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HAPLOGROUPE MITOCHONDRIAL DES LIGNÉES MODERNES DE PORCS HYBRIDES

Yelyzaveta Budakva Étudiant diplômé «Technologies de production et de transformation des produits d'élevage», chercheuse junior au laboratoire de génétique Institut d'élevage des Porcs et de Production Agro-Industrielle de l'Académie Nationale des Sciences Agraires, Ukraine Résumé. L'objectif de cette étude était de caractériser la diversité génétique des porcs hybrides de (Large White × Landrace) × Maxgro en Ukraine. Présentation des résultats du typage ADN de porcs hybrides de (Large White × Landrace) × Maxgro de LLC SPE « Globinsky pig complex ». En utilisant l'analyse PCR-RFLP du polymorphisme de la boucle-D de l'ADN mitochondrial, 7 haplotypes mitochondriaux ont été identifiés -C, D, E, G, K, N, O. Dans un échantillon de porcs hybrides (n=37), la concentration déterminée d'haplotypes (%). Il a été établi que les haplotypes mitochondriaux qui ont été identifiés С (23%) -sont caractéristiques des porcs Landrace, Hampshire, Pays de Galles (Wales), cochon sauvage (Ukraine, Pologne); haplotype O (12,8 %) -inhérent au cochon sauvage et à la race Landrace (Suède); haplotype G (12,8 %) -propre à la race du Pays de Galles, cochon sauvage (Italie); haplotype N (28%) -caractéristique de la Large White race de porcs, les représentants sont porteurs de type asiatique. Il convient de noter que l'haplotype asiatique N est caractéristique du cochon sauvage asiatique et de la race Berkshire. Les données sur l'hybridation des génomes mitochondriaux d'origine asiatique et européenne sont présentées -est la base de la création de lignées modernes de porcs hybrides sur la lignée maternelle. Les Introduction. L'analyse de l'ADN mitochondrial (ADNmt) est un outil d'évaluation de l'origine maternelle, de la phylogénie et de la structure de la population d'animaux domestiques [START_REF] Manuel | A Matrilineal Study on the Origin and Genetic Relations of the Ecuadorian Pillareño Creole Pig Population through D-Loop Mitochondrial DNA Analysis[END_REF]. Généralement, la recherche des distances génétiques entre les races dues à d'énormes mutations basées sur des variantes génétiques de l'ADNmt se concentre sur l'étude de la région de la boucle-D [START_REF] Manuel | A Matrilineal Study on the Origin and Genetic Relations of the Ecuadorian Pillareño Creole Pig Population through D-Loop Mitochondrial DNA Analysis[END_REF][START_REF] Toalombo | Efecto socioeconómico sobre las características fanerópticas de gallinas autóctonas de Ecuador[END_REF]. Une étude du génome mitochondrial est nécessaire pour estimer les relations génétiques entre les races, caractériser la spécificité de la race et identifier les individus. L'étude du génome mitochondrial peut expliquer et fournir un soutien supplémentaire pour l'évaluation des distinctions entre les des distinctions entre les races porcines européennes, asiatiques et commerciales sur la base de leur parenté [START_REF] Giuffra | The Origin of the Domestic Pig: Independent Domestication and Subsequent Introgression[END_REF]. Le temps écoulé depuis la divergence des formes ancestrales a été estimé à environ 500 000 ans, bien avant la domestication il y a environ 9 000 ans. Le cochon domestique provient du sanglier eurasien (Sus scrofa). Des preuves claires ont été obtenues pour que la domestication se soit produite indépendamment des sousespèces de sangliers en Europe et en Asie. Les porcs asiatiques ont été introduits en Europe au cours du 18ème et du début du 19ème siècle [START_REF] Giuffra | The Origin of the Domestic Pig: Independent Domestication and Subsequent Introgression[END_REF]. Les recherches menées (Giuffra E., Kijas J. M., Amarger V., 2000) ont montré que les données indiquaient une origine hybride de certaines grandes races porcines « européennes ». L'hybridation est répandue dans la nature et est un outil précieux dans l'élevage domestique [START_REF] Wang | Whole-genome analysis reveals the hybrid formation of Chinese indigenous DHB pig following human migration[END_REF]. L'introgression génétique peut entraîner la transmission d'allèles bénéfiques [START_REF] Wang | Whole-genome analysis reveals the hybrid formation of Chinese indigenous DHB pig following human migration[END_REF]. Un nombre croissant de preuves suggère un rôle substantiel de l'introgression dans l'amélioration des races domestiquées [START_REF] Eizirik | Genetics and Evolution of Mammalian Coat Pigmentation[END_REF][START_REF] Ackermann | Hybridization in human evolution: Insights from other organisms[END_REF]. Pour étudier l'histoire de la phylogénie sur la lignée maternelle, il est nécessaire de définir un groupe d'haplotypes similaires. Typiquement, un groupe d'haplotypes mitochondriaux similaires forme un haplogroupe. Le terme « haplogroupe » est largement utilisé en généalogie génétique -une science qui étudie l'histoire génétique de l'élevage avec en utilisant l'ADN mitochondrial (ADNmt). Les marqueurs génétiques de l'ADNmt sont transmis strictement par la lignée maternelle (de la mère à tous les descendants). Dans les populations plus jeunes, on ne trouve pas tous les allèles qui étaient sous la forme ancestrale des populations précédentes. Cela indique la présence d'une dérive génétique, ce qui conduit à la disparition de certains allèles de la population jeune. Dans cet esprit, l'intérêt de cette étude était de déterminer la diversité génétique chez les porcs de races transfrontalières.

