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AVANT-PROPOS

La génétique a connu un développement important au cours des derniéres décennies.
C'est un domaine scientifique dont les applications pratiques sont essentielles et dont les
implications théoriques sont fondamentales. L'amélioration génétique animale fait surtout
appel a la génétigue mendélienne, a la génétique des populations et a la géneétique
quantitative. Cependant, la génétique moléculaire s'impose de plus en plus comme un outil
incontournable dans ce domaine. Par les résultats qu'elle apporte comme par la logique qu'elle
impose, la génétique constitue une discipline particulierement formatrice, qui permet
d'exercer utilement la capacité de réflexion et de raisonnement.

Ce support de cours et exercices apporte une aide aux étudiants et qui permettra
d’approfondir leurs connaissances, d’améliorer leurs compétences et de s’entrainer sur des cas
proches de la réalité.

Le présent cours est réparti en trois chapitres : génétique qualitative, génétique des
populations et la génétique quantitative, toutes appliquées aux animaux. Chaque chapitre est il
méme subdivisé en certain nombre de sous chapitres.

Chaque sous chapitre est suivi par un certain nombre d’exercices sous formes des
travaux dirigés.

Le nombre d’exercices differe d’un chapitre a I'autre. Cette différence est liée a
I'importance et a la nouveauté du chapitre. Les exercices proposes sont d'une difficulté
variable et visent a donner I'occasion aux étudiants pour tester ses connaissances. Ce cours ne
contient pas les solutions des exercices proposés. Cependant, tous les exercices seront résolus
avec I’enseignant.

Le cours ne renvoie a aucune référence particuliere. 1l a pour origine plusieurs ouvrages
: 1. Boujenane, R. Jussiau, L. Montméas, R. Papet, D.S. Falconer, L.D. Van Vleck, R.A.
Mrode, F. Minvielle, N.D. Cameron. L. Ollivier et J.-P. Henry ont été des sources
d'inspiration qu'il faut mentionner.
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Généralité

L amélioration des productions animales concerne deux principaux aspects :

i) I’amélioration des conditions du milieu d’élevage des animaux (maitrise de
I’alimentation, la santé, le bien étre et la conduite des troupeaux ....etc.)

ii) I’amélioration des performances des animaux par des méthodes génétiques (sélection
et/ou croisement) pour produire des types d’animaux a haut rendement répondant aux besoins
de la consommation humaine.

La notion d’amélioration des qualités ou des résultats des animaux est trés ancienne.
Pour I’obtenir, I’éleveur faisait un choix empirique d’animaux reproducteurs supposés les
meilleurs pour un certain nombre de caractéres.

Ce choix a été le résultat :

- de I’observation de variation entre individus (d’ou la notion de variabilité des
caractéres et de la notion de la variance).

- de I’observation de la ressemblance entre individus qui ont des liens de parenté. Cela
laisse penser que la supériorité ou la différence observée est transmissible de la génération des
parents a la génération des descendants (d’ou la notion de transmissibilité des caracteres).

- du fait que certains reproducteurs, notamment les méales, de donner un nombre de
descendants plus grand que celui nécessaire a leur remplacement (d’ou la possibilité de faire
un tri et un choix des jeunes destinés au renouvellement du troupeau).

Il faut retenir que I’amélioration génétique des animaux domestiques a été pratiquée de
facon empirique. Les résultats étaient lents a obtenir car les lois de la génétique n’étaient pas
encore connues.

Il a fallu connaitre les travaux de Mendel au départ (génétique Mendélienne).

Il a fallu attendre aussi les résultats des travaux des recherches sur la découverte des
chromosomes puis sur les mécanismes de réplication et de transmission des chromosomes et
des genes lors de la méiose et de la fécondation.

Cela a permis de comprendre, les modes de transmission des caracteres d’une
géneration a I’autre.

L’amélioration génétique des productions agricoles a fait des progrés importants,
d’abord chez les végétaux puis chez les animaux.

Cela a été rendu possible grace au développement d’autres sciences telles que la
mathématique et la statistique.

En ce qui concerne le domaine des productions animales qui font I’objet de ce cours, il
faut retenir que le véritable essor des programmes d’amélioration génétique des animaux
domestiques a eu lieu a partir des années 40 avec le développement des techniques de
reproduction et notamment insémination artificielle.

Depuis, de nombreux pays ont développé des programmes nationaux d’amélioration
géneétiques de leurs cheptels, pour répondre a des besoins économiques.

Il apparait donc que les secteurs de développement et de la recherche en Agriculture,
doivent jouer un ro6le important dans I’organisation des professions. Pour realiser des
programmes d’amélioration génétique des performances des animaux pour obtenir des
produits en quantité et en qualité destinés aux besoins de la consommation humaine.

L amélioration génétique appliquée aux espéces animales, porte essentiellement sur des
caractéres d’intérét économique et qui font I’objet d’observations ou de mesures sur les
individus de la population étudiée.

Il s’agit donc surtout de la génétique quantitative appliquée aux productions animales.
Mais chaque fois que cela est nécessaire, d’autres branches développées dans le domaine de la
génétique peuvent étre intégrées dans des programmes d’Amélioration Genétique des
Animaux Domestiques.
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Par exemple, I’établissement de carte génétique des races, I’étude des génes marqueurs,
études des liens entre génes et anomalies.

Dans les pratiques courantes de I’élevage des animaux producteurs de produits destinés
au marché, les branches génétiques souvent appliquées sont les suivantes :

a) Genétique qualitative (formelle) : polymorphisme qualitatif (étude des genes a effet
visible a I’ceil nu)

b) Etude des structures génétiques des populations animales (étude des variations du
polymorphisme).

c) Génétique quantitative: étude du polymorphisme quantitatif (des caractéres
mesurables).



PARTIE I : COURS




Chapitre 1. Génétique Qualitative et Intéréts en Sciences Agronomiques

Rappels sur quelques définitions génétiques

Les caractéres qualitatifs sont souvent appelés « mendéliens » en référence aux travaux
de Mendel (1822-1884), conduits dans le réegne végétal sur des caracteres de méme type, ils
peuvent étre appelés caracteres qualitatifs.

La génétique mendélienne ou qualitative qui étudie les genes ayant une action
importante, visible sur le caractére. Les proportions de Mendel, bien connues, qui décrivent le
mécanisme fondamental de I’hérédité, ne peuvent étre observées que lorsque la présence d’un
géne particulier a un seul locus conduit a une différence aisément détectable d’une propriété
quelconque de I’organisme. De ce fait, le déterminisme génétique des caractéres qualitatifs est
simple, le plus souvent :

- ils sont sous la dépendance d’un seul locus pour lequel le nombre d’alléles est limité
(généralement deux). Dans ces conditions, chaque géne a une action importante et nettement
repérable sur ces caracteres d’ou I’appellation de géne majeur.

- ils ne sont pas soumis a I’influence du milieu dans lequel vivent les animaux.

- ils font I’objet d’une variation discontinue ou discréte, de sorte que les individus
peuvent étre classés en un petit nombre de catégories bien distinctes. Par exemple, pour le
cornage des animaux : les animaux sans cornes, ou mottes, et les animaux avec cornes.

En simplifiant, on peut dire, par exemple, que le caractére couleur des yeux dépend d'un
seul géne. Cependant, la couleur des yeux peut varier d'un individu a l'autre : yeux bleus, yeux
verts, yeux marrons....etc. Ces variantes sont dues a des formes différentes du gene appelées
genes alléles.

Ces caractéres qualitatifs dont la majorité sont observables a I’eeil nu, qui le plus
souvent ne se mesurent pas, peuvent étre répartis en trois catégories :

- Les caractéres de I’extérieurs : couleur de robe ou de plumage, présence ou absence
des cornes, anomalie physique, etc ;

- Les caracteres biochimiques : type de caséine dans le lait par exemple ;

- Les caracteres pathologiques : résistances au stress, sensibilité a la tremblante ovine,
anomalie BLAD chez les bovins, etc.

Un chromosome est constitué dune longue molécule d'ADN (acide
désoxyribonucléique) sur laquelle se succédent les genes comme des perles sur un collier. Un
gene est donc une portion de la molécule d'’ADN constituant un chromosome.

Gene = partie d’un chromosome qui porte I’information génétique correspondant & un
caractére héréditaire (figure 1).

Le locus c’est I’emplacement du géne sur un chromosome (terme exclusivement
topographique)

L’allele c’est I'unité génomique occupant le méme locus sur deux chromosomes
homologues (figure 2).

Lorsque les deux alléles sont identiques on est dans un cas d’homozygotie. Le cas
contraire c’est I’hétérozygotie.

Chaque chromosome, comporte des milliers de génes porteurs d’une partie de
I’information génétique. On estime que dans I’espece humaine, il existe entre 20 000 et 25
000 genes répartis sur les 23 paires de chromosomes.

L'étude des caryotypes a montré que les chromosomes peuvent étre regroupés par paires.
On désigne habituellement le nombre de paires par n et donc le nombre total de chromosomes
par 2 n.

Le nombre de chromosomes varie d'une espéce a l'autre, mais il est fixé pour une espece
donnée. Chaque espece est caracterisée par son caryotype : le nombre et l'aspect (taille,
forme) des chromosomes sont les mémes pour tous les individus de I'espece. L'analyse du
caryotype a pour objectif la détection d'éventuelles anomalies ou accidents chromosomiques.
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Pour le lapin 2 n = 44, la poule 2 n = 78, I'homme 2 n = 46 bovin et caprin 2 n = 60, ovin 2 n
=54,

- l‘ o Portion responsable de la fabneation d'une enzyme nécessaire ala digestion du
o galactose

¢ Portion responsable de 1a fabncation d'une melécule nécessaire al'audition

gy«——— Portion responsable de la fabneation d'une molécule nécessaire al'olfaction

)4 Tortionresponsable de la fabrication des molécules A, B et O htes aux groupes

Figure 1. Emplacement de quelques génes sur le chromosome 9 (espéce humaine)

] ] O Allele A
< = @ AlklB
-
> Gene
[l |
2 chromosomes Homologues
QD

Figure 2. Geéne et allele

1. Interactions entre génes alléles et genes non alléles

1.1 Interactions entre genes situés au méme locus (genes alleles)

Lorsque les deux alleles d’un locus sont identiques, ils se manifestent de la méme facon
au niveau du phénotype. Lorsqu’ils sont différents, plusieurs modes d’action des genes
peuvent expliquer les relations génotype-phenotype.

1.1.1 Dominance
a) Définition

Les manifestations d’un allele peuvent totalement masquer les manifestations de I’autre.
Le premier est qualifié de dominant, le deuxieme le dominé ou le récessif. Pour qu’un alléle
récessif puisse se manifester dans le phénotype, il est nécessaire qu’il soit a I’état

homozygote.
Pour un locus a 2 alléles A et a nous obtenons :
3 genotypes possibles  AA Aa aa
2 phénotypes [A] [a]

Par convention, il est commode d’écrire le phénotype entre crochets : [ ]

La dominance s’observe chez les hétérozygotes, dont le phénotype correspond a
I’expression du gene dominant.

Le tableau 1 indique quelques exemples de dominance chez les principales especes
domestiques.
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Tableau 1. Quelques exemples de dominance chez les espéces domestiques

Action de I’allele dominant | Action de I’alléle récessif
- Robe uniforme - Robe pie
- Absence de cornes - Présence de cornes
Bovins - Téte blanche - Téte colorée
- Couleur noir de la robe - Couleur rouge de la robe
Ovins - Couleur noire de la téte et | - Couleur rouille de la téte et
des pattes des pattes
- Laine blanche - Laine pigmentée
Caprins - Absence de cornes - Présence de cornes
- Poils courts - Poils longs
Volailles -counu - cou emplumé
- plumage blanc - plumage doré

La dominance peut étre, soit compléte lorsque les phénotypes de I’hétérozygote et de
I’homozygote dominant sont identiques, soit partielle ou incompléte lorsque I’alléle récessif
se manifeste de fagon plus ou moins discréte chez les hétérozygotes. Par exemple, chez les
bovins, le gene «robe uniforme » domine le géne «robe pie » de fagon incompléte car
quelques taches blanches subsistent chez les animaux croisés hétérozygotes.

b) Exemple de caractéres commandés par des génes dominats ou récessifs ayant un

intérét zootechnique

Chez les bovins, un couple d’allele gouverne I’existence du cornage P (polled =
absence de cornes), p (présences de cornes). On peut rencontrer trois phénotypes : PP, Pp et
pp, mais seulement deux phénotypes [P] et [p] en raison de la dominance de P sur p. Quelques
races sont génétiqguement dépourvues de corne.

Des tentatives de création de lignees génétiguement mottes au sein de certaines races
surtout les races allaitantes comme la charolaise, sont actuellement menées afin de réduire les
risques d’accidents.

Chez la volaille, au locus contrélant I’emplumement du cou, les alléles N (cou nu) et e
(cou emplumé). Les poules de phenotype [N] (génotype NN et Ne) réalisent de meilleures
performances quand la température est supérieure & 30 °C et donne un rendement de viande
supérieur.

1.1.2 Codominance ou dominance intermédiaire

a) Définition

La codominance correspond a I’expression conjointe de deux alléles. Le phénotype de
I’hétérozygote est composé de la juxtaposition des phénotypes des deux homozygotes.

Pour un locus a 2 alléles A et a nous obtenons :
3 génotypes possibles  AA Aa aa

3 phénotypes [A] [Aa] [a]

b) Exemple de caracteres commandés par des génes dominats ou récessifs ayant un
intérét zootechnique

Chez les bovins laitiers, au locus de la caséine Kappa situé sur la paire de chromosome
n° 4, il existe deux alléles A et B. a ce locus une vache peut étre :

- homozygote AA : sont lait contient la caséine Kappa-A, son phénotype s’écrit [A] ;

- homozygote BB : sont lait contient la caséine Kappa-B, son phénotype est [B] ;




Chapitre 1. Génétique Qualitative et Intéréts en Sciences Agronomiques

- hétérozygote AB : sont lait contient la caséine Kappa-A et la caséine Kappa-B, son
phénotype est [AB].
Remarque : La caséine Kappa-B, est favorable au rendement fromager et a la tenue du caillé
1.1.3 Pénétrance
Dans certains cas, un alléle dominant a une action irréguliere, c'est-a-dire que le
caractére dominant ne se manifeste pas chez tous les hétérozygotes.
On définie la pénétrance d’un allele comme :

Nombre des hetérozygotes montrant le phénotype dominant
Nombre total des hétérozygotes

1.1.4 Expressivité

L’ expressivité mesure I’intensité de réalisation du caractére dominant lorsqu’il se
manifeste chez les hétérozygotes.

2. Interactions entre génes situés a des locus différents (génes non alleles)

L’action d’un géne peut étre modifiée par des genes non alléles, appelés, selon leur
mode d’action, genes modificateurs et génes épistatiques.

2.1 Les génes épistatiques

L’épistasie c’est I’interaction entre 2 locus différents qui agissent sur un méme caractéere.
Un géne épistatique masque I’expression d’un géne non alléle.

Il'y a épistasie lorsque au moins deux génes non alléles se combinent pour produire un
effet qui n’est pas le résultat cumulatif de I’action de ces génes.

L’épistasie inclut au moins deux locus. Par conséquent, la connaissance des rapports du
di-hybridisme est importante pour I’étude de I’épistasie, car elle permet de décider si
I’épistasie existe ou pas, et dans le cas échéant, quel type d’épistasie est mis en cause.

Il'y a évidence d’épistasie lorsque les fréquences di-hybrides sont produites de telle
sorte que deux classes phénotypiques ou plus sont combinées.

Les genes de contr6le du dépbt des pigments du plumage ou des poils sont soumis a
I’effet épistatique de gene non alleles inhibiteurs de leur activité.

2.2 Géne complémentaire

Ce sont des génes non alléles qui par leur action combinée sont a I’origine d’un
phénotype différent de ceux qu’ils induisent séparément ; ils se complétent pour produire un
effet nouveau.

2.3 Pléiotropie

Il 'y a pléiotropie, lorsqu’un géne commande plusieurs caracteres apparemment sans
rapport fonctionnel les uns avec les autres. On dit que le géne a un effet pléiotropie.

L’exemple le plus cité en élevage est celui du cornage et de I’intersexualité chez les
caprins. Ainsi, les animaux homozygotes PP sont porteurs de graves malformations de
I’appareil génital.

- Les femelles PP présentent une masculinisation plus ou moins poussée et elles sont
toutes stériles. Par conséquent, il n’y a pas de chevres reproductrices adultes de génotypes PP.
les chevres fertiles sont soit Pp si elles sont mottes, soit pp si elles sont cornues.

- Chez les males : les trois génotypes PP, Pp et pp sont présents, mais 50 a 80 % des
males PP sont stériles.

3. Alleles multiples

On parle d’alleles multiples lorsque plus de 2 alleles peuvent exister pour un locus
donné. Les alleles multiples constituent une série allélique.

3.1 Systeme ABO chez I’lhomme

On distingue 4 groupes sanguins chez I’homme A, B, AB et O caractérisés par la
présence ou l’absence de deux antigénes sur les hématies. Les quatre phénotypes sont

6
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commandés par une série allélique de trois alléles 1?, 1B,
déterminé par le génotype 1°1” et 1”1, le groupe sanguin B est déterminé par les génotypes |
et 1%, le groupe sanguin AB est déterminé par le génotype I* 1% et le groupe sanguin O est
déterminé par le génotype ii.

3.2 Groupe sanguin chez les bovins

Le groupe sanguin d’un bovin est la liste des anticorps/antigénes (désignés par des
lettres affectées d’indices ou d’accents) provoquant I’némolyse des hématies.

Lors du controle de la parenté, les principes suivants doivent étre respectés :

- Chaque antigéne ou groupe d’antigenes correspond a un gene dominant et I’absence de
tels antigénes a un gene récessif

- Un individu ne posséde un antigene que si I’un ou les deux parents le possede.

4. Liaison entre des génes situés sur un méme chromosome

Dans le cas du di-hybridisme et du poly-hybridisme il y a ségrégation indépendante des
alléles ou caractére. En réalité, cela n’est vari que lorsque les locus concernés sont sur des
chromosomes différents.

Des locus, et donc des genes, situés sur un méme chromosome et assez proches I’un de
I’autre ont tendance a étre transmis ensemble lors de la méiose les différents locus et genes ne
sont alors pas indépendants c’est la liaison entre géne non alléles ou linkage.

5. Génétique liée au sexe

Les cellules somatiques des animaux possedent un nombre constant de chromosomes
égal a 2 n que I’on peut décomposer chez les vertébrés en (2 n-2) chromosomes autosomes +
2 chromosomes sexuels encore appelés hétérochromosomes ou hétérosomes ou gonosomes.
Chez les mammiferes, la femelle possede 2 hétérosomes identiques: XX, alors qui sont
dissemblables chez le male : XY

Le sexe femelle est qualifié d’homogamétique, car il ne produit qu’un seul type de
gametes, de formule chromosomique (n-1) autosomes + X. Celui du male est qualifié
hétérogamétique, car deux types de gametes sont produits, ceux portant (n-1) autosomes + X
et ceux portant (n-1) autosomes + Y

Chez les oiseux, c’est le sexe de la femelle qui est hétérogamétique ZW par contre le
male est un ZZ

A titre d’exemple, nous avons représenté (figure 3) les chromosomes de la drosophile.

Ces chromosomes, ou chromosomes sexuels, ont une constitution particuliére. En effet,
les génes situés sur le chromosome X n’ont pas, bien souvent, d’alléles correspondants sur le
chromosome Y. De ce fait, si les génes gouvernants certains caracteres sont portés par les
chromosomes sexuels, on obtient des résultats en F1 et F2 différents de ceux que nous avons
obtenus dans le cas de I’hérédité autosomal.

5

Femelle Male

i. Ainsi le groupe sanguin A est
BB
I

Figure 3. Trois paires d’autosomes chez la drosophile et une paire I’hétérochromosome
(XY) chez le male et (XX) chez la femelle
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Le chromosome sexuel Y porte presque exclusivement des déterminants sexuels, c'est-a-
dire des génes dont I’expression permet la réalisation du sexe. Le chromosome X, par contre,
porte en plus des déterminants sexuels un grand nombre d’autres genes. Ainsi I’hérédité liée
au sexe est essentiellement une hérédité liée au chromosome X. Ceux-ci peut trouvent trouver
pour le sexe homogamétique a I’état homozygote ou hétérozygote, alors que, pour le sexe
hétérogamétique, ils se trouvent en un seul exemplaire et se manifestent toujours, qu’ils soit
dominant ou récessif.

D’une facgon pratique, on se rend compte qu’un caractére est lié au sexe en effectuant un
croisement réciproque entre les individus étudiés. Par exemple,

1 croisement (male XY, « blanc ») X (femelle XX, « noire »)

2 °™ croisement (femelle XX, « blanche ») X (male XY, « noir »)

Supposons que le caractére noir soit dominant et que les individus croisés appartiennent
a des lignées pures.

Deux éventualités peuvent se produire :

Le gene responsable de la couleur est porté par un autosome
Dans ce cas, les descendants des deux croisements seront tous noirs indépendamment de leur
sexe.

Le gene responsable de la couleur est porté par un chromosome sexuel X
Dans ce cas, le premier croisement donnera une descendance homogéne composée
d’individus noirs (males et femelles)

X" Y
xN XN X" XNy
xN XNxN XNy

Le deuxieme croisement, au contraire, donne des résultats différents. Toutes les femelles
seront noires alors que tous les males seront blancs.

xN Y
X" XN x" X"y
X" XNxn XY

Deux cas de I’hérédité liée au sexe, deux cas méritent d’étre étudiés compte tenu de leur
intérét zootechnique.

5.1 Quelques caractéristiques de I’hérédité liée au sexe

a) Hérédité dominante liée au sexe

- Un male affecté accouplé a une femelle normale transmet I’anomalie a toutes ses filles,
mais pas a ses fils.

- a moins que I’anomalie ne soit tres commune, une femelle affectée accouplée a un
male normal transmet I’anomalie en moyenne a la moitié de ses fils et a la moitié de ses filles.

- Tout descendant affecté a au moins un parent affecté, sauf dans le cas d’un mutant
nouveau.

- Si I’'anomalie est rare, alors son incidence chez les femelles d’une population est
approximativement deux fois celle des males.

b) Hérédité récessive liée au sexe

- L’incidence de I’anomalie est faible chez les femelles que chez les males.

- Les males atteints naissent de I’accouplement d’une mére hétérozygote (normale mais
porteuse) avec un pere normal

- Dans la fratrie d’un méle atteint, un male sur deux est atteint et une femelle sur deux
est porteuse
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- Dans la famille du pere, les sujets sont normaux, par contre dans la famille maternelle
les méles sont atteints.

- Les descendants de deux parents atteints sont eux-mémes tous atteints

- L’anomalie peut sauter des générations

c) Genes d’auto-sexage chez la poule

Le chromosome X porte des genes dont I’expression permet de séparer des I’éclosion les
males des femelles, par un simple examen des poussins. Cette possibilité de sexage des
poussins. Cette possibilité de sexage des poussins, appelée auto-sexage, est particulierement
intéressante dans le cas de souches de poules pondeuses.

Trois locus sont habituellement utilisés :

- le locus « vitesse d’emplument » avec les alleles K dominant (emplument lent) et k
récessif (emplument rapide)

- le locus « barrure du plumage » avec I’allele B dominant (plumage barré) et b récessif
(plumage noir uniforme) ;

- Le locus « dorure du plumage » avec les alléles S dominant (plumage argenté et duvet
jaune) et s récessif (plumage récessif et duvet roux).

On peut illustrer ce mécanisme avec I’exemple suivant :

Exemple

En croisant des cogs a plumage noir uniforme avec des poules a plumage barré, on
obtient une F1 non uniforme (couleur des males est différente de celle des femelles), ce qui
rend I’auto-sexage possible.

Génotypes parentaux : XpXp (x) XgY

Phénotypes : maéle [b] femelle [B]
Gameétes : (100%) X, (x)  (50%) Xget (50%) Y
F1: (50%) XgXp et (50%) XpY

En F1, les poussins males XgX;, présentent un plumage barré (phénotype [B]), alors que
les femelles XpY uniformément noires (phénotype [b])

d) Genes de nanisme chez la poule

Ce geéne, est appelé dw (dwarf = nain) est recessif, DW, symbolisant I’allele dominant,
détermine une taille normale.

Le géne dw réduit le format adulte de 30 a 40 %, ce qui entraine une moindre
consommation d’aliments et rend possible un accroissement de I’effectif dans le batiment, on
peut s’abaisser sensiblement le codt de production du poussin d’un jour.

