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Introduction

L'importance de la biodiversité dans le monde - la variété de ses plantes, de ses animaux
et de ses micro-organismes, et des écosystémes dont ils font partie — est de plus en plus
reconnue. La biodiversité de I'agriculture comprend la diversité des plantes cultivées et
des animaux domestiques utilisés par 'hnomme pour la production alimentaire et pour
d'autres biens et services. De facon plus ample, elle inclut la diversité des agrosystemes
dont cette production dépend. La capacité des agrosystemes a conserver et a accroitre
leur productivité, et a s'adapter aux circonstances changeantes, est fondamentale pour
la sécurité alimentaire de la population mondiale.

Les 40, et méme plus, espéces d’animaux d’élevage qui apportent leur contribution a
I"agriculture et a la production alimentaire actuelles sont le fruit d'une longue histoire de
domestication et de développement. Les pressions de la sélection résultant des facteurs
de stress environnemental et la reproduction et la sélection contrélées par I'homme
ont produit une grande variété de races génétiquement distinctes'. Cette diversité,
développée au cours de milliers d’années, est une ressource de valeur pour les éleveurs
contemporains. Des populations d'animaux d’élevage génétiquement différentes
fournissent un plus grand nombre d’opportunités pour vaincre les défis de I'avenir,
qu'ils soient associés aux changements environnementaux, aux menaces de maladies
émergentes, a la nouvelle connaissance des besoins nutritifs de I'hnomme, aux fluctuations
du marché ou aux besoins changeants de la société.

La premiere partie du Rapport décrit les origines de la diversité des ressources
zoogénétiques actuelles pour l'alimentation et I'agriculture — la domestication et
I'histoire des espéces d’animaux d'élevage; elle est suivie par une description de I'état
actuel de la diversité des ressources zoogénétiques a I'échelle mondiale et comment
cette diversité est menacée par I'érosion génétique. La section suivante décrit les schémas
des échanges internationaux de ressources zoogénétiques. Les réles et les valeurs des
ressources zoogénétiques et leurs contributions directes et indirectes a I'existence et a
I"économie des différentes régions du monde sont ensuite soulignés. L'importance de
la résistance génétique aux maladies pour le secteur de la santé animale est également
présentée. La derniére section de la premiére partie comprend les menaces a la diversité
des ressources zoogénétiques dans le monde.

! La notion de la race est fondamentale pour la description de la diversité dans I'élevage (voir la partie 4 — section A
pour de plus amples détails sur la définition du terme «race»).
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Origines et histoire de

la diversité des animaux

n Introduction

L'histoire des ressources zoogénétiques a
débuté entre 12 000 et 14 000 ans, au cours de
la révolution agricole du début du Néolithique,
par la domestication des principales espéeces
de cultures et d'élevage. Ce controle de la
production alimentaire a favorisé d’'importants
changements démographiques, technologiques,
politiques et militaires. La domestication des
animaux et des plantes est considérée comme 'un
des plus importants développements de I'histoire
et I'une des conditions préalables a la naissance
des civilisations humaines (Diamond, 2002).
Aprés les événements initiaux de domestication,

FIGURE 2

d’'élevage

I'agriculture s’est rapidement répandue dans
presque tous les habitats (Diamond et Bellwood,
2003; figure 2). Ensuite, des milliers d’années de
sélections naturelles et planifiées par I'hnomme,
de dérive génétique, de consanguinité et de
croisements ont contribué a la diversité des
ressources zoogénétiques et ont permis de
pratiquer I'élevage dans une grande variété
d’environnements et de systemes de production.

La diversité des ressources zoogénétiques
est fondamentale pour tous les systéemes de
production. Elle fournit la matiére premiére utile
a I'amélioration des races et a I'adaptation aux

Carte archéologique des habitats agricoles et de I'extension des cultures néolithiques/formatives, et

datations approximatives au radiocarbone

§1¢ Unis d'Amérique est
7 4000 - 3000 AP

) N
Mexique central',

1

5000 - 4000 AP

Amérique du Sud (partie norg)
\

\
}
\
i
1
1
|

Carte préparée par Clive Hilliker et fournie par Peter Bellwood.

\ .
Afrique subsb?:éi/eje
5000-40Q8.AP. -
~ ~

Limites approximatives de I'agriculture préhistorique
(déserts, montagnes, etc.n‘ont pas été différenciés)

Croissant fertile
11000 AP

Bassin du Yangzi et

u fleuve Jaune_ - -
9000 AP

aytes terres Nouvelle-Guinée
9000-6000 AP




L'ETAT DES RESSOURCES ZOOGENETIQUES POUR L'ALIMENTATION ET L'AGRICULTURE DANS LE MONDE

PARTIE 1

circonstances évolutives. Comme il a été mis en
évidence par de récentes études moléculaires, la
diversité observée au sein des populations et des
races indigénes est amplement supérieure a celle
observée au sein des équivalents commerciaux.
L'éclaircissement des origines et de la distribution
de la diversité des animaux d'élevage est essentiel
pour leur utilisation actuelle et leur conservation
a long terme (Hanotte et al., 2006).

Le processus de domestication des
animaux d’élevage

Un nombre trés limité d'espéces ont été
domestiquées avec succés. La domestication
était un processus complexe et graduel qui
changeait le comportement et les caractéristiques
morphologiques des animaux ancestraux
(cadre 1). Les circonstances et les pressions qui
ont déclenché la domestication des animaux
restent aléatoires et auraient pu varier selon la
zone géographique et I'espéce.

Lesracines de ladomestication desanimauxsont
probablement liées a la tendance répandue des
chasseurs-cueilleurs (vraisemblablement partagée
par les premiers étres humains) a apprivoiser ou
a gérer les animaux sauvages (Diamond, 2002).
Toutefois, ce ne fut qu'a la fin de la période
pléistocene que le processus de domestication
commenga réellement. En ce moment, les
changements du climat qui, dans certaines

Cadre 1
Le processus de domestication

Dans le Rapport, les animaux domestiqués sont
considérés les espéces élevées en captivité et
modifiées par rapport a leurs ancétres sauvages

afin de les rendre plus utiles aux hommes qui
contrélent leur reproduction (sélection), leurs soins
(abri, protection contre les prédateurs) et leur
approvisionnement alimentaire (Diamond, 2002;
Mignon-Grasteau, 2005). La domestication comprend
les étapes suivantes: association initiale par la
sélection naturelle; stabulation; stabulation avec

régions, devint moins prévisible, plus chaud et/
ou plus saisonnier ont donné lieu a I'expansion
des populations humaines. Ces développements
ont déclenché la montée de I'agriculture et
affecté la distribution et la densité des espéces
sauvages chassées pour s’assurer la nourriture.
Dans ces circonstances, le moteur principal de la
domestication des animaux aurait pu étre le désir
des’assurerladisponibilité des aliments «préférés»
— et potentiellement le fait, réalisé plus tard,
que quelques especes domestiquées auraient pu
servir de soutien a I'agriculture (par ex. labourer
la terre a I'aide des boeufs ou des buffles) ou en
tant qu’animaux de somme (par ex. les lamas, les
dromadaires, les chameaux bactriens, les chevaux,
les anes et méme les bovins).

