 14 wolves, based on Da

distance.

~143-



The total genetic diversity (GDr) is assumed to be the sum of the within-breed genetic

diversity (GDws) and the between breeds genetic diversity (GDgs):

GDr=1- Ziiji,-/n2 (2)
GDWS =1- Eifii/n (3)
GDgs = ZiZjDij/n2 (4)

In the equations, n is the number of breeds, and Djj the Nei’s minimum distance between
breeds i and j. Contribution of a breed to diversity is computed by the loss or gain of diversity

AG when the breed is removed.

Results:

Breed relationships and clustering

The NeighborNet based on Da distance (Fig. 1) formed a star, with only a few gatherings
concerning a small number of breeds. For instance, some terrier/molossoid breeds (AST,
BOX, BUT, DOA, BLF, BLD, DBM, ICD) grouped together. Some of the results were in
agreement with the bootstrap values found higher than 70% (Fig. S1): ARI with GBG (88%),
CAT with WHT (96%), CKC with KCS (99%), BSG with PNT (100%), BECo with BOCo
(88%), CWD with SWD (72%) and GSD with CWD/SWD (70%). The Wolf sample showed
no significant relationship with any breed, even recently crossed dog/wolves breed (CWD and
SWD), which is in agreement with Veit Kensch et al. (2007) results. Breed showing on
average low genetic distances with the other breeds (COT, CUR, GBG, RUT, see Table S1)
had high heterozygosity values (Table 2). On contrary breeds with low heterozygosity were
found isolated from other breeds (BUT, DBM). Pearson correlations computed between Fsr

and Da distances were found significant (P<0.0001) and high (r=0.94).
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Bayesian clustering approaches gave us complementary information on breed relationships
(Fig. 2). Using Evanno et al. (2005) approach, several high AK peaks were detected (Fig. S2
B): one particularly high for K=2, which is explained by a particular low likelihood variance,
and three for K=10, K=61 and K=68 (also linked with low variance). Log likelihood values
across runs reached a plateau when K was close to 60 (Fig. S2 A). As K increased from 2 to 7,
the average values of the similarity coefficient were equal to 0.94, 0.72, 0.56, 0.53, 0.54, 0.53,
respectively. When K=2, a majority of the breeds were segregated from a group constituted by
molossoid breeds and some large shepherd dogs (BEN and GSD). As K increased, CWD,
GSD and SWD breeds constituted a clear distinct cluster, which can be explained by the fact
that SWD and CWD breeds constitute GSD/Wolf crossed breeds, created during the middle of
the XX™ century. Some breeds from the terrier/molossoid groups (AST, BLD, BLF, BOX,
BUT, DBM, DOA, DOB) constituted a less “stable” cluster, since depending on the runs,
some of these breeds being not always assigned in the cluster. Water dogs (BAR, RWD),
pointing dogs (BSG, PNT, ESE, EPB, GPD, KOR, ISE, WEI) and a few other breeds (CAT,
DAL, LRT, SHI) formed another cluster, quite stable according to the runs, at least until K=7.
As K increased from 20 to 70, the average values of the similarity coefficient values rose from

0.50 to 0.88 (Fig. S2 C).

Breed assignment

Using clustering approaches for K=61, 50 breeds were assigned to their own private clusters
(Figure 2). Individuals of three breeds (CSP, SPI, and CUR) were associated with two
clusters, with various membership values. In the CSP and SPI breeds, pairs of clusters were
almost specific of the breeds (including no more than 3 animals from other breeds). For a
given breed, the pair of clusters was therefore considered as the private breed clusters. By
contrast, the two CUR breed clusters included too many animals from other breeds to be
considered as private clusters. Four pairs of breeds (CWD/GSD, ARI/GBG, BSG/PNT,
CKC/KCS) were assigned to one cluster each (more or less clearly according to the runs).
Each pair was analysed separately and the SWD breed was added to the CWD/GSD pair,
since some CWD animals were assigned as SWD. Within each group, breeds were clearly
segregated. Over the 61 breeds, 95.4 % of individual were correctly assigned in their breed
(Table 1). However, depending on the breed, the proportion of correct assignment ranged

from 18% (CUR) to 100% (44 breeds).
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Table 1 Individual assignations of the 1514 dogs studied, according to different methods.

Using the assignment method, animals were assigned using the Rannala and Mountain (1997)

method with the resampling algorithm of Paetkau et al. (2004) for the population simulation

approach.
Bayesian  Assignment method (GENECLASS?2)
Code clustering Population simulation
useq in Full Name FClI N°ofdogs method Direct approach
this Group analysed (STUCT- assigne Breed Animals from
paper URE) -ment sample  other breeds
ARI Ariégeois 6 22 100% 90.9% 59.1% 0%
ASD Australian Shepherd 1 22 100% 100% 68.2% 0%
AST American Staffordshire Terrier 3 29 100% 100% 82.8% 0%
BAF Basset fauve de Bretagne 6 30 90% 96.7% 80% 0.1%
BAR Barbet 8 20 95% 95% 80% 0%
BEA Beagle 6 20 100% 95% 75% 0%
BECo Bearded Collie 1 30 100% 100% 93.3% 0%
BEN Beauceron 1 30 100% 100% 90% 0%
BLD Bulldog 2 30 100% 100% 76.7% 0%
BLF Bouledogue frangais 9 30 100% 100% 96.7% 0%
BMD Bernese Mountain Dog 2 22 100% 100% 95.5% 0%
BOCo Border Collie 1 20 100% 100% 90% 0%
BOX German Boxer 2 20 100% 100% 85% 0%
BRP Berger des Pyrénées 1 28 96.4% 96.4% 89.3% 0%
BRZ Borzoi 10 25 100% 100% 96% 0%
BSD Belgian Shepherd Dog Malinois 1 29 100% 93.1% 86.2% 0.1%
BSG Bragque Saint-Germain 7 20 100% 95% 95% 0%
BUT Bull Terrier 3 23 100% 100% 87% 0%
CAT Cairn Terrier 3 20 85% 100% 55% 0.1%
CKC Cavalier King Charles Spaniel 9 30 100% 100% 73.3% 0%
CoT Coton de Tuléar 9 25 88% 92% 76% 0.4%
CSP English Cocker Spaniel 8 30 100% 100% 96.7% 0%
CUR Cursinu 5 22 18.2% 86.4% 86.4% 11%
CWD Czeslovakian Wolfdog 1 22 81.8% 90.9% 86.4% 0%
DAL Dalmatian 6 20 100% 100% 75% 0%
DBM Dobermann 2 30 100% 100% 100% 0%
DOA Dogo Argentino 2 21 100% 100% 100% 0%
DOB Dogue de Bordeaux 2 30 100% 100% 93.3% 0%
EPB Epagneul Breton 7 30 100% 100% 96.7% 0%
ESE English Setter 7 20 100% 100% 90% 0%
GBG Griffon bleu de Gascogne 6 27 77.8% 96.3% 92.6% 1.4%
GPD German Short-haired Pointing Dog 7 30 93.3% 96.7% 86.7% 0%
GRD Great Dane 2 30 100% 100% 90% 0%
GRT Golden Retriever 8 20 100% 100% 80% 0%
GSD German Shepherd Dog 1 30 100% 100% 100% 0%
ICD Italian Corso Dog 2 30 96.7% 100% 83.3% 0%
ISE Irish Red Setter 7 30 100% 96.7% 90% 0%
KCS King Charles Spaniel 9 20 100% 100% 70% 0%
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KOR  Griffon d'arrét a poil dur Korthals 7 27 96.3% 96.3% 77.8% 0%
LEO Leonberger 2 20 100% 100% 76.7% 0%
LRT Labrador Retriever 8 22 100% 100% 90.9% 0%
MOP Chien de Montagne des Pyrénées 2 29 100% 100% 93.1% 0%
NFL Newfoundland 2 30 100% 100% 90% 0%
PNT English Pointer 7 20 95% 100% 90% 0.1%
POO Poodle 9 24 66.7% 87.5% 83.3% 0.1%
RGCo Collie Rough 1 27 100% 100% 96.3% 0%
ROT Rottweiler 2 20 100% 100% 95% 0%
RUT Parson/Jack Russell Terrier 3 30 86.7% 96.7% 96.7% 0.9%
RwWD Romagna Water Dog 8 23 100% 100% 91.3% 0%
SDH Smooth-haired Dachshund 4 23 100% 100% 82.6% 0%
SHI Shih Tzu 9 27 100% 100% 74.1% 0%
SHP Shar Pei 2 20 100% 100% 95% 0.1%
SHU Siberian Husky 5 25 100% 100% 88% 0%
SPI German Spitz 5 20 70% 95% 90% 0.1%
SSP English Springer Spaniel 8 23 69.6% 95.7% 82.6% 0%
SWD Saarloos Wolfdog 1 20 100% 100% 100% 0.1%
WDH Wire-haired Dachshund 4 21 95.2% 100% 71.4% 0%
WEI Short-haired Weimaraner 7 24 100% 100% 83.3% 0%
WHI Whippet 10 20 100% 100% 70% 0%
WHT West Highland White Terrier 3 24 100% 100% 45.8% 0%
YOT Yorkshire Terrier 3 28 100% 100% 92.9% 0%
Mean 25 95.4% 98.3% 85.7% 0.2%

Sighthounds
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FCI groups: 1 - Sheepdogs and cattle dogs (except Swiss cattle dogs); 2 - Pinscher and
Schnauzer - Molossoid breeds - Swiss mountain and cattle dogs and other breeds; 3 -Terriers;
4 — Dachshunds; 5 - Spitz and primitive types; 6 - Scent hounds and related breeds; 7 -
Pointing dogs; 8 - Retrievers - Flushing dogs - Water dogs; 9 - Companion and toy dogs; 10 -



When using the direct assignment method (Table 1), correct assignments ranged between
86% (CUR) and 100% (43 breeds), and on the whole data set 98.3% of animals were assigned
within their own breed. Among the 26 animals that were not correctly assigned, four were
considered as CUR, four as RUT, four as BAR and three as GBG. Using the population
simulation method 85.7% of the animals were assigned to their breed, respectively. If
choosing an exclusion threshold of 0.001 (type-I error), only 8 animals were excluded from
their own breed. Depending on the breed, between 45.8% and 100% of the animals were well
assigned. Animals that were not correctly assigned were mainly considered as CUR by the
algorithm: among the non-CUR animals, 11% were assigned as CUR. After removal of this
breed, the proportion of correct assignation rose to 93.4%. Three other breeds (RUT, GBG,
COT) also exhibited similar results with 0.4 to 1.4% of the animals from other breeds

assigned in those breeds (Table 1).

Contribution to diversity

AGDys ranged from —0.00243 (RUT) to 0.0041 (BUT), while AGDgs ranged from —0.00417
(BUT) to 0.0024 (CUR) (Table 2). Pearson correlations involving He, AGDys and 4GDgs
were found to be highly significant (P<0.0001), with high absolute value: (r(ne, scpws)=-
0.999, r(ne, 4608s)=0.963, and r(,scpws, scpes)=-0.963). The largest decrease of total diversity
was found when removing the GRT breed (-0.00103) or the SHP breed (-0.00097). On the
contrary, removing the WHT or CKC breed led to a gain of variability equal to +0.00102 or
+0.00092, respectively.

Discussion

Analysis of the between breeds relationships

The bootstrap method used on phenograms constitutes a classical way to evaluate the
consistency of genetic relationships between breeds. According to previous studies on dog
breeds, phenograms exhibited low bootstrap values. Studying 28 breeds raised in USA, Irion
et al. (2003) found only two branchings appearing more than 95% of the time. Parker et al.
(2004) had such gatherings only six times for 85 breeds tested, also raised in USA. In
comparison, we had three relationships appearing more than 95% of the time. In the present

study, each significant branching was in agreement with the known history of the breeds. For
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instance, ARI and GBG breeds were found to be quite close, which is linked to a common
historical and geographical origin (South-West of France), while BSG is historically
considered as a half-blood PNT, which explains that the breed were found to be genetically
related. Most of these significant branchings were found to match with pairs of breeds being
not well separated by STRUCTURE software. This can easily be explained by the fact that
STRUCTURE approach detects only high hierarchical organization levels. Therefore, since
the number of breeds studied was large, it failed to separate breeds that are relatively similar.
However, when studied independently, these pairs of breeds segregated clearly. NeighborNet
constitutes an alternative method to understand breed relations, taking into account the non-
hierarchical relations between breeds. In studies on other domestic species, neighbornet
networks differentiated clear groups of breeds, in agreement with similar geographical origins
or uses (e.g. Lenstra et al. 2005, Negrini et al. 2007, Berthouly et al. 2008, Leroy et al.
2008b). In this study, the neighbornet network constituted a star-like pattern, which did not
segregate any large structure. According to such a pattern, breeds seems to emerge from an
undifferentiated gene pool, which is questionable, since a large number of differentiated
breeds was already identified before the standardization of breeds in the XIX™ century

(Clutton-Brock 1999).