5.2. Hérédité associee au sexe

Ce sont les génes autosomes qui interviennent, ils peuvent étre :

- des genes limités par le sexe, c'est-a-dire, ils existent dans les deux sexes, mais ils ne
s’expriment que dans un seul sexe. Par exemple, la production laitiére, la production d’ceufs

- des génes influencés par le sexe, c'est-a-dire ils existent et s’extériorisent dans les deux
sexes, mais leur expression est plus nette dans un sexe que dans I’autre. Par exemple, le
cornage chez les ovins, la barbiche chez les caprins ...etc.

6. Génes létaux et génes indésirables

Une anomalie est la déviation plus ou moins prononcée par rapport au type normal. Les
anomalies d’origine genétique sont plus souvent néfastes ; elles se traduisent alors par la mort
plus ou moins précoce de I’animal (gene létal). Cependant, certaines anomalies, peu
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nombreuses, présentent a la fois des effets favorables et des effets défavorables ; elles peuvent
donc étre recherchées dans certaines conditions.

On explique I’existence des anomalies d’origine génétique par les mutations qui
transforment spontanément et brutalement un géne. Les génes responsables sont généralement
autosomaux et récessifs.

6.1 Anomalies géniques indésirables : les principales anomalies géniques indésirables
en élevage sont :

- Parakératoses héréditaire bovine (PK.H.B) : cette anomalie se manifeste en race
Prim’Holstein. Le veau nait apparemment normal et reste en bonne santé jusqu’a 4 a 6
semaines. A partir de moment, sa croissance s’arréte, puis s’apparaissent des symptomes
caractéristiques : perte de polis, hypertrophie de I’épiderme. Ces lésions se situent autour de la
bouche et des yeux. De plus le systeme immunitaire est altéré, de sorte qu’il y a souvent mort
de I’individu atteint. Tous ces symptdmes sont liés a une carence en zinc ; en effet, I’enzyme
responsable du transfert du zinc alimentaire vers les cellules de I’organisme n’est pas
synthétisé chez le veau malade.

- I’Achondroplasie : cette maladie est due a un autosome récessif elle a été observée
chez les descendants de I’insemination artificielle Prim’Hostein, provoque chez les animaux
homozygotes une croissance réduite des os des membres et de la face et leur mort a bréve
échéance.

- CVM : decouverte en 2001 dans le cheptel de Holstein, cette anomalie se traduit par
les symptomes suivants : malformation de la colonne vertébrale et déviation des articulations.
Le géne responsable est autosomal et récessif.

- L’épidermolyse bulleuse jonctionnelle (EBJ) :

Cette maladie, décrite pour la premiere fois en 1935, affecte deux race de cheveux de
trait : le Breton et le Comtois. Elle se traduit par la perte de la peau en différents endroits du
corps.

6.2. Lutte contre les anomalies génétiques indésirables

Ces anomalies, presque toujours létales, sont de loin les plus nombreuses. Leurs
fréquences d’apparition sont généralement faibles, mais il peut arriver que la fréquence
s’accroisse anormalement en cas de consanguinité étroite et surtout en cas d’utilisation
massive de reproducteurs male porteurs de genes indésirables responsable d’une anomalie. Le
développement d’un test de diagnostic moléculaire permettant la détection des porteurs sains.
La majorité des troupeaux proposés aujourd’hui a insémination artificielle sont homozygotes
non porteurs.

Trois actions devraient étre envisageées :

- Une veille scientifique et technique, la formation et I’information des partenaires ;

- Un recueil en élevage d’informations cliniques détaillées concernant les anomalies
consacrées sur les veaux morts en période prénatale, la centralisation de ces informations et la
constitution d’une base nationale des données ;

- La poursuite de stratégie de lutte contre les anomalies d’origine génetique avérée, une
gestion d’anomalie émergente, notamment le recueil d’échantillons biologiques et I’initiation
de travaux visant a localiser, puis a identifier d’éventuels genes responsables d’anomalies
particulieres.

6.3 Les anomalies génétiques parfois recherchées

Leur fréquence d’apparition est variable selon les races. Elles présentent a la fois des
avantages et des inconvénients. Dans ce cas, toute décision de sélection pour ou contre de
telle anomalie soit étre précédée d’une étude économique.

Exemple : le caractere culard chez les bovins :

Le caractere culard (ou hypertrophie musculaire) est observé depuis longtemps de
nombreuses races bovines ou il apparait des fréquences tres variables.

10
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Les bovins culards bénéficient d’une valorisation bouchére trés supérieure a celle de
leurs contemporains de phénotype normal, mais posent des problémes d’élevage.

Le géne en cause, symbolisé mh, présente les particularités suivantes :

- il est autosomal, puisque localisé sur la paire de chromosome n° 2 des bovins : le signe
+ désigne I’alléle normal.

- il se comporte comme un gene récessif, car il ne se distingue pas visuellement, parmi
les bovins normaux, les porteurs hétérozygotes (mh/+) des non porteurs (+/+).

- les races dont lesquelles existe le géne mh sont nombreuses et notamment les races
allaitantes (Charolaise)... etc.

L’amélioration génétique des caractéres qualitatifs utilise les passages suivants :

1) Connaitre le mécanisme héréditaire en cause constitue en cause constituant a
déterminer le nombre de génes et le nombre d’expression de chaque paire de géne (dominant,
récessif) ;

2) Faire I’inventaire des liaisons possibles entre le caractére recherché et d’autre
caractere ;

3) Augmenter la fréquence des génotypes recherchés.

11



Chapitre 2. Génétique des Populations

Généralité

Une population est un ensemble d’individus de la méme espece qui ont chacun une
certaine chance d’étre accouplé avec un autre individu.

La notion de population fait donc appel a des critéres d'ordre spatiaux, temporels et
génétiques et résulte du fait que les individus d'une méme espece n'ont pas tous la possibilité
de se rencontrer et de se croiser a cause de 1'¢loignement géographique et de 1'hétérogénéité de
I'habitat.

La génétique des populations a pour objectif I’étude de la fréquence des genes et des
génotypes, et des facteurs susceptibles de modifier ces fréquences au cours des générations
successives. Certains de ces facteurs comme la sélection, les mutations, la dérive génétique et
les migrations peuvent changer la fréquence des genes et des génotypes. La consanguinité
(union entre sujets apparentés) peut modifier la fréquence des génotypes sans influencer la
fréquence des geénes.

1. Constitution Génétique d’une Population : Fréquence Génique et Génotypique

La structure génétique d’une population : est a la fois la structure génotypique et
alléliques.

1.1 Fréquence génotypique

Soit une population dans laquelle un caractere est déterminé par un locus avec deux
alleles, B et b. Les génotypes possibles BB, Bb et bb. Supposons que parmi les n individus de
la population, n; individus ont le génotype BB, n; individus ont le génotype Bb et n3
individus ont le génotype bb.

n+m+n3=n

La fréquence génotypique d’un génotype particulier est égale au nombre d’individus
ayant ce génotype sur le nombre total d’individus de la population. Ainsi

F (BB) = ni/n F (Bb) = ny/n F (bb) = ns/n

Notons que la somme des fréquences génotypiques dans une population est égale a 1

F (BB) + F(Bb) + F(bb) = 1

1.2 Fréquence allélique ou Génique

La fréquence d’un allele dans une population de n individu est égale au nombre
d’alleles de ce type sur le nombre total d’all¢les a ce locus dans une population. Puisque il y a
deux alléles a un locus donné, le nombre total d’alle¢les dans la population est de 2 n (tableau
en dessous). Cependant, les individus des génotypes BB posseédent deux alleéles B au niveau
du locus, alors que les individus Bb n’en possédent qu’un seul.

La fréquence allélique de B est :

f(B)=(2n;+n3/2n = n;/n+1/2 ny/n
= f(BB) + 1/2 f (Bb)
De méme fagon, la fréquence de b est :

f(b)=2n3+mnz)/2n = ni/m+1/2 ny/n
f (bb) + 1/2 f (Bb)

I1 est noté que la somme des fréquences allélique est égale a 1 :
f(B) + f(b)=1
Ces fréquences alléliques sont généralement notées par :

f(B) = p et f(b) =q
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Les fréquences alléliques pour un locus particulier dans un groupe d'individus peuvent
étre déterminées a partir de la connaissance des fréquences des génotypes. Prenons un exemple
supposons qu'il y ait deux alleles A et a. Classons maintenant 100 individus et dénombrons les
individus appartenant a chaque génotype.

Tableau 2 : 1a mesure des fréquences alléliques A et a dans une population

Génotype (= phénotype)

AA Aa’ aa Total
Nombre d’individus 30 60 10 100
Nombre d’alléles A 60 60 0 120
Nombre d’alléles a 0 60 20 80
Nombre total d’alléles 60 120 20 200

" les alléles A et a sont codominants ils sont exprimés chez les hétérozygotes par un autre phénotype.

Chaque individu possede deux genes (espeéce diploide), il existe donc 200 genes présents
a ce locus. Chaque individu AA, posseéde deux genes A, et chaque individu Aa en possede un;
de sorte que dans I’exemple, il y a 120 génes A et 80 geénes a. La fréquence de A, est donc de
60 % ou 0,6 (120/200) et celle de a est de 40 % ou 0,4 (80/200). Pour exprimer cette relation
d'une fagon plus générale, représentons les fréquences des genes et des génotypes comme suit :

fréquences alléliques fréquences génotypiques
A a AA Aa aa
p q R S T

De sorte que :
ptq=letqueR+S+T=1

Puisque chaque individu possede deux genes, la fréquence du géne A est /2(2R + S) et la
relation entre les fréquences des geénes et des génotypes parmi les individus dénombrés est la
suivante : p=R+1/28S

q=T+1/28

1.2.1 Lorsque la relation génotype-phénotype est directe :
C’est le cas de la codominance ou Nb génotypes = Nb phénotypes
Exemple : 2 alléles A et B.
AA [A] avecun effectif n,
Aa [Aa] avec un effectif n;
aa [a] avec un effectif n;3

Z2nl + n2
Fréiquence de lalléle A = p = n 2“"

2n3 2
Fréquence da Falléla a = q = o -;“n

oun= n;+ ny+ n3

Exemple :

Soit une population des plantes dans laquelle on dénombre : 3 plantes a fleurs rouges
(RR), 44 plantes a fleurs roses (Rr) et 55 plantes a fleurs blanches (rr). Sachant que la couleur
des fleurs est déterminée par un couple d’allele R et r codominants.

- Calculez les fréquences génotypiques pour chaque phénotype donné.

- Calculez la fréquence des alleles correspondants.

13
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1.2.2 Lorsque le génotype ne peut pas étre déduit directement du phénotype:

C’est le cas de la dominance: génotype ne peut étre déduit par le phénotype

Nb génotypes # nb phénotypes donc le calcul des fréquences alléliques n’est pas
directement possible.

L’estimation de la fréquence des génes a partir des génotypes n’est possible que si tous
les génotypes sont identifiables : les deux alléles sont codominants.

Le calcul des fréquences alléliques dans un cas de dominance : on doit supposer que la
population est a 1'équilibre de Hardy-Weinberg pour estimer les fréquences alléliques.

1.3 Fréquence d’un accouplement (FC)

La fréquence d’un accouplement est égale au produit de la fréquence génotypique du
male et de la fréquence génotypique de la femelle. Les génotypes des descendants issus d’un
accouplement particulier sont obtenus par 1’utilisation des fréquences mendéliennes.

2. Equilibre de Hardy Weinberg

La loi de Hardy-Weinberg (HW) était Proposée en 1908 indépendamment par le
mathématicien anglais Hardy et le médecin allemand Weinberg.

La loi de Hardy-Weinberg se définit comme suit :

Dans une population de dimension infinie (grande taille), ou les unions se font au hasard
(Panmixie), ou il n’existe ni migration, ni sélection contre un phénotype particulier, et ou le
taux de mutations est constant ou absence de mutation, les proportions des différents
génotypes restent constantes d’une génération a 1’autre.

Une telle population est dite en équilibre de Hardy-Weinberg ou Population idéale.

Cinqg (5) conditions donc sont nécessaires pour 1’équilibre de Hardy-Weinberg.
1- la grande taille de la population ;

2- des accouplements réalisés au hasard c’est la panmixie ;

3- I’absence de migration, c'est-a-dire le passage d’un individu d’une population a une
autre ;

4- I’absence de mutation, faisant apparaitre des nouveaux geénes ou disparaitre des
genes existants ;

5- ’absence de sélection, ce qui signifie que tous les gametes, quels qu’ils soient, ont
une méme probabilité de participation a la procréation de la génération suivante.

2.1 Démonstration de la loi de H-W
Soit un locus autosomal a 2 alleles A et a a la génération n, les fréquences des
génotypes AA, Aa et aa sont respectivement R, S et T, alors que les fréquences des génes A et
a sont respectivement p et q.
La structure génotypique de la génération n+1 résulte de la rencontre due au hasard des
gameétes males et gametes femelles.
Parent : & (Aa) x Q(Aa)

Rencontre des gametes :

Jd X ¢ A (p) a(q)
A (p) AA p’ Aapq
a (q) Aa pq aa q°

Les fréquences génotypiques a la génération (n+1) sont :

R = f(AA) = p*

S = f(Aa) = pqtpq = 2pq

T =f(aa) =q°

Les fréquences des genes a la génération (n+1) sont :
f(A)=p =R+S72 = p*+2pq/2
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p>+pq=p(p+q)
poup+qg=I
q2~|—2pq/2
2 N
=q +tpq=q(q+p) =pouq+p=lI

fla)=q =T+S72

Dans une population telle que définie précédemment, nous allons voir comment évolue
la fréquence des génes d’une génération a I’autre:

Unions possibles AA Aa aa
AA p* 2p’q p°q’
Aa 2p’q 4p°q’ 2pq’
aa p°q 2pq’ q’

Fréquence des accouplements aa x Aa =2pq’ + 2pq’ = 4pq’

Génotypes des descendants
Type d’union FC AA Aa aa

AA x AA p' P

AA x Aa 4p3q 2p3q 2p3 q

Aa x Aa 4p24q2 pzqz 2p2q2 Pzilz
aaxaa q q
aax Aa 4pq3 2pq3 2pq3
AA x aa 2p2q2 2p2q2

Total :

AA :p2 (p4 +2p3q +p292) =p2 (p2 +2pq + q2) =p2
Aa: 2pq (p4 +2p3q + p2q2) = 2pq(p2 + 2pq + q2) = 2pq
Aa:q2 (p4+2p3q+p292)=q2 (p2 +2pq+qg2)=q2

La proportion des génotypes reste donc inchangée a la deuxiéme génération, c’est
I’équilibre de Hardy-Weinberg.

Les fréquences alléliques a la nouvelles génération sont donc exactement les mémes
qu’a la génération précédente.

D’une fagon générale, pour démontrer la loi de H-W on procéde comme suit :

1- On évalue la situation initiale pour les fréquences des génes et des génotypes

2- On procede au calcul des fréquences d’accouplement des parents.

3- On calcule les fréquences des génotypes et des geénes au niveau de la descendance
(génération suivante).

2.2 Estimation des fréquences : application de la loi de Hardy-Weinberg

2.2.1 L’estimation des fréquences des génes autosomiques

Si les hétérozygote ne sont pas reconnaissables (dominance compléte d’un allele), dans
I’hypothése ou les génotypes sont en équilibre, les fréquences géniques et les fréquences de
génotypes peuvent étre estimées si la fréquence de 1’homozygote rare est connue. Supposons
une maladie récessive liée a des mutations homozygote d’un gene biallelique, A représentant
I’allele normal et a I’allele muté. Le phénotype des individus pressentant les génotypes AA et
Aa est identique. Par contre, la proportion d’individus aa correspond a q°.

On peut donc en déduire g=V q*; p = 1-q

La fréquence des hétérozygotes Aa correspond a 2pq.

L’équilibre de Hardy-Weinberg est un moyen de calculer les fréquences génotypiques
attendues a parties des fréquences alléliques déterminées dans la méme population (et vice
versa).
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De méme, on peut tirer les fréquences alléliques a partir de la racine carré des
fréquences génotypiques des homozygotes

Exemple 1 :

Dans une grande population, 3 types d’individus sont observés : [Al], [A1A2], [A2]. A
ce locus, deux alléles ont été détectés : Al et A2. Les deux alléles sont codominants. Dans
cette population, on observe les effectifs phénotypiques suivants.

Tableau : effectif phénotypique

[Al] [A1A2] [A2]

470 79 358

On vous demande si vous pouvez estimer la fréquence allélique de 1’allele Al sans faire
I’hypothése. (L’hypothése formulée est que la population est a 1’équilibre de hardy-
Weinberg).

Quelles sont les fréquences alléliques pour les deux géne Al et A2 ?

Exemple 2 :

La laine blanche est due a un géne dominant B alors que la laine noire est due a son
allele récessif b. supposons que dans un échantillon de 900 moutons composé de 891 blancs
et de 9 noirs. Peut-on calculer les fréquences de B et b?

- Quelle hypothese faite-vous pour réaliser le calcul ?

- Quelles sont les fréquences alléliques pour les deux génes B etb ?

- Quelles sont les fréquences génotypiques pour les 3 types d’individus: BB, Bb et bb ?

2.2.2 Pour les maladies liées au chromosome X

La situation est plus simple. Les hommes ne possédant qu’un seul chromosome X, la
fréquence de I’alléle qui provoque une anomalie est égale a la proportion de male qui sont
atteints.

Maladie récessive liée au chromosome X

Male Femelle
Phénotype Sain Malade Saine Saine Malade
Génotype A a AA Aa aa
Fréquence p q p2 2pq q2

L’incidence de la maladie dans la population masculine = q

2.2.3 Diagnostic et conseil génétique

La loi de Hardy-Weinberg permet de faire des prévisions sur le génotype d'un individu
lorsque l'on connait la population dont il est issu. Ce calcul est utilisé pour calculer la
probabilité qu'un individu soit atteint d'une anomalie génétique. C'est le conseil génétique.

Le calcul du risque d'apparition d'une anomalie génétique chez un individu donné
dépend de plusieurs parametres :

- du déterminisme du caractere et des relations de dominance entre les alleles

- de la fréquence du gene responsable de la maladie dans la population

- de la généalogie de I'individu notamment des phénotypes des ascendants, descendants
et collatéraux.

Pour une maladie autosomique récessive déterminée par un alléle a de fréquence g, la
probabilité qu'un individu dont on ne connait ni la généalogie ni le phénotype soit atteint par
cette maladie correspond 4 la fréquence de ce phénotype dans la population soit g°.

Exemple :

Le cas de I’anémie causé par le géne o des hématies falciformes c’est une maladie
autosomique récessive déterminée par un alléle c.
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Soit le géne A est le géne normal :

Hb*  Hb* =0,659 =p’
Hb*  Hb® = 0,310=2pq
Hb® Hb® = 0,031=¢°

Donc la fréquence de 1’all¢le responsable de cette maladie récessive peut atteindre 3,1%
dans certaines populations.

Exemple 1 :

Environ 70 % des Nord-Américains blancs peuvent percevoir le golt du
phénylthiocarbamide, alors que le restant ne lui trouve aucun gout. La capacité de déceler le
golt est un caractere mendélien dominant T, et son incapacité est due a l'allele récessif t.
En considérant que la population satisfait a 1'équilibre de Hardy-Weinberg, quelles sont les
fréquences phénotypiques et alléliques de cette population ?

Exemple 2 :

26% des sismondiens ont le lobe de I’oreille coll¢é a la joue. Quelles sont les fréquences
phénotypiques et alléliques de ce caractere ?

2.2.4 Détection des porteurs de génes indésirables

Un phénotype dominant peut étre observé aussi bien chez les homozygotes pour 1’allele
dominant que chez les hétérozygotes. Ainsi, la connaissance du génotype d’un animal est
essentielle, surtout si I’allele récessif a une caractéristique indésirable.

2.2.4.1 Informations issues des parents

Les informations issues de la généalogie peuvent étre utiles pour savoir si un animal est
porteur du géne récessif. En effet, un animal montrant le phénotype d’un allele dominant est
stirement porteur si I’'un de ses parents a le génotype homozygote récessif. Il est probablement
porteur s’il est issu d’un parent porteur.

2.2.4.2 Informations issues des descendants

L’observation des descendants d’un individu peut étre utilisée pour déterminer avec une
certaine probabilité si ce dernier est porteur ou pas de 1’all¢le récessif. Ainsi, différents types
de descendants peut étre engendrés selon le type de femelle utilisées comme support de
testage. Néanmoins, la procédure a suivre pour tester si un individu suspect est porteur d’un
allele récessif ou pas est la méme et consiste a :

1- Supposer que 1’animal suspect est effectivement hétérozygote, Bb

2- Calculer la probabilité pour que le phénotype dominant soit observé chez un seul
descendant

3- Calculer la probabilité si n descendants sont observés, tous présentent le phénotype
normal. Cette probabilité est obtenue en ¢élevant a la puissance n la probabilit¢ d’observer un
seul descendant avec le phénotype normal.

4- puisque la somme des probabilités de tous les événements doit étre égale a 1 moins
la probabilité pour que les n descendants présentent le phénotype normal.

2.2.4.2.1 Femelles hétérozygotes, Bb

Les descendants issus de I’accouplement du suspect avec les femelles hétérozygotes
confirmées, Bb, montrent pour % le phénotype normal et pour " le phénotype anormal.

La probabilité de détection est : P (au moins un descendant anormal) = 1 — (3/4)"

Le nombre (n) de descendants a observer pour qu’on soit slir avec une probabilit¢ de
détection P que 1’animal n’est pas porteur d’un gene récessif est :

_log (1-F)
loga /4
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2.2.4.2.2 Femelles homozygotes, bb
Lorsque le suspect est accouplé avec des femelles homozygotes récessives bb, la
probabilité pour qu’un descendant montre le phénotype normal est 72
La probabilité de détection est : P (au moins un descendant anormal) = 1-(1/2)"
Le nombre (n) de descendant nécessaire pour une probabilité de détection P est :
__log(1-P)
logl/2
2.2.4.2.3 Fille d’un porteur connu
Lorsque le suspect est accouplé avec les filles d’un porteur connu, la probabilité pour
qu’un descendant montre le phénotype normal est 7/8.
La probabilité de détection est : P (Au moins un descendant anormal) = 1 — (7/8)"
_kg(1-F)
log7/8
2.2.4.2.4 Propres filles du candidat
Lorsque le suspect est accouplé avec ses propres filles, la probabilité pour qu'un
descendant montre le phénotype normal est 7/8
La probabilité de détection est : P (Au moins un descendant anormal) = 1 — (7/8)"
_log (1-P)
log7/8
2.2.4.3 Accouplement du suspect a une population aléatoire de femelles
Supposons que la population de femelles est en équilibre de H-W. La fréquence de
I’allele récessif b est f(b) = q. La probabilité pour qu’un descendant montre le phénotype
normal est :
P (Phénotype normal) = 1 — P (Descendant de génotype bb) = 1-0,5q
La probabilité pour que tous les descendants soient de phénotype normal est :
P (Tous normaux) = (1 —0,5q)"
La probabilité de détection est :
P (Au moins un descendant anormal) =1 — (1 - 0,5¢)"
Le nombre (n) de descendant nécessaire pour avoir une probabilité de détection P est :
_ lg(1-F)
log (1— 0, 5q)

Exemple :
Un Male soupconné d’étre porteur d’un allele récessif indésirable est accouplé avec 8
filles d’un porteur connu quelle est la probabilité que le male n’est pas porteur ?

2.3 Vérification de la loi Hardy-Weinberg (test de 1'équilibre)

Une question centrale est de savoir si la loi de Hardy-Weinberg établie pour une
population théorique idéale s'applique également aux populations naturelles. Cette loi s'appuie
en effet sur un raisonnement probabiliste, ne s'applique en théorie qu'a des populations
d'effectif infini, et suppose remplies toute une série de conditions qui ne sont rarement
respectées dans la nature (absence de mutation, migration, sélection). L'application de la loi
de Hardy-Weinberg dans les populations naturelles peut étre vérifiée pour des caracteres
codominants pour lesquels le calcul des fréquences alléliques est possible. C'est le test de
l'équilibre.

Le principe du test est simple et peut étre résumé en 3 étapes:

1- échantillonnage d'une population, dénombrement des effectifs génotypiques réels
(possible grace a la codominance) et calcul des fréquences alléliques réelle parmi les N
individus échantillonnés soit p= f(A) et q = f(a)

2- calcul des effectifs génotypiques attendus dans une population théorique idéale qui
aurait le méme effectif et les mémes fréquences alléliques que la population étudiée soit
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AA=p2xN Aa=2pqxN aa=q2xN

3- comparaison des effectifs observés et des effectifs attendus (comparaison des deux
distributions) par un test statistique du Chi Deux (ou d'autres tests). Le test du Chi Deux
nécessite le calcul de la distance X* permettant de tester I'hypothése d'égalité entre la
distribution observée et la distribution théorique (hypothése Hy).