Parmi les 148 espéces non carnivores d’'un
poids supérieur a 45 kg, seulement 15 ont été
domestiquées. Treize de ces espéces viennent
de I'Europe et de I'Asie, et deux sont originaires
de I'Amérique du Sud. De plus, seulement six
(bovins, moutons, chévres, porcs, chevaux et anes)
se sont répandues sur tous les continents, tandis
que les neuf autres (dromadaires, chameaux
bactriens, lamas, alpagas, rennes, buffles
domestiques, yaks, vaches de Bali et mithans)
sont importantes dans des régions plus délimitées
de la planéte (adaptation de Diamond, 1999).
La proportion est méme plus faible dans le cas
des oiseaux dont seulement dix espéces (poules,
canards domestiques, canards de Barbarie, oies
domestiques, pintades, autruches, pigeons, cailles

reproduction en captivité; et reproduction sélective
(modifié de Zeuner, 1963). Les archéologues et

les généticiens des animaux utilisent des moyens
différents pour éclaircir I'histoire de la domestication,
comme |'étude des changements morphologiques des
dents, du crane et des squelettes; et |'établissement
des courbes démographiques concernant I'age et le
sexe qui permettent d'identifier les schémas typiques
de la domestication (Zeder et al., 2006).
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TABLEAU 4

Origines et domestication des espéces des animaux d'élevage

Espéces domestiques

Bovins

Bos taurus taurus

Bos taurus indicus

Yaks

Poephagus grunniens

Chévres

Capra ferus

Moutons

Ovis aries

Buffles domestiques

Ancétres sauvages

Aurochs (3 sous-espéces) (disparues)
B. primigenius primigenius

B. p. opisthonomous

B. p. nomadicus

Yak sauvage

P. mutus

Bézoard

Capra aegragus (3 sous-espéces)

Mouflon asiatique

Ovis orientalis

Buffle sauvage d'Asie

B. bubalus bubalus des riviéres

B. bubalus carabensis des marais

Porcs

Sus scrofa domesticus

Chevaux

Equus caballus

Anes

Equus asinus

Sanglier

Sus scrofa (16 sous-espéces)

Disparu

Ane sauvage africain
Equus africanus

Ane sauvage de Nubie
E. a. africanus

Ane sauvage de Somalie
E. a. somali

Clades
ADNmt

5

nd

nd

Domestications *

multiples

Temps

A.P.

~ 8000

~ 9500

~ 7000

~ 4500

~ 10000

~ 8500

~ 5000

~ 4000

~ 9000

~ 6500

~ 6000

Localisation

Proche et Moyen-Orient (Asie de
|'Ouest)

Afrique du Nord-Est

Sous-continent Indien du nord

Qinghai-Plateau tibétain

Proche et Moyen-Orient, sous-
continent Indien du nord

Proche et Moyen-Orient/Turquie
(Anatolie centrale)

République islamique d'lran/Iraq,
sous-continent Indien

Asie du Sud-Est, Chine

Europe, Proche et Moyen-Orient,
Chine

Sous-continent Indien, Asie du
Sud-Est

Steppe d'Eurasie

Afrique du Nord-Est

o suite
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TABLEAU 4 suite

Origines et domestication des especes des animaux d’élevage

Espéces domestiques  Ancétres sauvages Clades
ADNmt
Lamas
Lama glama 2 sous-especes nd
L. guanicoe guanicoe
L. guanicoe cacsiliensis
Alpagas
Vicugna pacos 2 sous-especes nd
V. vicugna vicugna
V. vicugna mensalis
Chameaux bactriens Disparu**
Camelus bactrianus  C. b. ferus nd
Dromadaires Disparu
Camelus dromedarius nd
Poules domestiques Poule rousse de jungle
Gallus domesticus Gallus gallus (4 sous-espéces 5

G. g. spadiceus, G. g. jabouillei
G. g. murghi, G. g. gallus)

Domestications * Temps Localisation
A.P.
1 ~6500  Andes
1 ~6500  Andes
1 ~ 4500  Asie centrale (République
islamique d’Iran orientale)
1 ~5000  Péninsule arabe méridionale
2 ~5000  Sous-continent Indien
~7500  Chine —Asie du Sud-Est

Source: adaptation et mise a jour de Bruford et al. (2003); Hanotte et Jianlin (2005).

*Nombre minimum de domestications.

**Des preuves génétiques récentes suggérent que les populations sauvages menacées ne sont pas les populations maternelles

ancestrales du Bactrien domestique de nos jours (Jianlin et al., 1999).
nd = non déterminé.

et dindes) sont actuellement domestiquées sur
environ 10 000 espéces d'oiseaux (la liste exclut
les nombreux oiseaux domestiqués a des fins
ornementales et récréatives).

A I'exception du sanglier (Sus scrofa), les
ancétres et les parents sauvages des principales
especes des animaux d’élevage ont disparu ou
sont hautement menacés a cause de la chasse, des

modifications a leurs habitats et, dans le cas de

la poule de jungle, du croisement intensif avec
les équivalents domestiqués. Chez ces especes,
les animaux domestiques restent les seuls
répertoires d'une diversité maintenant largement
disparue des ancétres sauvages (tableau 4).
C'est une différence majeure par rapport aux
especes végétales dont les ancétres sauvages
sont généralement disponibles dans les centres
d'origine et représentent une importante source
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de variation et de caracteres adaptatifs pour les
futurs programmes de sélection.

Le petit nombre d’espéces animales domesti-
quées avec succes est amplement expliqué par les
caractéristiques nécessaires (ou avantageuses) a la
domestication, rarement toutes rencontrées chez
une seule espéce. Toutes les principales espéeces
d’animaux d’élevage ont été domestiquées il y a
plusieurs milliers d’années. Il est peu probable que

Cadre 2

d'autres especes de grands mammiféres soient
domestiquées, au moins dans un avenir proche,
comme il a été démontré par le peu de succés des
tentatives de domestication de nouvelles especes
(par ex. les oryx, les zébres, les buffles africains et
les différentes espéces de cerfs) au cours du XX
siecle. Cependant, les prochaines années pour-
raient voir un développement de I'élevage en
captivité d'especes «non conventionnelles» et de

Caractérisation moléculaire — un outil pour comprendre les origines et la diversité

des animaux d'élevage

Les principaux développements récents en matiére de
génétique moléculaire ont fourni des outils nouveaux
et puissants, appelés marqueurs moléculaires,

pour évaluer les origines des espéces des animaux
d'élevage et la distribution géographique de leur
diversité.