Bayesian clustering approaches gave us more precise information on breed relationships.
Using Evanno et al. (2005) approach, several high AK values (revealing potential best K)
were observed, which is similar to Parker et al. (2007) results. This can be linked to large
variation of the variance of likelihood from one to another K, showing that this method maybe
not adapted in a context of a large number of populations. However likelihood reached a
plateau when for a K value between 50 and 70. According to Garnier et al. (2004), it indicates
that best K was close to 60, i.e. close to the supposed number of breeds. Consequently breed
seems clearly to constitute the main genetic structure in the dog specie. When the number of
clusters a priori defined was small (4-7), similarity coefficients showed moderate values
(around 0.54) (Rosenberg et al. 2002). This indicates that depending on the runs, most of the
breeds are clustered quite differently, which is illustrated by mean Q-matrix (Figure 2).
However, it also indicates that some structures (weakly defined) can be found, but only
concerning small number of breeds. In our study, some historically close breeds are
frequently sorted together, such as pointing dog breeds (BSG, PNT, ESE, EPB, GPD, KOR,
ISE, WEI) or scent hound breeds (ARI, BAF, BEA, GBQG). Breed assignations were quite

similar between the Parker et al. study (2007) and our results: for instance, for K=5, AST,

~149-



BLD, BOX and BLF are sorted in the same cluster in both studies. However the NFL breed,
grouped with the four breeds in the Parker et al. (2007), is assigned to another cluster in our
analysis. We have however to notice that among these groups some breeds have nothing to do
with the other breeds, from an historical point of view (Glen of Imaal Terrier with molossoid
breeds (Parker et al. 2007), SHI with hunting dog breeds in our study). Combining these
information and neighbornet results may indicate that if some groups including breeds
genetically close may exist, basis of such clustering are weaker than previously assumed. We
could then suppose that, bottlenecks consecutive to isolation of closed breeds were
particularly strong, leading to a large differentiation of dog breeds and explaining why it
appear difficult to identify differentiated breed groups. To conclude on breed relationships
analysis, we can note that some of our results were not in agreement with international FCI
nomenclature. Since the FCI nomenclature is a practical classification, that can eventually be
linked to history, morphology, current use and breeding practices (Leroy et al. 2007, 2008a),

our results should not have any influence on such nomenclature.

Breed assignments

Because each breed constitutes a rather homogeneous genetic group, there is a clear
consensus about the possibility of assigning animals to breeds. Depending on the method
used, between 86% and 98% of animals were correctly assigned in our study. In comparison,
Parker et al. (2005), using 96 microsatellites on 414 dogs from 85 breeds, were able to assign
99% of animals to their breed. With 21 microsatellite loci, 311 animals and 7 breeds,
Schelling et al. (2005) obtained 96.5% of correct assignation. Veit-Kensch et al. (2007)
correctly assigned 99% of 409 animals from nine breeds and one wolf population (23

microsatellites).
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Figure 2 Estimated membership fractions of each dog of the 61 breeds to the inferred K cluster,
using mean Q-matrix over 50 runs, with K=2-7 and 61. Three clusters containing two breeds and
one cluster containing three breeds each are s_qlgqi_vided at K=2 and K=3 respectively.



Table 2 Heterozygosities and contributions® of the different breeds to genetic diversity

according to different approaches.

AGDws A4GDgs AGD+
(x10>)  x10%)  (x10%)

Breed code He

ARI 0.70 -1.27 1.32 0.05
ASD 0.66 -0.57 1.19 0.61
AST 0.56 0.94 -0.90 0.04
BAF 0.70 -1.31 1.22 -0.08
BAR 0.70 -1.28 1.73 0.45
BEA 0.69 -1.01 1.01 0.00
BECo 0.55 1.14 -1.29 -0.15
BEN 0.65 -0.54 0.36 -0.19
BLD 0.53 1.47 -1.30 0.17
BLF 0.60 0.26 -0.14 0.12
BMD 0.53 1.46 -1.74 -0.28
BOCo 0.66 -0.54 0.44 -0.10
BOX 0.47 2.50 -2.57 -0.07
BRP 0.67 -0.80 0.94 0.14
BRZ 0.62 0.08 -0.66 -0.57
BSD 0.72 -1.72 1.10 -0.62
BSG 0.59 0.56 -0.39 0.17
BUT 0.37 4.10 -4.17 -0.06
CAT 0.61 0.24 0.30 0.54
CKC 0.47 242 -1.50 0.92
CoT 0.73 -1.77 1.77 0.00
CSP 0.65 -0.54 0.65 0.10
CUR 0.77 -2.39 2.37 -0.02
CWD 0.61 0.22 -0.67 -0.45
DAL 0.58 0.69 0.07 0.76
DBM 0.38 3.94 -3.90 0.04
DOA 0.64 -0.22 -0.33 -0.55
DOB 0.52 1.68 -2.36 -0.69
EPB 0.68 -1.06 0.76 -0.30
ESE 0.66 -0.56 0.13 -0.43
GBG 0.74 -2.01 1.85 -0.15
GPD 0.70 -1.41 1.25 -0.16
GRD 0.67 -0.91 0.48 -0.43
GRT 0.58 0.66 -1.69 -1.03
GSD 0.55 1.21 -1.61 -0.41
ICD 0.71 -1.46 1.60 0.15
ISE 0.70 -1.26 1.10 -0.16
KCS 0.44 3.05 -2.65 0.40
KOR 0.69 -1.08 1.43 0.35
LEO 0.59 0.50 -0.21 0.29
LRT 0.60 0.44 -0.40 0.04
MOP 0.60 0.37 -0.73 -0.36
NFL 0.63 -0.10 -0.01 -0.11
PNT 0.62 0.12 0.45 0.56
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POO 0.72 -1.67 1.45 -0.21
RGCo 0.45 2.79 -3.49 -0.71

ROT 0.55 1.25 -1.31 -0.05
RUT 0.77 -2.43 2.07 -0.36
RWD 0.65 -0.48 0.57 0.09
SDH 0.63 -0.10 0.28 0.18
SHI 0.63 -0.15 -0.04 -0.19
SHP 0.72 -1.59 0.62 -0.97
SHU 0.64 -0.24 0.06 -0.18
SPI 0.71 -1.46 1.39 -0.08
SSP 0.71 -1.51 1.45 -0.06
SWD 0.52 1.71 -2.49 -0.78
WDH 0.69 -1.14 1.20 0.06
WEI 0.64 -0.26 0.55 0.29
WHI 0.64 -0.27 0.36 0.09
WHT 0.46 2.58 -1.56 1.03
YOT 0.70 -1.26 1.31 0.05

*AGDys = Loss or gain of gene diversity within subpopulations when the breed is removed,;
AGDgs = Loss or gain of gene diversity between subpopulations when the breed is removed;

AGDrt = Loss or gain of total diversity when the breed is removed;
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Breed sampling is probably one of the main parameters that influence individual assignation.
On the one hand, since our population set was large, some of the breeds were genetically
close, increasing the probability of having an animal incorrectly assigned to a genetically
nearby breed. As an example, 2 CWD animals were classed as SWD. On the other hand,
within-breed diversity influenced the results, with some differences according to the method
used. Breeds with high He (COT, CUR, GBG, RUT) showed indeed a low assignation rate,
using the structure approach. However, with the population simulation method, a large
proportion of animals belonging to other breeds were assigned to these four breeds. This last
result can be explained by the fact that large numbers of alleles (linked to high He values)
were found in these four breeds (Leroy et al. 2008a). By using the population simulation
algorithm, a large number of allelic combinations were therefore generated, largely covering
combinations found in other breeds. Consequently, many animals were wrongly assigned in
these four breeds. Thus, when breeds with high genetic diversity are included in the data set,
population simulation method can be less efficient than the other approaches. However, using
this method, animals can potentially be excluded from all breeds. This is not possible with the
Pritchard approach or the direct assignment approach, where animals are compulsorily
assigned to a cluster/breed, even if they do not belong to any of the breeds sampled.
According to these considerations, population simulation and direct assignment approaches
should be used jointly. Population simulation should allow to confirm that a dog is potentially
assigned to one or more breed. Direct assignment then could be used to assign the animal to

the most likely breed.

On domestic species, one possible application of breed assignation could be the registration to
the studbook of animals without pedigree but showing the standard phenotype of the breed.
Given the fact that more than 98% of the animals have been correctly assigned to their breed
using the 21 microsatellite markers of the ISAG parentage panel, this panel appears to be well
suited for such an application in a number of dog breeds. Dogs of 43 breeds were perfectly
assigned in our data set. In order to confirm the results obtained for those breeds, it may need
further sampling, including historically close breeds, populations of the same breed raised in
another countries, and animals showing the same phenotype but not registered. In several
other breeds, additional markers could lead to such an application (Bjernstad & Reed 2002).

Finally, few breeds such as CUR exhibited a low genetic homogeneity, which can be linked to
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historical events: a lack of common selection background in the CUR breed. In this case, such

an application will not be conceivable.

Contribution to diversity and implications for conservation

Computation of contribution to between breeds diversity is influenced by genetic relationships
among breeds (i..e genetic structure of the breed set) on the one hand, and by within-breed
diversity on the other hand. Therefore, approaches based only on the between breeds diversity
overestimate the contribution of breeds with low within-breed diversity (Caballero & Toro
2002). Using genetic distances, such breeds (BUT or DBM in our data set) appeared to be
isolated from other breeds, while breeds with high diversity (CUR, COT and RUT) were
found to be close to most of the breeds, as illustrated in Figure 1. Breeds with low within-
breed diversity therefore appear to be genetically more differentiated than other breeds and
have frequently high contributions to between breed diversity, unlike breeds with high within-
breed diversity. It underlines quite well the fact that between breed diversity approaches
should not be used independently from within-breed diversity approaches. Since high
correlations were found between AGDgs, AGDys and He compared with other studies (Fabuel
et al. 2004, Berthoully et al. 2007, Leroy et al. 2008b), genetic He constitutes here the main
parameter that influences contributions to between breed diversity, while genetic relationships
among breeds had only a few influence on these results. Such correlations are explained by
the particular genetic structure of our data set (few large genetic substructures, i.e. star-like
pattern). The bias inherent to between-breed diversity seems, however, to be well corrected
when using both approaches to compute total diversity. This is why the two breeds (CKC,
WHT) that increased GDt the most, when removed, had both low He and a significant close
breed in the set. The data set included only a few local breeds with small effective (BAR,
BSG, CUR), which could be concerned by conservation measure. In each case removing of
the breeds will not have led to a large decrease of total diversity. Conservation approaches
could be applied using a larger number of local breeds, assessing conservation priorities
among them. However, before final conservation decisions (Reist-Marti et al. 2003) other
considerations, such as sociocultural value or special use of breed should be taken into

account.
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Supplementary data

Wolf
Yorkshire Terrier
Parson/Jack Russell Terrier
Coton de Tulear
Basset fauve de Bretagne
Cursinu
Beagle
88 Ariégeois
Griffon bleu de Gascogne
German Spitz
Australian Shepherd
Newfoundland
Short-haired Weimaraner
Cairn Terrier
96 West Highland White Terrier
King Charles Spaniel
99 Cavalier King Charles Spaniel
Brague Saint-Germain
English Pointer
German Short-haired Pointing Dog
Irish Red Setter
English Springer Spaniel
English Cocker Spaniel
Romagna Water Dog
Griffon d'arrét a poil dur Korthals
Epagneul Breton
English Setter

100

Barbet
Poodle
Beauceron
Dogue de Bordeaux
Bouledogue frangais
Dobermann
Bulldog
German Boxer
Italian Corso Dog
American Staffordshire Terrier
Dogo Argentino
Bull Terrier
Leonberger
Golden Retriever
Berger des Pyrénees
Labrador Retriever
Bearded Collie
88 Border Collie
Whippet
Rottweiler
Bernese Mountain Dog
Great Dane
Dalmatian
Collie Rough
German Shepherd Dog
70 2 Saarloos Wolfdog
7 Czeslovakian Wolfdog
Smooth-haired Dachshund
Wire-haired Dachshund
Shar Pei
Belgian Shepherd Dog Malinois
Chien de Montagne des Pyréenees
Shih Tzu
Siberian Husky
Borzoi

0.1

Figure S1 Neighbor-joining tree of the 61 dog populations and a group of 14 wolves,
based on Da distance and established with 1000 bootstraps on the loci.
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Figure S2 Evolution of log likelihood Ln(P(D)) across runs (A), AK (Evanno et al.
2005) (B), and the similarity function G’ (C) according to the number of clusters K
(for K=2 a AK value of 201 was found).