X? =X (effectifs observés — effectifs théoriques)’
Effectifs théoriques

La somme est effectuée sur tous les génotypes et la valeur X* est comparée 4 une valeur
seuil, lue dans une table %, en fonction de 2 paramétres : un risque a choisi par l'utilisateur
qui est en général 5%, et un nombre de degrés de liberté (ddl) égal a la différence entre le
nombre de génotypes et le nombre d'all¢les du systéme génétique étudié.

- si X? calculé est inférieur & X* seuil, Hy est acceptée et on conclut que la population
suit la loi de Hardy-Weinberg donc est a I'équilibre

- si X? calculé est supérieur & X* seuil, Hy est rejetée et on conclut que la population ne
suit pas la loi de Hardy-Weinberg avec un risque a = 5% de se tromper

Exemple :

Chez I'homme, le groupe sanguin MN est déterminé par un géne a deux allcles
codominants M et N, ce qui permet d'attribuer un génotype a chaque individu échantillonné,
puis d'estimer les fréquences alléliques dans la population. Une étude portant sur 730
aborigenes australiens a donné les résultats suivants :

22 MM 216 MN 492 NN

1- Calcul des fréquences p et q des alleles M et N :
p=(22+1/2x216)/730=0,178 pour l'allele M
q=492+ 1/2x216) /730 = 0,822 pour l'allele N.

2- Calcul des effectifs théoriques attendus des différentes catégories génotypiques :
MM = p* x 730 = (0,178)* x 730 = 23,1

MN =2pq x 730 =(2x 0,178 x 0,822) x 730 =213,6

NN = ¢ x 730 = (0,822)* x 730 = 4932

3- Test du Chi deux :

X2 = (22-23,1) /23,1 + (216-213,6) 1213,6 + (492-493,2) /493 = 0,083

La valeur seuil pour 3-2=1 degré de liberté et un risque de 5% est 3,84. La valeur de la
statistique X étant trés inférieure a la valeur seuil, on conclut qu'il n'y a pas de différence
significative entre la distribution observée et la distribution théorique. On admet donc que la
population d'aborigeénes australiens est a 1'équilibre de Hardy-Weinberg.

Le fait qu'une population soit considérée a I'équilibre de Hardy-Weinberg apres un test
statistique n'implique pas que toutes les conditions d'application de cette loi soient respectées
(effectif infini, absence de mutation, absence de sélection, etc...). L'hypothése la plus
importante qui doit étre respectée est la panmixie.
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2.4 Quelque propriété de I’équilibre génétique de H-W dans une population
diploide
2.4.1 Equilibre génétique avec des fréquences alléliques égales entre les groupes
parentaux
Donc le cas ou pm=pr et qm =qr, [’équilibre génétique se maintient a la génération
suivante (n+1) si les accouplements sont aléatoires et si certain condition sont réalisés donc :

p=petq=q
Exemple de démonstration : soit une population composée des génotypes suivants :
Males 40 Aa| (X) femelles |40 Aa
60 aa 60 aa

Calculez les fréquences génotypiques et alléliques pour la génération F1 et que déduisez-
vous :

2.4.2 Equilibre génétique avec des fréquences alléliques différentes entre les
groupes parentaux

Exemple de démonstration :
On suppose que les geénes parentaux se combinent d’une fagon aléatoire pour constituer
une descendance F1 la population étant de grande taille.
Parent: Aa (x) Aa

ptq (x) ptq (n)
(pm+qm) (x)(pf+qf) (n)
pmpf+pmqf+qunpf+qmqf =1 (n+l)
AA Aa Aa aa
Calcul des fréquences alléliques a partir des fréquences génotypiques obtenues :
p(A) =pm pf+ 7 (pm qf) + %2 (qm pf)
Sachant que : pf + qf =1 donc qf = 1-pf=et qm = 1- pm
p(A)=pm pf+ ¥((pm qf) + (qm pf)
p(A) = pm pf+ %4[(pm (1- pf) + pf (1-pm)
p(A)=pm pf+ %[pm -pm pf+ pf- pfpm]
p(A) =pm pf+ 1/{pm + pf—2 pm pf]
p(A) = pm pf+ % pm+ 7 pf — pm pf
p'(A)=p91/p{+ /2 pm + l/zpf—pmﬁ
p(A)="pm+ ' pf
P (A) =7 (pm + pf)

Et avec la méme maniére on peut démontrer que : q(A) =% (qm + qf)
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Lorsque les fréquences alléliques sont différentes chez les males et les femelles, pm #
pfet qm # qf — L équilibre génétique ne se maintient pas dans la génération suivante
(n+1) donc p" # p et g #q. Mais il se réalise dans la génération (n+2).

p = (pm+pf) 2 et q = (qm+qf) /2
Exemple : Soit une population composée des génotypes suivants :
Males 10 Aa| (X) femelles|40 A
40 aa 10 aa

Peut-on atteindre 1’équilibre de H-W en F2 ?

2.4.3 Equilibre génétique dans le cas des génes portés par les chromosomes X
(genes liés au sexe)

Dans tous les cas les génotypes formés par la combinaison des genes liés au sexe seront
différents entre les deux sexes puisque les 2/3 de ces geénes possédés par le sexe
homogamétique XX et 1/3 seulement par le sexe hétérogamétique XY. Ainsi les principes de
base appliqués dans ’analyse des fréquences d’équilibre génétique doivent étre reconsidérés
de nouveau pour ce systéme.

Calcul des fréquences alléliques d’un géne lié au sexe :

Dans I'ensemble de la population, les fréquences allé¢liques globales des alleles A et a
sont les moyennes de la fréquence de ces alleles dans les deux sexes pondérées par leurs
contributions relatives soit les coefficients 1/3 et 2/3 lorsqu'il y a autant de males que de
femelles :

La moyenne pondérée de la population :

f(A): p=2/3 pf+1/3 pm. f(a): q=2/3 qf + 1/3 qm.

Si la proportion des sexes est inégale, la pondération tient compte des effectifs Nm des
maéles et Nf des femelles :

Population :  f(A): p=(pm.Nm + 2.pf.Nf)/ (Nm + 2Nf)

Exemple 1 :
Soit un locus A/a situé sur le chromosome X. dans une population on dénombre 90
males XY et 10 males XY, 77 femelles X*X?, 21 femelles X*X?, 2 femelles X*X*

Calculer les fréquences alléliques chez les femelles et chez les males, puis dans
I’¢échantillon global.

Exemple 2 :

Chez la mouche a vinaigre (Drosophile), le géne gouvernant la couleur rouge ou
blanche des yeux est porté par le chromosome sexuel X. L’all¢le donnant la couleur rouge est
dominant (type sauvage).

On croise une femelle aux yeux rouges avec un male aux yeux blancs. Qu’obtient-on en
F1 ? Existe-t-il plusieurs possibilités ?
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2.4.3.1 Cas d’égalité des fréquences des génes entre les deux sexes

Dans une population panmictique les individus males sont XY et les individus femelles
XX. Dans ce cas on peut démonter que la population est en équilibre génétique en considérant
les 6 types d’accouplement.

fréquence des accouplements des parents

Parents XA X4 (p9) X* X* (2pq) X* X*(q)
XY (p) D 2p'q pq-
XY (9 Pq 2pq q

Estimation des fréquences des descendants a la génération suivante

Accouplement | FC Descendant femelle | Descendant male
XAXA I xAX XX X'y | XY
XY x X*x* | p’ p’ 0 0 p’ 0
XY x X*X* | 2p’q | p’q | pq | 0 p’q p’q
XY x X*X* pq” 0 pq” 0 0 pq”
XY x X*X* | p’q 0 p'q 0 p’q 0
XY x X*X* | 2pq° | 0 | pq° | pq° | pq’ pq
X*Y x X°X* q 0 0 q 0 q
Total p2 +2pq + q2 ptq

Pour la femelle :

XA XA p’ +piq= p(p/')

X* X" :p’q+pq’ +p’q+pq’ =2 p’q+2pq’ =2pq (p +q) = 2pq

X'X'1pq’ +q’ = q'(pra) = ¢’

Pour le méle : 1

XAY : p’+ p’q + p’q + pa= p*+ 2 pq + pa’ = p (b7 + 264 + @) = p

X'Y:q +q’p+q’p+pa=q +2qp+qp’ =q(q’ +2qp+p’)=q

Lorsque les fréquences alléliques sont égales entre les males et les femelles :

pm = pf = p” et qm = ¢f = q, la loi de Hardy-Weinberg s'applique au sexe
homogamétique et les fréquences génotypiques dans le sexe hétérogamétique sont
directement déduites des fréquences alléliques. Chez I'homme, pour un géne porté par X et

présentant 2 alleles A et a de fréquences p et q, les fréquences génotypiques dans chacun des
deux sexes pour une population a I'équilibre seront:

Femme (XX) Homme (XY)
A A, A
XX =p XY=p
A a a
X X =2pq XY =q
XX =¢

Exemple : soit le caractére couleur du plumage chez les volailles ou le phénotype
(ray¢€) est dominant sur le phénotype (uni)
Plumage (phénotype) | Coqs XX Poules XY
Rayé A | Uniaa | Rayé A Uni a
Effectif 91 9 70 30
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Quelle est la structure génétique (fréquences des genes et des génotypes) chez les cogs
et les poules de cet élevage (on constate que pm = pf et qm = qf)

2.4.3.2 Cas d’inégalité des fréquences des génes entre les deux sexes

Quand les fréquences alléliques ne sont pas €gales entre les deux sexes on rappel que :

Pour un gene autosome les fréquences des génes dans la descendante F1 correspond a la
moyenne des fréquences parentales apres 1’accouplement aléatoire

p = (pm+pf) /2 et q = (qm+qf) /2

Lorsque les fréquences alléliques sont différentes chez les males et les femelles, pm #
pf et qm # qf, la contribution différentielle des deux sexes a la descendance maintient cette
différence pendant plusieurs générations et I'égalité des fréquences alléliques n'est obtenue
que progressivement (contrairement aux caractéres autosomaux) :

- Chaque méle XY regoit un chromosome X de sa mere, donc les fréquences alléliques
chez les males a la génération n+1 correspondent aux fréquences alléliques chez les femelles
de la génération précédente n :

Pour les males ou sexe hétérogamétique :

f(A): pm = pf f(a) : qm=qf

- Chaque femelle XX re¢oit un chromosome X de sa mére et un chromosome X de son
pére donc les fréquences alleliques chez les femelles a la génération n+1 correspondent a la
moyenne des fréquences alléliques des deux sexes de la génération précédente n :

Pour les femelles ou sexe homogamétique :

f(A): pf = (pm+ph)/2 f(a): q'f = (qm+qf)/2

Quand I’équilibre atteint on peut calculer la moyenne pondérée :
p = 2/3p 3p

Qinitiale Jinitial

Au cours des générations, I'évolution des fréquences alléliques dans chacun des deux
sexes fluctue autour de cette valeur d'équilibre avec une différence qui s'inverse et diminue de
moiti¢ a chaque génération. Cette fluctuation conduit a 1'égalité des fréquences allé¢liques dans
les deux sexes apres plusieurs générations de croisements panmictiques.

L’écart entre les fréquences ¢ et ¢ diminue de moitié a chaque génération

a la génération g, tous les méles sont XY (pmo = 0) et toutes les femelles sont
homozygotes X*X* (pr, = 1), la fréquence de l'alléle A dans la population est p = 2/3.

A la premiére génération, la fréquence allélique chez les males est p, = pr, = 1 et chez les
femelles : ps = (PmotPro)/2 = 0,5. Sachant que au début py =0 et
A la génération suivante, on a pmp = 0,5 et pp =1+0,5 /2 = 0,75, etc.

Il se produit donc des oscillations des fréquences alléliques dans les deux sexes, en
opposition de phase, qui s'amortissent progressivement comme la montre la figure 4. Les
fréquences alléliques dans I'ensemble de la population restent invariables (ici 2/3 pour A) et
c'est vers cette valeur d'équilibre que convergent les fréquences alléliques des deux sexes. A
'équilibre, pm = pf = 2/3. La structure génétique est alors la suivante : chez les males : p
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individus XY (2/3) et q individus XY (ici 1/3); chez les femelles, p? individus X X (4/9),
o individus X' X' (1/9), 2pq individus X X' (4/9).
La différence entre les fréquences constatée entre les deux sexes est :
pr- Pm="2 (Pmot Pro) - Pro
Pt - Pm="2Pmo— 2 Pro
Pf = Pm="2Pmo — /2 Pro
Pr = Pm=-12(Pro - Pmo)

C’est-a-dire la moiti¢ de la différence constatée dans la génération précédente, mais
dans le sens inverse. La distribution des génes entre les deux sexes oscille donc, mais la
différence entre les deux valeurs est divisée par deux a chaque génération, et la population
approche rapidement de 1’équilibre pour lequel les fréquences pour les deux sexes sont égales.

=

<
&.31 Males et
= femelles
= Réunis

§ Pour

= atteindre
E I’équilibre
[,

Figure 4. Approche de I’équilibre dans le cas de ’accouplement au hasard pour le
cas d’un géne lié au sexe qui montre le résultat d’accouplement au hasard entre des
femelles toutes d’un type (toutes AA oul ps, = 1) avec des males tous de I’autre (tous aa ou
Pmo=0)

2.4.4 Systémes multialléliques

2.4.4.1 Cas d’un locus a 3 alleles

La loi de Hardy-Weinberg s'applique également a des génes qui existent sous plus de 2
états alléliques. L'équilibre correspond alors a 'association aléatoire des différents alleles pour
former les génotypes dont la fréquence reste stable de génération en génération.

Pour un locus a k alleles A1, A2, A3, ....Ak, il y aura en théorie (k(k+1))/2 génotypes
différents dans la population (ou k est le nombre d'alléles par locus).

Si les fréquences de ces différents alleles sont respectivement pl, p2, p3, ...pk, les
fré%uences des différents génotypes seront données par le développement de (p1+ p2+ p3+...+
pk)

Soit:  pfAIAl  p,2A2A2 p32 A3A3 pszkAk

2pip2 A1A2 2pips A1A3  2pipk A1Ak  2popsA2A3  2popk A2AKk etc.

Exemple 1 : Les groupes sanguins du systtme ABO chez I'homme sont dus a
l'existence de 3 alleles A, B et O dont les fréquences peuvent étre appelées respectivement p,
g, r. Une population a 1'équilibre de Hardy-Weinberg aura alors les fréquences génotypiques
suivantes :
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p* AA q° BB OO0 2pqAB  2pr AO 2qr BO

Exemple 2 :

Dans un échantillon de 100 individus on dénombre : Groupe A = 42, Groupe B = §,
Groupe O =46 et le groupe AB =4

Calculez les fréquences alléliques pour chaque all¢le.

Lorsqu'un gene présente plus de 2 états alléliques, la fréquence des hétérozygotes H peut
dépasser 50%, et elle est d'autant plus élevée que le nombre d'alleles est important.
L'hétérozygotie maximale est atteinte lorsque tous les alleles ont méme fréquence et sa valeur
est

Hpax= 1 — 1 o1t k est le nombre d'alléles
K

Par exemple, une population a 1'équilibre peut comporter de plus de 90% d'hétérozygotes
a un locus donné lorsqu'il existe plus de 10 alleles ayant les mémes fréquences.

A partir de D’estimation des fréquences alléliques, et toujours sous I'hypothése de
conformité¢ au mode¢le de Hardy-Weinberg, on obtient une estimation de la fréquence des
homozygotes AA et des hétérozygotes Aa parmi les individus de phénotype [A] c'est-a-dire la
probabilité qu'un individu de phénotype [A] soit homo- ou hétérozygote:

- Fréquence des homozygotes parmi les individus [A] = p*/ (p*+2pq) ou p*/(1-q%)
- Fréquence des hétérozygotes parmi les individus [A] =2pq/ (p*+2pq) ou 2pq/(1-q2).

Exemple 3 :

Chez 1'homme, une étude portant sur le systéme Rhésus a recensé 14% d'individus
rhésus négatif. Sachant que l'alléle Rh™ est dominant sur l'alléle Rh’, I'estimation de la
fréquence de l'allele Rh- est ¢ = 0,37 (racine carrée de 0,14) sous l'hypothése que la
population suit la loi de Hardy-Weinberg. Calculez les fréquences génotypiques des individus
Rh'Rh" et Rh'Rh°

On peut en déduire la fréquence des individus Rh'Rh" et Rh'Rh™ parmi les individus
Rhésus positif, respectivement

Pour Rh'Rh" fréquence des homozygotes parmi les individus [A] = p*/ (p*+2pq) = 0,45

Pour Rh'Rh™ fréquence des hétérozygotes parmi les individus [A] =2pq/ (p*+2pq) ou
2pq/ (1-g2) = 0,55

2.4.4.2 Cas d’un locus a 4 all¢les

Dans le cas d’un locus a 4 alléles tel que le locus déterminant le type d’hémoglobine ou
les alle¢les sont codominants, les hétérozygotes et les homozygotes sont identifiables par
¢lectrophorese de I’hémoglobine le calcul est alors trés simple.

Exemple :

Le locus déterminant le type d’hémoglobine comporte dans la population de Burkina-
Faso (un pays de I’ Afrique de 1’Ouest) les alleles Ba, Bs, Bc et Bp

Un échantillon de 1000 personnes de I’ethnie Bissa comporte : 1’hémoglobine normal
(HbAHDbA) =562, SS= 26, CC=25, DD= 0, AS = 120, AC =242, SC =26, AD = 14, DS = 2,
DC=3

Calculer les fréquences Ba, Bs, B¢ et Bp

2.4.4.3 Cas de plusieurs locus

Pour un locus A/a deux type de gametes sont produits A et a dont les fréquences sont
P(a) €t ) pour un locus B/b on aura de méme pg) et qq)

Si I’on examine la transition simultanée de ces deux locus, les gamétes produits
résultent d’une association entre les alleles. Les gametes sont :

AB et ab dénommés gameétes parentaux

Ab et aB dénommés gametes recombinés

Les fréquences gamétiques sont a I’équilibre :
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r fréquence AB = p) X pB)
s fréquence ab= p(a) X p(v)
t fréquence aB = q@) X p)
u fréquence ab = q) X qq)
Un tableau a double entrée donne les fréquences des différentes génotypes obtenus 17,
sz, t2, u2, 2rs, 2 18, 2rt, etc.
A 1’équilibre on peut constater que ru - st =0
Si I’équilibre n’est pas atteint ru — st = E différent de 0
Exemple :
Deux population AABB et aabb de taille identique sont mises en présence et donnent
une F1, F1xF1 donne F2 etc.
Calculer les ru —st successifs, les locus considérés sont indépendants.

2.5 Modification des fréquences

Nous avons vu qu’une grande population animale en panmixie, était stable pour ce qui
est de fréquence génique et génotypique, en I’absence de facteurs qui tendent a modifier ses
propriétés génétiques. Cependant, une population est rarement stable génétiquement, La
plupart du temps sa constitution génétique varié. Les causes majeures possibles de cette
variation (par rapport a 1’équilibre de H-W) sont peu nombreuses.

Ce sont :

- La migration

- La mutation

- La sélection

- Le systéme d’accouplement (les écarts a la panmixie : consanguinité ou
I’inogamie, 1’autogamie, ’homogamie I’hétérogamie)

- La dérive génique

Nous allons donc maintenant procéder a 1’étude des facteurs qui peuvent modifier les
fréquences géniques et par conséquent les fréquences génotypiques.

I1y a deux types de processus :

- Les processus systématiques : qui modifient les fréquences géniques d’une fagon
prévisible a la fois en valeur et en direction

Il y a trois processus systématiques : Migration, Mutation et Sélection

- les processus descriptifs : qui se produisent dans les petites populations par suite de
I’échantillonnage et que 1’on peut prévoir en valeur mais pas en direction. Nous les étudierons
séparément, supposant qu’'un seul de ces processus agit a la fois.

2.5.1 La migration
La migration est le mouvement d’un groupe d’individus d’un endroit a I’autre.
Supposons que dans une population locale, la fréquence de I’alléle b est f(b) = q. L'effet de la
migration est trés simple a traiter. Prenons 1'exemple d'une grande population accueillant a
chaque génération une proportion de m nouveaux immigrants (la pression ou taux
d’immigration), le reste: (1-m) étant les autochtones. Soit g, la fréquence d'un certain géne
chez les immigrants et q, sa fréquence chez les autochtones; la fréquence q; de ce gene dans

la population entiére sera:

qi=mqy+ (1-m) q,| La fréquence génique q; de ce géne dans la population
q1=m (qm-9o) + qo mélangée aprés immigration.

Le changement de la fréquence génique A q apporte par une génération d'immigration est
¢gal a la différence entre la fréquence avant 1'immigration et aprés celle-ci, donc:
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A q=qi-q,
A q=m (qm-qo)

Par conséquent, le taux de changement de la fréquence génique dans une population sujette
a immigration dépend, comme c'est évident, du taux d'immigration et de la différence des
fréquences géniques entre les immigrants et les autochtones.

E =FE (I-m)

n+x
E : Ecart entre fréquences p a la génération n dans deux populations différentes
X : nombres des générations

L’équilibre est atteint lorsque la fréquence de I’allele dans la population locale est
¢gale a celle du méme all¢le dans la population immigrante. C'est-a-dire A q =0

La fréquence de ’all¢le b a la génération t est donnée par :

q¢=qm+(1-m)  (qo- qmw)

Si ’'immigration se limite a un seul sexe, c’est le cas lorsqu’on importe les males ou la
semence d’une race améliorée pour absorber une race, le taux de migration est divisé par 2.
En effet, le taux de migration m est la moyenne des taux de migration des males et des
femelles. Le cas extréme est lorsque les males utilisés en reproduction sont tous importés.
Dans ce cas, la proportion des males importés est 100 % et m = 0,5 x (100%) = 50%

2.5.2 Mutation

La mutation est un changement brutal et héréditaire. Le taux de mutation d’un gene est
généralement trés faible ; il est de ’ordre de 10 ~*a 10 ~ ®. La mutation est a Iorigine des
variations dans la nature.

L'effet d'une mutation sur les propriétés génétiques d'une population différe suivant
qu'il s'agit d'une mutation rare au point d'étre virtuellement unique, ou qu'il s'agit d'un saut
mutationnel qui se renouvelle. Dans le premier cas, cela n'introduit aucun changement
permanent contrairement a ce qui se passe dans le second cas.

2.5.2.1 Mutation non récurrente

Considérons d'abord une mutation qui introduit un seul représentant du géne ou du
chromosome muté¢ dans la population enticre. Cette sorte de mutation n'a qu'une faible
importance dans le changement de la fréquence génique parce que le produit d'une unique
mutation a infiniment peu de chance de survivre dans une grande population a moins de
posséder un avantage sélectif.

La conclusion est donc qu'une mutation unique qui n'entraine pas d'avantage sélectif
pour le mutant ne peut pas produire de changement permanent dans une population.

Mutation non récurrente. Mutation crée un déséquilibre transitoire qui va disparaitre au
fil des générations.

2.5.2.2 Mutation récurrente

C'est avec le second type de mutation, la mutation récurrente, que nous trouvons un
facteur susceptible d'entrainer des modifications de la fréquence génique. Chaque événement
mutationnel revient régulierement avec une fréquence caractéristique. Nous allons donc
chercher quel est ’effet de cette «pression» de mutation sur la fréquence génique de la
population.

Supposons que le géne A; muté en A, avec la fréquence «u» a chaque génération (u est
la proportion de tous les A; qui mutent en A, d'une génération a la suivante). Si la fréquence
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de Ay pour une génération est p, la fréquence des génes nouvellement mutés en A, est Up,
pour la génération suivante.
De sorte que la nouvelle fréquence de A est :
(po - up,)
Donc P ., =P,~Up =P, (1-u) (genes nouvellement perdus)

q., =4, + up, (génes nouvellement créés)
pn+2 - pn+1 (l-u)

=p_ (l-u)y
Donc : p P (1-u)'  (t c’est le nombre des générations)

Pour le cas des mutations réciproques, supposons pour simplifier qu'il y ait seulement
deux alléles A et A, dont les fréquences initiales sont p, et qo,. A| mute en A, au taux de u par
génération et de la méme fagon A, mute en A; au taux de v. Aprés une génération, on constate
un accroissement du nombre des geénes, A, égal a up, résultat de la mutation dans un sens et
une perte égale a vq, due a la mutation dans l'autre sens. Ce qui exprime par les symboles
habituels, donne:

u
taux de mutation A; —y > A
fréquence initiale des génes p, qo
En une génération, la variation de fréquence génique sera de:

pn+l - pO B uPO * qu

A I’équilibre : Ap =p Wit 0 donc: p =P,

Donc: p,=P,~up, + vq,

up =vq,
up = v(l-p )
up,=v-vp,
P, utv)=v
Donc fréquence d’équilibre: p = _v_
u+yv
De méme, on trouveq = _u_

u+v

I1 est facile de voir que cette situation mene a un équilibre de la fréquence génique que
rien ne pourra plus modifier ensuite. En effet si la fréquence d'un allele augmente, la
fréquence de l'autre diminue il y aura donc davantage d'alleles du premier type qui pourront
muter dans une direction et moins d'all¢les de 'autre type qui pourront muter en sens inverse.

