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Résumé

Les séquences de la région de contréle de I'ADN mitochondrial ont été analysées a partir de
162 loups provenant de 27 localités du monde entier et de 140 chiens domestiques
représentant 67 races. Les séquences provenant de chiens et de loups ont montré une
diversité considérable et ont soutenu I'hypothese selon laquelle les loups étaient les ancétres
des chiens. La plupart des séquences de chiens appartenaient a un clade monophylétique
divergent ne partageant aucune séquence avec les loups. La divergence des séquences au sein
de ce clade suggere que les chiens sont apparus plus de 100 000 ans avant le présent. Les
associations d'haplotypes de chiens avec d'autres lignées de loups indiquent des épisodes de
mélange entre loups et chiens. Les échanges génétiques répétés entre les populations de
chiens et de loups peuvent avoir été une source importante de variation pour la sélection
artificielle.

Les données archéologiques ne permettent pas de déterminer si les chiens domestiques sont
issus d'une seule population de loups ou s'ils proviennent de plusieurs populations a des
époques différentes (1, 2). Pendant la majeure partie de la fin du Pléistocene, les hommes et
les loups ont coexisté sur une vaste zone géographique (1), ce qui a donné lieu a des
événements de domestication indépendants et a des échanges génétiques continus entre les
loups et les chiens. L'extréme diversité phénotypique des chiens, méme aux premiers stades
de la domestication (1, 3, 4), suggere également un patrimoine génétique varié. Par
conséquent, la diversité génétique des chiens peut avoir été enrichie par de multiples
événements fondateurs, éventuellement suivis de croisements occasionnels avec des

populations de loups sauvages.

Nous avons séquencé des parties de 'ADN mitochondrial des loups et des chiens
domestiques. Dans un premier temps, 261 paires de bases (pb) du domaine gauche de la
région de contréle mitochondriale (5) ont été séquencées a partir de 140 chiens représentant
67 races et cing croisements et de 162 loups représentant 27 populations d'Europe, d'Asie et
d'Amérique du Nord (Fig. 1) (6). Etant donné que toutes les espéces sauvages du genre Canis
peuvent se croiser (7) ils sont donc des ancétres potentiels du chien domestique, cing coyotes
(Canis latrans) et deux chacals dorés, deux chacals a dos noir et huit chacals de Simien (C.

anreus, C. mesomelas et C. simensis, respectivement) ont également été séquencés.

La région de controdle des loups et des chiens était treés polymorphe (Figure 1). Nous avons

trouvé 27 haplotypes de loups qui différaient en moyenne de 5,31 & 0,11 (+ SE) substitutions
(2,10 £ 0,04%), avec un maximum de 10 substitutions (3,95%). La distribution des
haplotypes de loups a démontré une spécificité géographique, avec la plupart des localités
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contenant des haplotypes uniques a une région particuliere (Fig. 1). Quatre haplotypes (W2,
W7, W14 et W22) étaient largement répandus. Chez les chiens, 26 haplotypes ont été trouvés.
Seul I'haplotype D6 était également présent en Roumanie (W6). La divergence des séquences
entre les chiens était similaire a celle observée chez les loups. Les haplotypes de chiens
différent en moyenne de 5,30 + 0,17 substitutions (2,06 + 0,07%), avec une divergence
maximale de 12 substitutions (4,67%). La diversité des haplotypes mitochondriaux chez les
chiens n'a pas pu étre répartie en fonction des races. Par exemple, chez huit bergers
Allemands examinés, cinq séquences distinctes ont été trouvées, et chez six golden retrievers,
quatre séquences ont été détectées. Par exemple, les haplotypes D4, D3, D5 et D1 ont été
trouvés dans 14, 14, 9 et 7 races, respectivement. Aucune séquence de chien ne differe d'une
séquence de loup par plus de 12 substitutions, alors que les chiens difféerent des coyotes et
des chacals par au moins 20 substitutions et deux insertions. Ces résultats plaident clairement
en faveur d'une ascendance de loup pour les chiens. Cependant, comme I'ADN
mitochondrial est transmis par la mere, les croisements entre les chiens femelles et les coyotes
ou chacals males ne seraient pas détectés. Des études plus limitées sur les marqueurs
nucléaires soutiennent la conclusion que le loup est 'ancétre du chien domestique (8).