-162-



Table S1 Analyses of Fsr values and Da distances of the 61 dog breeds and 14 wolves compared in pairs (Da in italic above the diagonal and Fgr

below the diagonal).

ARI ASD AST BAF BAR BEA BECo BEN BLD BLF BMD BOCo BOX BRP BRZ BSD BSG BUT CAT CKC COT CSP CUR CWD DAL DBM DOA DOB EPB ESE GBG
ARI 020 035 022 025 022 042 022 036 034 044 029 043 024 037 025 039 044 032 037 024 030 021 039 032 046 035 045 030 032 0,13
ASD | 0,10 031 020 021 023 036 024 035 030 037 029 042 025 035 025 035 043 031 034 021 028 0,20 037 032 044 033 039 027 029 0,21
AST [0,22 0,22 037 033 032 042 036 034 030 044 031 048 035 048 038 047 039 036 044 029 040 029 042 045 055 035 040 041 040 0,32
BAF | 0,10 0,10 0,24 024 023 039 029 041 036 045 030 044 027 039 027 037 050 027 035 021 029 0416 039 030 045 040 041 029 028 0,19
BAR | 0,11 0,10 0,20 0,10 023 032 029 034 029 041 032 040 023 039 025 029 044 028 034 018 028 017 030 029 041 033 033 023 023 0,19
BEA | 0,11 0,13 020 0,13 0,12 038 030 037 034 039 031 048 028 037 025 040 047 033 034 024 030 022 038 028 045 037 042 030 036 0,20
BECo | 0,25 0,25 0,30 0,24 021 0,24 042 048 046 048 025 053 039 043 042 048 060 037 049 029 040 032 046 039 054 047 049 042 041 0,37
BEN (0,12 0,14 024 0,17 0,17 0,16 0,25 038 029 039 030 043 026 042 028 041 050 035 042 031 033 021 037 037 043 035 034 033 035 0,26
BLD | 022 026 026 027 023 024 034 0,26 026 050 044 039 040 045 040 046 052 037 051 037 041 031 046 041 037 035 044 038 041 0,32
BLF |0,19 0,20 0,20 021 0,16 0,19 027 0,19 0,21 043 037 041 033 044 033 044 048 039 042 031 039 027 042 038 046 031 039 034 038 031
BMD | 0,24 024 031 028 024 024 031 025 034 0,28 0,41 056 043 047 047 046 060 045 043 039 038 035 049 041 059 046 049 040 041 0,39
BOCo | 0,15 0,17 0,20 0,16 0,17 0,17 0,16 0,17 029 022 025 046 027 041 029 041 048 027 040 025 037 023 042 037 052 033 041 038 032 0,27
BOX (0,27 031 036 028 026 031 039 031 032 032 039 0,31 048 050 044 051 053 045 059 042 051 033 045 042 051 038 046 044 046 0,39
BRP | 0,11 0,12 024 0,14 0,13 0,15 025 0,16 026 020 027 0,16 0,31 040 029 o037 047 033 032 024 034 023 037 034 051 034 042 032 034 0,23
BRZ | 0,19 0,21 030 020 020 021 026 023 029 025 029 023 033 0,21 040 046 063 037 044 035 043 034 050 042 056 049 054 042 041 0,32
BSD |0,12 0,13 022 0,13 o,11 0,12 025 0,16 024 0,19 026 0,16 026 0,15 0,20 039 052 033 037 023 031 021 037 034 047 037 040 029 033 0,24
BSG | 0,21 0,21 032 0,19 0,5 022 031 024 033 028 0,31 0,25 035 022 027 0,21 060 033 040 035 038 031 039 036 051 048 049 033 033 0,32
BUT | 0,31 0,33 034 032 030 034 046 038 042 037 045 037 048 035 043 034 042 052 060 043 056 043 058 046 058 038 056 052 048 045
CAT | 0,19 0,18 026 0,16 0,15 020 025 021 027 026 029 0,15 034 020 022 0,19 021 0,41 0,37 024 034 022 045 035 052 039 043 035 030 0,25
CKC | 0,24 0,25 034 023 025 024 036 029 038 031 033 030 044 022 032 024 030 049 0,29 036 036 032 049 036 054 052 052 041 043 0,35
cor |o0,11 o,11 0,19 0,10 0,08 0,12 0,18 0,16 023 0,17 024 0,13 027 0,12 0,18 0,10 0,18 029 0,13 0,24 025 015 033 028 044 031 037 025 025 0,22
csp (0,14 0,14 025 0,15 0,14 0,15 026 0,18 027 022 023 020 032 0,16 022 0,15 021 037 020 022 0,12 028 045 036 058 041 038 033 032 0,32
CUR | 0,08 0,10 0,18 0,07 0,07 0,10 0,18 0,11 0,18 0,14 020 0,100 0,21 0,11 0,06 0,09 0,06 030 0,11 0,21 0,07 0,13 029 026 042 028 035 019 023 0,16
CwbD | 0,20 0,24 030 022 0,17 022 032 023 031 025 031 024 030 022 028 021 023 042 026 034 0,18 024 0,15 045 043 046 049 040 044 0,36
DAL | 0,16 0,20 031 0,15 0,16 0,18 027 023 031 025 029 021 032 0,19 025 0,18 023 037 021 029 0,15 021 0,12 0,28 045 037 049 032 029 031
DBM (0,33 035 042 032 031 034 045 034 035 037 047 039 045 038 041 033 038 053 042 048 032 039 030 037 0,40 053 050 044 056 047
DOA | 0,17 0,20 0,22 0,21 0,18 0,18 030 022 0,24 0,19 029 020 031 0,19 028 0,19 028 031 024 035 0,16 021 0,14 025 022 0,40 040 039 041 0,33
DOB (031 029 032 029 024 028 034 026 035 028 035 030 037 029 034 024 034 046 032 041 024 027 024 032 036 044 0,29 0,43 043 0,40
EPB |0,15 0,13 025 0,14 0,12 0,06 025 0,19 023 020 025 020 028 0,16 022 0,13 0,19 034 020 0,27 0,13 0,17 0,08 0,22 020 033 020 0,28 025 0,25
ESE |0,17 0,18 0,28 0,16 0,13 020 026 020 027 023 026 0,19 031 020 022 0,17 022 034 0,19 033 014 0,19 0,11 026 0,18 041 022 031 0,15 0,26
GBG | 0,05 0,11 0,18 0,10 0,07 0,09 022 0,14 0,19 0,14 022 0,14 022 0,12 0,16 0,11 0,17 029 0,14 024 0,09 0,15 0,06 0,18 0,15 032 0,15 026 0,12 0,13
GpPD | 0,13 0,14 025 0,12 0,01 0,5 022 0,17 023 020 027 0,17 026 0,16 021 0,14 0,16 033 0,14 027 0,12 0,17 0,07 020 0,13 033 0,18 028 0,14 0,15 0,10
GRD (0,16 0,17 0,24 0,18 0,17 0,15 024 0,16 024 021 023 0,16 027 0,17 023 0,14 023 038 020 027 0,15 0,19 0,12 024 020 035 020 028 0,19 022 0,14
GRT | 0,24 0,28 031 024 023 025 032 026 028 027 033 027 035 024 028 022 032 044 029 035 022 026 0,18 028 030 040 029 035 023 025 0,21
GSD | 0,24 0,24 0,29 027 023 023 034 028 035 030 034 027 035 026 031 021 032 045 031 037 021 027 020 0,18 032 044 028 036 026 031 0,22
ico (0,13 0,13 0,19 0,15 0,0 0,12 021 0,15 0,18 0,12 023 0,14 021 0,13 0,19 0,12 0,19 028 0,17 027 0,11 0,15 0,08 0,15 0,18 027 0,14 024 0,12 0,17 0,10
ISE (0,15 0,15 022 0,13 0,10 0,14 021 0,17 025 021 026 0,15 026 0,15 020 0,14 0,18 032 0,17 026 0,11 0,15 0,08 023 0,19 032 021 025 0,15 0,14 0,12
KCS 0,28 0,29 037 024 026 027 041 033 042 036 037 032 044 028 039 025 032 049 031 022 026 028 023 034 033 051 036 044 031 033 025
KOR (0,11 0,11 0,26 0,11 0,00 0,14 023 0,17 025 020 027 0,17 027 0,14 020 0,14 0,16 032 0,13 025 0,11 0,14 0,07 0,18 0,15 036 0,19 029 0,12 0,13 0,09
LEO |0,19 021 024 020 0,18 022 028 021 025 023 030 021 031 022 027 022 025 041 0,19 035 0,18 024 0,14 025 025 040 024 032 0,19 021 0,14
LRT (0,19 0,20 0,29 0,19 0,18 023 025 022 029 022 031 022 031 0,19 027 021 026 041 025 035 0,14 023 0,15 025 022 038 023 030 021 0,18 0,17
MOP | 0,19 0,24 031 020 020 021 029 024 034 027 032 020 035 020 024 0,17 028 045 023 028 0,19 020 0,06 028 024 040 026 033 026 026 0,20
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NFL
PNT
POO
RGCo
ROT
RUT
RWD
SDH
SHI
SHP
SHU
SPI
SSp
SWD
WDH
WEI
WHI
WHT
YOT
Wolf

ARI
0,16
0,19
0,12
0,31
0,20
0,09
0,16
0,18
0,17
0,15
0,15
0,09
0,11
0,25
0,12
0,17
0,15
0,28
0,12
0,14

GPD

ASD
0,18
0,18
0,15
0,30
0,21
0,09
0,15
0,16
0,18
0,13
0,15
0,10
0,11
0,29
0,12
0,17
0,16
0,29
0,13
0,17

GRD

AST
0,21
0,31
0,24
0,39
0,30
0,16
0,25
0,26
0,29
0,22
0,28
0,20
0,23
0,36
0,22
0,25
0,24
0,33
0,21
0,22

GRT

BAF BAR

0,19
0,16
0,13
0,29
0,22
0,10
0,17
0,16
0,17
0,15
0,14
0,11
0,09
0,26
0,12
0,16
0,17
0,27
0,12
0,15

GSD

0,19
0,12
0,09
0,30
0,20
0,08
0,15
0,15
0,17
0,14
0,16
0,10
0,08
0,24
0,11
0,14
0,15
0,23
0,11
0,13

ICD

BEA
0,17
0,18
0,13
0,33
0,22
0,10
0,16
0,17
0,19
0,17
0,18
0,12
0,13
0,24
0,15
0,17
0,16
0,29
0,13
0,16

ISE

BECo
0,30
0,25
0,21
0,41
0,30
0,19
0,25
0,27
0,24
0,26
0,30
0,22
0,24
0,37
0,25
0,24
0,27
0,35
0,21
0,26

KCS

BEN
0,17
0,22
0,17
0,33
0,23
0,14
0,17
0,23
0,21
0,19
0,24
0,16
0,15
0,29
0,17
0,19
0,21
0,30
0,18
0,19

KOR

BLD
0,24
0,30
0,21
0,42
0,35
0,18
0,24
0,31
0,32
0,26
0,30
0,24
0,25
0,38
0,23
0,27
0,28
0,35
0,25
0,26

LEO

BLF
0,22
0,26
0,19
0,35
0,26
0,13
0,23
0,22
0,27
0,22
0,26
0,19
0,19
0,34
0,21
0,24
0,22
0,31
0,20
0,19

LRT

BMD
0,27
0,29
0,24
0,41
0,29
0,21
0,26
0,29
0,28
0,26
0,31
0,26
0,26
0,38
0,22
0,25
0,25
0,36
0,23
0,23

MOP

BOCo
0,21
0,20
0,15
0,36
0,25
0,12
0,18
0,17
0,17
0,17
0,23
0,16
0,17
0,29
0,16
0,18
0,19
0,27
0,15
0,15