Les mesures des taux de mutation indiquent des valeurs se situant entre 10 et 10™ a
chaque génération (un sur dix mille a un sur cent millions de gametes). A des taux normaux les
mutations ne peuvent donc étre responsables que de trés faibles changements de fréquence
génique. A 1’échelle du temps de révolution elles prennent de 1'importance, mais on ne peut les
détecter que rarement par 1'expérimentation sauf chez les micro-organismes.
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2.5.3 Sélection

La sélection se traduit par la dépendance entre les génotypes des parents et le nombre
de leurs descendances dans la génération suivante, lorsque cette relation est existe entre les
parents et les descendants on dit que la population est soumise a la sélection.

Autrement dit, il y a sélection lorsque certains génotypes produisent a la génération
suivante plus de descendants que ’autre.

Lorsqu'un geéne est soumis a la sélection, sa fréquence dans la génération des enfants
n'est pas la méme que dans la génération des parents puisque les parents de différents types
transmettent leurs génes en proportion inégale a la génération suivante. De cette facon, la
sélection entraine une modification de la fréquence génique et par conséquent de la fréquence
génotypique.

La sélection peut résulter des seuls conditions de vie de la population on parle de la
sélection naturelle. Lorsque la sélection résulte de choix délibéré par ’homme (intervention
de ’homme) on parle de la sélection artificielle.

Type de sélection Sélection naturelle Sélection artificielle ou dirigée
Facteurs de modification -Mortalité entre | - choix des animaux avant la mise
conception et puberté en reproduction.

- La fécondité : elle agit
apres la puberté.

2.5.3.1 Modélisation et valeurs sélectives

De nombreux travaux ont cherché a modéliser les effets de la sélection naturelle sur la
variation des fréquences alléliques, au cours des générations. Le paramétre de base permettant
de quantifier I'action de la sélection est appelé valeur sélective (W) ou valeur adaptative ou
valeur d’adaptation

Les rapports entre les valeurs sélectives des génotypes expriment I’avantage ou le
désavantage sélectif existant entre ces génotypes, du point de vue de leur fécondité ou d’autre
parametre comme la viabilité ....etc.

Dans le cas d’un géne di-allélique, on peut définir les valeurs sélectives de la manicre
suivante

Génotype A1A1 AlAz AzAz
Valeur sélective Wi W, W;

Dans le modéle le plus simple, que nous allons examiner, ces valeurs représentent
I'ensemble des composantes de la valeur sélective de chaque génotype pour la période pré-
reproductrice (survie embryonnaire, survie larvaire, ou juvénile ...). Elles correspondent au
nombre moyen de descendants laissés a la génération suivante par chacun des génotypes.

De nombreux composants peuvent contribuer a la valeur sélective d'un individu mais
dans les modeles c'est l'effet global qui est pris en compte. En définitive, la valeur sélective
dépend de la probabilité de survie du génotype considéré et de sa fécondité. Le tableau ci-
dessous montre comment les valeurs sélectives peuvent étre estimées, si l'on connait le
nombre de descendants de chaque génotype.

A1A AA, ArA, X
Nombre des zygotes ala g , 30 50 20 100
Nombre de zygotes fiables fournis a 60 90 30 180
g n+1
Valeurs sélectives absolues 60/30=1 90/50=1,8 30/20 =1,5
Valeurs sélectives relatives W, = 2/2 W, = 1,82 W;= 1,52
=1 =0,9 =0,75
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D’une maniére générale, la valeur sélective relative ou tout simplement valeur sélective
est obtenue en divisant la valeur sélective absolue de chaque génotype par la valeur sélective
absolue la plus élevée.

Dans la pratique, c'est souvent le rapport entre ces valeurs qui importe pour I'évolution
des fréquences alléliques. On utilise alors les valeurs sélectives relatives en rapportant les
valeurs absolues a la valeur du génotype le " meilleur ", d'ou ici : Wy =1, W, = 0,9, W3 =
0,75.

On notera également la possibilité d'exprimer ces valeurs comme une différence a la
valeur 1, soit sous la forme W = 1-s. On donne alors le nom de coefficient sélectif au
paramétre. Dans 'exemple ci-dessous, nous avons donc : W; =1, W, = 1-s (avec s = 0,1), W3
=1-s(avec s =0,25).

2.5.3.2 Effet de la sélection sur les fréquences alléliques entre deux générations
successives

Dans le modéle de base, sont donc exclues les différences sélectives qui pourraient
concerner les différents croisements possibles entre individus de génotypes différents. On
remarquera que si les trois valeurs sélectives sont égales entre elles, soit en valeurs relatives
Wi =W, =W;s, il n'y a pas de sélection différentielle et le modele est alors celui de Hardy-
Weinberg.

Dans cette population, soit un géne A existant sous 2 formes alléliques Al et A2, dont
les fréquences respectives a la génération n sont p et q. Dans le cas le plus simple, seules les
probabilités de survie des génotypes sont différentes. Comment vont évoluer les fréquences
alléliques ?

Les ¢étapes de calcul en donnant les valeurs des fréquences génotypiques avant et apres
la sélection sont résumées comme suit :

Génotype de la génération n : AlAl: Al1A2 r A2A2
Fréquence allélique a la génération t : AL = p A2=q |
Puisqu’il y a panmixie, les fréquences i i

Parmi les zygotes formés sont : p’ ! 2pq ! q
Valeurs sélectives : Wi i W, i W3
Aprés action de sélection cette i i
Composante est modifiée : Wip® ! 2Wapq L W

Soit: Wip> + 2W,pq + W3q’, somme n’est plus égale a 1

La fréquence des trois génotypes apres la sélection est donc :

Fréquence des génotypes 4 la génération n+1 £ (A1A1) = Wp* /W, £ (A1A2) = 2W,pq
/W et f (A2A2) = Wiq® /W

On déduit alors la fréquence de l'allele Al a la génération n + 1:

Pai= Wip”/ W+ Wapg = (Wip” + Wapq) / W =p (Wip + Waq) / W
Avec toujours: W = W p® + 2W,pq + Wiq®, W représente la valeur sélective moyenne
de la population. Elle est proportionnelle au nombre moyen de descendants fourni par un

individu quelconque de la niéme génération. C'est la moyenne pondérée des valeurs sélectives
des différents génotypes.
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Exemple 1 :
Calculez les coefficients de sélection des génotypes AA, Aa et aa a partir des taux de
viabilité et des taux de fertilité

Génotype AA Aa aa
Taux de viabilité 0,50 0,25 0,05
Taux de fertilité 10 20 50

Exemple 2 :
Une population en accouplement au hasard a les génotypes et les valeurs sélectives
absolues suivantes :

Génotype BB Bb bb

Valeur sélective absolue 2,0 1,6 1,2

Quelles sont les valeurs sélectives relatives des trois génotypes ?

2.5.3.3 Variation des valeurs sélectives entre deux générations successives :

Une autre valeur importante pour I'é¢tude de la sélection est celle de la variation des
fréquences alléliques entre deux générations successives: A p = p'- p, p €tant la fréquence de
l'allele Al a la nieme génération. Selon le signe A p on aura si la fréquence de l'alléle Al
augmente, diminue ou reste constante. Dans ce dernier cas, il s'agit d'un équilibre.
L'expression de A p est la suivante :

p(Wi+Wxq)
W
Aprées réduction au méme dénominateur et mise en facteur nous obtenons :
Ap=p-p= _pI(1-p) Wip+(1-2p) Waq — W5 ¢)]
W%

Ap=p-p= -p

Or,1-p=qetl-2p=q—pdoulon déduit:

Ap= pq [(W1—W2) +p (W2 —W3)q]
P~ "W ip” +2Wipq + Waq”

On remarqueraque Ap=-Aq

Ag- M [(Wo—-W)+p(W5-W5)q]
9=  Wip"+2Wapq + Wiq’

2.5.3.4 Limite du processus sélectif
La sélection modifie les fréquences alléliques d’une génération a 1’autre parce que les
différents génotypes n’ont pas la méme fécondité, et partant, le méme nombre moyen de
descendants.
Cette variation est exprimée par I’équation A p, et la limite du processus sélectif sera
atteinte lorsqu’un équilibre sera atteint pour certaines valeurs des fréquences alléliques.
Ces fréquences alléliques limites correspondent aux racines de 1’équation pour
lesquelles il y a équilibre puisque A p = 0.
Ces racines ont deux valeurs O et 1, et une valeur fonction des coefficients de sélection :
p=0(alorsq=1);
p=1(alorsq=0);
Pe=(W3—=W3)/ (W) -2W; + W3)
Je = (W] - Wz)/ (W] -2W;, + W})
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2.5.3.5 Evolution des populations soumises a I'action de la sélection
2.5.3.5.1 Dominance compléte, sélection favorisant le génotype B-

Soit un caractére déterminé par un locus avec 2 all¢les B et b, avec ’alléle B dominant
I’allele b. Les Fq alléliques sont notées p et q respectivement. Supposons que la sélection est
faite contre les individus de génotype bb, avec un coefficient de sélection s. Quel est I’effet de
la sélection sur les Fq alléliques

Génotype BB Bb bb

Fq initiale p2 2pq q2
Valeur sélective 1 1 1-s

Fq aprés sélection P 2pq (1-s) q°
Normalisation p’ /W 2pq /W (1-s) ¢° /W

La normalisation consiste a trouver la proportion de chaque génotype dans la
population ayant survécu apres la sélection.
La proportion de la population ayant survécu aprés la sélection est donnée par :
W= 1- sq2

Les fréquences alléliques apres sélection sont :
p1 =p/(1- sq") Et Qi =q(1-sq)/ 1-sq’

Le nombre t de génération nécessaires pour changer la fréquence de ’alléle b de q a q;

t=1/s [In (pta/pqr) + 1/q:— l/cﬂ

Le cas particulier de la sélection contre le génotype bb est lorsque le coefficient de
sélection s =1, en d’autre terme lorsque le géne est 1étal.
Si s= 1, alors a partir des formules précédentes :
p1 = 1/1+q Et qi=q/l1+q

est:

A la génération t, q;= q/1+tq

Par conséquent, le nombre t de générations nécessaires pour que la fréquence de I’alléle
bpassedeqaqcest:t=1/q;-1/q

2.5.3.5.2 Dominance compléte, sélection favorisant le génotype récessif bb

Dans ce cas, la sélection est en faveur des individus de génotype bb.

Génotype BB Bb bb

Fq initiale P 2pq q

Valeur sélective 1-s 1-s 1

Fq aprés sélection (1-s)p” 2pq (1-s) qQ

Normalisation (1-s)p* /W 2pq (1-s)/W q/W
W =1-s (1-q%)

Les fréquences alléliques apres sélection sont :
pi= [(1-s)/ 1s (1-g)] p Et qi= [(I-s+gs)/ Is (1-g)] g
Puisque W = 1-s (1-q%) est supérieur a 1-s, alors P1 est inférieur & P. Par conséquent,
d’une génération a I’autre la fq de B diminue jusqu’a ce que 1’all¢le disparaisse. En revanche,
celle de b augmente jusqu’a ce que 1’all¢le devient fixé, on va assister dans un 1° temps a la
disparition des individus de génotype BB, et en suite a celle de génotype Bb.

32




Chapitre 2. Génétique des Populations

Le nombre t de génération pour changer la fréquence de 1’alléle b et q a q; est :

t=1/s [In (ptq/pqy) + 1/p — 1/p{]
2.5.3.5.3 Dominance partielle

L’ hétérozygote a une valeur sélective relative plus grande que la moyenne des valeurs

sélectives relatives des 2 homozygotes, mais moins que celle de ’homozygote favorable.
0<s1<0,5s2

Génotype BB Bb bb

Fq initiale p2 2pq q2
Valeur sélective 1 1-s4 1-s,

Fq aprés sélection p° 2pq (1-sy) q’ (1-s)
Normalisation p°/W 2pq (1-s1)/W qQ (1-s2)/W

W =p* +2pq (1-s1) +q° (1-s2)
W=1-2pgsl- q2 s2
Les fq alléliques apres sélection sont :

pi= [(1-s1q)/1 =2pgsl-q*s2 1 petq = [(1-s;p—s2q)/1 —2pgsl-q*s2 ] q
puisque 1-s;q> 1 —2pgsl- q> s2 = W, alors B sera fixé et b sera perdu

2.5.3.5.4 Absence de dominance (codominance) avec BB favorisé

En absence de dominance, la valeur sélective de I’hétérozygote est intermédiaire a celle

des deux homozygotes. Ainsi, si la valeur sé€lective est égale a 1 et celle de bb est 1-s, alors
celle de Bb est égale a (1+1-s)/2=1-0,5s

Génotype BB Bb bb

Fq initiale p° 2pq q

Valeur sélective 1 1-0,5s 1-s

Fq aprés sélection p° 2pq -spq q (1-s)

Normalisation p°/W 2pq -spq/W q (1-s) /W
W =1-sq

Les fq alléliques apres sélection sont :

p1= [(1-0,5sq)/1 —sq]petq = E(l- 0,5s(q+1)]/1-s§ q

Puisque 1-0,5sq >1-sq, alors p; >p. par conséquent B sera fixé et b sera perdu.
Le nombre t de génération nécessaire pour chager la fréquence de I’alléle b de q a q;

est :
t= 2/s In [p«q/pqi]
2.5.3.5.5 Sélection favorisant I’hétérozygote
Supposons maintenant que la sélection favorise le génotype hétérozygote, alors :
O0<sl<let 0<s2<1

Génotype BB Bb bb
Fq initiale p2 2pq q2
Valeur sélective 1 -5 1 1-s,
Fq apreés sélection (1-s1) p2 2pq (1-s2) q2
Normalisation (1-s)) p°/W 2pq/W (1-s5) q°/W

W= 1- p251 -%q's,
Les fréquences alléliques apres sélection sont :
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pr=[(1-ps1))/ 1-p°s1-¢° 2] p et q=[(I-g) I-p’si-q* 2] q
A 1’équilibre, les fq des alleles B et b sont :
P.=sy/s1+sy et Qe = S1/81ts2

2.5.3.5.6 Sélection contre I’hétérozygote
La sélection est faite contre les individus hétérozygotes

Génotype BB Bb bb
Fq initiale p2 2pq q2
Valeur sélective 1 0,5 1
Fq aprés sélection p° Pq q
Normalisation p°/W Pq /W q/W
W=1-pq
Les fq alléliques apres sélection sont :
pir= [(1-0,59) /1-pq ] p et q;=[(1-0,5p) /1-pq ] q

Remarque :

En absence de sélection, les trois valeurs sélectives sont égales ; étant définies a un
coefficient prés de proportionnalité, on peut leur donner la valeur 1 ; dans ce cas w = 1.
En présence de sélection, les valeurs sélectives sont différentes ; mais étant toujours définies a
un coefficient prés de proportionnalité, on peut prendre la valeur 1 pour la plus grande des
trois

- La sélection se définit par un coefficient s qui peut varier de 0 a 1 a ’inverse de la
valeur adaptative ou la valeur sélective qui variede 140 ;

- La valeur sélective c’est la proportion d’individus pouvant contribuer a la prochaine
génération ;

- La létalité et la stérilité impliquent que le génotype correspondant ne se reproduira
pas; sa valeur sélective est donc nulle.

2.5.4. Le systéme d’accouplement

Le systéme d’accouplement décrit les régles d’appariement des reproducteurs males et
femelles. En général, 1’accouplement se fait sensiblement au hasard chez les animaux
domestiques (population panmictique). Il existe cependant aussi deux autres modes
d’accouplements, [’héterogamie (accouplement d’individus qui se ressemblent le moins
possible génétiquement) et [’homogamie (accouplement d’individus qui se ressemblent
génétiquement). Ce dernier mode aboutit la plupart du temps a faire s’accoupler dans la
pratique les animaux apparentés et I’on appelle alors /’inogamie ou la consanguinité (on se
reviendra dans le chapitre suivant : la taille de la population).

De la méme fagon I’hétérogamie conduit souvent a faire se reproduire des couples
d’animaux moins apparentés que la moyenne de la population. Dans ce cas, on dit que 1’on
pratique /’exogamie.

Pour monter les effets de 1’homogamie et hétérogamie, nous utiliserons une grande
population, constituée des 3 génotypes BB, bb, et Bb

On suppose que toutes les conditions de H-W sont satisfaites, sauf les accouplements
qui ne sont pas au hasard (absence de panmixie).
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2.5.4.1. Homogamie ou assortiment positif

L’homogamie est I’accouplement entre les animaux de méme phénotype, on distingue
deux cas, les cas ou chaque génotype a un phénotype particulier (absence de dominance) ou le
cas ou il y a dominance, c'est-a-dire les phénotypes de 1’homozygote dominant et de
I’hétérozygote sont identiques.

2.5.4.1.1 Absence de dominance

Dans la mesure ou I’homogamie exige que chaque male ayant un phénotype donné soit
accouplé a une femelle du méme phénotype, la fréquence des accouplements est égale a la
fréquence génotypique dans la population en équilibre de H-W multipliée par 1. Puisque la
population parentale est en équilibre de H-W, une femelle de génotype BB est triée de la
population avec une fréquence de p® . Une fois cette femelle est triée, elle sera nécessairement
accouplée a un male du méme phénotype avec une probabilité de 1.

Accouplement Fq génotypique des descendants
Male x femelle | FC (& x Q) BB Bb bb
BB x BB 1xp =p p’
Bb x Bb 1 x2pq=2pq | “(2pq) 1/2 (2pq) 74 (2pq)
bb x bb lxq2=q2 q2
Total P°+0,5pq Pq q"+0.,5 pq

On constate que chez les descendants, la fréquence des homozygotes a augmenté et
celle des hétérozygotes a diminué. Aprés un certain nombre de génération, les hétérozygotes
vont disparaitre. En revanche, les fréquences alléliques n’ont pas changé ; elles ne sont pas
effectuées par I’homogamie. En effet, la fréquence allélique p; = p chez les descendants.

De ce fait, I’homogamie pratiquée dans une grande population, ne change pas les
fréquences alléliques et provoque I’augmentation continue de 1’homozygotie, pour aboutir
finalement a la disparition compléte des hétérozygotes

2.5.4.1.2 Dominance compléte

Dans ce cas, la difficult¢ est qu’on ne peut pas distinguer entre les individus
homozygotes possédant le phénotype dominant et les hétérozygotes. La procédure est la
méme que précédemment, sauf que les individus ayant le phénotype dominant peuvent étre
soit homozygotes dominats soit hétérozygotes. Pour illustrer ce cas, supposons 1’assortiment
positif pour le caractére couleur de la robe chez la race bovine Holstein, et que les fréquences
alléliques sont f(B)=p=3%etf(b)=q="%

Génotype Fq Phénotype
BB P’ =9/16 Pie-noir
Bb 2pq = 6/16 Pie-rouge
bb q’=1/16 Pie-rouge

La regle de I’accouplement est la méme dans le cas précédent, Une femelle pie noir
peut étre de génotype BB ou Bb, et bien que le phénotype du male soit pie noir, son génotype
peut étre BB ou Bb, puisque la population parentale est en équilibre de H-W, f(BB) = p2 chez
les femelles, mais quelles est la proportion des males qui sont de génotype BB et celle des
males qui sont de génotypes Bb ? pour répondre a cette question, on utilise les probabilités
conditionnelles. La probabilit¢ pour qu’un male soit de génotype BB sachant qu’il est de
phénotype pie-noir est :

P (BB et pie noir) = P (BB et pie-noir) / P (couleur pie-noir) = 9/ 16/ 5/16 =3/5

De méme,

P (Bb | et pie noir) = P (Bb et pie-noir) / P(couleur pie-noir) = 6/16/5 /16 = 2/5
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Par conséquent, la fréquence de 1’accouplement : f (femelle BB x male BB) = f(BB
chez femelles) x f(BB|Male pie-noir) =9 /16 x 3/5 =27/80

Accouplement FC (3 x9Q) Fq génotypique des descendants

Male x femelle BB Bb bb
BB x BB 3/5x9/16 =27/80 27/80 9/80 -
BB x Bb 3/5x 6/16 =18/80 9/80 9/80 -
Bb x BB 2/5x9/16 =18/80 9/80 6/80 -

Bb x Bb 2/5x 6/16 =12/80 3/80 - 3/80

bb x bb 1x1/16=1/16 - - 1/16

Total 3/5 3/10 1/10

Dans le cas de ’homogamie en absence de dominance, la fréquence des hétérozygotes
chez les descendants a diminué et celles des homozygotes ont augmenté, quant a la fréquence
allélique, elle n’a pas changgé.

2.5.4.2. Hétérogamie ou assortiment négatif

C’est I’accouplement entre des males et des femelles de phénotypes différents.

Supposons qu’on s’intéresse a la couleur de la robe chez la race bovine Holstein et que
la fréquence de 1’all¢le B est f(B) = % et celle de b est égale a Y4

Génotype Fq Phénotype
BB P’ =9/16 Pie-noir
Bb 2pq =6/16 Pie-rouge
bb q°=1/16 Pie-rouge

La probabilité pour qu’un male soit de génotype BB sachant que son phénotype est pie-

noir est :

P(BB|méle pie-noir) = P( BB et pie-noir) /P( couleur pie-noir)
=9/16/15/16 =3/5

La probabilité pour qu’un male soit de génotype Bb sachant que son phénotype est pie-noir

est:

P(Bb|méle pie-noir) = P( Bb et pie-noire) /P( couleur pie-noir)

6/16 /15/16 = 2/5

Accouplement FC (3 x Q) Fq génotypique des descendants
Male x femelle BB Bb bb
BB x bb 3/5x1/16 =3/80 - 3/80 -
Bb x bb 2/5x 1/16 = 2/80 - 1/80 1/80
bb x BB 1x9/16=9/16 - 9/16 -
bb x Bb 1 x6/16=06/16 - 3/16 3/16
Total 0 4/5 1/5

Les fréquences alléliques chez les descendants sont :

P, = f(BB) + % f(Bb)

q1 =3/5

Dans le cas de I’hétérogamie, les fréquences alléliques et génotypiques changent.

=0 +1/2(4/5) = 2/5

On peut dire, pour conclure, que changer le systéme d’accouplement ne change pas les
fréquences géniques mais modifie les fréquences génotypiques
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2.5.5 La taille de la population : dérive génique et consanguinité

La taille de la population, c’est I’effectif des reproducteurs. Dés qu’elle n’est pas
infinie, un nombre limit¢ de gameétes, tirés au hasard parmi tous ceux produits, est
¢chantillonné pour construire la nouvelle génération. A cause de cet échantillonnage, la
fréquence allélique ne se maintient pas exactement a chaque génération. Elle va ainsi fluctuer
d’une génération a I’autre sans direction prévisible, c’est le phénomene de la dérive génique.

2.5.5.1 Petites populations

Les petites populations ne répondent plus aux criteéres de la loi HW. En effet, dans ces
petites populations, les fréquences géniques et génotypiques d’une génération a [’autre
dépendant de 1’échantillonnage des gamétes qui donnent les combinaisons zygotiques.

Les fréquences alléliques vont donc changer d’une fagcon aléatoire. Ces changements
aléatoires constituent le processus de dispersion.

De ce fait, le processus de dispersion peut étre étudié soit comme le résultat de
I’échantillonnage en utilisant la variance d’échantillonnage, soit comme le résultat de la
consanguinité.

Dans une population de grande taille, les fréquences génétiques sont stables. C'est-a-
dire qu’en DI’absence de migration, mutation et sélection, les fréquences géniques et
génotypiques demeuraient identiques d’une génération a la suivante. Cette probabilité de
stabilité n’existe pas dans une petite population et les fréquences génétiques y sont sujettes a
des fluctuations aléatoires provenant de 1’échantillonnage. Les fréquences génétiques vont
changer d’une génération a ’autre. C’est ce changement aléatoire qui constitue le processus
de dispersion (processus descriptifs : échantillonnage, consanguinité ou la dérive génique)

La dispersion résultat de 1’échantillonnage, le processus de la dispersion entraine donc 3
conséquences

1- Une différenciation de la population de base « grande population» en sous
population dite /ignée (figure 5)

2- Une diminution de la variabilité génétique. Les génotypes des individus d’une petite
population deviennent de plus en plus semblable les uns aux autres.