Plusieurs méthodes d'analyse phylogénétique, dont le maximum de vraisemblance (9), le
maximum de parcimonie (10), les réseaux a portée minimale (11) et la parcimonie statistique
(12), ont été utilisées pour étudier les relations entre les séquences. Toutes les analyses ont
permis de regrouper les haplotypes de chiens en quatre clades distincts, bien que la topologie
a l'intérieur des clades et entre les clades differe d'un arbre a l'autre (13). Comme l'illustre
l'analyse par jointure de voisinage (Figure 2A), trois des quatre clades monophylétiques
définissent un clade plus large contenant tous les haplotypes de chiens sauf trois et un sous-
ensemble d'haplotypes de loups (W4 et W5). Le clade I comprend 19 des 26 haplotypes de
chiens. Ce groupe contient des représentants de nombreuses races communes ainsi que des
races anciennes telles que le dingo, le chien chanteur de Nouvelle-Guinée, le basenji
Africain et le lévrier (14). Le clade II comprenait I'haplotype de chien D8, provenant de
deux races Scandinaves (elkhound et jimthund), et était étroitement lié¢ a deux haplotypes de
loups trouvés en Italie, en France, en Roumanie et en Grece (W4 et W5). Le clade IIT
contenait trois haplotypes de chiens (D7, D19 et D21) trouvés dans une variété de races telles
que le berger Allemand, le husky Sibérien et le chien sans poil Mexicain. Enfin, le clade IV
contenait trois haplotypes (D6, D10 et D24) identiques ou tres similaires a un haplotype de
loup (W6) trouvé en Roumanie et dans l'ouest de la Russie, ce qui suggere une hybridation
récente entre chiens et loups. De nombreuses races contenaient des représentants de plus
d'un groupe d'haplotypes de chiens (Fig. 1).

Comme le support bootstrap global pour de nombreux inter-nodes de la Figure 2A était
faible, 1030 pb de la région de contréle ont été séquencés pour 24 canidés, y compris des
représentants des quatre clades de chiens (15). Bien que l'association des clades soit
différente, les analyses des séquences plus longues ont fourni un support plus fort pour les
quatre groupements monophylétiques d'haplotypes de chiens (Fig. 2B) (13). Un test de
Wilcox a été utilisé pour évaluer la monophylie des clades de chiens (16). .a monophylie de
tous les haplotypes de chiens peut étre rejetée, et la monophylie des clades I, II et III est
marginalement rejetée (P = 0,0004 et P = 0,053, respectivement). Dans les deux arbres, les
clades II et IV d'haplotypes de chiens sont les plus étroitement liés aux séquences de loups
d'Europe de I'Est (Grece, Italie, Roumanie et Russie occidentale).
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Fig. 1. Substitutions et délétions (-) observées dans 261 pb de la séquence de la région de contrdle chez le loup (W) et
le chien (D). La séquence du chien D13 avait la méme séquence que D4, & I'exception d'une insertion d'une répétition en
tandem de 67 pb. Les chiffres |, I, Il et IV indiquent les assignations aux quatre clades de séquences de chiens. Localités
du loup : Bulgarie (n = 1, W7) ; Croatie (n = 5, W2) ; Estonie (n = 1, W10) ; France (n = 2, W4) ; Finlande (n = 2,
W10) ; Gréce (n =7 ; W2, W5, W8, et W9) ; Italie (n = 12, W4) ; Pologne (n = 1, W3) ; Portugal (n = 19 ; W1 et
W2) ; Roumanie (n = 4 ; W5 et W6) ; Russie (n = 3 ; W6,W10, et W26) ; Espagne (n = 46 ; W1 et W3) ; Suéde (n =
2 ; W2 et W10) ; Afghanistan (n = 3, W18) ; Chine (n = 3 ; W14, W19 et W27) ;Inde (n =1, W12);Iran(n= 6 ;
W16 et W17) ; Israél (n =16, W11) ; Arabie Saoudite (n =7 ; W7, W12, W13, W14 et W15) ; Turquie (n = 2, W2)
; Alaska (n = 3, W20) ; Alberta (n = 1, W22) ; Labrador (n = 3, W22) ; Mexique (n = 5, W25) ; Montana (n = 1,
W22) ; Territoires du Nord-Ouest (n = 3, W22) ; et Yukon (n = 3 ; W21, W23, et W24). Races de chiens : baseniji (n
=1,D2); basset (n = 1, D) ; boxer (n = 1, D4) ; buhund Norvégien (n = 1, D1) ; bulldog (n = 1, D6) ; chinois & créte
(n=2; D2 et D25) ; chow chow (n =3 ; D1, D2 et D3) ; colley (n = 1,D1) ; border collie (n = 3 ; D1 et D5) ; teckel &
poil dur (n = 3 ; D5 et D10) ; dingo Australien (n = 4, D18) ; elkhound norvégien gris (n = 9 ; D3 et D8) ; chien esquimau
(n=1,D23) ; berger allemand (n = 8 ; D4, D5, D6, D7 et D19) ; lévrier (n = 1, D9) ; groenendael (n = 1, D6) ; Mexican
hairless (n = 6 ; D3, D6, D21, et D26) ; hamilton stévare (n = 1, D5) ; Afghanistan hound (n = 3, D6) ; Alaskan husky (n
= 2 ; D4 et D7) ; Siberian husky (n = 3 ; D3, D7 et D18) ; jégmthund (n = 3 ; D7 et D8) ; keeshond (n = 1, D5) ; kuvasz
(n =1, D4) ; Leonberger (n = 2 ; D1 et D4) ; Norvégien (n = 1,D16) ; Mareema (n = 1, D56) ; mastiff des Pyrénées (n
=1,D11); Terre-Neuve (n = 1, D4) ; otter hound (n = 1, D6) ; papillon (n = 2 ; D3 et D4) ; caniche (n = 1, D3) ; caniche
jouet (n = 1, D6) ; carlin (n = 1, D26) ; Chesapeake Bay retriever (n = 1, D13) ; flat-coated retriever (n = 3 ; D4 et
D10) ; golden retriever (n = 6 ; D4, D6, D15 et D24) ; labrador retriever (n = é ; D4 et D12) ; Rhodesian ridgeback (n
=1, D26) ; rottweiler (n = 2, D3) ; Samoyede (n = 3 ; D1, D4 et D5) ; St. Bernard (n = 1, D9) ; schipperke (n = 1, D4)
; schnauzer géant (n = 3 ; D4 et D7) ; schnauzer miniature (n = 1, D9) ; setter anglais (n = 4 ; D3 et D5) ; setter Irlandais
(n =3 ;D1 et D9) ; chien chanteur de Nouvelle-Guinée (n = 2, D18) ; shar (n = 1, D26) ; chien de berger Islandais (n
=1, D3); chien de berger de l'ancienne Angleterre (n = 1, D5) ; shiba inu (n = 1, D20) ; épagneul Cavalier King Charles
(n=1,D17) ; épagneul d'eau Irlandais (n = 1, D) ; springer spaniel (n = 1, D3) ; épagneul Tibétain (n = 1, D) ; spitz
(n =1, D22) ; spitz Japonais (n = 1, D3) ; airedale terrier (n = 1, D7) ; border terrier (n = 2, D3) ; fox terrier (n = 2 ;
D3 et D14) ; Norfolk terrier (n = 2, D4) ; West Highland terrier (n = 2, D7) ; Tibetan terrier (n = 2 ; D2 et D9) ;
wachtelhund (n = 1, D5) ; whippet (n = 1, D3) ; Irish wolfhound (n = 2, D11) ; et croisements (n = 5 ; D1, D3, D4, D5, et
D18)
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Fig. 2. (A) Arbre de jonction de voisinage des haplotypes de loups et de chiens (D13 exclu ; voir Fig. 1) basé sur 261
pb de la séquence de la région de contréle (17). (B) Arbre de jonction des voisins de 8 génotypes de loups et de 15
génotypes de chiens, basé sur 1030 pb de la séquence de la région de contrdle. Les suffixes a, b et c aprés les étiquettes
d'haplotypes ont été utilisés pour distinguer les séquences identiques de 261 pb qui ont des séquences différentes de
1030 pb. Le support bootstrap est indiqué aux nceuds s'ils sont trouvés dans plus de 50% des 10 000 boot straptrees