Les polymorphismes des protéines ont été les
premiers marqueurs moléculaires utilisés dans
I'élevage. Un grand nombre d'études, surtout au cours
des années 70, ont documenté la caractérisation
du groupe sanguin et des systémes d'allozymes.
Cependant, le niveau de polymorphisme des protéines
est souvent faible et, par conséquent, I'applicabilité
générale du typage des protéines dans les études sur
la diversité est réduite.

Les polymorphismes basés sur I'’ADN sont
actuellement les marqueurs préférés pour les
enquétes moléculaires en matiére de diversité
génétique. Les marqueurs d’ADN polymorphiques
indiquant les différents modéles d'hérédité
mendélienne peuvent s'étudier dans presque toutes
les principales especes d'animaux d'élevage. lls
incluent normalement la boucle D et les séquences
du cytochrome B dans I'’ADN mitochondrial
(hérédité maternelle), les polymorphismes d'un
seul nucléotide (SNP) spécifiques du chromosome Y
et les microsatellites (hérédité paternelle) et les
microsatellites autosomiques (hérédité biparentale).
Les microsatellites autosomiques ont été isolés
en grande quantité dans la plupart des espéces

d'animaux d'élevage. Les listes recommandées,
préparées par la FAO et la Société internationale
de génétique animale (ISAG), des marqueurs de
microsatellites autosomiques pour les études en
matiére de diversité génétique sont disponibles a
I'adresse Internet http://www.fao.org/dad-is.

Les marqueurs génétiques fournissent différents
niveaux d'informations sur la diversité génétique.
Les loci des microsatellites autosomiques sont
habituellement utilisés pour déterminer les
estimations sur la diversité et la différenciation des
populations, le calcul des distances génétiques,
I'estimation des parentés et des mélanges génétiques
entre populations. Les séquences d’ADN mitochondrial
sont les marqueurs préférés pour les études
concernant la domestication, car la ségrégation de
la lignée d’ADN mitochondrial dans une population
d'élevage peut se manifester uniquement par
la domestication d'une femelle sauvage ou par
I'incorporation d’une femelle dans un troupeau
domestique. De fagon plus particuliére, les séquences
d'ADN mitochondrial sont utilisées pour identifier
les progéniteurs sauvages putatifs, le nombre de
lignées maternelles et leurs origines géographiques.
Enfin, I'étude d'un polymorphisme a chromosome Y
diagnostiqué permet de détecter et de quantifier
facilement et rapidement le mélange génétique
dépendant du pére.

Reproduction et adaptation de FAO (2005).
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petite taille (parfois appelé «micro bétail») pro-
pres a la consommation humaine, qui pourraient
revétir une plus grande importance, au moins au
niveau local ou régional (BOSTID, 1991; Hanotte
et Mensah, 2002).

Les caractéristiques importantes ou essentielles
pour mettre en place une domestication efficace
sont le comportement, tel que le manque
d'agressivité envers les humains; un instinct
grégaire prononcé, comme les hiérarchies de
dominance qui poussent a «suivre le chef»
et permettent de remplacer le chef par un
homme; la tendance a ne pas paniquer en cas de
perturbations; la capacité de procréer en captivité;
des caractéres physiologiques, comme un régime
alimentaire dont I'homme peut facilement
s'occuper (domestication des herbivores plutét
que des carnivores); un taux de croissance rapide;
des intervalles de vélages relativement courts; et
des grandes portées (Diamond, 2002).

Les ancétres de la plupart des espéces
d’animaux d'élevage ont actuellement été
identifiés (tableau 4). Il est également connu
que plusieurs especes et races domestiques
actuelles proviennent de plus d’'une population
ancestrale et que, dans certains cas, il y a eu un
mélange ou une introgression entre des espéeces
qui ne se reproduisent pas habituellement entre
eux a l'état sauvage. Ces mélanges génétiques
(admixture) entre populations et ces hybridations
se sont probablement produits apres les
premieres domestications. Ils ont souvent été
liés aux migrations de I'homme, au commerce
ou simplement ont été le résultat du besoin
des sociétés agricoles d'obtenir de nouveaux
phénotypes comme, par exemple, le mélange
génétique entre les taurins et les zébus, la
présence d'un pool génique bovin chez les yaks
et les vaches de Bali, I'hybridation des porcs
d'Asie avec les races européennes, le croisement
entre les dromadaires et les chameaux bactriens
et (comme il a été révélé par des récentes études
génétiques) le mélange génétique intense entre
les deux camélidés domestiques de I’Amérique du
Sud (lamas et alpagas) (Kadwell et al., 2001)

10

Les ancétres et les origines
géographiques de nos animaux
d'élevage

Un des aspects les plus intéressants de
I'intersection entre I'archéologie et la génétique
a été la documentation concernant les sites de
domestication des animaux d'élevage (Zeder et
al., 2006), I'archéologie agissant en guise de guide
pour la recherche génétique et la génétique
fournissant le soutien a certaines théories
archéologiques controversées ou révélant la
possibilité de nouvelles origines géographiques
des espéces d'élevage et leur diversité. Plus
particulierement, il est a présent reconnu
que presque toutes les principales espéces
d'élevage sont le résultat de domestications
multiples dans différentes zones géographiques
(tableau 4 et figure 3) et que souvent, apres les
premiéres domestications, se sont produites des
introgressions génétiques entre parents sauvages
et leurs descendants domestiques.
Apparemment, les domestications indépen-
dantes n’étaient forcément pas culturellement
indépendantes. Certaines domestications indé-
pendantes auraient pu représenter le mouvement
de quelques animaux domestiqués vers une
nouvelle zone, les signatures génétiques des fon-
dateurs introduits ayant été ensuite submergées
par le recrutement d’animaux locaux sauvages
(Zeder etal., 2006). En revanche, les anciennes
signatures des domestications locales auraient pu
étre cachées par Il'arrivée plus récente d'animaux
provenant d’autres centres d'origine. Les infor-
mations ostrogothiques des sites archéologiques
et les études sur I'ADN d’anciens animaux sont
d'importants outils pour aborder ces questions.
La domestication semble avoir eu lieu dans
au moins 12 régions de la planéte (figure 3). Il
est intéressant de noter que tous les centres de
domestication ne sont pas étroitement associés a
I'habitat original de nos especes domestiques (voir
figure 2). Si dans certains cas (par ex. le croissant
fertile), les centres de domestication des cultures
et de I'élevage sont interconnectés, dans d’autres
cas, la domestication des cultures et des animaux
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d'élevage semble s'étre produite en grande
mesure de facon indépendante. Tout en ayant
encore des incertitudes sur I'existence de centres
de domestication pour certaines especes, les
zones géographiques suivantes sont d’'importants
centres primaires d’origine et, par conséquent, de
diversité des espéces d'élevage: la chaine andine
de I'’Amérique du Sud (lama, alpaga, cobaye);
I’Amérique centrale (dinde, canard de Barbarie);
I’Afrigue du Nord-Est (bovin, ane); I'Asie du
Sud-Ouest, y compris le croissant fertile (bovin,
mouton, chévre, porc); lavallée de I'Hindou (bovin,
chévre, poule, buffle des rivieres); I'Asie du Sud-
Est (poule, vache de Bali); la Chine orientale (porg,
poule, buffle des marais); le plateau de I'Himalaya
(yak); et I’Asie du Nord (renne). En outre, la partie
méridionale de la Péninsule arabe est considérée
la région d'origine du dromadaire, tandis que
le chameau bactrien pourrait avoir ses origines
dans la région correspondant aujourd’hui a la
République islamique d’Iran et le cheval viendrait
des steppes eurasiennes.