3- L’augmentation de la fréquence des homozygotes aux dépens de celle des
hétérozygotes.

Deux approches d’étude de la dispersion

Analyse de I’effet de la
Consanguinité (F) sur les
fréquences génotypiques

Analyse de la variance des
fréquences des geénes sous 1’effet de
1’échantillonnage & *

Une population de base N = oo

|

Des sous populations = lignées

Ny —/

Chaque lignée est une petite population darMe les fréquences génotypiques sont soumises au
processus de dispersion

Figure 5. Etude de Peffet de la dispersion
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2.5.5.2 La dérive génique

La fagon théorique la plus simple de considérer la dérive génique est la suivante. On a
une population idéalisée de taille N ou chaque nombre produit une infinité de gameétes. Tous
les gametes sont mis en commun et 2N d’entre eux sont tirés au hasard et appariés pour
produire les N individus de la nouvelle génération. Ce modéle autorise implicitement
I’autofécondation, inconnue chez les animaux domestiques, mais il est simple a utiliser et
donne les mémes résultats qualitatifs que ceux que 1’on obtiendrait si I’on y incorporait une
restriction pour interdire 1’autofécondation. Finalement, la fréquence génique va atteindre la
valeur 0 ou 1, c'est-a-dire qu'un des alléles présents au départ deviendra fixé dans la
population. La fixation est d’autant plus rapide que la population est plus petite.

Le résultat de la dérive génique, c’est d’augmenter 1’homozygotie, et ce dans une
direction imprévisible.

Ainsi, imaginez que I’on constitue au hasard, a partir d’une grande population, un
nombre important de petites populations. Chacune d’entre elles sera éventuellement fixée
pour un alléle a chaque locus. Ces petites populations seront alors homozygotes pour des
combinaisons d’alleles généralement différentes. On aura ainsi constitué, grace a la dérive
génique, des souches génétiquement trés différenciées que [’on pourra alors évaluer,
combiner, sélectionner. C’est la dérive génique qui est utilisée chez la volaille par les
améliorateurs commerciaux pour démarrer des souches qui seront ensuite évaluées,
sélectionnées et croisées.

Pour finir, il faut remarquer que dans une petite population, méme si les accouplements
sont faits au hasard, on apparie nécessairement des individus apparentés et qui donc se
ressemblent génétiquement. A cet égard, dans 1’exemple suivant ou, avec N= 2, on accouple
forcément frére et sceur, les effectifs limités entrainent automatiquement de la consanguinité.

La dérive génétique aboutit donc a une réduction du polymorphisme génétique des
populations par la perte, pour certains génes, de tous les all¢les sauf un, celui qui est fixé.
Remarque : la dérive génétique touche la diversité allélique et partant la diversité
génotypique alors que les écarts a la panmixie, dans une grande population ne touchent que la
diversité génotypique sans modifier la diversité allélique.

2.5.5.3 Echantillonnage

Considérons la formation des lignées a partir de la population de base. Puisque chaque
individu porte deux génes par locus, la subdivision de la population correspond au tirage au
hasard dans la population de base d’une série d’échantillons chacun de 2N geénes (Chaque
individu posséde deux geénes espece diploide) (figure 6). La moyenne des fréquences
génétiques de ces échantillons sera €gale a celle de la population de base (la moyenne des
fréquences génétique de 1’ensemble des lignées est égale a la moyenne de la population de
base q = q,) c'est-a-dire p, et g, et les fréquences dans chaque lignée seront distribuées
autours de cette moyenne avec une variance égale a

2 _ Foqe
c Aq=—
q ZN

Cette variance de A q exprime la valeur du changement de la fréquence génique
résultant du processus de dispersion. Elle exprime la variabilité probable dans une lignée
quelconque.

Ces modifications de la fréquence génique résultant du phénoméne d’échantillonnage
dans des petites populations sont connues sous le nom de dérive aléatoire.

La dérive génique provoque une fluctuation aléatoire des fréquences alléliques dans une
sous population particuliere et induit donc une diminution de polymorphisme de cette lignée.
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N=o
2N genes
Population de base

A\ 4

2N, génes
Echantillon 1

2N, génes
Echantillon

2N, génes
Echantillon 2

Figure 6. Effet d’échantillonnage
A la génération t la variance de la fréquence génique entre les lignées est la suivante :

1
o’p=c'q= pgo [I-(1- —)tJ
2N
Remarque : 6 °p =6 >q a condition qu’ils partent tous avec la méme fréquence initiales (p,=
do) €t qui ne soient pas liés.

Lorsqu’un all¢le a atteint la fréquence de 1, on dit qu’il est fixé dans cette lignée et quand
il atteint 0, on dit qu’il est perdu. Quand une lignée est fixée, les individus de cette lignée ont
alors des génotypes identiques et consanguins.

Si la population de base possede deux alleles A et a dont les fréquences sont
respectivement p, et .. A sera donc fixé dans la proportion p, des lignées et a dans la
proportion restantes do.

La variance de la fréquence génique parmi les lignées est alors égale a p.q,, ce que I’on
pouvait déduire de 1’équation précédente en donnant a t une valeur infinie.

Les fréquences génotypiques suivent les changements de fréquences géniques résultant
du processus de dispersion qui augmente les fréquences des homozygotes et démine celles des
hétérozygotes.

Les fréquences génotypiques dans la population prise dans son ensemble peuvent se
déduire de la variance des fréquences géniques de la fagon suivante :

Si un alléle est a la fréquence q dans une certaine lignée, les homozygotes pour cet all¢le
y seront & la fréquence q°. La fréquence de cet homozygote dans la population prise dans son
ensemble sera donc égale a la moyenne de tous les q° dans chaque lignée. Nous écrirons cette
fréquence moyenne des homozygotes : q* cette valeur peut s’estimer a partir de la variance
des fréquences géniques parmi les lignées.
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o 2q : la variance des fréquences géniques entre les lignées

"’ : est le carré des fréquences géniques moyennes

qo”: est le carré des fréquences géniques originales des homozygotes dans la population
de base

La fréquence des homozygotes pour un all¢le particulier augmente et se trouve toujours
supérieure a la fréquence d’origine d’une quantité égale a la variance des fréquences géniques
entre les lignées.

Les fréquences génotypiques pour un locus a deux all¢les sont donc les suivants :

Génotype Population de base en Population apreés échantillonnage
équilibre Hardy-Weinberg
Fréquence initiale

AA p02 p02+ o2 p
Aa 2 Po do 2pedo-20°9
aa qo2 q02+ o 2 q

Exemple : po=qo=0,5

Effectif c ’=pg/2N q- 26 q+2c
50 25x 10™ 0,4 0,6
5000 25x 10° 0,49 0,51
50000 25x10° 0,499 0,501

1- Calculez I’intervalle de confiance des nouvelles fréquences apres 1’échantillonnage
2- Que déduisez-vous ?

2.5.5.4 Consanguinité

La consanguinité signifie I’accouplent entre des individus qui sont liés les uns aux autres
par leur origine. Autrement dit, la consanguinité est I’accouplement des individus apparentés.

Deux individus apparentés s’ils ayant au moins un ancétre commun (liés par leur
origine).

L’identité par descendance nous donne un moyen de mesurer le processus de dispersion
par le degré de parenté entre les individus qui s’accouplent. En effet, le coefficient de
consanguinité est la probabilit¢é pour que deux genes a un locus chez un individu soient
identiques par descendance.

Le coefficient de consanguinité¢ généralement symbolisé par F étant une comparaison
entre une certaine population (lignée ou sous population) et une population de base définie ou
implicite (théorique) dans laquelle le coefficient de consanguinité est nul. Le coefficient de
consanguinité de la génération suivante exprime 1’activité du processus de dispersion qui s’est
manifesté depuis la population de base

Le coefficient de consanguinité est la probabilité que les deux all¢les portés par un

individu a un locus quelconque soient identique c’est la notion d’identité entre alléle. (Figure
6).
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--- A--—"B--—- (C---- D--- G---@ ----- 1 ----<4—Génération de référence au-dela
de la quelle la parenté est
/ inconnue : on suppose alors
qu’il ny avait pas de
J K L M consanguinité avant cette
/ \ / génération
Pnn Qrm
Pas de consanguinité chez p car p Consanguinité chez Q car Q ne peut
ne peut avoir 2 all¢les n identiques avoir 2 alléles identiques provenant de H

Figure 6. Coefficient de consanguinité
2.2.4.5.4.1 La variance de la fréquence génique

La variation du changement de fréquence génique en une génération donnée a partir de
I’équation :
Po do

cqu=
2N
Cette €quation est exprimée en fonction du taux de consanguinité devient :
(Ou la dispersion par échantillonnage est égale a la dispersion par consanguinité)
c’Ap=c*Aq=poqo =poqoAF
2N
AF= _1 Dans la population de base
2N
De méme, la variance des fréquences des geénes entre lignée a la génération n est comme
suit :
o’pn=0c’qu=poqoF, =poqo|l1-(1-AF,)

czq=p0 qo F

2.2.4.5.4.2 La variance de la fréquence génotypique
Les fréquences génotypiques exprimées par la variance de la fréquence génique dans
I’équation suivante :
q“=q) +c’q=q, +poqoF (C’est la fréquence de aa)

Fréquences génotypiques pour un locus avec deux alléles exprimées en fonction du
coefficient de consanguinité F

Génotype Population de base en Changement dii a la consanguinité
équilibre Hardy-Weinberg
Fréquence initiale

AA po2 p02+ po qo F
Aa 2 Po 9o 2 Po go- 2 po qo F
aa qo2 q02+ po qo F
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Sous un régime de reproduction induisant de la consanguinité, les fréquences alléliques
dans I’ensemble de la population ne sont pas modifiées mais les fréquences des génotypes qui

sont modifiées.

Donc on peut constater que les fréquences des homozygotes augmentent aux dépens des

hétérozygotes.
Exemple :
Situation initiale Valeur absolues hypothése N;
Total =N, Total
Population AA Aa aa AA Aa aa
globale avant
subdivision 0.36 0.48 0.16 1.00 720 960 320 N=2000
P,=0,6
Sous 064 | 032 | 004 | 1.00 | 640 320 40 N,=1000
population 1
P1= 098
Sous 0.16 0.48 0.36 1.00 160 480 360 N,=1000
population 2
P2= 034

1- Quelle sont les fréquences génotypiques moyenne de la population totale apres

subdivision ?

2- Quels sont les effectifs de la population totale apres la subdivision ?
3- Quelle est la valeur de la variance des fréquences alléliques o *p ?
4- Quelle est la valeur de la consanguinité de la population ?

Réponse :

1- La moyenne de la population totale aprés subdivision

Soit les fréquences des genes A et a sont respectivement p et q
Pl2=p1+tp2/2=08+0,4/2=12/2=0.6
Q2= +q2/2=02+0,6/2=0.8/2=0.4

2- les effectifs de la population totale apres la subdivision

Fi(AA)=0.64 } _
F2(A A)=0.16 Fi(A 4)=04
Fi(Aa)=0.32 } Fi2(A a)=0.4
F2(A a)=0.48
Fl(a a) =0.04 } F12(a a) =0.2
Fy(aa)=0.36
AA | Aa| aa | Total | AA | Aa | aa | Total
Fréquence génotypique moyenne de la
population aprés la subdivision 04 l04l02!1.00 1800800400 2000

Nous remarquons qu’apres la subdivision de la population globale nous constatons une

3- La valeur de la variance des fréquences alléliques o >p ?

diminution considérable des individus hétérozygote Aa de 960 a 800 soit 80 individu
remplacés par AA et 80 par aa.

La variance des fréquences des genes entres lignée et la génération n c'est-a-dire la

population de base
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c*p=1X (p1-po)’
N
olp= %(0.8—0.6)"+ % (0.4 —0.6)* =
o2q= %(0.2-0.4)"+ 1% (0.6 — 0.4)*=
Donc02p202q=
4- La valeur de la consanguinité de la population
Nous avons q,” + 6 2q=qo" + po qo F « la consanguinité présente un effet analogue a
celui de I’échantillonnage donc la dispersion par échantillonnage est égale a la dispersion par
consanguinité »
+o'2q=}ﬁ2+p0qu
o’ q=poqoF
F=o%q/poqo=0.04/04x0.6=16.17%

2.5.5.5. Taille efficace de la population
La variation génétique est 1’enjeu principal de I’approche des petites populations. La taille
totale d’une population peut étre trompeuse, parce que seuls certains membres se reproduisent
avec succes et transmettent leurs alléles a leur progéniture. Par conséquent, pour faire une
estimation significative de la taille minimale viable, les chercheurs doivent déterminer la taille
efficace d’une population, fondée sur le potentiel de reproduction. La formule qui suit utilise
la proportion des individus reproducteurs par sexe dans le calcul d’une estimation de la taille
efficace d’une population, symbolisée par Ne
Ne = 4 Nf Nm
= 'Nf+Nm
Ou Nf et Nm sont respectivement le nombre de femelles et le nombre de males qui se
reproduisent avec succes

Pour une population théorique : AF=_1
2N
Pour une population plus réaliste on trouve : AF= _1
2 Ne
AF= 1+ 1
8 Nm 8 Nf
Exemple :

Si on applique cette formule a une population théorique comptant au total 1 000
individus, on obtient 1 000 pour Ne si chaque individu se reproduit et si la proportion des
sexes est de 500 femelles et 500 males. En effet, dans ce cas :

Ne = (4x 500 x 500) /(500 x 500) =1 000.

Un écart par rapport a ces conditions (tous les individus ne se reproduisent pas ou la
proportion des sexes n’est pas de 50-50) réduit Ne. Par exemple, si la taille totale de la
population est de 1 000 individus mais que seules 400 femelles se reproduisent avec 400
males, alors :

Ne = (4 x 400 x 400)/ (400 x 400) = 800.

Ne équivaut ainsi a 80 % de la taille totale de la population. Il faut se rappeler que I’on
veut maintenir une taille efficace de population supérieure a la taille minimale viable afin de
s’assurer que les populations conservent une diversité génétique suffisante
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2.2.4.5.6 Pedigree et consanguinité systématique

La généalogie ou le pedigree de I’individu x ¢’est la chronologie des individus qui ont
une partie de leur patrimoine génétique en commun avec X

Il existe 3 fagons principales de présenter graphiquement une méme généalogie. En
voici des exemples :

’\::‘ E‘ " -

JJ |
A et B sont les parents de E et F, et ceux sont ceux de H. On voit aussi que C et sa
progéniture G sont les parents de I, qui accouple a H pour nous donne J

2°™ facon
G{ b
J C

) >< \£ 3™ fagon
Ny
\J /

C’est la généalogie fléechée qui est la plus pratique pour suivre la transmission du
matériel génétique. En général, un individu est a la conjugaison de 2 fleches qui indiquent ses
2 parents.

2.5.6.7. Calcul du coefficient de consanguinité F

P; . pére de x ayant deux geénes a et ¢
M; . mere de x ayant deux genes b et d
x : descendant ayant de génes a et d
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Le coefficient de consanguinité F est calculé selon deux méthodes

- Méthode indirecte :

Dans ce cas F est calculé selon la taille de la population et de la structure de
reproduction (systeme d’élevage) dans ce cas il s’agit d’'un F moyenne de tous les individus
de la population

- Méthode directe ou méthode des trajets ou chemins ou chaine de pedigree :

Le calcul se fait d’une facon directe lorsque les informations généalogiques ou état civil
des individus sont disponibles et fiable. (La méthode la plus importante).

Cette deuxiéme méthode est souvent utilisée en élevage car en est souvent intéressé par
’utilisation particuliére de certain reproducteur dans un élevage donné en raison de certain
caractere recherché.

Pour le calcul des coefficients de consanguinité et de parenté la connaissance de
généalogies des individus concernés est indispensable dans la population humaine et animale.
Les résultats dépendent de ancienneté et la fiabilité des données généalogiques.

Le calcul du coefficient de consanguinité individuel s'effectue a partir d'une généalogie
qui permet de rechercher tous les ancétres communs aux parents de l'individu consanguin.

Le coefficient de consanguinité est alors calculé en prenant en compte le nombre
d'ancétres communs et le nombre de générations qui séparent ces ancétres communs de
l'individu consanguin, sachant que la probabilité de transmission d'un alléle d'une génération a
la suivante est 1/2 pour des loci autosomiques.

Exemple :

Soit un individu x qui est un descendant de A par son pére P et sa mére M

1° cas : ’ancétre A n’est pas consanguin ou le pedigree ne nous fournit aucun
renseignement sur leur origines donc F5, =0

@\ - Supposons que A posséde les génes a et b

/ - La probabilité pour que B et C ayant un geéne identique a

e ou b issu de A est égale a /2
- La probabilité pour que B transmette ce géne a P est
égalea s

e - La probabilité pour que P transmette ce géne a x est
égalea s

@ - La probabilité pour que C transmette ce gene a M est

¢galea s
- La probabilité pour que M transmette ce gene a x est
égalea s

En définitive on aura : F, = (1/2) "' "2 *1
n; : est le nombre de génération entre 1’un des parents et I’ancétre commun
n, : est le nombre de génération entre 1’autre parent et I’ancétre commun
2°"¢ cas : ’ancétre A consanguin ou le pedigree nous fournit des renseignements
sur leur origines donc F, # 0
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- La probabilité pour que B et C ayant un géne identique a
ou b issu de A n’est égale a /2> mais elle devient
égale (1/2) (1 + Fy)

En définitive on aura : F, = (1/2)"; ™, ™ (1 + Fy)

Si les deux parents ont plus d’un ancétre commun, les probabilités correspondant a
chaque ancétre doivent étre additionnées pour donner le coefficient de consanguinité des

enfants de ces parents. Ainsi I’expression générale pour le coefficient de consanguinité d’un
individu est :

Fo=X [(1/2)111 +n2 +1 a1+ FA)]

Exemple : Calculez le coefficient de consanguinité de I’individu x dans les deux cas
précédents

1% cas :

La probabilité que x regoive des alleles identiques provenant de A :

Fx — (l/z)nl +n2 +1

Pour 'ancétre A, il y a un seul chemin possible PBACM (une seule piste allant de P a

M)
Fy= (17222
Fy=(1/2)=3,12%

2™ cas :

La probabilité que x regoive des alleles identiques provenant de A :
F,=X [(1/2)“1 +n2 +1 (1 + FA)]

Pour I'ancétre A, il y a un seul chemin possible PBACM (une seule piste allant de P a M)
Mais A est un ancétre commun consanguin. Les parents de A étaient donnés par le
pédigrée Fy = (1/2) 7 (1 + 127171
Fo=(12) (1 +1/2%
Fy= (172 +1/2°
On conclut, le calcul du coefficient de consanguinité s'effectue en 4 étapes:
1- L'identification de tous les ancétres communs aux deux parents de l'individu
consanguin.
2- La recherche de tous les chemins qui relient l'individu consanguin, ses deux parents
et leur ancétre commun.
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3- Le calcul de la consanguinité pour chacun de ces chemins qui dépend du nombre
d'individu dans le chemin.
4- Le calcul du coefficient de consanguinité final en faisant la somme des probabilités
associées a chaque chemin.
I1 faut bien distinguer la parenté et la consanguinité:
- deux individus sont apparentés lorsqu'ils ont un ou plusieurs ancétres communs.
- un individu est consanguin lorsqu'il est issu du croisement de deux individus
apparentés.
Le coefficient de consanguinité de x est égal au coefficient de parenté de ses parents (M
et P).
Exemple : Calculez le coefficient de consanguinité de I’individu i dans les cas suivant :

P \

» 1°" cas : i issu des croisements entre deux individus ayant le méme pére
(2 fréres, 72 soeurs)

S
¥
I J

<
/

I'd

g

«—
\z <—UJ><§Z

I
Zéme
cas
3éme
cas
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1. Notion générale sur la génétique quantitative

1.1. Introduction

L’amélioration génétique des espéces animales vise a changer les valeurs phénotypiques
moyennes des populations animales exploitées par I’homme, d’une facon a obtenir les
phénotypes les plus intéressants sur le plan économique. Elle résulte de 1’exploitation de la
variabilité des especes domestiques. La variabilit¢ de chaque espeéce est plus ou moins
marquée, mais elle peut toujours étre subdivisée en une variabilité entre race (ou population)
et une variabilité a 'intérieur de la race. Le généticien ne doit négliger ni I’une ni I’autre, et
c’est dans une harmonieuse utilisation a la fois des différences raciales et des différences entre
individus de la méme race que réside le succes d’une entreprise d’amélioration génétiques.

1.2. Méthodes d’amélioration génétique

On peut agir de diverses manieres sur la productivit¢ des animaux d’élevage. Les
moyens d’action comprennent notamment 1’alimentation, la conduite d’élevage (y compris
I’environnement), le suivi sanitaire, les intervenions physiologiques ou pharmacologiques, la
reproduction et I’amélioration génétique.

Cette partie traite plus particulierement des possibilités de modifications génétiques et
des techniques associées. En général, I’amélioration génétique ne doit pas étre considérée
indépendamment des divers aspects environnementaux.

Dans un premier temps, il est presque toujours préférable de se baser sur les ressources
disponibles pour la production (par exemple 1’alimentation ou la conduite de 1’¢levage).

Une meilleure alimentation, une conduite plus attentionnée du troupeau ou une vigilance
sanitaire plus poussée sont toutes des sources de dépenses supplémentaires auxquelles il
faudra faire face en permanence pour permettre a 1’élevage d’accroitre sa productivité. Il est
de ce fait important de commencer par vérifier si I’augmentation de la production sera a la
hauteur de la progression des intrants.

1.3. Option génétiques

L’amélioration génétique du cheptel peut étre induite par :

- La substitution d’une race a une autre ;

- Le croisement

- L’¢élevage en consanguinité ;

- La sélection au sein d’une race ou d’une population

- Le transfert de géne (technique qui n’est pas encore parvenue a un stade permettant
son utilisation réguliere dans les milieux difficiles) ;

- Une combinaison quelconque de ces divers procédés.

Deux possibilités (les plus courantes) sont donc offertes pour I’amélioration génétique :

1. L utilisation, par la sélection, de la variabilité qui existe a I’intérieur des populations ;
ces population sont les plus souvent des races et on emplois I’expression de sélection « en
race pure » ; ’objectif est alors d’augmenter la valeur génétique additive des reproducteurs

2. L’utilisation, par les croisements, de la variabilité entre population ou entre races qui
vise a profiter des conséquences favorables des effets d’interaction entre les génes.

Dans tous les cas, sélection ou croisement, dans toutes les especes, une méme réflexion
générale guide le généticien ; elle comprend deux étapes :

- choix des objectifs
- choix d’une ou des méthodes de sélection, ou d’un systéme de croisement.

1.4. Principe fondamental de la génétique quantitative : décomposition du
phénotype

La valeur phénotypique d'un individu dépend de sa valeur génotypique et d'un effet di a
l'environnement

Phénotype = génotype + environnement
P=G+E+GxE

48



Chapitre 3. Génétique Quantitative et Amélioration

G : valeur génotypique, E : non transmis a la descendance, G x E : interaction génotype milieu

5. Décomposition de la valeur génotypique Signification de A, D, I

Dans une espece diploide a reproduction sexuée, la valeur génotypique d'un individu
dépend d'une composante additive, d'un résidu de dominance et d'un résidu d'interaction entre
les genes (€pistasie).

G=A+D+1

Lors de la reproduction sexuée, la contribution d'un parent se limite a la transmission
d'un gamete haploide issu de méiose et résultant d'une recombinaison. Les interactions
génotypiques sont rompues et chaque all¢le est transmis indépendamment.

En conséquence:

A: La valeur génétique additive est transmise a la descendance

D: Le résidu de dominance n'est pas transmis a la descendance dans un gamete haploide

I: Le résidu d'interaction épistatique n'est pas transmis a la descendance dans un gameéte
haploide

Dans une population ou trouve :

Var (P) = Var (G) + Var (E)

Var (P) : variance phénotypique

Var (G) : variance génotypique

Var (E) : variance environnementale

Exemple : Partition de la variance du poids des nouveau-nés chez I’homme

Cause de la variation % du total
Génétique
Additive 15
Non additive 1
sexe 2
Total génotypique 18
environnement 20
Génotype maternel 18
Environnement maternel immédiat
Age de la meére 1
Rang de naissance 7
Cause non identifié 30
Total environnement 82

La génétique quantitative est, étymologiquement, la génétique des caractéres dont
l'observation passe par une mesure. Nous nous intéressons ici, sauf exception, a des caracteres
a variation continue et a déterminisme complexe (poly génique, notion de QTL), c'est-a-dire
gouvernés par plusieurs facteurs génétiques et plusieurs facteurs non génétiques (on parle
¢galement de génétique multifactorielle).

