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Recherches génétiques menées au CNRS de Rennes


Grâce à la collaboration entre l’éleveur de Braques du Bourbonnais, Michaël Comte, et l’équipe “Génétique du chien” de l’Institut de Génétique et Développement au CNRS de Rennes, un travail sur les causes génétiques de la “queue courte naturelle” a été entrepris dans 23 races de chiens, dont le Braque du Bourbonnais. Ce travail avait débuté grâce au Braque du Bourbonnais et a ensuite été étendu à l’Epagneul breton, au Berger australien, au Berger des Pyrénées, puis au Berger de Savoie et au King Charles Spaniel par la collecte de prélèvements au CNRS de Rennes ainsi qu’à la société Antagene de Lyon. De plus, grâce à une collaboration avec le laboratoire de génétique canine de l’Université d’Helsinki, des chiens d’effectifs finlandais ainsi que des races nordiques ont pu être également analysés. Les résultats de ces travaux ont été publiés dans la revue scientifique spécialisée de langue anglaise « Journal of Heredity » en Octobre 2008. Nous proposons ici un résumé de cet article, avec le tableau des races analysées, en français !


Ce travail a permis au laboratoire Antagene (www.antagene.com) de développer un test génétique, pour les races concernées, permettant après un frottis buccal ou une prise de sang de connaître le statut génétique du chien pour la mutation du gène T. Un tel dépistage permettra aux éleveurs :


- de savoir de façon univoque si un chien est “queue courte naturelle” ou si la queue a été coupée 


- de distinguer si un chien considéré comme “queue longue” l’est vraiment ou est génétiquement “brachyoure”. 

Enfin, le test peut aider à mieux gérer les accouplements pour préférer les accouplements “queue courte” x “queue longue” qui produisent statistiquement 50% de chiens à queue longue et 50% de chiens à queue courte, plutôt que les accouplements “queue courte” x “queue courte” qui produisent statistiquement 50% de chiens à queue courte, 25% de chiens à queue longue et théoriquement 25% de chiens qui meurent in utero.
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Résumé de l’article


Les chiens présentent des caractéristiques morphologiques variées, notamment au niveau de la longueur de la queue. Dans de nombreuses races, certains chiens présentent une queue courte à la naissance. La cause génétique de ce trait « queue courte » avait été identifiée par une équipe anglaise (Haworth et al.) en 2001 chez le Welsh Corgi Pembroke : il s’agit d’une mutation dans le gène T codant un facteur de transcription dont le rôle était connu chez la souris dans le développement de la colonne vertébrale. La mutation observée chez les chiens « queue courte » naturelle est un changement d’un nucléotide (C189G) au début du gène. Dans ce travail, nous avons recherché si d’autres races présentant aussi le phénotype « queue courte » possédaient la même mutation de ce gène T. Pour se faire, nous avons étudié la région du gène T portant cette mutation dans 23 autres races présentant ce phénotype. Au total, nous avons analysé 360 chiens dont 156 possédaient une queue courte naturelle. La mutation C189G du gène T a été retrouvée chez les chiens « queue courte » de 17 races (cf Tableau) ; pour ces races, la corrélation entre la mutation et le phénotype était parfaite. Pour les 6 autres races, ni la mutation connue, ni d’autres mutations dans les régions codantes du gène T n’ont pu être identifiées, indiquant que pour toutes les races présentant ce phénotype, la cause génétique n’est pas équivalente. Ainsi, pour 17 races sur les 23 testées, le phénotype « queue courte » est bien dû à la mutation C189G du gène T ; en revanche, pour 6 races, une autre cause génétique reste encore à déterminer. 


Le mode de transmission avait été décrit comme « létal » dominant, c’est-à-dire qu’un seul des deux allèles mutés suffit à être « queue courte », et que les embryons ayant les 2 allèles mutés meurent très précocement in utero. En effet, dans notre étude, aucun chien vivant ne présente la mutation à l’état homozygote, confirmant ainsi le caractère létal de cette mutation à l’état homozygote. 