Si la domestication est survenue en plusieurs
endroits, elle s'est également produite en
des temps différents. La datation exacte des

FIGURE 3

domestications s'est toutefois démontrée
particulierement difficile. Les animaux qui
subissaient le processus initial de domestication
n'auraient pas été différents de facon significative
de leurs ancétres sauvages et les dates basées sur
les marqueurs morphologiques sous-estiment
sans aucun doute la période des domestications
(Dobney et Larson, 2006). Le processus de datation
moléculaire, tout en étant indépendant des
changements morphologiques, est normalement
caractérisé par des amples taux d’erreur et souvent
se base sur des points de calibrage incertains. Les
approches comprenant les techniques de profil
démographique congues pour identifier les
premieres tentatives de gestion des animaux par
I'hnomme et le calibrage des montres moléculaires
en utilisant les informations sur I’ADN ancien
fournissent de nouvelles voies menant a la
détermination des dates de la domestication
(Zeder et al., 2006).

Les nouvelles informations archéologiques
et génétiques améliorent constamment notre
compréhension des origines des espéces d’élevage.
Le premier animal domestiqué a été le chien. Cela

s'est produit il y a au moins 14 000 ans - I'animal

Principaux centres de domestication - relevant des renseignements archéologiques et de la génétique

moléculaire

1) dinde 2) cobaye, lama, alpaga, 3) porc, lapin 4) bovin, ane 5) bovin, porc, chévre, mouton, chameau bactrien 6) bovin, poule, buffle
des riviéres 7) cheval 8) yak, 9) porc, buffle des marais, poule 10) poule, porc, vache de Bali 11) dromadaire 12) renne.

11
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étant utilisé pour la chasse et le gardienage. Ou
la domestication initiale s'est produite n’est pas
clair, mais plusieurs lignées maternelles ont été
découvertes chez les chiens modernes — indiquant
de multiplesintrogressions de leur ancétre sauvage,
le loup gris (Canis lupus) de I'ancien Monde. Les
chiens domestiques n‘ont apparemment pas
été domestiqués de facon indépendante dans
le Nouveau Monde, les lignées mitochondriales
identifiées jusqu’'a présent dans les Amériques
étant d’origine européenne (Wayne et al., 2006).

Les chevres ont été domestiquées il y a au
moins 10 000 ans dans les montagnes du Zagros
du croissant fertile (Zeder et Hesse, 2000). Le
bézoard (Capra aegragus) a été probablement un
des premiers ancétres de la chévre domestique,
mais il est possible que d'autres especes, comme
C. falconeri, aient contribué au patrimoine
génétique des espéces domestiques. Actuellement,
cinq lignées maternelles mitochondriales distinctes
ont été identifiées chez les chévres domestiques
(Luikart etal, 2001; Sultana etal., 2003; Joshi
et al., 2004). Une de ces lignées est prédominante
du point de vue numérique et est présente
partout dans le monde, tandis qu'une deuxiéme
lignée semble étre d'origine contemporaine. Elles
refletent probablement le processus primaire de
domestication des chevres dans le croissant fertile,
la ou les informations archéologiques suggérent
y avoir deux a trois zones de domestication (les
montagnes Zagros, les montagnes Taurus, la
vallée du Jordan). Les autres lignées sont plus
limitées dans leur distribution géographique et
pourraient correspondre a des domestications ou
a des introgressions supplémentaires dans d'autres
régions, y compris la vallée de I'Hindou (Fernandez
etal., 2006).

Les moutons ont été aussi probablement
domestiqués pour la premiere fois dans le
croissant fertile, il y a environ entre 8 000 et 9 000
ans. Les informations archéologiques semblent
indiquer deux emplacements indépendants
de domestication des moutons en Turquie - la
vallée supérieure de I'Euphrate, dans la région
orientale de la Turquie, et I’Anatolie centrale
(Peters etal., 1999). Trois espéces de mouton
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sauvage (l'urial, Ovis vignei; I'argali, O. ammon;
et le mouflon eurasien, O. musinom/orientalis)
ont été considérés les ancétres du mouton
domestique (Ryder, 1984) ou du moins avoir
introgressé quelques races locales. Cependant,
une étude génétique récente n'a indiqué aucune
contribution de la part de I'urial ou de I'argali
(Hiendleder etal., 1998). Ce résultat soutient
I'hnypothese selon laquelle le mouflon asiatique
(O. orientalis), présent dans une vaste région
s'étendant de la Turquie jusqu'au moins la
République islamique d’Iran, est le progéniteur
unique des moutons domestiques. Le mouflon
européen (O. musinom) est actuellement
considéré un descendant du mouton sauvage.
Quatre lignées maternelles principales d’ADN
mitochondrial ont été enregistrées chez les
moutons  domestiques  (Hiendleder etal.,
1998; Pedrosa et al., 2005; Tapio et al., 2006),
dont une ou deux pourraient correspondre a
des domestications distinctes et les autres a
une introgression sauvage successive. Jusqu'a
présent, aucune association claire n'a été décrite
entre ces lignées d’ADN mitochondrial et les
variétés phénotypiques des moutons (par ex. le
mouton a queue grasse, a queue fine et a fesses
grasses).

L'ancétre du porc domestique est le sanglier (Sus
scrofa). D'amples trouvailles zooarchéologiques
indiquent que les porcs ont été domestiqués
il y a environ 9000 ans, au Proche-Orient. Les
matériaux trouvés dans plusieurs sites en Anatolie
orientale montrent les changements graduels
survenus dans la morphologie et les profils
démographiques des porcs au cours de plusieurs
milliers d’années, fournissant la preuve du
processus de domestication et de ses conséquences
morphologiques. Les éléments archéologiques
et génétiques indiquent un deuxiéme centre de
domestication important en Asie de I'Est (Chine)
(Guiffra et al., 2000). Au moins 16 sous-especes
distinctes de sanglier ont été décrites en Eurasie
et en Afrique du Nord et, probablement sans
aucune surprise, une récente enquéte sur la
diversité de I’ADN mitochondrial parmi les porcs
domestiques eurasiens et les sangliers a révélé un
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cadre complexe de la domestication des porcs,
comprenant au moins cing ou six centres différents
dans l'aire de distribution géographique des
espéces sauvages (Larson et al., 2005).