Tableau 7: comparaison entre les caracteres quantitatifs et qualitatifs

Critére Caracteres quantitatifs Caracteres qualitatifs
Caracteres Degré de mesure Nature ou forme
Variation continue, distribution | Variation discontinue,
Type de variation des mesures (phénotypes) en | distribution des phénotypes
courbe (suit une loi normale) en classes discrétes
L’effet de gene L’effet d’un gene est faible et | L’effet d’un  geéne  est
indiscernable. important. Il est discernable.
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Le caractere est sous le
contrdle d’un grand nombre
des genes (caractere
polygénique).

L’effet de milieu Effet relativement important Effet relativement nul

Type de reproduction Analyse de tous les types de | Analyse de descendances
croisements possibles entre | issues de croisements
individus de la population. individuels  (couples  des

parents).

Analyse statistique Estimation de  paramétres | Dénombrements ou
statistiques de la population | comptages et calculs de
telle que la moyenne et 1’écart- | proportions (ratios)
type.

Exemple : Quelques exemples de caracteres a variation discontinue

Phénotype a variation discontinue (discréte), binaire, qualitative; ex. type sauvage /
mutant et couleur des yeux, groupes sanguins etc.

Mais il existe aussi des caractéres complexes, a variation phénotypique continue,
quantitative Ex: caractéres agronomiques, masse, taille, production, maladies, traits adaptatifs.
Exemple : Quelques exemples de caractéres a variation continue

Caracteres biométriques

- Taille des individus, poids, croissance

- Pression artérielle, taux de cholestérol, glycémie

- Nombre de soies de I'abdomen de la drosophile

- Nombre de facettes oculaires

Caracteres agronomiques

- Taille de portée chez les animaux
- Teneur en huile chez le Mais

- Nombre de grains par €épi de Blé
- Date de floraison chez le Blé

1.5. La nature de la variation

La variation des caracteres quantitatifs est le plus souvent continue s’ils résultent d’ une
mesure sur un grand nombre d’individu.

Au sein d’une population, un caractére quantitatif mesuré peut prendre généralement
toutes les valeurs possibles entre deux bornes.

La loi de probabilité la plus utilisée en statistique est la loi normale, ou la loi de Gauss.

Une variable aléatoire X suit une loi normale si le graphe est la fameuse courbe en
cloche, et qui dépend de deux paramétres p et ¢ qui ne sont autres, comme le montre le
graphe suivant, que la moyenne et 1’écart-type de X.

1.6. Discussion du modéle poly génique, notion de QTL

Pour certains caracteres, il est évident que quelques uns des milliers de geénes de
I’animal ont un effet prépondérant pour expliquer les performances. D’une maniére générale,
on parle dans ce cas de géne a effet majeur, ou plus simplement de géne majeur, lorsque
I’effet du geéne est nettement repérable. C’est par exemple le cas des génes de nanisme de la
poule, d’hypertrophie musculaire des bovins.

Pour d’autre caractére, la génétique quantitative s’appuie jusqu’ici sur le modéle
polygénique. Cette approche statistique ignore les génes impliqués dans le déterminisme du
caractere.

Dans d’autres cas encore, certains genes ont un effet intermédiaire sur le caractére, mais
ne peuvent pas étre mis en évidence par la seule observation des performances des
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descendants d’un animal hétérozygote. Ces geénes occupent des locus a effet quantitatif ou
QTL (quantitative trait locus). Ce sont en fait des régions chromosomiques ayant un effet sur
le caractere étudié sans que I’on sache si un seul ou plusieurs génes sont impliqués.

En production laitiére bovine par exemple, pour chacun des caractéres économiquement
intéressant, trois ou quatre QTL contrdlent environ la moitié des la variabilité génétique.

1.7. Action du milieu

L’expression des caractéres quantitatifs dépend du milieu, de 1’environnement dans
lequel sont placés les animaux : alimentation, condition sanitaires, climat, condition de
traite...etc. Les caractéres non quantitatifs ne sont généralement pas influencés par le milieu.

2.1. Déterminisme des caractéres quantitatifs

2.1.1. Caractéres quantitatifs déterminés par un seul locus

Supposons qu’on s’intéresse a un caractere déterminé par un locus a deux alléles A; et
A,. La fréquence de A; est f(A;) = p et celle de (Ay) est f(Ay) = q. Les génotypes, les
fréquences et les valeurs phénotypiques correspondants sont :

Génotype | Fréquence | Valeur phénotypique
AlA P’ Py
A1A2 2pq P 12
ArA; q Py

2.1.2. Valeur génotypique

La valeur génotypique G d’un génotype est définie comme la différence entre la valeur
phénotypique correspondante et la moyenne m des valeurs phénotypiques des deux
homozygotes.

_ PutPyp
2
Ainsi
Génotype Valeur Génotypique (G)
A1A1 G]G] = P1P1-1’1’1 =a
A]Az Gle = Ple—m =d
A2A2 G2G2 = P2P2-m =-a
Exemple :

Calculez les valeurs génotypiques des génotypes BB, Bb et bb lorsque leurs valeurs
phénotypiques sont respectivement égales a 80 kg, 50 kg et 20 kg

2.1.3. Moyenne de la population

La moyenne (phénotype) de la population, notée p, pour un caractére est obtenue en
calculant la somme des produits de la valeur phénotypique de chaque génotype par sa
fréquence. n= f(AlAl) P11 + f(AlAz) P12 + f(AzAz) Pzz

Onnote: p=m+ [a(p-q) +2pqd]
La moyenne génotypique de la population notée, ng, obtenue de la méme fagon, est :
nG =1 (A1A1) G+ f (A1A;z) Gz + 1(A2A2) G,
On note: pg = [a (p-q) + 2pqd]

2.1.4. La valeur génétique additive

La valeur génétique additive d’un individu est égale a 2 fois la différence entre la
moyenne des performances de ses descendants (g) et la moyenne de la population ().

La valeur génétique additive des individus de génotype A;; est : A =2qa

La valeur génétique additive des individus de génotype A, est : A12=(q-p) @
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La valeur génétique additive des individus de génotype Ay, est : Ay =- 2pa.
Avec a = [a + d (q-p)] est appelé I’effet moyen de la substitution de A; a A,

2.1.5. Conséquences du déterminisme polygénique : transmission des génes

Un individu transmet a ses descendants la moitié de ses geénes, soit en moyenne la
moitié de sa valeur additive

Exemple de démonstration

On fait I’hypothese que la croissance journaliére (GMQ) des taureaux dépend de 4 locus
autosomaux et indépendants, auxquels correspondent 4 couples d’alleles : Betb, Cetc, D et
d, E et e. Les effets des genes en cause sont les suivants : B=C=D=E=80g,b=c=d=¢
=30g

Un taureau de génotype B/b C/c D/d E/e pour le caracteére vitesse de croissance
journaliere, peut produire 16 types de gameétes :

-BCDE;

-BCDe,BCdE,BcDE,bCDE;

-BCde,bcDE,bCDe,BcdE,BcDe,bCdE;

-BCde,bcDE,bCDe,BcdE,Bcde,bCde;

-bcdE,bcDe,bCde,Bcde;

-bcde.
Il peut donc transmettre a ses descendants :

- 4 génes favorables, soit 320 g avec une fréquence de 1/16

- 3 genes favorables, soit 270 g avec une fréquence de 4/16

- 2 génes favorables, soit 220 g avec une fréquence de 6/16

- 1 géne favorable, soit 170 g avec une fréquence de 4/16

- 0 génes favorables, soit 120 g avec une fréquence de 1/16

Le plus souvent, le reproducteur transmet 220 g, soit la moitié de sa valeur génétique
additive. Cela correspond également a la valeur moyenne pondérée des gametes qu’il est
susceptible de produire :

[320 + (270 x 4) + (220 x 6) + (170 x 4) + 120] /16 = 220

2.1.6 La valeur génétique additive des descendants

Les descendants d’un méme couple ont des valeurs génétiques additives différentes ;
mais la majorité d’entre eux a une valeur génétique additive égale a la demi-somme de
cellules des parents.

Pour le caractere GMQ par exemple, un taureau B/b C/c D/d E/e (A mae= 440g) féconde
par insémination artificielle de nombreuses vaches b/b c/c d/d e/e (A femene= 240g).

Les effets additifs des geénes transmis par les spermatozoides et les leurs fréquences
sont : 320 g (1/16), 270 g (4/16), 220 g (6/16), 170g (4/16) et 120 g (1/16). L’effet additif des
genes transmis par les ovules et leurs fréquences sont 120 g (1/1)

Tableau de rencontre des gamétes

Gametes

120 (1/16)

170 (4/16)

220 (6/16)

270 (4/16)

320 (1/16)

120 (1/1)

240 (1/16)

290 (4/16)

340 (6/16)

390 (4/16)

440 (1/16)
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Le plus souvent (6 fois /16), mais pas systématiquement, la valeur A des produits (340 g
ici) est bien égale a la demi somme de celles des parents, (240+440)/2. Ici cette valeur de 340
g est aussi la moyenne pondérée de toute la descendance, ainsi d’une fagcon générale, en
appelant Ai la valeur génétique additive moyenne des individus issus de parents de valeurs
génétiques Ap et Am, on peut écrire :
Ai=(Ap + Am) /2

2.1.7 Résidu de la dominance

Dans le cas d’un caractére déterminé par un seul locus, le résidu de dominance d’un
génotype est obtenu comme la différence entre sa valeur génotypique et sa valeur génétique
additive.

Le résidu de dominance des individus de génotype AjA; est: Dy = -2q2d

Le résidu de dominance des individus de génotype A;A; est : D12 = 2pqd

Le résidu de dominance des individus de génotype AsAj est : Dy = -2p2d

Exemple :

Quel sera le résidu de dominance d’un génotype hétérozygote A;A; si le degré de
dominance d est égale a 0 et les fréquences alléliques sont égales a 0,5 (p=q=0,5) ?

2.1.8 Variances

Dans le cas d’un caractére déterminé par un seul locus, P=G et donc P = A+D.

o ’p = f(A1A1) (P11~ p)* + f(A1A2) (P1z- 1)’ + f(A2A2) (p22- 1)’
=6’A+ oD
=2pq o’ + (2pqd)’
2.2. Caracteres quantitatifs déterminés par plusieurs locus
P=G+E

Les différences génétiques peuvent étre dues aux effets additifs des genes (effets des
genes influengant un caractere), aux effets de dominance (interaction entre deux alléles de
méme locus) et aux effets d’épistasie (interactions entre les génes ou groupes de genes de
locus différents).

La somme de tous les effets additifs des génes est la valeur génétique additive notée A.
Celle de tous les effets de dominance est la valeur génétique de dominance notée D. La
somme de tous les effets épistatiques est la valeur génétique d’épistasie notée 1. Ainsi :

G=A+D+I

Puisque les différentes valeurs génétiques sont indépendantes I’une de I’autre et de
moyennes nulles, la variance génétique totale ou la variance génotypique est le somme des
variances des effets génétiques de différentes natures.

6’G=0c’A+ D+ oI

Pour ce qui est de I’environnement, on distingue deux types :

- ’environnement permanant Ep communs a toutes les performances. Il présente tous
les facteurs constants de I’environnement au cours des performances successives d’un animal.

- Penvironnement temporaire Et. Il représente les facteurs de production spécifiques de
I’environnement au cours de la réalisation de chaque performance.

E=Ep+Et

En résume, la variance phénotypique peut étre écrite comme :

6’P=06’G+ ¢’E
c’P=0’A+ 0D+ c’I+ c*Ep+ o’ Et

3. Etude des paramétres génétiques : héritabilité ; répétabilité et corrélations
3.1. Héritabilité
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Dans une population et pour un caractére, la variable des performances, ou variabilité
phénotypique, a une double origine : I’hérédité plus précisément le mécanisme d’additivité
des effets des génes, d’ou une variabilité génétique (additive), et le milieu d’ou une variabilité
due au milieu.

Variabilité phénotypique = variabilité génétique + variabilité due au milieu.

Seule la variabilité génétique intéresse le sélectionneur, la variabilité due au milieu, ou
les différences entre individus provenant de I’action du milieu, n’étant pas héritables.

L’efficacité de la sélection est liée a I’existence d’une variabilité génétique, et il est
donc logique d’avoir pensé a définir un coefficient indiquant quelle est la part de la variabilité
phénotypique qui est d’origine génétique ; c’est le coefficient d’héritabilité h?

h2 - Yarlabilié gérétigue additive
Variabilité phénotypique

Les statisticiens caractérisent la variabilité d’une distribution par son écart type ou son
carré, la variance.
h’=c*A /o P (on prend que la variation additive = héritabilité au sens étroit)
h’=6’A/6*G+c6*E
h’=62G /062G +0*E (on prend tous le génotype = héritabilité au sens large)
De méme que la performance P se décompose en une somme de trois composantes
indépendantes A, I et E, la variance phénotypique V(P) se décompose en une somme de trois
variances.
VP)=VA)+ V(D) +V(E)

Exemple :

Soit un locus de nanisme chez la souris, pour une population supposée en équilibre de
Hardy-Weinberg, avec une fréquence (q) de l'allele n de 0,2 ou de 0,5.

Calculer I'héritabilité au sens large et I'héritabilité au sens étroit de ce caractere, sachant
que la variance environnementale est de 3 g. Quelles conclusions en tirez-vous ?

q=0,2 | q=0,5
Variance génétique (VG) 2,92 9
Variance génétique additive (VA) 2,51 8
Variance génétique de dominance (VD) | 0,41 1

Si on fait appel aux outils statistiques, calculez I’héritabilité au ses large et étroit

3.1.1 La signification d’héritabilité

Dire qu’un caractere a une héritabilité de 0,4 ou 40 % de la variabilité des
performances est d’origine génétique ; 40% de la variation observées entre les individus est
da au fait que ces individus ont des valeurs génétiques différentes.

On voit donc I’intérét qu’il y a a connaitre I’héritabilité d’un caractére. Si elle est faible,
la variabilité génétique est faible, les différences génétiques entres individus sont faibles,
masquées par des effets de milieu importants ; il est donc difficile de repérer les individus a
valeurs génétique ¢levée, et sa sélection est difficile, voire peu efficace. Inversement, si elle
est forte, il est plus facile de repérer les individus a valeurs génétiques élevées, et sa sélection
est facilitée et peut étre efficace.

3.1.2 Variation de I’héritabilité entre caractéres

Le tableau suivant donne I’ordre de grandeur de 1’héritabilit¢ de quelques caractéres
zoo techniquement importants, montre que ces valeurs sont trés variables ; on peut distinguer,
assez arbitrairement certes, trois catégories de caracteres, en fonction de leur héritabilité :

A- Caractére a forte héritabilité, supérieurs a 0,40-0,60 ; ce sont généralement des
caracteres en rapport avec la composition des produits, tels taux butyreux de lait, % de gras
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dans la carcasse....etc. Dans ce cas, ’influence du milieu est faible, les effets additifs des
genes sont prépondérants.

B- Caractére a héritabilité moyenne, de 1’ordre de 0,25 a 0,40 ; ce sont des caracteres
correspondant a des quantités de produits fournis par animal, tels que quantité de lait par
lactation, gain moyen quotidien, poids a age type. ....etc. 'influence des conditions de milieu
est ici plus importante.

C- Caracteére a faible héritabilité, inférieure a 0,20-0,25 ; ce sont des caractéres liés
aux possibilités de reproductions, ou plus généralement de survie, tels que fertilité prolificité.

Les effets du milieu sont importants ; des mécanismes héréditaires non additifs
interviennent.

Tableau 3 : Exemple de valeur de I’héritabilité

Caracteéres Héritabilité
Qualité de lait (TB et TP) 0,40 a2 0,60
Bovins laitiers Durée de lactation 0,10
Intervalle entre vélage 0,05
Croissance apres sevrage 0,302 0,40
Surface du long dorsal 0,70
Bovins a viande | Rendement commercial a I’abattage 0,50
Difficulté de vélage 0,10
Fertilité et fécondité des brebis 0a0,10
Ovin Taux de prolificité 0,10
Conformation de la carcasse 0,50

Exemple : Les criteres de sélection en viande bovine allaitante

Deux types de caracteres sont sélectionnés :

- Les qualités maternelles : cela regroupe la fécondité, la facilit¢ de vélage,
I’allaitement, la rusticité, ... etc.

- Les qualités bouchéres : avec la croissance, la conformation, le rendement, les
qualités organoleptiques, ...etc.

Les qualités maternelles ont une héritabilité faible contrairement aux qualités boucheres
qui ont-elles une héritabilité tres forte.

De plus, ces deux types d’aptitudes sont corrélés négativement, ainsi 1’amélioration de
I’une entraine la dégradation de I’autre.

3.1.3 Variation de I’héritabilité d’un caractére

Il est assez courant que pour un caractére donné, d’un auteur a un autre, la valeur de
héritabilité différe, parfois sensiblement, la premicre explication de ces différences réside
dans le fait que les valeurs obtenues sont des estimations dont la précision peut étre tres
variable ou qui peuvent avoir ¢ét¢ obtenues a partir d’échantillons particuliers et peu
représentatifs.

En outre, I’héritabilité caractérise chaque caractére pour une population donnée. Or les
structures génétiques des populations et les modalités d’actions du milieu sur ces populations
sont variables dans le temps et dans I’espace.

Le coefficient d’héritabilité d’un caractére est mesuré a 1’échelle d’une population et non
pas a I’échelle d’individu il est treés variable d’une population a une autre.

3.1.4 L’intérét de la connaissance de I’héritabilité des caractéres

La sélection vise a choisir les reproducteurs ayant la valeur génétique la plus élevée pour
cela on peut utiliser diverses méthodes de sélection.

Le choix d’une méthode de sélection dépend de I’efficacité de cette derniere ; c’est la
valeur de I’hérédité du caractére qui détermine en grande partie, le choix d’une méthode pour
la sélection.
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La figure 8 illustre la réalisation du progrés génétique consécutif a une sélection
individuelle. Parmi une population dont la performance moyenne P°, on sélectionne les %P
des meilleurs individus, dont la performance moyenne est Ps™; la différence entre Ps™ -P~
illustre la supériorité phénotypique des animaux sélectionnés, appelée parfois différentielle de
sélection est évidement d’autant plus élevée que % P d’animaux sélectionnés, est plus faible,
1 - % P, d’animaux ¢€liminés, étant alors plus élevé.

A cette supériorité phénotypique correspond une supériorité génétique additive

As -A'=h*(Ps-P)
(Ps™- P ") =S (différentielle de sélection)

En admettant que les conditions de milieu ne changent pas de génération des parents a
celles des descendants, cette supériorité, A G = As” - A~ est transmise aux descendants et la
performance moyenne P~ de la génération des enfants est améliorée de AG par rapport a celle
de la génération des parents. o

AG=P-P=As - A =h*Ps-P)
RS = h’S

A) dans le cas d’un caractére a forte héritabilité

Une part importante de la supériorité phénotypique des animaux sélectionnés est
d’origine génétique ; la supériorité génétique de ces derniers est élevée ; le progrés génétique
réalisé est important ; la sélection est donc efficace.

Dans ce cas 1a la sélection individuelle est efficace il n’est pas utile, en tout cas pas
indispensable, de recourir a d’autre méthode de sélection.

B) dans le cas d’un caractére a faible héritabilité

Une faible part de la supériorité phénotypique des animaux sélectionnés est d’origine
génétique ; la supériorité génétique des reproducteurs choisis est faible ou trés faible ; un
choix tres sévere, p faible, ne peut que trés insuffisamment combler ce handicap ; le progres

génétique est donc faible.
A

Génération n

|
Effectif ou fréquence A
|
' Parent
|
|
|
|
|
|

v

Génération n+1
Descendants

: : Animaux sélectionnés P%
_— ' I

»
o

Effectif ou fréquence

Animaux éliminés 1- P%

Figure 8 : Paramétre du progreés génétique (cas de la sélection individuelle)
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L’application du principe général a deux valeurs de I’héritabilité, I’une élevée h* =0,60
et 1’autre faible h? =0,20, va nous permettre de montrer I’intérét de la connaissance de

I’héritabilité (figure 9).

génératiom n

— Jl_'|'11dL.\

selectionnes

génération n + 1

L
effectif
ou

fréquence

affectd
ou

génération n

animaux
sélactionnés

_ - —_ —_— SRR g
P Ps performances P < Ps perfarmances
S— . - S i - .
A Mo wvalaurs A Ao valeurs
A = o £ &
. genetigques A As géngtiques

geéndration,n + 1

frequence

parlormances parformances

-"_-\ - 2 2 .
2 ) caractere a forte h° (h° = Q.60 @ caractére 3 h* fmble (h* = 0.20]

As-A=hPs=-P) =P - P =4G

Figure 9: Progres génétique et héritabilité dans le cas de la sélection individuelle
pour deux valeurs de h*a) h® =0,60 et b) h’*= 0,20

As.A
Ps.P

As : valeur génétique additive moyenne des sélectionnés.
A : valeur génétique additive moyenne des candidats.

P, : valeur phénotypique moyenne des sélectionnés.

P : valeur phénotypique moyenne des candidats.

Exemple 1: la répartition du caractére hauteur au garrot dans une population d’étalons
est représentée par la figure en dessous

AA
AP

h?=

- Effectifs

Performance en cm

»
»

Py
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En sélection individuelle, I'héritabilité est le rapport entre les supériorités génétiques A
A et phénotypique A P moyennes d'un groupe d'individus sélectionnés. On parle aussi de
réponse a la sélection (R) par rapport a la différentielle de sélection (S) :

Ona P =170 cm et P, = 176 cm, si bien que la supériorité phénotypique des étalons
sélectionnés s’¢élevea AP=176—-170=6 cm

Si h? du caractére est de 0,5, cela signifie que 50% de la supériorité phénotypique des
animaux retenus sont d’origine génétique additive.

Donc la supériorité des males gardés : A A=A Px h? donc AA=3cm

Ces males transmettront donc en moyenne a leurs descendants la moitié de leur
supériorité génétique additive, soit 1,5 cm, de sorte que s’ils fécondent des femelles non
sélectionnées se chiffrera a 1,5 cm. Si on néglige les effets d’interaction et si on suppose que
le milieu n’évolue pas, on peut déduire que la courbe de distribution des valeurs
phénotypiques des descendants aura pour axe de symétrie 171,5 cm.

Exemple 2 : a partir du tableau ci-aprés on décide de sélectionner les animaux ayant une
performance au moins égale a 590 g, calculez héritabilité de ce caractére

A\K 90 | 140 | 190 | 240 | 290 | 340 | 390 | 440 | 490 | 540 | 590 | 640 | 690 | 740 | 790 | Total
240 | 1 1 1 1 4
290 8 8 8 8 32
340 28 28 28 28 112
390 56 56 56 56 224
440 70 70 70 70 280
490 56 56 56 56 224
540 28 28 28 28 112
590 8 8 8 8 32
640 1 1 1 1 4
Total | 1 8 | 29| 64 | 99 | 120 127 | 128 | 127 | 120 | 99 | 64 | 29 | 8 1 | 1024

3.1.5 L’estimation de la valeur génétique des reproducteurs a partir de leur propre
performance

Considérons une population d’individus, représentée graphiquement par un nuage de
point chaque point correspondant a un individu i et ayant comme coordonnées la valeur
phénotypique P; et la valeur génotypique A; de cet individu (figurel0) le point moyen du
nuage a pour coordonnées P et A

| valeur
!-..u 1etique A

. droite de
| i reqression
| /?/ de A sur P

|
| I
| |
| |
| |
| |
| |
| |
I |

e

| | vileur phenatypique P

Figure 10. Estimation de la valeur génétique d’un individu a partir de sa valeur
phénotypique
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On peut sous réserve que la liaison entre A et P soit linéaire, estimer la valeur génétique
A; a partir des performances P; par la méthode des moindres carrés, en utilisant la droite de
régression de A sur P ; I’équation de cette droite est :

Ai-A=b (A, P) (Pi- P")
A;: est I’estimation de la valeur génétique d’un individu i
b(A,P) : est le coefficient de régression de A sur P
b (A, P) =Cov (A, P) /V(P)

On peut écrire P = A + M, en négligeant les effets d’interactions des genes ; d’ou :

Cov (A, P) = Cov|A (A M)
Cov (A, P)=Cov (A, A)+Cov (A, M)
= V(A)+ Cov (A, M)
S’il y a pas d’interaction génotype-milieu, Cov (A, M) = 0; donc Cov (A, P) = V(A)
et : b (A, P) = V(A)/V(P) =h?
Ai—A= hZ(Pi—P)
h’= (A;— A) — (P;-P)

Donc I’héritabilité¢ indique dans quelle mesure la valeur génotypique d’un individu est
un reflet fidele de sa valeur génétique additive.