NFL

PNT

BOX BRP
0,33 0,16
0,33 0,18
0,26 0,13
0,45 0,30
0,40 0,23
0,24 0,11
0,32 0,17
0,29 0,18
0,35 0,17
0,29 0,16
0,32 0,18
0,28 0,12
0,28 0,12
0,38 0,28
0,24 0,14
0,32 0,19
0,32 0,15
0,39 0,26
0,26 0,16
0,25 0,16

BRZ
0,24
0,23
0,18
0,35
0,29
0,17
0,20
0,24
0,24
0,21
0,21
0,19
0,20
0,34
0,20
0,23
0,20
0,29
0,17
0,20

POO RGCo

BSD
0,19
0,19
0,10
0,30
0,21
0,10
0,18
0,16
0,19
0,12
0,16
0,11
0,12
0,24
0,12
0,18
0,15
0,26
0,15
0,15

ROT

BSG
0,26
0,09
0,17
0,36
0,28
0,16
0,20
0,23
0,20
0,21
0,23
0,19
0,17
0,35
0,19
0,19
0,24
0,26
0,17
0,19

RUT

BUT
0,39
0,41
0,34
0,54
0,43
0,27
0,38
0,38
0,39
0,36
0,36
0,30
0,31
0,47
0,32
0,39
0,39
0,50
0,34
0,37

RWD

CAT
0,24
0,14
0,17
0,36
0,28
0,13
0,15
0,22
0,19
0,18
0,20
0,18
0,16
0,32
0,19
0,14
0,20
0,16
0,14
0,18

SDH

CKC
0,25
0,25
0,25
0,42
0,33
0,22
0,27
0,28
0,27
0,26
0,31
0,25
0,21
0,39
0,25
0,26
0,27
0,33
0,27
0,28

SHI

COT
0,18
0,15
0,10
0,27
0,19
0,07
0,14
0,15
0,18
0,10
0,13
0,08
0,09
0,24
0,11
0,12
0,13
0,23
0,10
0,11

SHP

CSp
0,19
0,19
0,13
0,31
0,26
0,13
0,16
0,20
0,19
0,16
0,19
0,13
0,12
0,29
0,16
0,16
0,18
0,26
0,16
0,17

SHU

CUR
0,14
0,12
0,07
0,29
0,19
0,06
0,11
0,12
0,13
0,11
0,14
0,07
0,08
0,19
0,07
0,12
0,13
0,20
0,09
0,10

SPI

CWD
0,27
0,22
0,17
0,33
0,31
0,18
0,24
0,23
0,24
0,23
0,25
0,20
0,20
0,22
0,22
0,20
0,25
0,33
0,21
0,19

DAL
0,25
0,17
0,15
0,39
0,27
0,15
0,19
0,19
0,23
0,22
0,23
0,15
0,15
0,34
0,16
0,20
0,21
0,33
0,18
0,20

SSP SWD

DBM
0,36
0,37
0,34
0,51
0,41
0,30
0,36
0,36
0,42
0,36
0,41
0,34
0,34
0,45
0,34
0,38
0,38
0,47
0,31
0,36

WDH

DOA
0,23
0,25
0,17
0,36
0,27
0,12
0,22
0,24
0,26
0,19
0,22
0,15
0,21
0,32
0,18
0,24
0,21
0,34
0,20
0,18

WEI  WHI

DOB
0,32
0,32
0,25
0,41
0,34
0,20
0,30
0,32
0,34
0,25
0,32
0,28
0,27
0,37
0,29
0,31
0,30
0,39
0,26
0,27

EPB
0,19
0,19
0,11
0,33
0,26
0,13
0,20
0,20
0,19
0,16
0,18
0,14
0,13
0,28
0,13
0,16
0,20
0,28
0,16
0,17

WHT

ESE
0,23
0,18
0,12
0,34
0,29
0,14
0,20
0,24
0,20
0,16
0,21
0,16
0,15
0,32
0,17
0,20
0,21
0,30
0,19
0,16

YOT

GBG
0,15
0,15
0,09
0,28
0,20
0,06
0,16
0,16
0,18
0,13
0,13
0,09
0,09
0,24
0,11
0,14
0,13
0,23
0,10
0,10

Wolf

ARI
ASD
AST
BAF
BAR
BEA
BECo
BEN
BLD
BLF
BMD
BOCo
BOX
BRP
BRZ
BSD
BSG
BUT
CAT
CKC
COoT

0,26
0,26
0,40
0,28
0,23
0,28
0,33
0,32
0,36
0,37
0,43
0,32
0,42
0,30
0,37
0,30
0,29
0,47
0,27
0,39
0,25

0,32
0,30
0,43
0,34
0,32
0,29
0,37
0,29
0,41
0,35
0,42
0,31
0,44
0,30
0,44
0,30
0,41
0,54
0,37
0,36
0,29

0,40
0,43
0,43
0,38
0,37
0,39
0,44
0,40
0,41
0,42
0,47
0,43
0,50
0,39
0,45
0,38
0,48
0,57
0,41
0,44
0,34

0,42
0,35
0,42
0,44
0,37
0,38
0,48
043
0,52
0,48
0,52
0,44
0,47
043
0,49
0,34
0,51
0,62
0,50
0,51
0,35

0,26
0,22
0,31
0,27
0,20
0,25
0,32
0,25
0,28
0,25
0,41
0,26
0,29
0,24
0,36
0,26
0,32
0,39
0,28
0,39
0,21

0,28
0,27
0,36
0,28
0,23
0,30
0,35
0,30
0,41
0,38
0,43
0,29
0,40
0,27
0,38
0,31
0,32
0,45
0,30
0,39
0,23

0,42
0,38
0,47
0,36
0,37
0,38
0,54
0,47
0,56
0,47
0,47
0,44
0,58
0,38
0,55
0,40
0,39
0,58
0,39
0,20
0,40

0,24
0,20
0,38
0,22
0,21
0,25
0,38
0,30
0,37
0,34
0,42
0,33
0,41
0,29
0,37
0,28
0,28
0,46
0,26
0,36
0,24

0,33
0,31
0,35
0,34
0,30
0,37
0,38
0,33
0,35
0,35
0,45
0,35
0,39
0,36
0,43
0,38
0,39
0,56
0,29
0,48
0,31

0,35
0,31
0,41
0,33
0,30
0,40
0,36
0,38
0,40
0,33
0,44
0,34
0,42
0,31
0,46
0,38
0,42
0,53
0,40
0,47
0,27

0,34
0,38
0,49
0,34
033
0,34
0,44
0,37
0,49
0,44
047
035
051
0,32
0,40
028
0,42
0,65
033
0,38
031

0,29
0,29
0,31
0,36
0,34
0,31
0,43
0,27
0,36
0,34
0,43
0,38
0,48
0,29
0,42
0,37
0,41
0,48
0,38
0,38
0,34

0,34
0,32
0,47
0,31
0,22
0,33
0,39
0,35
0,42
0,40
0,43
0,35
0,48
0,30
0,40
0,35
0,17
0,57
0,27
0,33
0,30

0,26
0,27
0,39
0,25
0,19
0,25
0,34
0,31
0,35
0,34
0,41
0,29
0,44
0,27
0,38
0,24
0,32
0,50
0,33
0,39
0,23

0,46
0,39
0,51
0,43
0,45
0,47
0,58
0,48
0,54
0,47
0,56
0,53
0,60
0,44
0,58
0,46
0,53
073
0,54
0,54
0,42

0,36
0,33
0,44
0,40
0,36
0,38
0,46
0,35
0,48
0,38
0,40
0,40
0,53
0,38
0,47
0,36
0,42
0,52
0,41
0,40
0,34
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0,22
0,19
0,30
0,20
0,19
0,21
0,34
0,27
0,30
0,25
0,38
0,24
0,39
0,24
0,35
0,24
0,32
0,41
0,23
0,33
0,16

0,32
0,29
0,41
0,33
0,27
0,31
0,39
0,30
0,39
0,40
0,42
0,35
0,45
0,30
0,37
0,35
0,34
0,55
0,32
0,39
0,28

0,35
0,29
0,41
0,30
0,29
0,30
0,42
0,38
0,50
0,38
0,46
0,32
0,45
0,31
0,43
0,32
0,39
0,52
0,39
0,42
0,27

0,32
0,33
0,46
0,31
0,32
0,33
0,40
0,35
0,50
0,49
0,45
0,34
0,52
0,34
0,42
0,37
0,36
0,57
0,34
0,42
0,36

0,30
0,27
0,38
0,31
0,31
0,36
0,47
0,36
0,44
0,40
0,47
0,34
0,47
0,33
0,43
0,28
0,41
0,52
0,34
0,43
0,26

0,30
0,28
0,42
0,29
0,32
0,33
0,50
0,42
0,45
0,45
0,51
0,40
0,48
0,35
0,36
0,32
0,40
0,50
0,35
0,44
0,30

0,19
0,19
032
025
021
023
0,36
0,27
035
0,36
0,45
0,29
0,44
0,24
035
025
035
041
033
0,37
0,20

0,24
0,23
0,38
0,22
0,20
0,27
0,39
0,30
0,41
0,35
0,46
0,33
0,48
0,25
0,40
0,27
0,33
0,45
0,30
0,31
0,21

0,45
0,45
0,53
0,45
0,42
0,40
0,58
0,47
0,57
0,55
0,57
0,52
0,52
0,47
0,56
0,44
0,54
0,63
0,52
0,53
0,44

0,27
0,22
0,34
0,25
0,24
0,28
0,42
0,31
0,38
0,38
0,39
0,30
0,39
0,27
0,37
0,27
0,32
0,45
0,32
0,37
0,23

0,31
0,29
0,38
0,31
0,27
0,30
0,35
0,34
0,42
0,41
0,38
0,31
0,49
0,36
0,40
0,37
0,34
0,55
0,25
0,39
0,26

0,29
0,28
0,37
0,31
0,28
0,31
0,43
0,33
0,40
0,32
0,41
0,33
0,46
0,28
0,34
0,30
0,40
0,52
0,29
0,36
0,25

0,38
0,40
0,41
0,39
0,33
0,42
0,47
0,44
0,45
0,42
0,51
0,37
0,50
0,36
0,43
0,41
0,34
0,61
0,18
0,36
0,34

0,25
0,22
0,34
0,23
0,24
0,26
0,37
0,34
0,39
0,35
0,39
0,32
0,43
0,31
0,35
0,33
0,35
0,50
0,25
0,38
0,21

032
0,37
0,42
0,37
033
037
0,52
0,42
0,46
0,38
0,45
0,38
0,44
0,35
0,45
0,39
041
0,56
0,40
0,45
0,29



CSP
CUR
CWD
DAL
DBM
DOA
DOB
EPB
ESE
GBG
GPD
GRD
GRT
GSD
ICD
ISE
KCS
KOR
LEO
LRT
MOP
NFL
PNT
POO
RGCo
ROT
RUT
RWD
SDH
SHI
SHP
SHU
SPI
SSp
SWD
WDH
WEI
‘WHI
WHT
YOT
Wolf

GPD
0,33
0,18
0,39
0,28
0,49
0,35
0,44
0,30
0,29
0,23

0,16
0,25
0,26
0,13
0,11
0,27
0,09
0,16
0,16
0,21
0,19
0,12
0,11
0,31
0,23
0,10
0,13
0,17
0,17
0,17
0,17
0,11
0,09
0,25
0,12
0,13
0,18
0,25
0,13
0,14

GRD
0,37
0,24
0,45
0,32
0,47
0,37
0,40
0,34
0,39
0,30
0,33

0,23
0,27
0,14
0,18
0,30
0,17
0,22
0,23
0,24
0,18
0,19
0,14
0,34
0,23
0,11
0,18
0,18
0,21
0,14
0,21
0,15
0,17
0,31
0,17
0,17
0,18
0,24
0,16
0,16