Le coyote et le loup ont une divergence de séquence de 0,075 £ 0,002 (17) et se sont séparés
il y a environ un million d'années, selon les estimations des archives fossiles (18). Par
conséquent, la divergence de séquence entre les génotypes les plus différents du clade I (le
groupe le plus diversifié de séquences de chiens) n'étant pas supérieure a 0,010, cela implique
que les chiens pourraient ¢tre apparus il y a 135 000 ans (19). Bien que ces estimations
puissent étre gonflées par des substitutions multiples non observées sur des sites
hypervariables (20), la divergence des séquences au sein du clade I implique clairement une
origine plus ancienne que les 14 000 ans avant le présent suggérés par les données
archéologiques (21). Néanmoins, des ossements de loups ont été trouvés en association avec
ceux d'hominidés dés le milieu du Pléistocene, il y a jusqu'a 400 000 ans (1, 22). Les dates
anciennes de domestication basées sur les séquences de la région de controle ne peuvent
s'expliquer par le maintien de lignées ancestrales de loups, car la classification I est
exclusivement monophylétique par rapport aux séquences de chiens et, par conséquent, la
séparation entre les chiens et les loups a été suffisamment longue pour que la coalescence ait
eu lieu. Pour expliquer cette divergence, nous émettons I'hypothese que les premiers chiens
domestiques n'étaient peut-étre pas morphologiquement distincts de leurs parents sauvages.
11 est concevable que le passage, il y a environ 10 000 a 15 000 ans, de sociétés de chasseurs
nomades a des centres de population agricole plus sédentaires ait imposé aux chiens de
nouveaux régimes sélectifs qui se sont traduits par une divergence phénotypique marquée
avec les loups sauvages (23).
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Bien que les races individuelles présentent une uniformité en ce qui concerne le
comportement et la morphologie, la plupart des races témoignent d'un héritage
génétiquement diversifié, car elles contiennent des haplotypes différents. En outre, les
séquences de chiens sont regroupées avec différents groupes d'haplotypes de loups. Par
conséquent, apres 'origine des chiens a partir d'un ancétre loup, il est possible que les chiens
et les loups aient continué a échanger des genes. Les rétrocroisements pourraient avoir fourni
une partie de la matiere premicre pour la sélection artificielle et pour l'extraordinaire degré
de diversité phénotypique du chien domestique. Les especes domestiques de plantes et
d'animaux dont les progéniteurs sauvages sont éteints ne peuvent pas étre enrichies par des
croisements périodiques, et les changements dus a la sélection artificielle peuvent étre plus
limités.
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