La domestication des bovins a été documentée
de facon particulierement détaillée, et indique
clairement trois domestications initiales distinctes
pour trois sous-espéces d’'aurochs distinctes (Bos
primigenius). Le B. primigenius primigenius,
domestiqué dans le croissant fertile il y a environ
8000 ans, et le B. p. opisthonomous, il y a au
moins 9 000 ans, dans la région nord-orientale du
continent africain (Wendorf et Schild, 1994), sont
respectivement les ancétres des bovins sans bosse
B. taurus du Proche-Orient et d'Afrique. On croit
actuellement que les zébus a bosse (Bos indicus)
ont été domestiqués plus tard, il y a environ 7 000
ou 8 000 ans, dans la vallée de I’'Hindou de I'actuel
Pakistan (Loftus et al., 1994; Bradley et al., 1996;
Bradley et Magee, 2006). Un quatriéme centre
de domestication a été récemment suggéré en
Asie de I'Est (Mannen et al., 2004), mais s'est-il
produit de facon indépendante ou représente-t-il
I'introgression des aurochs locaux dans les bovins
originaires du Proche-Orient?

L'ancétre du buffle domestique (Bubalus
bubalus) est sans doute le buffle asiatique
sauvage. Deux types principaux ont été reconnus,
en se basant sur leurs phénotypes, leurs caryotypes
et les études récentes sur I’ADN mitochondrial
(Tanaka et al., 1996): le buffle des riviéres, dans
le sous-continent Indien, au Proche et Moyen-
Orient, et en Europe de I'Est, et le buffle des
marais, en Chine et dans les pays de I'Asie du
Sud-Est. Les deux types s’hybrident dans la région
nord-orientale du sous-continent Indien. Ils ont
été probablement domestiqués séparément. Les
centres probables de domestication du buffle
des rivieres ont été la vallée de I'Hindou et/ou les
vallées de I'Euphrate etdu Tigre il y a environ 5 000
ans, et le buffle des marais a été domestiqué en
Chine, il y a au moins 4 000 ans, avec I'émergence
de la culture rizicole.

Le débat sur les dates et sur les emplacements
de domestication du cheval (Equus caballus) est
encore en cours. L'ancétre du cheval domestique

a disparu. Deux espéces ont été considérées
comme les ancétres sauvages — le cheval tarpan (E.
ferus) et le cheval de Przewalski (E. przewalskii).
Le cheval de Przewalski, méme si étroitement
lié a I'ancétre sauvage, n'est probablement pas
le progéniteur direct des espéces domestiques
(Olsen etal., 2006; Vila etal, 2006). Il est
difficile d’évaluer si les restes archéologiques
relevent du cheval sauvage ou domestique.
Des preuves substantielles repérées au nord du
Kazakhstan (culture Botai) soutiennent la these
selon laquelle les chevaux ont été domestiqués
dans cette région au cours de I’Age du cuivre
entre 3700 et 3100 avant J.-C. (Olsen, 2006). Des
études moléculaires récentes indiquent que la
diversité du cheval du c6té maternel provient
probablement de plusieurs populations dans
différentes régions géographiques. Cependant,
les données a disposition ne sont pas concluantes
pour trancher sur le fait qu’il y aurait eu une seule
domestication et une introgression successive ou
des domestications indépendantes multiples (Vila
et al., 2001; Jansen et al., 2002).

Contrairement au cheval, la domestication de
I"ane (Equus asinus) semble avoir suivi un processus
beaucoup plus simple. Les études sur I"ADN
mitochondrial ont confirmé I'origine africaine
de I'dne domestique et ont exclu I'ane sauvage
asiatique comme possible progéniteur (Beja-
Pereira et al., 2004). Deux lignées mitochondriales
suggérent deux domestications. La premiére est
étroitement liée a I'dane sauvage de Nubie (E.
asinus africanus), quivitencore aujourd’huial’état
sauvage dans le Soudan nord-oriental, pres de la
mer Rouge. La seconde montre des affinités avec
I’ane sauvage de Somalie (E. asinus somaliensis).
L'ane aurait donc une origine africaine, méme si la
domestication dans une région voisine (péninsule
arabe ou croissant fertile) ne peut pas étre exclue.
Les éléments archéologiques repérés en Egypte
suggérent un centre africain de domestication
de I'dne et une date de domestication se placant
entre 6 000 et 6 500 ans (Clutton-Brock, 1999).

Le yak domestique (Poephagus grunniens)
est endémique de I'Asie centrale et adapté aux
environnements froids et montagneux. L'élevage
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des yaks est répandu dans les hauts-plateaux
de I'Asie centrale et, grace a son introduction,
I'occupation durable de toute I'année des régions
se trouvant aux plus grandes altitudes du plateau
de I'Himalaya a été possible. Il pourrait étre lié
a |'établissement des populations tibétaines-
birmanaises dans cette région. Actuellement, on
peut encore trouver des yaks sauvages (P. mutus)
sur le Qinghai-plateau tibétain, mais ils pourraient
avoir été largement introgressés avec le yak
domestique marronnisé. Trois lignées d'ADN
mitochondrial ont été identifiées. Cependant,
les distributions géographiques similaires de
la diversité d'’ADN mitochondrial suggérent
une domestication unique dans la partie
orientale du Qinghai-plateau tibétain plutét
que des domestications multiples (Qi, 2004; Guo
et al., 2006). Des études moléculaires indiquent
également que la diffusion de yaks domestiques
a suivi deux routes migratoires différentes en
partant du centre de domestication: le yak a
atteint le «Pamir Knot» suivant une route en
direction occidentale en passant par I'Himalaya et
les montagnes Kunlun; et a atteint la Mongolie
et ce qui est aujourd’hui la Fédération de Russie,
suivant une route en direction nord en passant
par le sud du désert de Gobi et les montagnes de
I’Altai (Qi et al., en imprimerie).

De méme que pour le yak, la domestication
du renne (Rangifer tarandus) a permis aux
communautés pastorales de s’installer dans des
habitats largement non adaptés a I'élevage. La
connaissance sur la domestication du renne est
trés limitée. Le renne sauvage a probablement
été la derniére espéce de mammiféres a étre
domestiquée. Les éléments archéologiques les
plus anciens de la domestication du renne ont
été découverts dans les montagnes de I'Altai
en Sibérie et ont été datés a environ il y a 2 500
ans; ils indiquent qu’a cette époque, on montait
les rennes (Skjenneberg, 1984). Il n’existe
aucune information fiable sur les facons dont la
domestication du renne a atteint I’'Europe; elle
aurait pu se développer de facon indépendante
en Scandinavie ou étre adoptée par les peuples
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scandinaves grace aux contacts de communautés
de pasteurs du nord de I'Eurasie. On croit que
I'élevage des rennes a été développé parmi
les Scandinaves vers 1600 apres J.-C.. Le renne
sauvage est connu sous le nom de caribou en
Amérique du Nord; il n'a jamais été domestiqué
dans ce continent (Clutton-Brock, 1999).