Afin d’étudier la conséquence de la mutation du gène T sur la taille des portées, nous avons comparé le nombre de chiots nés d’accouplements « queue courte x queue courte » au nombre de chiots nés d’accouplements « queue longue x queue longue ». Pour la race du Vallhund suédois, nos collègues finlandais ont observé une diminution de 29 % de la taille des portées si les deux parents sont « queue courte ». Pour les Epagneuls Bretons et les Braques du Bourbonnais, grâce aux données des éleveurs, nous n’avons pas observé de différences significatives entre les portées issues d’accouplements « queue courte x queue courte » et « queue longue x queue longue ». Dans cet article, nous avons mis en évidence que la mutation C189G du gène T était responsable du phénotype queue courte dans 17 races sur les 23 étudiées. Les chiens présentant la mutation peuvent être soit anoures, soit brachyoures. Les causes génétiques ou non génétiques à l’origine de ces 2 formes sont encore inconnues : s’agit-il d’une autre mutation dans le même gène ou dans un autre gène qui affecte le nombre de vertèbres, s’agit-il d’un effet de dose des produits du gène T, ou d’autres facteurs « environnementaux » agissant pendant les étapes précoces du développement, rien n’a encore été documenté à ce sujet. Pour les 6 races dont les chiens « queue courte » ne présentent pas cette mutation, d’autres facteurs génétiques déterminant l’anourie et/ou la brachyourie restent encore à découvrir. 


Nous adressons nos remerciements à tous les éleveurs, propriétaires et vétérinaires nous ayant envoyé des prélèvements et pour les Braques du Bourbonnais, particulièrement Michaël et Michel Comte. 



Dr Catherine André et Anaïs Grall

Tableau
Résultat du séquençage de la mutation du gène T pour 23 races présentant le phénotype “queue courte” à la naissance.
	
	1
	Queue longue

2
	3
	Queue courte

4
	5

	17 races pour lesquelles les chiens « queue courte » présentent la mutation C189G du gène T
	
	
	
	
	

	Berger Australien
	70
	42
	C/C
	28
	C/G

	Pinscher autrichien
	2
	1
	C/C
	1
	C/G

	Bouvier australien
	2
	0
	
	2
	C/G

	Braque du Bourbonnais
	25
	16
	C/C
	9
	C/G

	Terrier brésilien
	17
	7
	C/C
	10
	C/G

	Epagneul breton
	18
	4
	C/C
	14
	C/G

	Berger de Croatie
	3
	1
	C/C
	2
	C/G

	Chien de ferme suédois/danois
	2
	1
	C/C
	1
	C/G

	Jack Russel Terrier
	10
	7
	C/C
	3
	C/G

	Chien d’ours de Carélie
	6
	3
	C/C
	3
	C/G

	Mudi
	10
	5
	C/C
	5
	C/G

	Berger polonais
	28
	10
	C/C
	18
	C/G

	Berger des Pyrénées
	64
	57
	C/C
	7
	C/G

	Berger de savoie
	17
	15
	C/C
	2
	C/G

	Schipperke
	12
	4
	C/C
	8
	C/G

	Chien d’eau espagnol
	7
	3
	C/C
	4
	C/G

	Vallhund suédois
	22
	6
	C/C
	16
	C/G

	6 races pour lesquelles les chiens « queue courte » ne présentent pas la mutation C189G du gène T
	
	
	
	
	

	Boston Terrier
	4
	0
	C/C
	4
	C/C

	Bouledogue anglais
	5
	0
	C/C
	5
	C/C

	King Charles Spaniel
	22
	13
	C/C
	9
	C/C

	Schnauzer miniature
	6
	4
	C/C
	2
	C/C

	Parson Russel Terrier
	3
	2
	C/C
	1
	C/C

	Rottweiler
	5
	3
	C/C
	2
	C/C


1 : Nombre total de chiens

2 : Nombre de chiens « queue longue »

3 : Génotype à la position C189 du gène T
4 : Nombre de chiens « queue courte »

5 : Génotype à la position C189 du gène T 
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