porcs atteints de l'haplotype N appartiennent à l'haplogroupe A(D) et les porcs avec haplotype C, O, G appartiennent à l'haplogroupe E (E1 et E2). Il est possible que les haplotypes D (10,26%), E (5,13%), K (7,70%) appartiennent à l'haplogroupe A(D). Les porcs sauvages de type asiatique avec l'haplotype N appartiennent à l'haplogroupe A. Yorkshire et Berkshire appartiennent aux subhaplogroups D1a1 et D1b, D1e, D3confirmant la contribution maternelle des porcs asiatiques indigènes aux races modernes occidentales. Il s'est avéré que l'haplogroupe E chez les porcs hybrides est dominant, cependant, l'haplogroupe A est le précurseur de l'haplogroupe E. Je suppose que les porcs de grande race blanche avec haplotype N, D, E, K -contiennent des ressources génétiques autochtones. Porcs avec haplotype D, E, K -sont le résultat d'une hybridation avec des sangliers européens. Au fil du temps, cela a conduit à la disparition presque complète des principaux ancêtres du Moyen

Objectif de l'étude. Déterminer la diversité génétique chez les porcs de race transfrontalière (Large White × Landrace) × Maxgro. Déterminer la concentration d'haplotypes et d'haplogroupes dans la population porcine hybride.

Matériel et Méthodes. L'ADN a été extrait d'échantillons de poils d'oreille de porc à l'aide d'une résine Chelex-100 [START_REF] Корінний | Шерсть тварин як зручний об'єкт виділення ДНК для аналізу за допомогою ПЛР[END_REF], ainsi que du tissu épithélial de l'oreille du porc. L'extraction de l'ADN du tissu épithélial a été réalisée utilisation du kit DNAsorb-B nucleic acid extraction kit de TOV InterLab Service -Ukraine». L'extraction de l'ADN a été effectuée selon le protocole du fabricant. Tous les échantillons de poils et de tissu épithélial ont été soumis à une amplification par PCR. Des expériences en laboratoire ont été réalisées au Laboratoire de Génétique à l'Institut d'élevage Porcin et de Production Agro-Industrielle de NAAS, Poltava, Ukraine. La partie la plus variable du génome mitochondrial est la zone non codante de la boucle-D. Les zone de boucle-D du génome mitochondrial d'un porc d'une taille de 428 paires de bases sont soumises à une analyse. L'amplification par PCR des échantillons testés est réalisée selon le protocole décrit dans le (Tableau 1.). Les produits de l'hydrolyse de l'ADN ont été analysés à 8% des PAGE dans un tampon tris borate 1x à l'intensité du courant (5V/cm) longueurs de gel. Les plasmides d'ADN ont été utilisés comme marqueur de poids moléculaire pUC19 DNA/MspI et pBR322 DNA/MspI.Visualisation des produits de restriction a été réalisée par coloration bromure d'éthidium et visualisation sur transilluminateur en lumière UV. Si nécessaire, les tubes avec des produits PCR ont été stockés à une température de -20 o C .

SECTION VI. BIOLOGY AND BIOTECHNOLOGY

Résultats et Discussion. Remplacements nucléotidiques du génome mitochondrial d'un porc en positions 15558, 15580, 15616, 15714, 15758 modifier la possibilité de clivage enzymatique de l'ADN et sont déterminés par séparation électrophorétique de fragments restrictifs. Différentes combinaisons de polymorphismes définissent 18 variantes de marqueurs d'ADN mitochondrial, marqués de lettres latines de A à P (Tableau 3.) [START_REF] Почерняєв | Використання мітохондріальних ДНКмаркерів для контролю достовірності походження генеалогічних структур свиноматок[END_REF][START_REF] Почерняєв | Спосіб визначення мітохондріальних гаплотипів свиней[END_REF][START_REF] Ye | Determination of the genetic structure of pro-maternal pig breeds of Irish selection using mitochondrial DNA markers[END_REF].