La domestication duchameaubactrien (Camelus
bactrianus) aurait pu se produire dans la région
qui est actuellement la République islamique
d’'Iran ou, plus a I'est, dans le Kazakhstan du sud,
la Mongolie du nord-ouest ou la Chine du nord
(Bulliet, 1975; Peters et von den Driesch, 1997). La
premiére preuve de domestication des chameaux
bactriens provient du site de Sahr-i Sokta, dans la
région centrale de la République islamique d’Iran,
ou ont été découverts des os de chameaux, du
fumier et des fibres datant d’environ 2600 avant
J.-C. (Compagnoni et Tosi, 1978).

Des études génétiques récentes indiquent que
les populations de chameau sauvage (C. ferus) du
désert de Gobi, qui ont hybridé avec succés avec
les espéces domestiques, ne sont probablement
pas les ancétres maternels directs des chameaux
domestiques ou sauvages (Jianlin, et al., 1999). A
présent, I'ancétre sauvage du dromadaire a une
bosse (C. dromedarius) a disparu. La domestication
des especes a probablement débuté il y a environ
5000 ans, dans la partie sud-orientale de la
péninsule arabe.

L'origine des camélidés de I'’Amérique du Sud est
a présent connue, le guanaco (Lama guanicoe) et
lavigogne (Vicugna vicugna) étantrespectivement
les espéces ancétres du lama domestique (Lama
glama) et de l'alpaga (Vicugna pacos) (Kadwell
etal.,, 2001). Les éléments archéozoologiques
suggérent que les Andes péruviennes centrales
sont le centre d'origine de I'alpaga, il y a environ
6 000/7 000 ans. Le lama a été probablement
domestiqué au cours de la méme période dans les
Andes, autour du lac Titicaca. Des introgressions a
grande échelle entre les deux especes domestiques
ont été révélées (Wheeler etal., 2006) — un
processus d’hybridation continue commencé
probablement avec la conquéte espagnole qui a
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Cadre 3
L'histoire de I'élevage en Afrique

L'histoire de I'élevage en Afrique a été jusqu'a
récemment controversée et peu comprise. Cependant,
I'analyse des marqueurs génétiques des populations
d'animaux autochtones provenant de toutes les
régions du continent a révélé les événements
principaux de I'histoire de I'élevage en Afrique
(figure 4). Les premiers bovins africains ont leur
origine dans le continent probablement il y a environ
8000 ans. Le ou les centres de domestication restent
inconnus, mais les informations archéologiques
suggerent qu'elle aurait pu se produire dans la partie
nord-orientale du continent (Wendorf et Schild,
1994). Ces premiers bovins africains étaient des Bos
taurus sans bosse. Au début, ils se sont diffusés vers
le nord et vers le sud aux limites des foréts pluviales
tropicales. A présent, les seuls descendants vivants de
ces bovins sont les races tolérantes au trypanosome
de I'Afrique de I'Ouest (par ex. les N'dama et les
Baoulé), les Kuri et la race Sheko de I'Ethiopie.
Toutes ces populations sont actuellement croisées
de fagon intensive avec les zébus (Bos indicus), et
leur composition génétique unique est en train de
disparaitre par des mélanges génétiques déséquilibrés
entre populations.

Les zébus sont arrivés en Afrique beaucoup plus
tard. La premiére preuve de la présence de bovins
a bosse est fournie par les peintures d'un tombeau
égyptien de la douzieme dynastie du deuxieme
millénaire avant J.-C. Ces animaux ont probablement
été portés en Egypte en nombre limité comme trésor
de guerre et, par conséquent, ne sont pas associables
a leur présence postérieure en Afrique. Cependant,

détruit les structures d'élevage traditionnelles et
la gestion des deux especes.

L'ancétre des vaches de Bali est le banteng
(Bos javanicus), dont trois sous-especes ont été
reconnues en danger. En fait, la domestication
de l'espéce ne s’est pas produite sur I'ile de Bali
ou il n'y a aucune évidence de la présence de
I’ancétre sauvage. Les espéces auraient pu étre
domestiquées a Java et/ou dans la péninsule

on croit que les zébus étaient présents en petites
quantités dans la partie orientale du continent,
probablement il y a 2 000 ans déja, aprés les premiers
contacts avec le monde arabe ou grace au commerce
maritime intercontinental. Apres cette arrivée, la
premiére introgression des génes de zébu a eu lieu
avec les bovins taurins d'Afrique. La vague principale
d'introductions de zébus s'est probablement vérifiée
lors des établissements arabes le long de la cote
orientale de |'Afrique, autour du VII¢ siécle aprés
J.-C. La plus importante diffusion interne de zébus a
probablement suivi le mouvement des pasteurs (par
ex. Fulani a travers du Sahel) et a été certainement
accélérée par I'épidémie de peste bovine a la fin du
XIXe siecle.

L'Afrique du Sud a été la derniére partie du
continent a avoir un systéme d'élevage pastoral
de bovins. Les données génétiques excluent un
mouvement d'animaux provenant de la partie
occidentale du continent. Il semble que les troupeaux
se soient dispersés vers le sud, en provenant de la
région des Grands-Lacs qui, il y a 2 000 ans, était le
site noyau des Bantous de I'est. Ces fermiers sont
ensuite entrés en contact avec les chasseurs-cueilleurs
San qui leur ont pris des animaux. Les influences
du centre de domestication du Proche-Orient sont
actuellement visibles dans les parties nord-est,
nord-ouest et sud du continent. Cette derniére est
probablement le résultat d’un établissement de
fermiers européens dans cette région du continent.

Adapté de Hanotte et al. (2002).

indo-chinoise. L'introgression du B. taurus et du
B. indicus a été découverte chez la vache de Bali
et sa base génétique a été insérée dans plusieurs
races de bovins d’Asie du Sud-Est, suggérant que
les especes domestiques avaient autrefois une
distribution plus élargie que celle d'aujourd’hui
(Felius, 1995).

L'ancétre du mithan (B. frontalis) est le gaur
(B. gaurus). Comme pour les vaches de Bali, le
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centre de domestication des espéces n’est pas
connu. Des fouilles archéologiques dans la région
nord-orientale de la Thailande (Non Nok Tha)
suggérent que les deux espéces auraient pu étre
domestiquées, il y a au moins 7 000 ans (Higham
(1975) dans Felius, 1995).