GRT
0,43
0,31
0,43
0,39
0,49
0,47
0,50
0,37
0,37
0,37
0,41
0,41

0,35
0,22
0,23
0,38
0,24
0,27
0,30
0,28
0,22
0,29
0,20
0,41
0,34
0,20
0,29
0,27
0,28
0,21
0,27
0,22
0,22
0,36
0,19
0,28
0,28
0,36
0,24
0,24

GSD
0,48
0,34
0,22
0,50
0,56
0,43
0,53
0,42
0,52
0,40
0,42
0,49
0,53

0,20
0,27
0,37
0,22
0,31
0,29
0,31
0,31
0,31
0,23
0,39
0,33
0,19
0,27
0,23
0,30
0,23
0,27
0,23
0,25
0,30
0,24
0,26
0,25
0,40
0,23
0,26

ICD
0,30
0,17
0,30
0,30
0,36
0,26
0,35
0,25
0,31
0,22
0,24
0,27
0,37
0,34

0,13
0,29
0,11
0,18
0,16
0,21
0,15
0,17
0,11
0,30
0,23
0,08
0,15
0,16
0,17
0,15
0,16
0,13
0,12
0,24
0,13
0,17
0,14
0,22
0,12
0,14

ISE
0,29
0,20
0,41
0,35
0,47
0,40
0,38
0,28
0,25
0,23
0,23
0,33
0,38
0,46
0,26

0,29
0,13
0,18
0,19
0,21
0,17
0,15
0,12
0,31
0,25
0,12
0,16
0,16
0,16
0,16
0,19
0,15
0,09
0,24
0,13
0,17
0,16
0,25
0,12
0,13

KCS
0,41
0,34
0,47
0,42
0,59
0,53
0,58
0,46
0,46
0,39
0,38
0,46
0,51
0,50
0,44
0,41

0,28
0,39
0,35
0,36
0,32
0,28
0,28
0,46
0,37
0,25
0,32
0,32
0,34
0,29
0,33
0,26
0,25
0,39
0,27
0,31
0,31
0,36
0,29
0,30

KOR
0,26
0,18
0,32
0,27
0,51
0,37
0,45
0,24
0,23
0,20
0,21
0,32
0,36
0,36
0,21
0,24
0,36

0,16
0,20
0,22
0,20
0,12
0,11
0,29
0,25
0,09
0,13
0,18
0,16
0,16
0,14
0,10
0,11
0,24
0,14
0,13
0,18
0,24
0,13
0,17

LEO
0,40
0,27
0,41
0,41
0,51
0,42
0,48
0,35
0,36
0,28
0,30
0,35
0,42
0,46
0,29
0,33
0,52
0,28

0,25
0,29
0,23
0,23
0,18
0,37
0,27
0,17
0,21
0,25
0,23
0,24
0,25
0,19
0,19
0,36
0,20
0,17
0,23
0,30
0,19
0,20

LRT
0,38
0,27
0,40
0,35
0,46
0,38
0,42
0,34
0,29
0,31
0,31
0,40
0,45
0,43
0,28
0,33
0,47
0,34
0,39

0,30
0,24
0,21
0,20
0,35
0,30
0,16
0,22
0,24
0,25
0,21
0,24
0,19
0,18
0,33
0,22
0,22
0,24
0,33
0,19
0,20

MOP
0,34
028
0,45
0,39
0,52
043
0,47
0,44
0,40
0,34
0,37
0,40
0,42
0,50
0,36
0,36
0,47
0,39
0,48
045

0,25
0,23
0,18
0,36
0,26
0,18
0,20
0,19
0,21
0,22
0,27
0,21
0,20
0,33
0,21
0,24
0,21
0,32
0,21
0,21

NFL
0,37
0,26
0,46
0,40
0,45
0,40
0,47
0,32
0,40
0,29
0,32
0,33
0,33
0,51
0,26
0,29
0,44
0,33
0,37
0,37
0,42

0,22
0,16
0,34
0,27
0,16
0,21
0,22
0,22
0,18
0,24
0,17
0,16
0,33
0,16
0,21
0,22
0,30
0,19
0,19

PNT
0,35
0,23
0,36
0,30
0,47
0,43
0,44
0,30
0,29
0,27
0,22
0,34
0,41
0,47
0,28
0,26
0,34
0,23
0,36
0,32
0,35
0,36

0,14
0,35
0,27
0,13
0,15
0,20
0,17
0,19
0,22
0,17
0,13
0,31
0,19
0,15
0,21
0,20
0,15
0,16

POO
0,28
0,19
0,32
0,26
0,47
0,34
0,38
0,25
0,25
0,22
0,26
0,30
0,33
0,40
0,24
0,25
0,42
0,22
0,34
0,33
0,33
0,31
0,26

0,28
0,22
0,11
0,15
0,17
0,16
0,12
0,15
0,10
0,11
0,24
0,11
0,15
0,16
0,25
0,14
0,12

RGCo
0,47
0,46
0,48
0,55
0,65
0,51
0,53
0,53
0,50
0,44
0,47
0,51
0,61
0,51
0,44
0,48
0,57
0,43
0,53
0,47
0,51
0,47
0,51
0,42

0,41
0,26
0,35
0,34
0,38
0,33
0,32
0,31
0,30
0,41
0,32
0,35
0,33
0,40
0,29
0,31

ROT
0,47
0,33
0,47
0,40
0,48
0,40
0,49
0,42
0,48
0,37
0,41
0,38
0,51
0,48
0,37
0,45
0,44
0,42
0,39
0,46
0,39
0,42
0,42
0,41
0,57

0,17
0,24
0,25
0,28
0,27
0,27
0,21
0,23
0,40
0,21
0,28
0,20
0,37
0,23
0,25
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RUT
0,27
0,14
0,37
0,28
0,43
0,27
0,32
0,26
0,26
0,17
0,22
0,24
0,37
0,36
0,18
0,28
0,39
0,21
0,31
0,29
0,33
0,30
0,27
0,24
0,41
0,31

0,13
0,13
0,15
0,09
0,13
0,09
0,08
0,24
0,11
0,14
0,12
0,22
0,08
0,11

RWD
0,30
0,24
0,41
0,34
0,46
0,40
0,42
0,37
0,33
0,31
0,27
0,34
0,48
0,44
0,29
0,30
0,44
0,28
0,36
0,35
0,34
0,39
0,29
0,30
0,53
0,42
0,27

0,18
0,18
0,19
0,22
0,16
0,15
0,30
0,17
0,16
0,18
0,24
0,16
0,17

SDH
0,38
0,25
0,38
0,35
0,49
0,43
0,48
0,35
0,40
0,32
0,33
0,35
0,41
0,35
0,30
0,35
0,46
0,34
0,40
0,40
0,34
0,37
0,35
0,31
0,51
0,40
0,28
0,33

0,20
0,18
0,21
0,16
0,14
0,31
0,13
0,21
0,16
0,31
0,15
0,16

SHI
0,36
0,26
0,41
0,40
0,59
0,45
0,50
0,37
0,35
0,36
0,33
0,39
0,44
0,45
0,30
0,35
0,50
0,30
0,40
0,40
0,34
0,39
0,30
0,30
0,61
0,47
0,32
0,33
0,34

0,19
0,21
0,16
0,16
0,31
0,21
0,19
0,22
0,28
0,18
0,20

SHP
0,35
0,25
0,43
0,38
0,53
0,37
0,38
0,34
0,31
0,31
0,36
0,35
0,39
0,42
0,31
0,36
0,47
0,34
0,45
0,39
0,36
0,38
0,36
0,30
0,54
0,48
0,23
0,40
0,36
0,34

0,15
0,12
0,13
0,29
0,14
0,18
0,16
0,25
0,14
0,13

SHU
0,40
0,28
0,42
0,41
0,59
0,42
0,48
0,37
0,40
0,28
0,33
0,41
0,45
0,40
0,31
0,37
0,47
0,27
0,41
0,43
0,44
0,41
0,39
0,32
0,52
0,43
0,30
0,41
0,37
0,35
0,31

0,13
0,15
0,29
0,16
0,21
0,20
0,30
0,15
0,19

SPI
0,27
0,19
0,40
0,29
0,48
0,31
0,40
0,31
0,29
0,21
0,21
0,29
0,40
0,39
0,25
0,28
0,39
0,23
0,32
0,33
0,37
0,32
0,30
0,23
0,47
0,37
0,20
0,29
0,31
0,29
0,27
0,28

0,12
0,25
0,11
0,17
0,15
0,27
0,13
0,14

SSp
0,24
0,21
0,38
0,31
0,49
0,46
0,43
0,25
0,28
0,22
0,21
0,35
0,38
0,45
0,26
0,21
0,35
0,23
0,34
0,34
0,37
0,31
0,26
0,25
0,50
0,42
0,20
0,29
0,30
0,34
0,32
0,33
0,24

0,24
0,13
0,14
0,17
0,24
0,11
0,12

SWD
0,49
0,38
0,24
053
0,53
0,54
0,55
051
053
0,47
0,46
0,54
0,56
0,37
0,42
0,44
052
041
0,59
052
051
053
048
043
0,54
0,61
0,47
0,48
0,49
0,50
051
045
0,46
0,46

0,27
0,30
0,32
0,40
0,24
0,25

WDH
0,31
0,18
0,40
0,32
0,48
0,36
0,44
0,27
0,30
0,24
0,23
0,35
0,34
0,37
0,24
0,26
0,39
0,25
0,33
0,39
0,35
0,30
0,32
0,25
0,46
0,38
0,24
0,30
0,23
0,36
0,30
0,31
0,22
0,26
0,48

0,18
0,16
0,27
0,12
0,13

WEI
033
025
0,37
035
0,50
0,44
0,46
0,32
031
0,29
025
032
0,44
0,42
0,30
031
045
0,26
027
0,37
0,41
0,36
028
029
0,54
045
0,30
031
0,36
035
0,38
0,37
0,32
0,30
0,49
0,30

0,23
0,26
0,14
0,18

WHI
0,35
0,26
0,45
0,32
0,47
0,38
0,42
0,37
0,34
0,26
0,32
0,33
0,44
0,42
0,27
0,31
0,41
0,33
0,36
0,38
0,33
0,40
0,33
0,32
0,50
0,33
0,24
0,35
0,33
0,38
0,34
0,34
0,28
0,33
0,53
0,32
0,42

0,26
0,16
0,17

WHT
0,37
0,33
0,49
0,43
0,59
0,49
0,51
0,42
0,40
0,38
0,37
0,41
0,50
0,57
0,35
0,38
0,35
0,36
0,38
0,46
0,42
0,42
0,28
0,40
0,53
0,50
0,35
0,37
0,46
0,42
0,43
0,45
0,40
0,37
0,55
0,42
0,37
0,34

0,21
0,24

YOT
0,32
0,22
0,40
0,32
0,44
0,37
0,42
0,30
0,33
0,23
0,27
0,38
0,42
0,40
0,25
0,30
0,40
0,26
0,36
0,32
0,39
0,33
0,31
0,30
0,49
0,41
0,19
0,31
0,31
0,36
0,34
0,31
0,26
0,24
0,43
0,26
0,29
0,31
0,32

0,10

Wolf
0,42
0,29
0,41
0,42
0,52
0,42
0,46
0,40
0,35
0,29
0,34
0,40
0,49
0,50
0,34
0,33
0,47
0,40
0,41
0,40
0,44
0,41
0,36
0,33
0,53
0,48
0,29
0,39
0,35
0,42
0,36
0,42
0,31
0,33
0,47
0,35
0,42
0,38
0,41
0,29



C - Conclusion

L’utilisation de 1514 individus appartenant a 61 races a permis une analyse a grande échelle
de la diversité inter-raciale au sein de I’espece canine. Si au regard des 300 races élevées en
France, 1’échantillonnage des populations est loin d’étre exhaustif, deux principaux résultats

ressortent néanmoins de cette étude.

Comparativement a d’autres espéces telles que la poule (Berthouly et al., 2008) ou le cheval
(Leroy et al., 2008), il apparait difficile de mettre en évidence des groupes homogenes
rassemblant plus de deux ou trois races génétiquement proches. Ce résultat, similaire a ce qui
a pu étre retrouvé dans d’autres études sur 1’espéce canine (Parker et al., 2007), est sans doute
li¢ a I’intensité des goulots d’étranglement qui ont suivi la création des races canines. Les
fortes corrélations trouvées entre contributions a la variabilité inter-raciale et contribution a la

variabilité intra-raciale viennent confirmer cette hypothése.

