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Résumé

Les races de moutons ont été peu caractérisées au Mali. C’est pourquoi une étude moléculaire
sur le polymorphisme des marqueurs microsatellites a été effectuée chez la race de mouton
Balibali en Station a Samé au Mali. Huit (08) marqueurs microsatellites ont été utilisés sur 60
moutons. L’extraction de I’ADN a été effectuée selon le protocole de Promega et
I’amplification selon la méthode de Patel. La taille des alleles a été déterminée sur 8 loci. Les
résultats d’analyse ont donné 39 profils, 7 alleles et 8 génotypes au niveau de 8 loci
concernés par I’étude. La taille moyenne des paires de base était de 92,22, une fréquence
allélique moyenne de 0,32 ; une hétérozygotie de 0,53 et un PIC de 0,46. Ces résultats
obtenus ont montré un forte diversité génétique au niveau des échantillons analysés.

Mots clés : Mouton Balibali ; Loci ; Allelles ; Station Samé ; Mali
Abstract

Sheep breeds have been poorly characterized in Mali. Therefore, a molecular study on the
polymorphism of microsatellite markers was carried out in the Balibali breed of sheep at the
Samé Station in Mali. Eight (08) microsatellite markers were used on 60 sheep. DNA
extraction was performed according to the Promega protocol and amplification according to
the Patel method. The size of the alleles was determined at 8 loci. The analysis results gave
39 profiles, 7 alleles and 8 genotypes at the level of 8 loci concerned by the study. The mean
base pair size was 92.22, mean allele frequency 0.32; a heterozygosity of 0.53 and a PIC of
0.46. These results showed a high genetic diversity in the samples analyzed.

Keywords: Balibali sheep; Loc; alleles; Same Station; Mali
1. Introduction

Le Mali est un pays a vocation agropastorale et dispose d’un important effectif du cheptel
petit ruminant avec 50.350.887 tétes dont 21.149.808 ovins (DNPIA, 2021). Avec le
changement climatique, 1’élevage des animaux a cycle court notamment les petits ruminants,
est devenu un moyen de résilience des populations nomades et d’agro-pasteurs. Sur le plan
socio-culturel et économique, les petits ruminants singuliérement les moutons jouent un role
déterminent. En effet, les moutons sont utilisés lors des fétes religieuses et autres cérémonies
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culturelles. Le mouton est le principal petit ruminant exporté vers les marchés de la sous-
région.

Malgré leur importance, les races de mouton ont été peu caractérisées tant sur le plan
phénotypique que génotypique. C’est le cas du mouton Balibali qui n’a pas fait I’objet de
caractérisation moléculaire. Au Bénin, un test d’embouche de 3 mois conduit sur les béliers
Balibali a permis d’obtenir des gains moyens quotidiens allant 56 a 66 g (Baguiri, 2013).

La présente étude avait pour objectif de caractériser le mouton Balibali sur le plan
moléculaire.

2. Matériel et Méthodes

La Station de Recherche Agronomique de Samé, située a 18 km au Nord-Ouest de la ville de
Kayes, dans la commune de Samé Diongoma, a servi de cadre a 1’étude. Les prélévements
ont porté sur un effectif de 60 moutons. L’extraction de ’ADN a été effectuée selon le
protocole de Promega, la migration sur un gel (agarose D1) de 1a photographie sous UV dans
le Gel Doc E-BoX. L’amplification a été effectuée en utilisant les paires d’amorces de cinq
(05) loci, suivant la méthode de Patel et al. (2007) modifi¢e. Les produits de PCR ont été
migrés sur un gel métaphore (agarose MS4) de 4% dans la bague de migration, a 100V
pendant 2h30mn. Pour évaluer la taille des bandes et déterminer les génotypes
correspondants la visualisation la visualisation du gel sous UV dans le Gel Doc E-BoX a étét
effectuée. Elles ont porté sur 5 loci repartis sur 4 chromosomes a savoir : 2 ; 3 ; 5 et 25. Les
profils ont été analysés avec E-Capt pour la détermination des differents alleles de chaque
locus. L hétérozygotie et le Polymorphis Information Content (PIC) ont été calculés avec le
logiciel PIC Calculator en ligne. www.liverpool.ac.uk/~ kempsj/pic.html.