Si on se base uniquement sur la performance p d’un animal pour estimer sa valeur
génétique additive A, la précision de cette estimation est donnée par le coefficient de
corrélation entre A et P :

R(A,P)=Cov (A,P) /cA.c P
En supposant que A, I et E soient indépendants, on obtient :
R(A,P)=0°A/cA.c P=c A/cP=h
d’ou h>=R*=(A,P)

Exemple 1 :

Si on reprend par exemple, une nouvelle fois, les données du tableau en page 58,
calculez le coefficient d’héritabilité

3.1.6 Méthodes d’estimation de I’héritabilité

On ne peut pas calculer I’héritabilit¢ d’un caractére en appliquant les formules
présentées dans les définitions, car on ne connait pas les vraies valeurs génétiques additives
des animaux constituant la population. Mais il est toujours possible de calculer les
covariances phénotypiques entre des individus apparentés. Autrement dit, on se la
ressemblance phénotypique entre sujets apparentés :

- Parents-descendants (analyse de régression)

- Freres et sceurs ou demi-fréres et demi-sceurs (analyse de variance)

Si on appel Pp et Pf les performances d’un pere et d’un fils, on peut écrire :

Pp=Ap+Ip+Epet Pf=(Ap + Am)/2 + If + Ef
Si on dispose d’un grand nombre de couples de données on a :
Cov (Pp, Pf)=Cov (Ap+1Ip+Ep, Ap+ Am +If+Ef)=0c 2Ap/2 + Covariances nulles si
tous les ¢léments sont indépendants 2
d’otl &4, =2Cov (Pp, Pf), eth’=c 24,/ 6 %, =2 Cov (Pp, Pf)
(¢} zpp
= 2a (Pp, Pf)

a (Pp, Pf) est la pente de droite de régression de Pf sur Pp (équation de la droite : Pf=a

x Pp +b)
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Les valeurs de h? obtenus grice aux covariances phénotypiques entre apparentés ne sont
pas que des estimations ; leur précision dépend du nombre de données et de leur qualité.

Exemple :

Les données ci-dessous concernant la quantité du lait en Kg d’un échantillon aléatoire
de vache de race Holstein et de leurs filles.

Mere (X) | Fille (Y)
6040 6580
4980 5500
7310 5700
5900 5750
5620 6900
6620 6500
6150 6300
6570 6900

Estimez I’héritabilité¢ du caractére par la méthode de régression.

3.2. Répétabilité

En sélection individuelle, on peut augmenter la précision des index en augmentant le
nombre de performances réalisées par individu. Cependant, le gain de précision dépendra de
la répétabilité des performances

3.2.1 Définition

Dans certains cas, on peut répéter la mesure d’un caractére sur un méme individu
(prolificité, facilité¢ de mise bas, quantités de lait, de protéines et des lipides par lactation, taux
protéique et butyreux moyens par lactation). Le coefficient de Répétabilité p est égal au
coefficient de corrélation entre deux performances successives des mémes animaux pour le

méme caractere :

p= CoV (Pn,pn+1)

o P() XO P0+1
3.2.2 Intéréet

Si le coefficient p se situe au niveau modeste, la corrélation entre les mesures
successives est faible, le caractere se répéte mal. La connaissance d’une performance
constitue une information peu fiable sur ce que seront les suivantes. Dans le cas contraire, la
connaissance d’une performance permet de prévoir avec une bonne précision les
performances ultérieures.

Exemple :

Caractere a faible Répétabilité : prolificité (p = 0,15 a 0,20), quantité de lait (p = 0,40)

Caractere a forte Répétabilité : TB et TP (p = 0,80).

On constate que, pour un méme caractére, la Répétabilité est toujours supérieure a
héritabilité.

3.2.3 Utilisations

La Répétabilité est utilisée pour :

- Connaitre le nombre de performances a prendre en considération pour bien juger un
animal.

- Savoir quel est le gain de précision suite a la prise en considération de plusieurs
performances d’un méme animal. Ainsi, la Répétabilité d’une moyenne de n performance

r, perf= 62G+0'2E]> = _nr
3 p 3
G °GtO EP+1mO ET I+ (n-1)r
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2 . . .
Avec o’gr est la variance de I’environnement temporaire

- Estimer I’aptitude réelle a la production (ARP) ou le potentiel de production, qui est
utilisée pour prédire la performance future ou I’aptitude la plus probable a la production
(APPP), en se basant sur la moyenne des n performances (P;) que I’animal a déja réalisées.

. _ nr i
mtm——l_l_(n_l}rxpm n)
. _mr o
PPFL_H+1+(n—Lj[erP1 )

n : nombre de performances

1 : répétabilité du caractere

Pi : est la moyenne de n performances
u : est la moyenne de la population

3.3. Corrélation génétique

3.3.1. Définition

Le coefficient de corrélation génétique R (A, A;) entre les caracteéres 1 et 2 permet de
mesurer la liaison qui existe entre la valeur génétique additive des individus pour le caractére
1 (A)) et la valeur génétique additive de ces méme individus pour le caractére 2 (A»).

On peut écrire :

R (Al, Az) = Cov (Al, Az) /o A1 X O Az

La corrélation génétique est symbolisée : rg

Ce coefficient varie de -1 a +1 :

-siona-1 <R (A, Ay) <0, la corrélation est négative, les valeurs génétiques additives
relatives aux deux caracteres évoluent en sens inverse.

-sionaR (A, Ay) =0, la corrélation est nulle, les valeurs génétiques additives relatives
aux deux caracteres évoluent d’une fagcon indépendante.

-siona 0 <R (A}, Ay) <+1, la corrélation est positive, les valeurs génétiques additives
relatives aux deux caractéres évoluent dans le méme sens.

Exemple : coefficient de corrélation génétique chez les bovins

Bovins laitiers
TP
QL - 0,45
TP +1,00
TB +0,60
Bovins allaitants
DM CvV
Fertilité -0,40
Note de DV +0,35

PL +0,80

TP : taux protéique, QL : quantité de lait, TB : taux butyreux, Note de DV : note de difficulté
de vélage, PL : production laitiere, CV : croissance du veau jusqu’a 4 mois,
DM : développement musculaire
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3.6.2 L’intérét de coefficient de corrélation génétique

- Dans le cas d’une corrélation forte et négative, les animaux ayant une valeur génétique
¢levée pour un caractére ont trés souvent une valeur génétique additive faible ou médiocre
pour I'autre caractére. Donc au cours des générations, une amélioration génétique sur I’'un
d’entre eux s’accompagne d’une détérioration génétique sur 1’autre. Cette situation est
défavorable dans le cas par exemple, des aptitudes boucheres et les qualités maternelles chez
les bovins de race a viande.

- S’il y a absence de corrélation, les caractéres concernés sont génétiquement
indépendant (deux caractéres neutres = absence de corrélation) le progres génétique réalisé au
cours du temps sur un caracteére n’a pas d’incidence sur le niveau génétique des animaux pour
I’autre caractére. Exemple : prolificité et caractére de production chez le porc.

- Lorsque 2 caracteres sont liés par une corrélation forte et positive, cela signifie que ce
sont les mémes individus qui presque toujours, ont une valeur génétique additive la plus
¢levée, ou la plus faible, pour les deux caractéres considérés. Par conséquent, une
amélioration obtenue au fils des ans sur un des deux caractéres s’accompagne d’une
amélioration génétique sur I’autre : cette situation est favorable dans le cas, par exemple, des
taux butyreux et protéique du lait chez les élevages laitiers

4. La sélection

4.1. Objectifs et critéres de sélection

Le choix des caractéres a améliorer et la fixation des objectifs a atteindre par un
programme d'amélioration génétique est une étape primordiale. C'est un probléme délicat vu
la multitude des caracteéres inclus, la variabilité des systémes de production dans lesquels les
animaux sont exploités et les différences entre les races. Ainsi, chaque race posséde certains
caractéres jugés satisfaisants et qu'il importe de maintenir comme tels ou d'améliorer
légérement, et d'autres caracteres jugés médiocres auxquels le programme d’amélioration doit
préter beaucoup plus d'attention.

Comme exemples de caractéres a améliorer, nous pouvons citer :

- Nombre d'agneaux sevrés par brebis

- Croissance des agneaux avant et aprés sevrage;

- Quantité et qualité de la laine;

- Production laiticre ....etc.

Par conséquent, avant le démarrage d'un programme d’amélioration, il faut choisir le ou
les caracteres a améliorer et sur lesquels tous les efforts seront concentrés.

Mais comment choisir ? Ce sont des criteres scientifiques, économiques. Mais aussi
politiques.

Tout d’abord, un caractéere que 1’on envisage d’améliorer doit pouvoir d’étre
raisonnablement mesuré¢ et doit présenter assez de variation génétique pour que I’on puisse
envisager des changements notables au niveau des performances. Ensuite, cet effort
d’amélioration doit étre avantageux en amenant une augmentation de rendement de la
transformation qu’est I’animal

4.2. Différence entre critére et objectif d’amélioration

L’objectif d’amélioration est ce que 1’on souhaite obtenir (par exemple, 1’une des
composantes de I’objectif peut étre la résistance aux mammites des vaches), tandis qu’un
critére de sélection est le caractére mesurable utilisé pour atteindre cet objectif (par exemple,
le comptage de cellules somatiques dans le lait, indicateur d’une infection).

Exemple :

Si un éleveur souhaite améliorer son troupeau en vue d’obtenir, aux générations
suivantes, des meilleures performances de reproduction (objectif de sélection), il peut prendre
en compte les critéres de sélection suivants :

- L’age des femelles a leur entrée en reproduction ;
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- Le taux de fertilité a chaque reproduction ou I’intervalle de temps entre mise-bas ;

- Le nombre de jeunes par portée ;

- La survie des produits de la portée a la naissance, voire jusqu’au sevrage.

Un critere de sélection est d’autant meilleur qu’il remplir mieux les conditions
suivantes ou qu’il s’en rapproche plus :

- il présente une corrélation génétique favorable et élevée avec les objectifs de
sélection ;

- il a une héritabilité élevée ;

- il est neutre vis-a-vis des caractéres qui ne sont pas adaptés comme objectifs de
sélection, c'est-a-dire qu’il ne présente pas avec ces caracteéres de corrélation génétiques
défavorables ;

- il est mesurable précocement, facilement et sur tous les candidats ou leurs apparentés.

Exemple :

le GMQ, retenu comme seul critére de sélection n'est pas satisfaisant car il entraine une
réponse indirecte et défavorable sur l'augmentation du poids de gras contenu dans les
carcasses (Rg = + 0,45). De méme, la sélection sur la vitesse de traite a un effet défavorable
sur l'augmentation du taux cellulaire du lait. On préfére alors des index synthétiques
combinant plusieurs caractéres. Ils donnent une réponse a la sélection équilibrée pour les
différentes composantes de 1'objectif de sélection (quantités / qualités) comme I'INEL en
bovins laitiers, 'TVMAT en bovins allaitants. Cependant, le calcul des index élémentaires
reste un préalable a I'édition d'un index de synthése.

4.3. Démarche générale de la sélection

L’amélioration génétique des especes animales vise a changer les valeurs phénotypiques
moyennes des populations animales exploitées par ’homme, d’une fagon a obtenir les
phénotypes les plus intéressants sur le plan économique. Elle résulte de 1’exploitation de la
variabilité des espéces domestiques. La variabilit¢ de chaque espece est plus ou moins
marquée, mais elle peut toujours étre subdivisée en une variabilité entre race (ou population)
et une variabilité a I’intérieur de la race. Le généticien ne doit négliger ni 1’une ni ’autre, et
c’est dans une harmonieuse utilisation a la fois des différences raciales et des différences entre
individus de la méme race que réside le succes d’une entreprise d’amélioration génétiques.

Deux possibilités sont donc offertes pour I’amélioration génétique :

1- L’utilisation, par la selection, de la variabilité qui existe a I’intérieur des
populations ; ces population sont les plus souvent des races et on emplois 1’expression de
sélection « en race pure » ; 1’objectif est alors d’augmenter la valeur génétique additive des
reproducteurs

2- L’utilisation, par les croisements, de la variabilité entre population ou entre races qui
vise a profiter des conséquences favorables des effets d’interaction entre les génes.

Dans tous les cas, sélection ou croisement, dans toutes les especes, une méme réflexion
générale guide le généticien ; elle comprend deux étapes :

- choix des objectifs

- choix d’une ou des méthodes de sélection, ou d’un systéme de croisement.

5. Estimation de la valeur génétique additive des géniteurs

5.1. Index

L’information collectée via le controle de performances est traitée de fagon a fournir la
meilleure estimation possible de la valeur génétique additive des candidats reproducteurs : Cet
index est toujours différent de la valeur génétique additive vraie puisque c’est une estimation.

Ces informations peuvent étre les propres performances de 1’individu et/ou celles de les
apparentés ascendants, descendants ou collatéraux, elles peuvent concerne un ou plusieurs
caracteres d’ou les notions :
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- index ¢élémentaire
- index synthétique ou combiné

Un index ¢élémentaire se rapporte a un seul caracteére, alors qu’un index synthétique ou
combiné se présente sous la forme d’une combinaison linéaire de plusieurs index
¢lémentaires.

L'index peut étre constitu¢ d'un seul critere de sélection, par exemple le taux protéique
du lait, ou regrouper un ensemble de caractéres dans un méme index synthétique ou indice
combiné. L'INEL est construit a partir de 4 index ¢lémentaires MP, MG, TP, TB

A TI’issue de I’indexation des candidats reproducteurs, on choisit les mieux classés sur
index, qui sont ainsi qualifiés comme reproducteurs. Ce choix est plus ou moins sévere selon
les besoins en reproducteurs et le nombre de candidats indexés. La sévérit¢ du choix
caractérise I’intensité de sélection, facteur essentiel du progres génétique.

Les principales caractéristiques d’un index sont :

a) L’index : le plus souvent, un caractere intra race

Dans le cas général, I’indexation est réalisée intra-race ; aussi on ne peut pas comparer
les index de races différentes.

De plus, au sein d’une méme race, I’indexation différencie parfois certaines catégories
d’animaux, interdisant ainsi la comparaison directe entres elles. C’est le cas par exemple, des
bovins laitiers chez lesquels on ne peut pas comparer directement, pour une méme race, les
index des males aux index des femelles.

Remarque : pour les chevaux, les index d’animaux de races différentes peuvent étre
comparés pour un méme type d’épreuve.

b) L’index est une information périssable dans le temps

L’index d’un reproducteur prend sa signification s’il n’est pas actualisé

¢) ’index est une estimation plus ou moins précises

La précision de cette estimation est mesurée par le coefficient de détermination
(0<CD<I<) de I’index, qu’il doit toujours accompagner : plus le CD d’un index est élevé,
plus I’estimation est précise, et plus le classement sur index est proche du classement sur la
vraie valeur génétique additive. La précision de la sélection constitue ainsi un facteur du
progres génétique.

La précision des index est chiffrée par le coefficient de détermination

CD = R? (A, A), de valeur comprise entre 0 et 1. Plus elle est élevée, plus l'index est
précis.

5.2. Estimation des valeurs génétiques pour un seul caractére

5.2.1. Index de sélection

La méthode utilisée pour trouver les pondérations appropriées pour les informations
issues de 1’animal et ses apparentés lors de 1’évaluation génétique est appelée la méthode des
index de sélection.

Le mot « index » se référe a la valeur numérique obtenue pour chaque animal et qui est
utilisée pour le classer relativement aux autres.

La Valeur génétique additive d’un animal i, notée Ai ne peut étre observée ou mesurée,
elle ne peut étre qu’estimée a partir des performances de 1’animal lui-méme et /ou celles des
animaux apparentés. L’estimation de la valeur génétique additive Ai ou évaluation génétique
est réalisée a partir de la formule suivante :

Ai=p ;-

cov (ALP]) —
=————{Pj-u
oy (A
Avec [ = coefficient de régression ou coefficient de pondération
Al : vraie valeur génétique additive de I’animal 1
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Pj : Moyenne des performances de 1’animal i

u : Moyenne de la population

la précision de I’estimation est donnée par le coefficient de corrélation entre la vraie valeur
génétique additive et son estimation. Elle est égale a :

oy _wr

r Ad = Baij

Le carré de la précision de 1’estimation est le coefficient de détermination noté R*= Baij

=CD

Le tableau suivant donne les coefficients de pondération et les précisions des index de

sélection les plus courants.

Tableau 4 : Coefficient de pondération et les précisions des index de sélection les plus

courants.
Information Coefficient de Précision de I’index r4;
pondération b
Une propre performance h2 h
__mh% boa
Plusieurs propres performances 1+fn—1r {Jm
Une performance d’un parent 0.5 h2 0.5h
0, 5nh? [ "
Plusieurs performances du parent 1+ dn—1)r ES%I.m
Une performance d’un grand parent 0.25 h2 0.25 h
0, 25nh* [
Plusieurs performances d’un grand —_— {0,254 i
parent 1+m—1r ’ ,,4" 1+ (-1
Une performance d’un plein frére 0.5 h2 05 h
Moyenne des performances simples de 0,5gh° | g
- 0.5k
q pleins frére 1+ (g=1)05n2 J"l + € — 1) 0,5h2
Une performance d’un demi-frére 0,25 h? 0,25 h
. 0,5ghs [
Moyenne des performances simples de 0,25k g
q demi-fréres 1+ (g— 10,2502 ! ,4"1 + g = 1102542
Une performance d’un ascendant 0.5 h 05h
. 0, 5qh? [
Moyenne des performances simples de 0.5k g
q descendants (tous demi-fréres) 1+(g—130,25h2 ! _‘Jl'il + {3 —110,25k2

5.2.2. Evaluation génétique pour un seul caractére : méthode BLUP

L’estimation des valeurs génétiques additives des animaux par la méthode des index de
sélection suppose que les performances soient corrigées pour les effets non génétiques, de
telle sorte que les performances soient expliquées par un modele linéaire composé d’effets
aléatoires uniquement. Or dans certains cas, la correction des données pour les effets non
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génétiques, tels que le troupeau, ne peut pas étre réalisée par des coefficients de corrélation
qui ont été¢ calculés a partir de données collectées auparavant, mais elle doit se faire
simultanément qu’une prédiction sans biais de la valeur génétique. De plus, la méthode des
index de sélection ne prend pas en considération la valeur génétique du conjoint, cet
inconvénient est beaucoup plus apparent dans le cas des accouplements raisonnés. De méme,
I’équation de I’index de sélection n’inclut pas tous les animaux apparentés ; elle ne prend,
généralement, en considération que les parents les plus proches. Pour pallier a ces lacunes, on
utilise la procédure développé par Henderson (1973) appelée BLUP (Best Linear Unbiased
Prediction = Meilleure Prédiction Linéaire non Biaisée).

5.3. Index synthétique

Un index synthétique ou composite se présente sous la forme d’une combinaison
linéaire de plusieurs index ¢élémentaire. Dans un index synthétique, chaque index élémentaire
est affecté d’un coefficient de pondération qui dépond des paramétres génétiques du caractére
et de son importance économique.

Exemple :

Index INEL = index économique laitier = 0,98(MP + 0,2MG +TP + 0,5TB), les
composantes de INEL, qui est lui-méme un index de synthése sont :

MP : index quantité de matiere protéique, MG = index de matiere grasse, TP = index
taux protéique, TB = index taux butyreux.

Remarque

Le choix des reproducteurs sur index synthétique est toujours plus efficace que le choix
sur index ¢lémentaires.

6. Progres génétique et ses composantes (sélection sur un seul caractére)

Les moyennes d’index, établies par année de naissance, permettent d’évaluer le progres
génétique réalisé dans une race. Il est souhaité de chiffrer le progrés génétique qui peut étre
espérer sous I’effet d’une sélection future. Ainsi, on peut recommander diverses stratégies de
sélection. Plus ou moins efficaces en termes de progres génétique attendu.

6.1. Le progres génétique par génération

Notons le phénotype d’un animal par [= A + E

Ou A est la valeur génétique additive

E inclut les effets de toutes les autres contributions génétiques et environnementales
au phénotype.

La sélection est faite en classant les animaux sur leurs valeurs I et en sélectionnant
comme parents tous ceux dont la valeur phénotypique dépasse la valeur I' . Le seuil de
sélection au point de la troncature est choisi de telle sorte qu’une proportion de p des animaux
de la population soir sélectionnée (figure 11).

A A

L I /
| /J /T s
u I Valeur phénotypique I

Figure 11. Courbe de distribution du caractere étudié dans la population
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u; : moyenne phénotypique de la population

u;s: moyenne phénotypique des animaux sélectionnés

o ' variance phénotypique

I': point de troncature

P : proportion des animaux sélectionnés

z : ordonnée de la distribution normale réduite au point de troncature
Le but est d’estimé le gain génétique réalisé par génération de sélection (AG). Pour cela on
doit

- Calculer la moyenne phénotypique, u,s du groupe sélectionné

- Calculez la moyenne de leurs valeurs génétiques additives uas

Si les phénotypes sont suppos€s normalement distribués, alors :

- 1 étape consiste a calculer la moyenne des animaux sélectionnés u;s . Pour cela, on
transfert le probléme a la distribution normale réduite. La distribution des phénotypes peut
étre convertie en variables normales réduites soustrayant la moyenne et en divisant par I’écart

type :

~ Ty

0

La variable x est maintenant N(0,1), Le seuil de sélection est :
_IEm

g]

X

La moyenne de X5 de la proportion p de la population se trouvant au-dessus au point de la
troncature x* (animaux sélectionnés) est donnée par :

Ou z est I’ordonnée de la fonction de répartition de la distribution normale réduite au
point de troncature x’. La moyenne phénotypique du groupe sélectionné dans la distribution
normale réduite est appelée intensité de sélection et elle est notée i (elle est sans unité). Il est
plus facile, de point de vue pratique, de travailler avec i. En effet, le tableau 5 donne
I’intensité de sélection i en fonction de la proportion p des animaux sélectionnés.

L’intensité de sélection i = z/p peut étre transformée a la distribution initiale des
phénotypes en inversant 1’échelle précédente. Ainsi, en échelle phénotypique, elle devient :

uj

: el
1=

5
o

L’intensité de sélection i est définie également comme la supériorité des animaux
sélectionnés par rapport a la moyenne de la population exprimée par unité d’écart type
phénotypique.

Par conséquent :

Hig =] =g

La différentielle de sélection, notée S, est la différence entre la moyenne phénotypique

des animaux sélectionnés (Li5) et la moyenne phénotypique de la population ().
S=p¢-p
i=ps-pn/op = Slop

On peut écrire également selon la 1égende de la figure 11 :

S=nig —p=io D'ol i=|ji|
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Par conséquent, la moyenne phénotypique de animaux sélectionnés peut étre obtenue a
partir de :

p=p+S
HBs=p+iocy
On peut écrire également selon la 1égende de la figure 11 :
Mlg =M1 +5
= u + ig|
Ainsi, le résultat de la sélection d’une proportion p de la population est de produire un
groupe dont la moyenne phénotypique est de i o, plus élevée que la moyenne de tous les
animaux de la population.
- 2°™ étape est de trouver la moyenne des valeurs génétiques additives du groupe
sélectionné.
La moyenne des valeurs génétiques additives des animaux sélectionnés est :

A
Elle est égale a la moyenne des valeurs génétiques additives de la population plus le
gain génétique AG résultant de la sélection.

HAg =UA +AG

Exemple :

Dans le cas des taureaux contrdlés en station pour le critere de GMQ (C=903 g, 6 ¢c=
44 g), les taureaux classés dans les 20 % supérieurs pour le critere GMQ ont une supériorité

Calculez la différentielle de sélection ainsi, la moyenne phénotypique de animaux
sélectionnés.

Le tableau 5 montre nettement la relation entre i et p, taux de sélection, ou 1-p, taux
d’élimination.

p = nombre de reproducteurs sélectionnés / nombre de candidats reproducteurs

- pour p élevé ou 1-p faible, c’est-a-dire dans le cas d’une sélection peu sévere, i est
faible ; par exemple si p = 0,80, i = 0,35 ; a la limite, si p =1 il n’y a pas de sélection, i est
évidemment nulle ainsi que le progres génétique.

- quand le pourcentage p de reproducteurs retenus diminue ou quand le pourcentage 1-p
de reproducteurs ¢liminés augmente, c'est-a-dire lorsqu’on accroit la sévérité de la sélection, i
augmente par exemple, si p passe de 0,8 a 0,3, i augmente de 0,35 a 1,159.

Cependant, il faut remarquer que 1’augmentation de i n’est pas proportionnelle a la
diminution de p; elle est d’abord plus que proportionnelle et devient moins que
proportionnelle pour les valeurs les plus faibles de p. Ainsi quand p passe de 0,8 a 0,4 c'est-a-
dire est divisé par 2, i augmente de 0,35 a 0,966 et est plus que doublée, par contre p passe de
0,20 2 0,10, 1 augmente de 1,4 a 1,755 et est moins doublée.