Les poules domestiques (Gallus domesticus)
descendent de la poule de jungle (Gallus gallus),
avec cing sous-espéces progénitrices possibles.
Alors que les études moléculaires précédentes
suggéraient une origine domestique unique en
Asie du Sud-Est (Thailande) (Fumihito et al., 1994;
1996), au moins six lignées génétiques maternelles
ont été identifiées (Liu etal., 2006), suggérant
ainsi plus d'un centre de domestication. Les
informations archéologiques indiquent un centre
de domestication des poules prés de la vallée de
I'Hindou, il y a 5000 ans, et un autre en Chine
orientale il y a au moins 7 500 a 8 000 ans (West
et Zhou, 1988).

Distribution géographique des
animaux domestiqués

Si le processus de domestication a été le point de
départ du développement de la diversité actuelle
des animaux, l'ultérieur diffusion et migration
des espéces domestiquées sur les cinq continents
ont été également importantes. Ces processus
ont joué un role clé dans I'’émergence de la
distribution géographique actuelle de la diversité
des animaux d'élevage. Les facteurs principaux
a la base de la premiére distribution des espéces
d’'élevage ont été I'agriculture, le commerce et la
conquéte militaire.
Les mécanismes exacts de I'expansion
agricole sont encore débattus. Le processus a
probablement été différent selon les régions
(Diamond et Bellwood, 2003). Il impliquait
certainement les mouvements des populations
humaines et les échanges culturelles entre les
populations — comme I'a montré |'adoption de
I'agriculture par plusieurs sociétés de chasseurs-
cueilleurs. Les expansions agricoles importantes
comprennent celle du Néolithique lorsque
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les bovins, les moutons et les chévres ont été
introduits en Europe et peuvent avoir entrainé la
domestication du sanglier. Le bétail domestiqué a
suivideuxvoies principalesdistinctesvers|’'Europe
— la voie danubienne et la voie méditerranéenne
(Bogucki, 1996; Cymbron et al., 2005).

L'expansion des Bantous, commencée environ
2000 ans avant J.-C., a été un événement fonda-
mental dans I'histoire de I'Afrique et a été pro-
bablement responsable de I'adoption de Iéle-
vage (bovins, moutons et chévres) par les popu-
lations Khoisan de la région de I’Afrique australe
(Hanotte et al., 2002) (cadre 3). Les origines des
porcs et des poules autochtones du continent
africain restent toutefois largement non docu-
mentées.

La colonisation européenne de I’Amérique a
ramené des bovins, des moutons, des chévres,
des porcs, des chevaux et des poules au Nouveau
Monde. Dans le casdes bovins, il existe une preuve
génétique de quelques ancétres africains (Liron
et al., 2006), probablement un legs du commerce
des esclaves entre les deux continents.

En Asie, I'arrivée des animaux domestiques
dans l'archipel japonais a probablement suivi
I"établissement de fermiers d’origine coréenne
autour de 400 ans avant J.-C, mais des influences
anciennes d'autres zones géographiques sont
également possibles. Dans la région du Pacifique,
les porcs et les poules se sont dispersés dans la
Polynésie occidentale entre 900 et 700 ans avant
J.-C. et la successive expansion polynésienne
a conduit ces espéces jusqu’a Rapa Nui (ile de
Paques) avant 900 ans apreés J.-C.

Au-dela des migrations des hommes, les
anciens réseaux du commerce par voie terrestre
ont joué un role important dans la distribution
géographique des especes. La domestication
des animaux a facilité un commerce terrestre
a grande échelle entre les civilisations, et les
animaux étaient eux-mémes souvent un produit
du commerce. Les espéeces principales d'animaux
utilisés comme bétes de somme dans I’Ancien
Monde étaient I’ane, le cheval, le dromadaire et le
chameau bactrien et, en Amérique du Sud, le lama.
On croit que la domestication du cheval a facilité
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FIGURE 4

Origines et voies de migration des bovins domestiques en Afrique

p Centre de
domestication

Bos taurus

(a longues cornes/
a courtes cornes)
6000-2500 av. J.-C.

Bos taurus
(Africain)
5000 av. J.-C. - 500 ap. J.-C.

Bos indicus
(Zébu - premiere arrivée)
>2000 av. J.-C.

Bl Bos indicus

(Zébu - deuxiéme arrivée)
>700 ap. J.-C.

Source: Unité graphique, ILRI (2006).

I’expansion militaire des pasteurs nomades dans
la steppe eurasienne et la successive diffusion de
cette espece dans I’Ancien Monde. Les chameaux
bactriens étaient également partiellement
utilisés dans la guerre (Clutton-Brock, 1999), et
les dromadaires ont joué un réle important dans
I"'expansion de la civilisation arabe.

Il'y a de plus en plus de preuves concernant
I'importance des anciennes voies de commerce
maritimes dans la distribution géographique des
animaux. Par exemple, des études récentes de
génétique moléculaire chez les bovins ont révélé
que les zébus ont été introduits en Afrique en
passant par I'océan Indien plutét que par voie
terrestre par l'isthme de Suez ou la péninsule

Arabe (Hanotte et al., 2002; Freeman et al., 2006).
Defaconsimilaire, lesinformationsarchéologiques
et génétiques suggerent que le pastoralisme dans
le bassin méditerranéen a suivi non seulement des
voies terrestres le long des cotes, mais également
des voies maritimes (Zilhdo, 2001; Beja-Pereira
et al., 2006).

On peut s'attendre a une perte de la diversité
suite a la distribution géographique et aux
mouvementsdespopulationsd’animauxd’élevage
a partir de leurs centres d'origine. Cependant, les
marqueurs moléculaires ont révélé un tableau plus
complexe, ou par exemple les mouvements ont
donné lieu a un accroissement de la diversité suite
a des mélanges génétiques entre des populations
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provenant de centres de domestication différents.
De plus, des études moléculaires détaillées
indiquent non seulement que le croisement entre
populations d’animaux d’élevage était répandu,
mais également que l'introgression génétique
des populations d'animaux sauvages a eu lieu
aprés des domestications initiales. Lorsque ces
introgressions sauvages se sont produites en
dehors de la zone géographique d'origine
de l'espéce et aprés sa distribution initiale,
elles pourraient donner lieu a des populations
génétiques localisées avec un contexte génétique
unique, comme l'introgression locale des aurochs
dans les bovins européens (Gotherstrom et al.,
2005; Beja-Pereira et al., 2006) et probablement
dans les bovins asiatiques (Mannen et al., 2004).
La découverte du schéma géographique et de
I'histoire de la diffusion des animaux d'élevage
est a la base de lidentification des zones
géographiques présentant une diversité élevée
qui pourraient etre des zones potentiellement
prioritaires pour les activités de conservation. Ceci
requiert un travail approfondi de cartographie de
la diversité génétique. Jusqu'a présent, trés peu
d'études ont été entreprises dans ce domaine.
Cependant, une récente étude sur les bovins en
Europe, en Afrique et en Asie de I'Ouest indique
que la diversité la plus élevée a été découverte
dans les régions ou se sont produits les mélanges
génétiques entre populations de différents
centres de domestication (Freeman et al., 2006).
Une enquéte approfondie sur la diversité des
chévres en Europe et au Proche et Moyen-Orient
indique clairement une partition géographique
de la diversité des chévres, expliquant une grande
partie de la diversité génétique interraciale par
leurs origines géographiques (Cafién et al., 2006).
De nos jours, le mouvement local, régional
et transcontinental des génotypes des animaux
d'élevage est de plus en plus rapide a cause
du développement et de la commercialisation
de races a haut rendement, des nouvelles
technologies de sélection et de la demande
accrue en produits de I'élevage. Cette diffusion
moderne, essentiellement limitée a quelques
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races, et impliquant presque uniquement les
transferts des pays développés vers les pays en
développement représente une des menaces les
plus graves pour la conservation et |'utilisation
des ressources zoogénétiques indigenes (voir
section C pour de plus amples renseignements sur
les flux génétiques actuels).