3. Résultats
3.1. Profils génétiques
Au total 39 profils ont été obtenus a partir de ’analyse des 8 loci (tableau.1)

Tableau.1 : Profils observés aux locus

Locus | Tglal37 Oarvh72 | Bm827 | Oarcp34 | Cssm47 | Oarjm8 | Oarhh35 | Tgla337 | Total

Profil | 3 3 8 7 3 5 8 2 39

=
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Image 1: Les profils (1,2,3,5) du locus Bm827 Image 2: Les profils (4,6,7) du locus Bm827
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3.2. Caractéristiques moléculaires des loci

Les caractéristiques moléculaires des loci a concerné le nombre d’alléles, la taille des paires
de base (pb), les fréquences alléliques, les hétérozygoties et le polymorphisme information
content PIC (tableau.2).

Tableau.2 : caractéristiques moléculaires des loci analysés

Loci I;;ﬁgf;:s Alleles (pb) Fr;?;?gﬁ:: Hétérozygotie |PIC
150 0,46
Tglal137 |3 190 0,47 0,55 0,46
240 0,07
114 0,67
Oarvh72 |2 0,44 0,34
145 0,33
208 0,41
224 0,30
Bm&27 5 237 0,19 0,69 0,64
250 0,09
360 0,01
50 0,79
113 0,11
Oarcp34 |4 134 0.04 0,36 0,34
150 0,06
28 0,5
Cssmd7 |2 0,5 0,37
42 0,5
50 0,52
Oarjm8 3 36 0,37 0,57 0,49
9 0,09
32 0,58
0,17
Oarhh35 |4 0,66 0,61
0,16
0,09
14 0,5
Tgla337 (2 0,5 0,37
14 0,5
Moyennes | 3.2 92,22 0,32 0,53 0,46
PIC : Polymorphism Information Content pb : paire de base
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3.3. Alléles identifiés

Les all¢les identifiés sont au nombre de 7 avec une fréquence €lévée pour 'allele A
3.4. Génotypes identifiés

Au total, 8 genotypes ont été identifiés et le plus fréquent a été AB1

4. Discussion

Au total, 7 alleles et 8 génotypes ont €té obtenus a 1’issu des analyses génétiques de 8 loci
avec un PIC moyen de 0,46. Ce résultat différe de celui obtenu par Arora et Bhatia, (2006)
sur les moutons Magra, qui ont eu 4 alléles pour une hétérozygotie de 0,60 et un PIC de 0,53.
De méme, Soheir et al. 2008 ont obtenu plus de polymorphisme avec Tglal137 sur trois races
d’Egypte (Barki, Ossimi, Rahmani) soit respectivement 10, 7, 10 all¢les.

Les profils génétiques ont été au total de 39 avec 1 profil nul commun ne possédant pas de
site de fixation correspondant a aucun des huit loci utilisés.

Le locus Tglal37 a présenté 3 profils, 3 alleles de tailles respectives 150 bp, 190 bp, 240 bp ;
soit une hétérozygotie de 0,55 pour un PIC de 0,46. Ce résultat differe de celui obtenu par
Arora et Bhatia, (2006) sur les moutons Magra, qui ont eu 4 alleles pour une hétérozygotie de
0,60 et un PIC de 0,53. De méme, Soheir et al. 2008 ont obtenu le polymorphisme le plus
¢élevé avec Tglal37 sur trois races d’Egypte (Barki Ossimi, Rahmani) soit respectivement 10,
7, 10 alleles ; (Soheir et al. 2008), Pramod et al. 2009 avec les moutons vembur (6 all¢les,
PIC 0,78, He 0,60) (Pramod et al. 2009), et Arora et al. (2010) avec les Ganjam (7 alleles He
0,81) (Arora et al. 2010).

Le locus Oarvh72 a donné 2 all¢les de tailles respectives 114 bp, 145 bp avec une He de 0,44
et un PIC de 0,34. Tous les auteurs énumérés ont eu une diversité supérieure a celle-ci, les
Magra (Arora et Bhatia, 2006), les races Barki, Ossimi, Rahmani (Soheir et al. 2008), les
vembur (Pramod et al. 2009) etc.

Le locus Bm827 a révélé 5 alleles de tailles respectives 208 bp, 224 bp, 237 bp, 250 bp, 360
bp avec 8 profils génétiques. Son He et son PIC ont été respectivement 0,69 ; 0,64. Ces
résultats sont similaires a ceux d’Arora et Bahtia, (2006). Les races telles que Barki (Soheir et
al. 2008), Bajam (Arora et al. 2010) se sont montrées plus polymorphes que la race bali-bali
sur ce locus. Cependant cette derniere a été plus polymorphe que les races Ossimi, Rahmani
(Soheir et al. 2008), et Vembur (Pramod et al. 2009).