Les races semblent constituer en revanche des structures génétiques homogenes dans
I’ensemble. Ce résultat est bien illustré par les pourcentages élevés d’affectation raciale
(jusqu’a 98.3% d’affectations correctes). Il est intéressant de constater une variabilité de ces
affectations en fonction des races et des méthodes employées. En effet, les races les plus
hétérozygotes semblent avoir des scores d’affectation plus faibles que la moyenne, au moins
pour des méthodes directes d’affectation. Ce n’est pas la premiere fois qu’une étude montre
qu’il est possible d’affecter des chiens a une race a partir de marqueurs moléculaires. Le fait
que le panel ISAG ait été utilisé permet de supposer que ce panel pourrait étre employé dans

des applications concernant des chiens de généalogie inconnue.
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Au cours de ce travail, plusieurs approches ont été employées pour évaluer des critéres de
diversité des populations canines. Une partie des critéres évalués était spécifique de certaines
approches. Dans d’autre cas en revanche, les analyses traitant des mémes phénoménes, une
analyse comparative entre les approches était réalisable. De telles comparaisons ayant déja été
effectuées entre les données généalogiques et moléculaires au sein de la 3™ partie, nous
allons maintenant confronter ces analyses aux résultats de 1’enquéte, ainsi qu’a certaines
données statistiques obtenues du LOF. Nous nous intéresserons ensuite aux solutions
envisageables pour d’améliorer la gestion de la variabilité génétique des races, ainsi qu’aux

suites a donner a ce travail.

I. Comparaison des données apportées par les différentes

approches

Le regroupement des races au sein des groupes de la nomenclature FCI a permis de
discriminer un certain nombre de procédés employés par les éleveurs en terme de pratiques
d’¢levage. Il parait donc intéressant d’observer si de telles différences peuvent étre mises en
relation avec les parameétres que nous avons pu mesurer a partir des données généalogiques ou
moléculaires. Les 61 races utilisées représentent les dix groupes de la FCI, mais elles ne sont
cependant pas exhaustives des 300 races élevées en France et, a fortiori, de la diversité des
races ¢levées a 1I’échelle mondiale. Afin d’apporter des informations complémentaires a ces
comparaisons entre approches, le tableau 5.1 présente certaines statistiques globales obtenues

en fonction des groupes, a partir des données d’inscriptions au LOF en 2007.
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Tableau 5.1 - Statistiques d’inscriptions au LOF en 2007

Statistiques LOF 2007 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 Ensemble

Total des inscriptions 32203 26514 26576 3995 4219 13490 22768 23107 25780 2251 180903

% de pedigrees a I’export

sur le total des 33% 3.1% 14% 24% 5.6% 1.8% 1.6% 19% 2.7% 8.0%  25%
inscriptions

., ,, mscrip .

/o d'inscriptions autitre 4o, | jor (700 11% 2.1% 04% 04% 04% 1.1% 2.5%  0,8%
de I’'import

., delmport

Adlnscféli’ttiznsamre 04% 0.1% 02% 0,0% 2.5% 43% 0.1% 0.0% 03% 06% 06%

o, i o
o diinscriptions ISSues 5 5o, 5o 950, 539% 32% 09% 21% 2% 1.5% 6.9%  3,4%
de pere étranger

Avant de s’intéresser a la comparaison des approches proprement dite, certains chiffres
obtenus sur I’ensemble de la population LOF méritent d’étre soulignés. D’une part, les
inscriptions au titre de I’import constituent moins de 0,8% du total des inscriptions au LOF,
soit trois fois moins que le nombre de pedigrees établis au titre de 1I’exportation. Ceci souligne
I’importance du cheptel frangais de chien de race d’un point de vue international. Il convient
de remarquer que les groupes raciaux pour lesquels il y a le plus d’importations (groupe 5 et
10) sont aussi ceux pour lesquels les exportations sont les plus nombreuses. Ce résultat
suggere que les populations concernées sont gérées de manicre beaucoup plus internationale
que les autres races. D’autre part, il est intéressant de constater que la fréquence des
inscriptions issues d’une saillie avec un male étranger est quatre fois plus importante que celle
des inscriptions au titre de ’import. En terme de flux de geénes, 1’utilisation de reproducteurs
étrangers, pourrait en conséquence étre considérée comme beaucoup plus importante que les
importations d’animaux. Cette assertion doit cependant étre tempérée par le fait que les
importations sont souvent effectuées afin d’obtenir des reproducteurs, qui vont donc

transmettre leurs genes a la génération suivante.

Les statistiques d’importations et d’inscriptions a titre initial semblent en cohérence avec les
résultats obtenus a partir de I’enquéte et des analyses généalogiques. Nous avons pu constater
que les éleveurs des 4, 5 et 10°™ groupes indiquaient plus fréquemment que les autres
effectuer des saillies a 1’étranger. Ce n’est donc pas un hasard si, au sein de ces méme

groupes, il existe, d’une part, une proportion importante d’importations et de saillies
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effectuées avec un étalon étranger, et, d’autre part, le nombre de générations remontées (sans
prendre en compte la race Cursinu) reste modéré pour les races en question. En comparaison,
les résultats obtenus pour les races des groupes 6 et 7 (questionnaire et statistiques LOF)
indiquent peu d’introgressions en provenance de pays étrangers. Si au sein du groupe 6, la
fréquence des inscriptions a titre initial est trés ¢levée (presque 5% des inscriptions), elle est
~éme

quasiment nulle pour le groupe, ce qui est cohérent avec les valeurs d’EQG ¢élevées

calculées pour les races de ce groupe.

Les intervalles de générations obtenus a partir des analyses généalogiques a partir des
données du LOF, et les ages a la reproduction évalués a partir du questionnaire constituent

3" groupes, qui selon

une autre source de comparaison possible. Les races des 2 et
I’enquéte, avaient des dges moyens de début et de fin de carriére de reproducteurs précoces,
montraient aussi des intervalles de génération plus courts. Les résultats de I’enquéte sur les
ages de mise a la reproduction et de fin de carriére doivent cependant étre relativisés.

En effet, en estimant ces derniers avec les données généalogiques sur trois races (Berger
allemand, Cavalier King Charles, Epagneul breton), il a été possible de mettre en évidence

une sous-estimation de 1’dge moyen de mise a la reproduction par les éleveurs, ainsi qu’une

sur-estimation de 1’age moyen de fin de carriére (Tableau 5.2).

Tableau 5.2 - Ages de mise & la reproduction et de fin de carriére évalués sur trois races a
partir des données de I’enquéte et des généalogies
(d’aprés le travail de Sacy et Lenepveu (2008))

Age moyen de mise a la reproduction (en années)

Berger allemand  Cavalier King Charles Epagneul breton

Donnée source Etalon Lice Etalon Lice Etalon Lice
généalogie 33 3,0 2,3 2.4 3,6 3,4
questionnaire 2,1 2,2 1,7 2,2 2.4 2,6

Age moyen de fin de carriere de reproducteur (en années)

Berger allemand  Cavalier King Charles Epagneul breton

Donnée source Etalon Lice Etalon Lice Etalon Lice
généalogie 5,1 4.9 4,6 4.2 5,4 4,7
questionnaire 8,7 7,2 8,2 6,6 9,5 7,2
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Les différences entre les résultats obtenus par les deux types de données étaient
significatives (P<0.0001) Les tendances entre races restaient cependant les mémes selon les
deux sources. De telles différences peuvent s’expliquer par le fait que les éleveurs ont
probablement donné leurs estimations minimale et maximale des ages de reproduction sur
I’ensemble de leurs reproducteurs, et non une moyenne, ce qui a pu induire les sous-
estimations et sur-estimations respectives. Les biais d’échantillonage ont aussi pu jouer sur les
résultats de I’enquéte. Ces différences illustrent bien le fait que certains éléments de réponses
du questionnaire correspondent aux ressentis des éleveurs, et demandent a étre interprétés

avec précaution.

En terme de variabilité, il apparait difficile d’établir des comparaisons sur la base des
groupes FCI. En effet, les situations sont trop variables au sein des groupes, notamment en
terme d’effectifs, pour obtenir de véritables tendances a partir des données généalogiques. Les
races du groupe 7 montrent effectivement des coefficients ¢levés de parenté, mais ceci est en
grande partie di au fait que nous disposons de généalogies trés complétes pour ces races. En
ce qui concerne les données moléculaires, nous n’avons pas pu mettre en évidence de
tendances entre groupes, en terme d’hétérozygotie. Il est en revanche intéressant de constater
que les relations génétiques mises en évidence a partir de I’approche inter-populations sont, la
plupart du temps, cohérentes avec la classification FCI. Les couples et le triplet de races
obtenus a partir des valeurs significatives de bootstrap sont classés dans les méme groupes.
Les regroupements obtenus a partir des approches bayesiennes concernent fréquement les
chiens de mémes groupes, avec par exemple, les chiens d’arrét ou les chiens de vénerie dans
des clusters respectifs. Les résultats peuvent cependant étre en contradiction avec la
nomenclature FCI, fondée sur des criteres de classification (morphologiques, historiques et
d’utilisation) parfois divergents. Ainsi il n’est pas étonnant que le Bouledogue frangais
(groupe 9) se retrouve dans le méme cluster que le Bull dog (groupe 2), ainsi que le Bull
terrier et I’American Staffordshire terrier (groupe 3). Ces quatre races partagent en effet une

histoire commune.
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I1. Maintien de la variabilité génétique au sein des populations

Pour les gestionnaires de races, sélectionner une population sur un standard ou des
aptitudes, tout en cherchant a maintenir une certaine variabilité génétique, doit étre un défi
permanent. En effet, ces objectifs sont parfois antinomiques, et il convient donc pour les
¢leveurs et les clubs de maintenir un équilibre entre ces deux directions. Au cours des lignes
qui vont suivre, nous tenterons d’apporter un certain nombre d’éléments d’information

permettant d’orienter les choix de gestion de la variabilité a I’intérieur des populations.

Il existe de nombreuses solutions permettant de gérer la variabilité au sein des races. Mais
toutes ne sont pas adaptées a un contexte précis. Par exemple, les mesures de gestion doivent
étre adaptées aux effectifs des populations, comme le souligne Denis (1997). Si les
populations a faible effectif sont concernées en premier lieu par une perte potentielle de
variabilité, il convient aussi de surveiller les races plus importantes numériquement. Au cours
des dernieres années, un certain nombre de ces populations ont souffert de 1’accroissement de
I’incidence de certaines affections héréditaires (Brooks et Sargan, 2001), et nous avons pu
voir au cours de ce travail que les races qui montraient une hétérozygotie faible n’étaient pas

forcément des populations a faible effectif.

Les phénoménes responsables de la perte de diversité ou, au contraire, permettant
d’améliorer la variabilité génétique au sein des races ont ét¢ évoqués dans la premiére partie
de la thése. Nous étudierons comment jouer sur ces mécanismes afin d’améliorer la gestion de
la variabilité des populations, en illustrant notre propos a partir des races que nous avons pu

étudier au cours de ce travail.
1. Dérive génétique et gestion des effectifs

La dérive génétique touche d’autant plus les populations que le nombre de leurs
reproducteurs est faible. Notons que parmi les 54 races d’origine frangaise, 14 montraient en

2003 des tailles de population inferieures a 1 000 individus (Leroy, 2004), et dont

probablement un nombre de reproducteurs tres faible. Dans notre étude, deux races pouvaient
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étre prises en exemple : le Barbet et le Braque Saint-Germain. La situation est un peu
différente pour le Cursinu, reconnu trés récemment, et qui montre déja un nombre
d’inscriptions (125 en 2007) largement supérieur aux deux races précédentes (32 et 26
inscriptions respectivement). Pour les clubs concernés, le principal objectif doit étre
d’augmenter les effectifs de la population active (c’est-a-dire participant a la reproduction), ce
qui passe par la motivation de nouveaux propriétaires et €leveurs, et donc par une promotion
dynamique de la race. Ceci est bien illustré par I’ouvrage de Triquet (1997) sur la renaissance
de la race Dogue de Bordeaux. Il est aussi du devoir de la SCC de soutenir cette promotion
afin de faire connaitre ces populations au grand public, a I’image de ce qui a été fait, par

exemple, en 2006, avec I’édition de plaquettes sur les races a petit effectif.