Transformations des animaux
d’élevage suite a la domestication

La mutation, la sélection et I'adaptation ont formé
la diversité des populations d’animaux d'élevage.
Le processus de domestication a abouti a plusieurs
changements dont certains sont probablement
encoreencours. Leschangements morphologiques
ont été particulierement importants. Les animaux
domestiques sont généralement plus petits que
leurs ancétres sauvages (seule exception, les
poules). Les animaux plus petits sont plus faciles
a gérer et a manipuler, ils peuvent atteindre
la puberté plus tét et les grands troupeaux
sont plus faciles a élever (Hall, 2004). Les petits
bovins de I’Afrique de I'Ouest, les moutons et les
chévres naines sont des exemples extrémes de la
réduction de la taille, probablement le résultat de
goulots d’'étranglement génétique a la suite de
I'adaptation a I’environnement tropical humide
et aux défis liés aux maladies parasitiques. Dans
quelques cas, la sélection de I'hnomme a produit
délibérément des différences extrémes de la taille
— comme dans le cas du petit poney Shetland et
du grand cheval Shire (Clutton-Brock, 1999).

La conformation physique des animaux
domestiques peut également étre différente
de celle des ancétres sauvages - s'adaptant,
par exemple, pour satisfaire la demande en
produits a base de viande (par ex. les races a
viande européennes) ou aux nouvelles pressions
environnementales (par ex. les chévres du Sahel).
La sélection relative a la masse musculaire a
souvent créé un accroissement musculaire des
quartiers postérieurs relatifs aux épaules (Hall,
2004). Un exemple extréme de la sélection de la
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masse musculaire est I’hypertrophie musculaire
observée chez certains bovins a viande européens
et chez certaines races de moutons et de porcs.
Chez les bovins, le caractere provient de la
mutation d'un seul géne, la myostatine (Grobet
et al., 1998); chez les moutons, du géne callipyge
(Cockett et al., 2005).

L'accumulation de gras montre également des
changements survenus aprés la domestication.
Par exemple, la diminution de la prédation a
favorisé I'accumulation de gras chez les poules
domestiques. Chez les mammiféres domestiqués,
la bosse du zébu et les queues des moutons a
queue grasse et des moutons a fesses grasses
sont des exemples impressionnants de la sélection
liée a I'accumulation de gras. Cette accumulation
exagérée peut étre assez ancienne, puisque les
moutons a queue grasse étaient déja répandus
en Asie de I'Ouest 3000 ans avant J.-C. et les
bovins a bosse trouvés sur les sceaux cylindriques
des anciennes civilisations de Mohenjo-Daro et
Harappa, dans la vallée de I'Hindou, datent de
2500 et 1500 ans avant J.-C. (Clutton-Brock 1999).

De grandes différences sont visibles dans les
pelages de la plupart des espéces domestiques.
Par exemple, les races de moutons des régions
alpines ont des pelages particulierement épais,
tandis que les races du Sahel africain ont trés peu
de laine. Ces changements sont probablement
le résultat de mutations suivies d'une sélection
dirigée, peut-étre déja 6000 ans avant J.-C,
comme l'indique une statuette d'un mouton
laineux trouvée en République islamique d’lIran
(Clutton-Brock, 1999).

La couleur du pelage et du plumage a été
aussi  sélectionnée par I'environnement, les
animaux a couleurs claires étant plus adaptés aux
environnements chauds et les animaux a couleurs
foncées aux environnements plus froids (Hall,
2004). Les couleurs du pelage ont été également
influencées par la sélection culturelle. Les
éleveurs des pays développés préferent souvent
|"'uniformité dans la couleur de la robe mais, aux
tropiques, la diversité des couleurs est préférée
pour des raisons cérémoniales ou simplement

pour faciliter I'identification des animaux, comme
chez les bovins Nguni des populations zoulous
(Poland et al., 2003).

I est important de comprendre que
I'adaptation locale, la sélection humaine et/ou
naturelle ne réduiront pas forcément la variation
génétique ou la diversité fonctionnelle d'une
population d'animaux d’'élevage. Par exemple,
la sélection naturelle peut favoriser la diversité
d'adaptation des troupeaux détenus dans des
environnements en voie de changement (par ex.,
le changement climatique). Une étude récente
sur la diversité génétique des six protéines du lait
les plus importantes chez les bovins a révélé une
diversité plus élevée dans une zone géographique
relativement limitée de I'Europe du Nord, la
pression a la sélection imposée par les premiers
pasteurs (qui buvaient du lait) étant I'explication
la plus probable (Beja-Pereira et al., 2003).

E Conclusions

La compréhension des origines, de I'histoire
et de I'évolution ultérieures de la diversité des
ressources zoogénétiques est essentielle si I'on
veut concevoir des stratégies durables pour leur
conservation et pour leur utilisation. La diversité
des animaux d'élevage provient des ancétres
sauvages et a été successivement faconnée par les
processus de mutation, par la dérive génétique et
par la sélection humaine et naturelle. Une partie
seulement de la diversité des especes ancestrales
a survécu chez les descendants domestiques.
Cependant, la diversité des animaux d'élevage
domestiques a sans cesse évolué. Le remaniement
des genes a chaque génération, la mutation et
le croisement ou le mélange de différents fonds
génétiques ont offert de nouvelles possibilités a
la sélection naturelle et humaine, ce qui a permis
d'obtenir les énormes gains de rendement des
races commerciales et I'adaptation des animaux
indigenes a des environnements tres différents et
difficiles.
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Cependant, la diversité des animaux d’élevage
dans le monde est en diminution — avec une perte
rapide et incontrélée de ressources génétiques
uniques et souvent non caractérisées. Si une race
ou une population disparait, ses attributs uniques
d’adaptation, souvent contrdlés par l'interaction
de plusieurs genes et provenant d'interactions
complexes entre le génotype et I'environnement,
sont également perdus.
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