Dans une grande population, la dérive génétique des allèles communs est très faible, mais dans une petite population, où le métissage a lieu entre des individus étroitement apparentés, la proportion d'allèles change relativement rapidement. Ainsi, la différence géographique observée dans les haplogroupes est causée par l'effet «de goulot d'étranglement» ou l'effet fondateur, suivi de la division de la population en groupes distincts ou une augmentation significative du nombre d'individus dans une population donnée. Sur cette base, les caractéristiques des haplotypes des races de porcs transfrontières ont été compilées (Tableau 3). Les caractéristiques des haplotypes des roches transfrontalières sont compilées sur le principe de Pochernyaev K.F. [START_REF] Pocherniayev | Genetic structure of Ukrainian Large White pigs, estimated using mitochondrial DNA-markers[END_REF][START_REF] Почерняєв | Використання мітохондріальних ДНКмаркерів для контролю достовірності походження генеалогічних структур свиноматок[END_REF][START_REF] Почерняєв | Спосіб визначення мітохондріальних гаплотипів свиней[END_REF][START_REF] Ye | Determination of the genetic structure of pro-maternal pig breeds of Irish selection using mitochondrial DNA markers[END_REF] grande variabilité des porcs commerciaux européens par rapport aux sangliers européens est en grande partie due à l'introgression des haplotypes asiatiques mais pas un mélange d'origine européenne. Conclusion. La principale source de la contribution pro-maternelle des races porcines transfrontalières est le type mitochondrial asiatique -(haplotype N). Ces résultats ont amélioré notre compréhension de l'origine matrilinéaire et du schéma de distribution phylogéographique de la diversité génétique des races transfrontalières de porcs en Ukraine. Je suis arrivé à la conclusion, que la sélection naturelle ne fonctionne pasou agit très faiblement dans en ce qui concerne le polymorphisme mononucléotidique, ce qui a conduit à la formation d'un haplogroupe de races porcines transfrontalières et se trouve aujourd'hui.

Perspectives de recherches futures. Utiliser le génome mitochondrial complet comme base pour l'analyse phylogéographique et la modélisation des les migrations de races transfrontalières et et sous-espèces de porcs sauvages. Haplotypes de porcs appartenant au le clade européen et asiatique peut être utilisé pour créer un programme d'élevage officiel. Afin de conserver et d'évaluer ces populations en utilisant l'analyse mitochondriale génétique.

  BIOLOGY AND BIOTECHNOLOGY Les mitogénomes de porcs hybrides ont été classés en deux grands clades d'origine asiatique et européenne (Tableau 3., Figure 2.,3.,4.). Dans le clade asiatique, les sangliers asiatiques étaient principalement dispersés dans les haplogroupes basaux de A et D. Les porcs sauvages de type asiatique avec l'haplotype N appartiennent à l'haplogroupe A. Porcs avec haplotype N (Yorkshire, Berkshire) également regroupés dans le clade asiatique. Yorkshire et Berkshire appartiennent aux subhaplogroups D1a1 et D1b, D1e, D3 -confirmant la contribution maternelle des porcs asiatiques indigènes aux races modernes occidentales. Porcs hybrides avec haplotype C (Landrace, Hampshire, Wales, cochon sauvage), G (Wales et cochon sauvage), O (Landrace, le cochon sauvage) regroupés dans le clade européen E. La race Landrace porte des haplotypes asiatiques limités.
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 21 Fig. 2. Concentration d'haplotypes d'ADNmt de porcs hybrides (Large White × Landrace) × Maxgro
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	Tableau 4 Caractérisation des haplotypes des races porcines transfrontalières Population Emplacement Haplotypes Haplogroupe Concentration, % La taille des fragments de restriction d'ADN, bp Landrace, Hampshire, Wales Ukraine, Pologne С E 23 346/60/22 introuvable parmi les races porcines domestiques D A , E 10,26 346/37/23/22 E A , E 5,13 247/159/22 sous-espèces de porc sauvage, Wales Italie G E 12,80 247/99/60/22 introuvable parmi les races porcines domestiques K A , E 7,70 203/159/44/2 2 Large White continents Asie N A (D) 28 203/136/44/2 3/22 sous-espèces de Suède О E 12,80 203/99/60/44/ 116 SECTION VI.
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