2. Maximisation et usage équilibré du nombre de reproducteurs

Le calcul du nombre d’ancétres efficace (fa) a permis, nous 1’avons vu, de bien illustrer
’utilisation déséquilibrée des reproducteurs au sein des races canines. Les populations a petit
effectif ne sont pas les seules concernées. Dans un certain nombre des races étudiées
d’effectifs importants (Epagneul breton et American Staffordshire terrier par exemple), ce
nombre efficace d’ancétres tourne autour d’une trentaine d’individus. Or nous savons que ce
déséquilibre d’utilisation des reproducteurs a tendance a accélérer la dérive génétique.

Pour les clubs qui souhaitent limiter ce déséquilibre, plusieurs mesures sont envisageables.
Il peut s’agir de promouvoir un nombre étendu de reproducteurs lors des expositions
nationales d’¢élevage, ou bien de fixer un nombre maximal de saillies effectuées par un male
au cours d’une année. Notons qu’une telle mesure est déja employée par certains clubs
étrangers (par exemple Club du Berger allemand en Allemagne) et qu’elle est d’usage courant

en ¢élevage de chevaux.

3. Limitation des unions entre apparentés

Selon certains auteurs (Caballero et Toro, 2000), la méthode la plus efficace pour maintenir
la variabilité génétique au sein des populations reste de minimiser 1’apparentement au sein des
reproducteurs d’une génération. En conséquence, si I’union entre apparentés est a déconseiller

pour les populations numériquement importantes, cette pratique est clairement a proscrire
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pour les races a faible effectif. Il convient donc de saluer les efforts de maintien de la
variabilité au sein de la race Braque Saint-Germain, qui se traduisent par une consanguinité
réelle plus faible que la consanguinité attendue. Une deuxiéme recommandation peut-étre
faite pour minimiser I’apparentement : il s’agit de favoriser l’utilisation de lignées peu

connues et moins employées.

Le plan des accouplements lui-méme peut se faire selon différentes méthodes pour
minimiser la diminution de variabilité (plan rotatif d’accouplements ...). Ces dernicres sont
relativement complexes a mettre en ceuvre, et restreignent profondément les choix des
¢leveurs. Elles nécessitent donc une importante motivation et une claire entente parmi les
éleveurs. Ces méthodes ne devraient étre employées que dans des cas critiques, pour des

populations ou le nombre de reproducteurs est relativement faible.

4. Faire appel & des reproducteurs d’origines différentes

L’utilisation de reproducteurs d’origines différentes constitue I'unique moyen d’augmenter
la variabilité génétique et de diminuer la consanguinité au sein d’une population. Il convient
d’étre conscient que plus le reproducteur sera génétiquement différent de la population ciblée,
plus la variabilit¢ de celle-ci s’en trouvera renforcée, mais plus le reproducteur aura des
chances d’apporter a la population des caractéres exogenes non souhaités. Une fois le
reproducteur sélectionné, il devra donc étre utilisé dans un premier temps avec prudence.
Apres quelques portées concluantes (un nombre variable en fonction de la taille du cheptel), il
conviendra alors de I’employer de manicre €largie, tout en évitant de trop ’utiliser afin de ne
pas entrainer une nouvelle chute de variabilité. Nous différencierons au sein du paragraphe
suivant trois catégories d’origine : les populations de pays étrangers, les inscriptions a titre

initial, et les retrempes a partir d’autres races.

Certaines races sont ¢levées de maniére indépendante dans différents pays, et ce depuis pres
d’un siécle, ce qui a pu avoir pour conséquence une certaine différenciation génétique entre
populations. Jones et al. (2006) ont en effet indiqué qu’il existait, dans certaines races,
d’importantes différences de pool génétique entre populations américaines et britanniques. En
conséquence, 1’utilisation de chiens importés peut constituer une source intéressante d’apport

de variabilité. Cependant, les statistiques d’imports et d’exports du LOF indiquent que
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certaines races sont d’ores et déja gérées de maniére internationale, ce qui restreint
I’utilisation des imports comme source de variabilité. Au sein de la race Bull terrier, qui
connait de forts apports étrangers (en 2007, 6,4 % des inscriptions étaient issues de saillies
avec des males étrangers), nous avons obtenu une hétérozygotie trés faible, comparable aux
résultats de deux autres études menées aux Etats-Unis (Irion et al., 2003) et en Suéde
(Bjornerfeldt et al., 2008). En conséquence, ’utilisation de reproducteurs étrangers ne semble
pouvoir constituer pour cette race une source de variabilité. Ce moyen ne peut donc pas étre

utilisé pour toutes les populations.

L’utilisation de reproducteurs de généalogie inconnue, par le biais des inscriptions a titre
initial, peut constituer une autre source de variabilité génétique. Elle est cependant souvent
considérée avec méfiance par les éleveurs et clubs. Un chien inscrit a titre initial peut en effet
tout aussi bien étre directement issu du pool génétique usuel de la race, et donc n’apporter
aucune variabilit¢ génétique, qu’étre porteur de caractéres morphologiques ou
comportementaux non désirés au sein de la race. Ceci a justifié, nous ’avons vu, la fermeture
d’un certain nombre de livres au titre initial, les livres d’attente ne pouvant étre considérés
comme comparables en terme d’entrées. Les titres initiaux peuvent pourtant constituer une
importante source de variabilité, en particulier pour les races a effectif réduit qui peuvent ainsi
¢largir leur nombre de reproducteurs potentiels. Les affectations raciales a partir de marqueurs
peuvent permettre de mettre en évidence I’appartenance de ces individus au pool génique de
la race, ou d’exclure des individus trop différents (Leroy et al., 2006¢). Elles pourraient donc
constituer des outils utiles a I’intégration de reproducteurs de généalogie inconnue au pool

génétique des races.

La retrempe a partir de races différentes constitue le moyen le plus radical pour accroitre la
variabilité génétique au sein des populations raciales, et faire chuter la consanguinité. Dans
I’histoire de ’ensemble des races, les retrempes semblent avoir existé de maniere plus ou
moins officielle. Nous 1’avons vu, cela n’a pas empéché la plupart d’entre elles de constituer
des groupes génétiques cohérents. Méme la race Barbet, reconstituée au moins en partie au
cours des trente dernicres années, semble relativement homogeéne vis-a-vis des autres
populations étudiées. La retrempe pouvant étre autorisée, sur demande du club, et avec
I’accord de la SCC, les clubs ne doivent pas hésiter a I’employer si le besoin s’en fait sentir. 11
convient cependant que cette dernic¢re soit effectuée de maniere réfléchie, et officielle. Le

choix de la race employée pour la retrempe dépendra des besoins du club. Les approches
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inter-raciales constituent une source d’information intéressante quant a la proximité génétique
des autres populations, et peuvent étre utilisées pour orienter les choix des éleveurs en mati¢re

de retrempe.

En conclusion, deux points méritent d’étre abordés. D’une part, les décisions doivent rester
aux mains des ¢éleveurs et des clubs, qui connaissent leur race mieux que personne. A partir
des indicateurs de diversité qui peuvent leur étre fourni, c’est & eux de décider ou s’arréte la
recherche de ’homogénéité, et ou commence le maintien de la variabilité. D’autre part, des
actions de gestion de la variabilité ne pourront étre menées a bien que s’il existe une certaine
entente au sein du club de la race. Il est donc important de prendre en compte le facteur
humain, et de comprendre la nécessité de trouver des compromis entre les éleveurs. Obtenir
une entente parfaite peut paraitre illusoire, étant donné la diversité de points de vue que nous
avons pu mettre en évidence au sein méme des races. Cette diversité peut cependant étre
exploitée si chacun reste conscient que 1’objectif doit étre avant tout d’avoir une race viable et

en bonne santé.

[11. Bilan et perspectives

Au cours de cette thése, des approches différentes ont été employées et appliquées a une
large échelle. Le fait d’avoir analysé plus de soixante races en fait une des études les plus
exhaustives en terme d’analyse de généalogies. De plus, le nombre d’individus génotypés est
trés important en comparaison d’autres travaux réalisés sur 1’espeéce canine. On pourrait
d’ailleurs reprocher a ce travail d’avoir privilégié 1’exhaustivité a la précision, et de ne pas
avoir cherché a approfondir les mécanismes qui régissent les variations de la diversité
génétique au sein des populations, sur un nombre plus restreint de races. Il pourra cependant
étre répondu que pour mettre en évidence une telle diversité de situations, il était nécessaire
d’étudier un grand nombre de populations, sur une espeéce qui compte plus de trois cent races
rien qu’en France. Il n’en reste pas moins qu’a la suite de ce travail, un certain nombre

d’¢léments méritent d’€tre approfondis au cours de futures recherches.
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1. Mise en application des affectations raciales

Nous avons évoqué le fait qu’a la suite des analyses de la diversité inter-raciale, il
apparaissait tout a fait envisageable d’utiliser les affectations des animaux a une race, fondées
sur les 21 marqueurs du panel ISAG, comme outil et support de I’inscription d’individus a
titre initial. Il s’agirait de génotyper les candidats a cette inscription, afin de vérifier que ces
derniers sont génétiquement proche de la race, en plus d’étre morphologiquement compatible
avec le standard. Entre la mise en évidence de la possibilité d’application et la mise en ceuvre,
il conviendrait de tester un tel systéme sur une race dont le club aurait la motivation
d’employer cet outil. Pour cela, de nouveaux génotypages devraient étre effectués, d’une part,
sur des candidats a I’inscription a titre initial, d’autre part, sur des races proches n’ayant
jusqu’a présent pas ét¢ étudiées. Enfin, il conviendrait de tester des échantillons issus de la
méme race, mais de pays différents, ce qui pourrait étre fait dans le cadre d’échanges avec

d’autres laboratoires.

2. Elargissement des échantillonnages

Au cours de ce travail, le panel des 21 marqueurs microsatellites a pu étre utilisé¢ de maniere
efficace sur des problématiques de génétique des populations. Ce panel, recommandé par
I’ISAG pour effectuer les identifications génétiques et les controles de filiation, est donc
utilisé par un grand nombre de laboratoires, en France et dans le monde, avec un nombre
croissant d’animaux typés en routine. Il devrait donc €tre possible de collaborer avec d’autres
laboratoires, sur les thématiques suivantes :

- ¢élargissement du nombre d’individus échantillonnés par race ;

- ¢largissement du nombre de races étudiées ;

- analyses sur plusieurs pays.

3. Utilisation de nouveaux marqgueurs et valorisations ultérieures de I’échantillonage

Si les 21 marqueurs ont permis d’obtenir un certain nombre de résultats intéressants,

concernant autant des problématiques inter-raciales que des problématiques intra-raciale, la
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faiblesse des corrélations obtenues a I’échelle des populations montre les limites de ce panel.
L’utilisation de SNPs en grand nombre devrait permettre d’obtenir des résultats beaucoup
plus informatifs. L’échantillonnage effectué au cours de ce travail pourrait en conséquence
étre utilis¢ a cette fin, dans les prochaines années. A plus long terme, il pourra aussi étre

employé pour aborder des problématiques d’évolution d’une génération a 1’autre.

4. Amélioration des outils généalogiques

La principale faiblesse des outils généalogiques est clairement liée a 1’hétérogénéité raciale
en terme d’information a disposition. Cette hétérogénéité pourrait en partie étre compensée
par I’apport d’informations provenant des pays étrangers, mais le processus parait difficile a
mettre en place, a court terme, sur un grand nombre de pays et de races. Il apparait donc
nécessaire d’étudier la maniere dont la connaissance des généalogies influe sur les estimations
de parametres. L’emploi de modélisations peut constituer une premicre approche valable pour
étudier ces phénomenes et établir des hypothéses. Dans un second temps, la diversité des
situations rencontrées au sein des 60 races analysées (Cursinu non compris) devraient
permettre de tester ces hypothéses. A la suite d’une telle étude, il pourrait éventuellement étre
possible d’obtenir des indicateurs plus précis de la variabilité génétique recontrée au sein des

races.