Le locus Oarcp34 a présenté 4 alleles (50 bp, 113 bp, 134 bp, 150 bp) avec une He de 0,36
pour un PIC de 0,34, I’allele 50 bp a été le plus fréquent soit 0,76. Arora et Bahtia, (2006) ont
obtenu les mémes résultats. Pour Arranz et al. (2000) le nombre d’alléles observé a été de 6 a
7 alleles pour les six races et Soheir et al. (2008), 6 a 10 alléles par race. Blackburn et al.
(2011) ont rapporté 8 alleles tandis que Hoda et al. (2012), 7 alleles. La race Vembur a été
moins polymorphe que le Bali-bali sur ce locus (Pramod et al. 2009).

Le locus Cssm47 a donné 2 alleles (28 bp et 48 bp) avec deux profils génétiques.
L’hétérozygotie et le PIC ont été respectivement 0,50 et 0,37. Les auteurs suivants ont eu des
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résultats différents : Arora et Bhatia, (2006), 4 all¢les, He 0,32, PIC 0,34 ; Soheir et al. (2008)
4 a 6 alleles sur trois races ; Pramod et al. (2009), 6 alléles, He 0,27, PIC 0,54 ; Arora et al.
(2010), 3 alleles. Ce locus a présenté un profil génétique hétérozygote d’alleles 28bp-48bp
avec une fréquence de 0.82. Ces alleles se trouvent plus conservés chez les Bali-bali.

Le locus Oarjm8 a donné 3 alleles (50bp, 36bp et 9bp) avec cinq profils génétiques.
L’hétérozygotie et le PIC ont été respectivement 0,57 et 0,49. Les auteurs suivants ont eu des
résultats différents : Arora et Bhatia, (2006), 4 all¢les, He 0,32, PIC 0,34 ; Soheir et al. (2008)
4 3 6 alléles sur trois races, Pramod et al. (2009) 6 alléles, He 0,27, PIC 0,54 et Arora et al.
(2010), 3 alleles.

Le locus Oarhh35 a donné 4 alleles (32; 9; 9et 5 bp) avec 8 profils génétiques.
L’hétérozygotie et le PIC ont été respectivement 0,66 et 0,61. Les auteurs suivants ont eu des
résultats différents : Arora et Bhatia, (2006) 4 all¢les, He 0,32, PIC 0,34 ; Soheir et al. (2008)
4 a 6 alléles sur trois races, Pramod et al. (2009) 6 all¢les, He 0,27, PIC 0,54 ; Arora et al.
(2010) 3 alleles.

Le locus Tgla337 a donné 2 alléles (14bp et 14bp) avec deux profils génétiques.
L’hétérozygotie et le PIC ont été respectivement 0,50 et 0,37. Les auteurs suivants ont eu des
résultats différents : Arora et Bhatia, (2006) 4 all¢les, He 0,32, PIC 0,34 ; Soheir et al. (2008)
4 a 6 alléles sur trois races, Pramod et al. (2009) 6 all¢les, He 0,27, PIC 0,54 ; Arora et al.
(2010) 3 alleles.

De cette étude, les moutons Bali-bali ont montré une diversité génétique moyenne. Elle offre
une meilleure résistance aux aléas climatiques, assurer sa pérennité avec une bonne capacité
de résilience. Pour I’étude de la diversité génétique, les marqueurs microsatellites sont d’une
grande importance ; faisant parties des marqueurs d’ADN, les microsatellites sont les
marqueurs d’ADN les plus utilisées dans les études de caractérisation génétique et cela a
cause de leur niveau de polymorphisme élevé. La variabilité génétique chez le mouton
Balibali peut s’expliquer par un manque d’homogénéité de la race due certainement a des
croisements avec d’autres races sahéliennes de la méme aire géographique. Une
caractérisation génétique approfondie sur plus loci (Ahmed et al. 2014) avec un nombre
d’échantillons ¢élevé au sein de la race permettra de confirmer les résultats obtenus en Station.

5. Conclusion

Cette étude sur la caractérisation génétique du mouton Bali-bali a permis d’identifier au
total 7 alleles. Trente-neuf (39) profils génétiques, un profil nul commun aux huit loci. En
outre, il a été constaté un niveau de conservation plus élevé du profil génétique 28bp-48bp
(Cssm47) chez les Bali-bali avec une fréquence de 0,82. Ce locus pourra étre une
caractéristique des moutons Bali-bali. Cette caractérisation moléculaire permettre de
connaitre certaines spécificités génétiques du mouton Balibali et de voir la possibilité d’une
complémentarité avec d’autres races dans le cadre des programmes d’amélioration de la
production de la viande et de lait.
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