5. Nouvelles enquétes

En conclusion de ces perspectives, il convient de se pencher sur les informations apportées
par les enquétes. Nous avons pu voir que le nombre restreint de questionnaires renvoyés
limitait les possibilités d’analyse statistique. Par conséquent, si de nouvelles enquétes devaient
avoir lieu, il conviendrait d’améliorer la communication autour de celles-ci, afin d’inciter un
plus grand nombre d’éleveurs a répondre. Comme le questionnaire se révéle a priori moins
précis que les données généalogiques sur un grand nombre de facteurs, de nouvelles enquétes
devraient se concentrer sur des questions impliquant les opinions et le ressenti des éleveurs. I1
s’agirait aussi d’étudier les évolutions de ces opinions, notamment vis-a-vis de leurs races,

ainsi que vis-a-vis des améliorations apportées a la SCC.
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1VV. Conclusion

Au terme de ce travail, nous pouvons conclure que I’utilisation de différentes sources
d’informations a permis de mettre en évidence une importante hétérogénéité de situations au
sein des races canines, que cela concerne la variabilité génétique ou les pratiques d’élevage.
Cette hétérogénéité est probablement liée a la diversité d’utilisations de I’espéce, ainsi qu’a
I’importance des ¢leveurs non proffesionnels, moins soumis a des contraintes financicres, et

donc a la nécessité de rationaliser leurs pratiques d’élevage.

La grande majorité des races canines étant par ailleurs génétiquement bien différenciées, il
est probable que la plupart d’entre elles ont été¢ soumises a des goulots d’étranglements ayant
fortement erodé¢ leur variabilité génétique. Par conséquent, il convient pour les éleveurs et les
clubs de veiller au maintien de cette derniére, les solutions étant variables en fonction des
situations des races. L’utilisation de maniere complémentaire, des outils généalogiques et
moléculaires permet de donner un certain nombre d’informations quant a la variabilité
intrinséque des races. A 1’avenir, le développement de la génomique devrait permettre

d’apporter un certain nombre d’outils permettant d’améliorer et d’aider cette gestion.
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(oct. 2005)

Science et sociologie : comment aborder le multidisciplinarité¢ — AgroParisTech, Paris
(nov. 2005)

Cours Supérieur d’ Amélioration Génétique des Animaux Domestiques - cession de
statistique — AgroParisTech, Paris (fev. 2006)

Analyse génétique de caractéres complexes dans le domaine animal — ENSAR, Rennes
(oct. 2006) ‘
Préparation a I’insertion professionnelle — 3°™ année — ABIES, Paris (avr. 2007)

Participations a des conférences

Conférence internationale « Biodiversité : science et gouvernance » - UNESCO, Paris
(jan. 2005)

International Canine Reproduction Convention - Royal Canin, Aimargues (fev. 2005)
Journée de la société d’ethnozootechnie - Races domestiques en péril: 30 ans de
sauvegarde, Bilan et perspective - ISAB, Beauvais (avr. 2005)

Detection of Inherited Eye Diseases - ECVO/SCC, Charenton (sept. 2005)

Premicéres rencontres nationales sur « le bien-&tre animal » - Assemblée nationale, Paris

(oct. 2005)

Journée de la société d’ethnozootechnie - le chien : domestication et raciation — Maison-
Alfort (nov. 2005)

Congres annuel AFVAC — AFVAC, Toulouse (dec. 2005)

Third International Conference on Advances in Canine and Feline Genomics - UC Davis,
USA (aou. 2006)

30th Conference of the International Society of Animal Genetics - ISAG, Porto Seguro,
Brésil (aou. 2006)

Congres annuel AFVAC — AFVAC, Bordeaux (dec. 2006)

Rencontres de la Recherche Canine — ENVA/SCC/INAC, Maison-Alfort (avr. 2007)

Congres annuel AFVAC — AFVAC, Paris (dec. 2007)
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Genetic diversity and gene flows of five pointing dog breeds

analyzed by microsatellite data

6. Leroy!?, J.C. Meriaux?, E. Verrier!, X. Rognon'

1 UMR INRA/INA P-G Génétique et Diversité Animales, 16 rue Claude Bernard, 75231 Paris, France, cedex 05,
25CC, 155 avenue Jean Jaurés, 93535 Aubervilliers cedex,

3 LABOGENA, Domaine de Vilvert, 78352 Jouy-en-Josas cedex.

The very large diversity within dog species can be explained by several factors: early domestication, isolation,
very large diversity of utilizations and selection criteria among populations, etc. From the 19t century, dog
species has been divided into genetically closed populations, which has also contributed to this phenomenon.
Those populations are however seldom completely closed: to improve a morphological or behavioral attribute,
breeders have occasionally made some crosses with other breeds, officially or unofficially. This analysis seeks to
study genetic diversity and genetic structure of five breeds selected as pointing dog: Brittany, English Pointer,
English Setter, German Short-haired Pointing Dog, and Irish Red Setter breeds.

Material and methods:
* 20 dogs from each breed were sampled, using buccal or blood samples. In each breed, dogs did not share direct parents.

- The 21 microsatellite markers of the 2006 international ISAG panel were used.

Genetic diversity and genetic relationships among the five breeds Assignation of individuals to breeds

English Pointer

German Short-haired
Pointing Dog
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=
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-
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Axe 4 (4.02 %)

English Pointer

German Short-
haired Pointing
Dog

English Pointer German Short-haired
Pointing Dog

- The results obtained in this molecular analysis are mostly in agreement with historical data.

+ Although some crosses have happened among the breeds, in particular during their initial creation, nowadays
the are genetically well differentiated. Almost all individuals are clustered in their own breed.

* The Irish Setter breed seems to be genetically less structured than the other breeds.

m

3rd International Conference on Canine and Feline Genomics « Davis, USA « August 2-5, 2006

(17/07/06)

Institut National de la Recherche Agronomique
SOCIETE CENTRALE CAE



Genetic diversity of two French dog breeds analyzed by

microsatellite and pedigree data

6. Leroy'?, J.C. Meriaux?, E. Verrier!, X. Rognon!

1 UMR INRA/INA P-G Génétique et Diversité Animales, 16 rue Claude Bernard, 75231 Paris, France, cedex 05,
2 5CC, 155 avenue Jean Jaurés, 93535 Aubervilliers cedex,

3 LABOGENA, Domaine de Vilvert, 78352 Jouy-en-Josas cedex.

In France, the Brittany and Beauceron breeds are the two dog breeds from French
origin with the highest population size. The Beauceron breed is a traditional shepherd
dog, nowadays occasionally used as a protection dog, whereas the Brittany breed is a
| continental pointing dog, mainly selected for hunting purposes. Our objectives were to
| compare genetic variation using pedigree data and molecular methods.

Material and methods:

- B0 dogs from each breed using buccal or blood General results:
samples

Some characteristics of living populations of the two dog breeds

The 21 microsatellite markers of the 2006 (registered dogs born in 1997-2001 with both parents known. Leroy et al., 2006, J. Anim. Breed.

international ISAG panel Genet. 123(1):1-9)

" Pedigr'ee data including all r‘egiS‘I’er‘ed dOgS from 1975 Breed Number of equivalent generations Average coefficient of inbreeding (F)
to 2001 and their known ancestors: 53976 dogs for fraced (Eq0)

the Brittany breed and 31326 dogs for the Beauceron Brittany 8.2 4.5%

breed Beauceron 8.1 5.4%

About the two samples

Average | Nonbased | Observed | Efficient
Relationship between inbreeding and heterozygoty: Breed Eq6 F C°"“::fsfi;* i | LEBCRERIERRS || MEISER || T
- Brittany breed: correlation was found to be not ] Hnb Ho Ae
significant. Brittany 8.41 5.26% | 3.46% 0.66 0.62 292
Coe?ézf::: s :"qiﬁo _J sz i (E‘:S'jggg). il Beauceron | 9.28 | 6.95% | 4.93% | 0.2 0.58 2.62

Relationship  between kinship
distance and molecular distance:

- Comparisons were made between
kinship distance matrix and genetic
distance  matrix  using two
different methods for each
matrix.

Relatedness estimator (1-Rxy)
Da genetic distance

07 0a 03 05 1 15
Kinship distance (1-®) Kinship distance {log{051/(0,01+®))

- Mantel tests were performed to
check the correlation between

distances in the matrices. For each Correlations between kinship distance and molecular distance using different methods

result the correlation was —
significant (P<0.001). Coefficients based on molecular data

- Depending on the method used, Brogd Kinshipidisrance Da 1-Rxy

we found a Pearson correlation (Nei et al., 1983) (Queller and Goodnight, 1989)
coefficien‘l' between 0.3 and 04. L09(051/(@+001)) 0.340 0.328

Brittany
1-2 0.323 0.310

Log(0.51/(2+0.01)) 0.399 0.317

Beauceron
1-8 0.374 0.338

* In our samples, Brittany breed showed a slightly higher genetic variability than Beauceron breed.
- Correlation results with kinship distances were quite similar whatever the method used.

+ Correlations between kinship and molecular distances were never higher than 0.4 which can be explained by the
sampling of both animals and loci and by the fact that we know nothing about the founders.

!

Institut National de la Recherche Agronomique

30th Conference of the International Society of Animal Geneticse Porto Seguro, Brazile August 20-25, 2006
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DIVERSITE GENETIQUE ET GESTION GENETIQUE DES RACES
CANINES

AgroParisTech, UMR1236 Génétique et Diversité Animales, 16 rue Claude Bernard F-75321
Paris, France

Société Centrale Canine, 155 av. Jean Jaures, F-93535 Aubervilliers, France

RESUME

Afin d’apporter des outils d’aides a la gestion des races canines en France, cette étude
cherche a analyser la structure génétique de 1’espéce ainsi que les pratiques d’élevage sous-
jacentes. Trois approches ont été employées afin de caractériser cette structure : des données
d’enquétes, des analyses de généalogies ainsi que 1’utilisation de marqueurs moléculaires.

Sur la base de 985 questionnaires remplis par des éleveurs de chiens, tant amateurs que
professionnels, il a été possible de mettre en évidence des différences claires sur les pratiques
en fonction des races ¢€levées, ou du degré d’implication des éleveurs dans leur activité. Les
analyses des données généalogiques de 61 races ont permis de confirmer cette hétérogénéité
de pratiques et de situations en terme de variabilité génétique, avec certaines des populations
montrant des évolutions de consanguinité préoccupantes. A partir de génotypages réalisés sur
un échantillonnage de 1514 animaux appartenant aux 61 races, les résultats obtenus
divergeaient parfois des données généalogiques. Cependant ces divergences pouvaient en
partie étre expliqués par les différences théoriques existantes entre les deux approches.. A
I’échelle individuelle cependant, les corrélations entre parenté généalogique et similarité
moléculaire étaient significatives pour les échantillons étudiés, et similaires a celles qui
pouvaient étre obtenues a partir de simulations. L’analyse des relations génétiques entre les
populations a permis de confirmer que les races constituaient bien des structures génétiques
homogenes. En effet, jusqu’a 98,3% des individus étaient correctement affectés au sein de
leur race. Ce dernier résultat permet d’envisager des applications pratiques en terme de

gestion des races.

MOTS CLES
Chien, race, élevage, diversité génétique, enquéte, généalogie, microsatellite, affectation

raciale



GENETIC DIVERSITY AND BREED MANAGEMENT IN DOGS

AgroParisTech, UMR1236 Génétique et Diversité Animales, 16 rue Claude Bernard F-75321
Paris, France

Société Centrale Canine, 155 av. Jean Jaures, F-93535 Aubervilliers, France

ABSTRACT

Genetic structure and breeding practices in dog species were investigated in order to
develop some management tools for dog breeds in France. Three approaches were therefore
used: surveys, genealogical analysis, and polymorphism of microsatellite markers.

Nine-hundred eighty-five breeders, either hobby or professional, answered a questionnaire
about their breeding practices. It showed some differences according to the breed raised or the
status of the breeder. Pedigree analysis results realised on 61 breeds were in agreement with
these results, practices and situations dealing with genetic diversity, with some results being
quite different depending on the breeds. According to genealogical data, a low genetic
diversity was found in some breeds. The results using molecular markers based on a
sampling of 1514 dogs of the same breeds were sometimes in contradiction with pedigree
analysis, which can be explained by the inherent specificities of both approaches. However, at
the individual scale, correlations between genealogical kinship and molecular similarities
were always significant. The analysis of genetic breed relationships confirmed the fact that
breeds constitute homogeneous genetic groups, with 98.3% of dogs being correctly assigned
in their breed. From this last result, some practical applications could be developed to

establish policies for the management of genetic variability within breeds

KEYWORDS

Dog, breed, breeding, genetic diversity, survey, genealogy, microsatellite, breed assignment
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