Au fur et a mesure que 1’on sélectionne plus séveérement, moins la sévérit¢ devient
efficace ; elle est en outre coliteuse, et donc de moins en moins intéressante.

Le gain génétique ou le progres génétique AG a partir de la sélection est :
AG =1XTpajA X Op

Ou raa : précision de I’estimation de la valeur génétique additive, i : intensité de
sélection, G, : écartype génétique du caractere

La biologie des espéces fait que les précisions raa et les intensités de sélection i sont
différentes chez les males et les femelles

Lorsque les proportions des males et des femelles sélectionnés sont différentes, le
progres génétique réalisé par génération de sélection est estimé par :
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AG = (im +if)/ 2X rai X oa

Avec im et if sont respectivement les intensités de sélection des males et des femelles.

Si en plus les précisions avec lesquelles les males raam et les femelles raar ont été
sélectionnés sont différentes, alors :

AG = (im raim Hif raigp)/ 2x ca

Ces deux groupes peuvent étre également répartis en peres des males (voie 1), péres des

femelles (voie 2), méres des males (voie 3) et méres des femelles (voie 4). Dans ce cas :
AG=(i1raarTizraaz tiszrais tisraie)/ 4xcoa

Tableau 5 : intensité de sélection i en fonction de la population (p) des animaux
sélectionnés

p i p i p i

1 0 0.63 0.599 0.26 1.248
0.99 0.027 0.62 0.614 0.25 1.271
0.98 0.049 0.61 0.629 0.24 1.295
0.97 0.070 0.6 0.644 0.23 1.320
0.96 0.090 0.59 0.659 0.22 1.364
0.95 0.109 0.58 0.674 0.21 1.372
0.94 0.127 0.57 0.689 0.2 1.400
0.93 0.144 0.56 0.704 0.19 1.428
0.92 0.162 0.55 0.720 0.18 1.458
0.91 0.178 0.54 0.735 0.17 1.489
0.9 0.195 0.53 0.751 0.16 1.521
0.89 0.211 0.52 0.766 0.15 1.554
0.88 0.227 0.51 0.782 0.14 1.590
0.87 0.243 0.5 0.798 0.13 1.672
0.86 0.259 0.49 0.814 0.12 1.667
0.85 0.174 0.48 0.830 0.11 1.709
0.84 0.290 0.47 0.846 0.1 1.755
0.83 0.305 0.46 0.863 0.09 1.804
0.82 0.320 0.45 0.880 0.08 1.858
0.81 0.335 0.44 0.896 0.07 1.918
0.8 0.350 0.43 0.913 0.06 1.985
0.79 0.365 0.42 0.931 0.05 2.063
0.78 0.380 0.41 0.948 0.04 2.154
0.77 0.394 0.4 0.966 0.03 2.268
0.76 0.409 0.39 0.984 0.02 2421
0.75 0.424 0.38 1.002 0.01 2.665
0.74 0.438 0.37 1.020 0.009 2.701
0.73 0.453 0.36 1.039 0.008 2.740
0.72 0.468 0.35 1.058 0.007 2.784
0.71 0.482 0.34 1.078 0.006 2.833
0.7 0.497 0.33 1.097 0.005 2.892
0.69 0.511 0.32 1.118 0.004 2.963
0.68 0.526 0.31 1.138 0.003 3.050
0.67 0.541 0.3 1.159 0.002 3.170
0.66 0.555 0.29 1.180 0.001 3.370
0.65 0.570 0.28 1.202
0.64 0.585 0.27 1.225
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6.2. Intervalle de génération et progres génétique annuel

Le temps qui sépare deux générations successives pouvant étre trés variables selon
I’espéce considérée et la méthode de sélection choisie, le progrés génétique par génération
n’est pas un critére pleinement satisfaisant pour caractériser le résultat de la sélection.

On préfere utiliser le progres génétique annuel, désigné par AGapnue 0u PG/an |, égal au
rapport du progrés génétique par génération de sélection a I’intervalle de génération T

L’intervalle de génération T est défini comme 1’age moyen a la naissance de tous leurs
descendants, présente des différences importantes entre especes et pour une espece donnée,
dépend largement de la méthode de sélection adoptée.

Exemple : Les vaches mettant bas tous les 2 ans (a 4, 6, 8 et 10). L’age moyen des
vaches a la naissance de leur progéniture est donc 7ans.

AG annuel =1LX T3 X 04
T

Si les intervalles de génération des deux sexes sont différents, le progrés génétique

annuel est calculé par :
AG annuel = AGnL+AGy X0p
Tm +Tf

6.3. Le progreés génétique réalisé par sélection

Seule la part d’origine génétique de la supériorité phénotypique des parents sélectionnés
est transmise a la progéniture. Il s’ensuit que la réponse attendue a la sélection par génération
R est le produit de ces deux facteurs

Réponse attendue a la sélection = différentielle de sélection x héritabilités

R=Sxh’

Comme la différentielle de sélection est elle-méme le produit de I’intensité de sélection
(1) par variabilité phénotypique (mesurée par ici par c p), la réponse de sélection peut étre
notée :

R=ixopx h’

Exemple :

Sachant que la sélection est basée sur une seule performance, complétez le tableau
suivant :

a) | b | o d)
AG |726|516| ? | -6,356
op 10| 2 |20 14
S 2421 2 | 2 ?

i 2 | 2 119 2
h’ 2 102 2 0,2
AGannua | ? [ 1,29]1,99 | -1,2712
P 2 | 4 ] 2 ?
T 3 ] 2] 2 5

7. Réponse indirecte a la sélection ou la réponse corrélative

La sélection pratiquée sur un caractere 1, appelé critere de sélection, permet d’obtenir
deux types de réponse :

- Une réponse directe sur ce méme caractére. Nous avons vu au début dans le chapitre 6
que cette réponse, pour une voie quelconque du progres génétique, est AG =1 X raaA X Ga

- Une ou (plusieurs) réponse(s) indirecte(s) si ce caractére 1 est lié par un (ou des)
corrélation(s) génétique a un (ou plusieurs) autre(s) caractere(s).
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Exemple :

Chez les bovins laitiers, la quantité du lait (caractére 1) est liée par des corrélations
génétiques a la quantité de matiére protéique, a la quantité de la matic¢re grasse. Ainsi le fait
de sélectionner sur la quantité du lait entraine des répercussions sur les autres caractéres qui
lui sont génétiquement li€s : on parle d’une réponse indirecte de la sélection.

La réponse corrélative sur le caractere 2 lorsque la sélection est faite sur le caractere 1
est donnée par :

ACG2=il‘g6A2h1=irng2h1h2

Avec i est ’intensité de sélection, r, est la corrélation génétique entre les caracteres 1 et
2, oa2 est ’écart-type génétique de caractere 2, o) est I’écart-type phénotypique du caractére
2, h; est la racine carrée de 1’héritabilité du caractére 1 et h, est la racine carrée de
I’héritabilité du caractére 2.

8. Différents plans de sélection

Le but de toute méthode de sélection est d’estimer la valeur génétique additive des
candidats a la sélection. Cette estimation, encore appelée indexation, encore appelée
indexation, peut étre effectuée a partir des performances des candidats eux-mémes et /ou a
partir des performances d’animaux apparentés (ascendance, collatéraux, descendants).

8.1 Sélection sur ascendance

8.1.1 Principe

On estime la valeur génétique additive des candidats a la sélection a partir des
performances ou, mieux, a partir des index des parents.

Si Ap désigne I’index du pere dont le coefficient de détermination vaut CD,, avec, de la
méme fagon, A, et CDy, pour la mére, I’index A du produit sur ascendance s’écrit :

A= (Ap + Am)/2

Ce calcul exige que les deux index parentaux soient exprimés a la méme base de
référence par exemple, chez les bovins laitiers, les index étant édités en base mobile, il faut le
convertir en base fixe avant de déterminer I’index sur ascendance.

Exemple : On considére une génisse de race Normande dont les parents ont, pour le
caractere « lait », les index suivants établis en écart a la base mobile 2006.

Pére : 850 kg et mere : 620 kg.
- Calcul I’'index sur ascendance de cette génisse ?
Le coefficient de détermination CD de cet index se calcule ainsi :
CD = (CD, +CDm) /4
8.1.2 Avantage et inconvénients
8.1.2.1 Au plan génétique

- Avantage : cette méthode permet de fortes, voire trés fortes intensités de sélection.

Exemple : considérons une situation ou il est possible de contréler 100 animaux par an
alors que le besoin annuel en reproduction s’¢éléve a 20.

Avec un ascendant connu par candidat on a p = 20/100 = 0,20, puis i =1,40. Avec 2
ascendants connus par candidats, on a p =20/100/2 = 0,40 ; puis i = 0,96.

- Inconvénient majeur, au plan génétique, est la précision souvent insuffisante

Exemple :

Dans le cas de la prolificité ovine, on considére une agnelle issue de 1’accouplement
d’un bélier indexé sur descendance (CD =0,40) et d’une brebis connue sur trois agnelages
(CD=0

- L’intervalle entre générations est minimal : Cette méthode permet un choix trés
précoce des reproducteurs, le plus souvent dés leur naissance, ou 1égérement différé si on doit
faire des testes comme, par exemple, la recherche d’anomalies héréditaires.
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Exemple :

On réalise un choix sur ascendance de a partir des index parentaux pour la variable
GMQ entre 35 et 95 kg. Les femelles, retenues dés la naissance, ne peuvent cependant étre
mises a la reproduction qu’a I’age de 8 mois. Sur la base d’une carriere comprenant en
moyenne 4 mises bas avec un écart entre 2 mises bas consécutives de 6 mois. Quel est
I’intervalle de génération pour les voies meres-descendants ?

8.1.2.2 Au plan pratique

La connaissance des performances et des index des grands parents augmente peu la
précision de sélection ; aussi, on peut se contenter de la connaissance des parents (pére er
mere) a condition que les généalogies et les performances soient enregistrées de fagon
correcte. Par ailleurs, cette méthode est simple a mettre en ceuvre et s’avére peu colteuse.

8.1.3 Utilisation

La sélection sur ascendante doit toujours étre utilisée pour réaliser, sans perte du temps,
un premier choix des reproducteurs.

Pour 1I’éleveur, cette méthode est fréquemment utilisée pour procréer ses femelles de
renouvellement rappelons que, s’il veut étre efficace, il doit réaliser des accouplements
raisonnés entre des peres a femelles évalués précisément sur descendance et des meres a
femelles ayant un CD honorable.

8.2 Sélection individuelle

On appelle aussi sélection sur propre performance ou controle individuel.

8.2.1 Principe

On estime la valeur génétique additive des candidats a la sélection a partir de leurs
propres performances

8.2.2 Avantages et inconvénients

8.2.2.1 au plan génétique

Cette méthode permet une tres forte intensité de sélection

La sélection individuelle conduit, & capacité de station égale, a une intensité nettement
plus élevée que celle permise par le testage sur descendance.

Il faut toutefois noter que lorsque le controle individuel concerne des males destinés a la
monte naturelle

Exemple :

Une race ovine a viande dispose d’une station de 750 places alors que le besoin annuel
en béliers d’insémination artificielle améliorateurs pour les aptitudes bouchéres est de 10.

Si la station est utilisée pour y participer le controle individuel, on a : p = 10/750 =0,01
d’oui=2,665.

Si le batiment accueille 30 descendants par bélier a évaluer sur descendance, on ne peut
indexer que 750/30 = 25 béliers. On a lors : p =10/25 = 0,40 d’ou i = 0,966.

L’intervalle de génération est court, voire trés court.

8.2.2.2 au plan pratique

On a affaire a une méthode simple dans la mesure ou le nombre d’animaux a contrdler
est relativement réduit, dans ces conditions, son cout, trés inférieur aux contrdles sur
collatéraux ou sur descendance, est relativement faible.

La sélection individuelle ne peut étre utilisée que pour des caractéres s’exprimant chez
les candidats, donc elle ne peut pas s’appliquer dans les deux situations suivantes :

- Cas des males dans des caractéres qui ne s’extériorisant que dans le sexe femelle
(production laitiere, prolificité, production d’ceuf, facilité de mise bas...).

- Cas des caracteres dont la mesure nécessite 1’abattage (caractéristiques de carcasse et
de qualité¢ de viande). Cette limite peut parfois étre levée s’il est possible de mesurer sur des
animaux vivants des deux sexes un caractere suffisamment corrélé avec le caractére visé.

72



Chapitre 3. Génétique Quantitative et Amélioration

C’est le cas chez le bovin allaitants ou la mesure de la vitesse du son (VOS : velocity of
sound) a travers les tissus des animaux vivants permet de prédire la composition tissulaire de
la future carcasse.

8.2.3 Utilisation

On peut déduire des points précédents que cette méthode est a préconiser pour des
caractéristiques a héritabilit¢ moyenne a élevée, dans la mesure ou ils sont mesurables sur les
candidats eux-mémes.

Pour I’¢éleveur, cette méthode est souvent utilisée. C’est le cas des femelles avant la mise
a la reproduction, des femelles aprés une ou plusieurs mises bas, des males au sevrage en
ruminant allaitant.

Pour les stations de sélection, cette méthode qui fait suite au choix sur ascendance, se
déroule en station ; les exemples sont nombreux, citons :

- Les jeunes béliers de race allaitante contrdlés en station entre 70 et 150 jours sur la
croissance, la morphologie. - Les jeunes taureaux de race allaitante destinés a la monte
naturelle. Une vingtaine de stations en place en France accueille des veaux dés leur sevrage a
environ 8 mois jusqu’a 14 a 15 mois ; les caractéres mesurés ont choisi essentiellement a la
croissance et a la morphologie ;

- Les jeunes taureaux destinés a 1’insémination artificielle. Leur séjour Bousbia A.
déroule de 8 a 18 mois en races a viande et de 5 a 18 mois dans certaine races laitiéres. Les
controles portent sur la croissance, la morphologie, I’efficacité alimentaire et la fonction
sexuelle. Les caractéres de reproductions ne font pas partie des objectifs de sélection. Mais
leur controle diminue le nombre de candidats admis a subir I’épreuve sur descendance. Il faut
en tenir compte en recrutant au départ un nombre de males suffisant afin de ne pas pénaliser
I’intensité de sélection.

8.3 Sélection sur collatéraux

8.3.1 Principe

On estime la valeur génétique additive des candidats a la sélection a partir de la
performance moyenne d’un échantillon de collatéraux (fréres, sceurs, demi-fréres et demi-
sceurs).

8.3.2 Avantages et inconvénients

8.3.2.1 Au plan génétique

L’intensité de sélection est inférieure a celle permise par les méthodes précédentes ; elle
tend vers celle obtenue dans le cadre de 1I’épreuve sur descendance.

La précision augmente avec 1’héritabilité du caractére et le nombre de collatéraux pris
en compte, mais elle reste toujours médiocre.

L’intervalle entre générations, bien que variable, est le plus souvent comparable a celui
du contréle individuel.

8.3.2.2 Au plan pratique

Le colt dépend du nombre de collatéraux dont on dispose. Son intérét réside surtout
dans la possibilité d’évaluer des candidats pour des caractéres ne s’exprimant que dans un
sexe ou dont la mesure nécessite 1’abattage, et sans recourir a 1’épreuve sur descendance,
longue et cotiteuse.

8.3.3 Utilisation

Cette procédure d’évaluation est peu utilisée en raison de son manque de précision.
Deux exemples peuvent étre présentés :

- le premier exemple, de loin le plus développé, concerne les especes ou on peut disposé
rapidement de nombreux apparentés. C’est le cas des souches des poules pondeuses, ou les
coqs sont sélectionnés sur la base des performances de leurs pleines sceurs (environ 10) et de
leurs demi-sceurs (environ 100).
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8.4 Sélections sur descendance

8.4.1 Principe

On estime la valeur génétique additive des candidats a la sélection a partir de la
performance moyenne d’un échantillon de descendants.

Compte tenu du nombre élevé de descendants nécessaires pour obtenir une précision
suffisante, cette méthode ne concerne que les males, surtout ceux destinés a 1’insémination
artificielle.

Les descendants peuvent étre localisés en ferme (fille de taureau laitiers, veaux non
sevrés de taureaux en races allaitantes, filles de boucs, filles de béliers et allaitantes) ou en
station (fils sevrés et filles sevrées de taureaux en race a viande).

8.4.2 Avantages et inconvénients

8.4.2.1 au plan génétique

- L’intensité de sélection permise par cette évaluation est modeste en raison a la fois du
nombre élevé d’animaux a controler et du colt de la méthode. Les taux de sélection pratiqués
se situent, le plus souvent entre 0,3 et 0,5.

- La précision est ¢levée, a condition de bien choisir le nombre de descendants mesurés
par pere. En effet, pour atteindre un niveau de précision fixé, il faut d’autant plus de
descendants que I’héritabilité du caractere est plus faible.

- L’intervalle de génération est long, voire trés long.

8.4.2.2 Au plan pratique

Elle se déroule en station ou en ferme, la sélection sur descendance nécessite toujours
une organisation trés rigoureuse faisant intervenir de nombreuses structures. Le nombre de
descendants soumis au contrdle des performances est forcement élevé ; il s’agit donc d’une
méthode couteuse et complexe.

8.4.2.3 Utilisation

Ce mode d’utilisation s’impose quand les caractéres présentent une héritabilité faible.
On ['utilise également pour les caractéres fortement héritables lorsqu’ils ne sont pas
mesurables sur les candidats eux-mémes, mais on controle alors peu de descendants par pere.
L’évaluation sur descendance est la méthode qui offre le maximum de précision, c’est
pourquoi elle est incontournable pour les males d’insémination artificielle diffusés a grande
échelle, avec lesquels on se peut pas se permettre de prendre des risques d’erreur implorants.

Exemple : Les taureaux de races laitieres, testés a partir des performances d’un
¢chantillon d’au moins 40 a 50 filles par males. Ces femelles subissent en élevages de
nombreux controles production de lait, morphologie et fonctionnalité.

Tableau 6 : résumé des principales caractéristiques des quatre méthodes étudiées

Sélection sur Sélection Sélection sur Sélection sur
ascendance individuelle collatéraux descendance
ité . . Faible a Faible a
Int’e ns1?e de Forte ou tres forte Tres forte ble ble
sélection moyenne moyenne
. Bonn rl Elevée 3
Souvent insuffisante ONNE OUT 1es evee a
acceptable si les caracteres condition de
Précision arents sont évalués d’héritabilité Insuffisante bien choisir
p avec précision ¢élevée insuffisante P’effectif des
P pour les autres descendants
Intervalle Trés court .
. Tres court . N
entre (minimal) (minimal) a court Variable Long a tres long
génération
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Nombreux
Nombre s
, . organismes
d’animaux a .
contrdler plus concerncs
Nécessite . 1. | Nombreux
, . ou moins élevé N .
d’enregistrement , \ . d’animaux a
. Peu d’animaux a | Cot plus ou A
rigoureux des A A . controler
o . controler cott moins 1important N g1 g
filiations mise en . L Colt élevé
. faible Appréciables . \
Aspects | ceuvre simple Appréciables a
. oo sur des \
pratiques | Cout faible . des caractéres
caracteres non
non mesurables
mesurables sur .
: sur les candidats
les candidats
A utiliser
A utiliser largement pour
Réalisation largement pour les les caracteres
d’accouplements caracteres Utilisée chez les | d’héritabilité
Utilisation | raisonnés pour d’héritabilité volailles et les faible (<0,30)
procréer les élevée (> 0,40) et | porcs S’impose pour
candidats mesurables sur les les males d’IA
candidats. diffusés a
grande échelle.

9. Le croisement

Les croisements sont les accouplements entre des reproducteurs d'une méme espeéce,
appartenant a des populations homogenes et génétiquement différentes (races, souches,
lignées). La fécondation entre des individus d'espéces ou de genres voisins, comme 1’ane avec
la jument qui produit la mule est appelée hybridation.

Donc le croisement est un accouplement entre un male et une femelle de races
différentes

Le but de croissement est I’amélioration des performances des animaux en tirant profit
de:

- Créer des souches composites, susceptibles de devenir des races

- Accroitre la variabilité génétique

- Permettre le remplacement d’une race par I’autre

- La complémentarité entre race : réunir chez les croisés les aptitudes présentes chez les
races parentales

- L’effet d’hétérosis : différence entre la moyenne des performances des croisés
réciproques et la moyenne des performances des races parentales.

9.1. Objectifs des croisements

9.1.1. Créer ou améliorer une population animale : les croisements a finalité
génétique

En croisant plusieurs races ou lignées, apportant chacune ses aptitudes, il est possible de
créer une souche composite. Elle cumule des caractéristiques héritées de ses parents
fondateurs. Par exemple, la race ovine Romane est issue de la race Romanov aux aptitudes de
reproduction exceptionnelles, croisée avec la race Berrichon du Cher qui apporte des qualités
d'engraissement et de carcasse.

9.1.2. Complémentarité et I'hétérosis des croisements a finalité commerciale

Ces deux objectifs sont systématiquement recherches dans les programmes de sélection
et de croisement développes en volailles ou lapins. Ils peuvent aussi intéresser les producteurs
de viande des herbivores, ovins et bovins.
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9.1.2.1. Complémentarité entre les aptitudes des races

Dans la plupart des especes, un antagonisme entre les aptitudes de production de viande
et les aptitudes maternelles est constaté. L'extréme est représenté par les animaux de type
culard aux qualités maternelles trés dégradées

- Séparer la sélection des aptitudes d'élevage de celles de production, chacune dans une
race que l'on croise ensuite, apporte deux avantages :

1. Les produits croisés bénéficient de la complémentarité entre les qualités d'¢levage
apportées par la femelle support du croisement et les qualités d'engraissement et de carcasse
apportées par le male (tableau en dessous).

2. La spécialisation des races parentales sur un nombre limite d'aptitudes sélectionnées,
¢levage ou viande, permet de réduire le nombre de critéres de sélection par race.

Le progres génétique de chaque race sera ainsi plus rapide, chacune dans sa spécialité.

Exemple :

L’exemple classique permettant d’illustrer cet objectif se situe en production de viande
dans les espéces bovine et ovine. Les nombreux caractéres que 1I’on cherche a améliorer
génétiquement présentent des corrélations défavorables entre certains d’eux. Il y a ainsi
antagonisme entre la qualité maternelle et aptitudes boucheéres, de sorte que 1’on peut trouver
un intérét a sélectionner et a utiliser séparément des races paternelles (races présentant des
qualités boucheres marquées) et des races maternelles (races possédant des qualités d’élevage
intéressantes) puis a profiter, grace au croisement, de leur complémentarité.

Tableau 7 : Exemples de races aux aptitudes complémentaires

Espéces Races maternelles Races paternelles
Races rustiques du Massif Ile de France, mouton
Ovins Central, Charollais,
Avranchin, Romane Vendeen, Berrichon du Cher
Salers, Gascone, Normande, | Charolais, Limousin, Blonde
Bovins Montbeliarde, Prim'Holstein | d'Aquitaine, Blanc Bleu
Belge

9.1.2.2 L'hétérosis

L'hétérosis (H) constitue un objectif fréquemment retenu quand on met en ceuvre des
croisements. C’est le phénomene par lequel des animaux, nés de parents de populations
génétiquement différentes et placés dans des situations d’élevage comparables, ont des
performances supérieures a la moyenne des performances des populations parentales.

L’effet hétérosis est calculé en utilisant la formule suivante :

H=

PAax g+ Ppxa

Po+Pg

2 ) 2

PA x p : est la moyenne des performances des animaux croisé€s dont le peére est de la race
A et la mére de la race B.
Py x,4: est la moyenne des performances des animaux croisés dont le pére est de race B
et la mere de race A, P4 : est la moyenne des performances des animaux de race pure A et Py

est la moyenne des performances des animaux de race pure B.

On peut aussi exprimer [’hétérosis en pourcentage

H

x 100

H % =

Po+Pg

2

Notons que I’hétérosis varie d’un caractere a I’autre et d’un croisement a 1’autre.
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9.2. Explication génétique de I’effet d’hétérosis

Si les geénes agissaient par leurs seuls effets additifs et si le milieu n’évoluait pas d’une
génération a la suivante, la valeur phénotypique moyenne des descendants croisés serait égale
a la valeur phénotypique moyenne des races parentales. L effet d’hétérosis ne peut donc étre
expliqué que par les effets non additifs des génes encore appelés « effets d’interactions »

Exemple : il s’agit de calcul de I’effet d’hétérosis pour le caractere prolificité, lors
d’un croisement entre race porcine Large White femelle (LWF) et Landrace frangais (LF).
Les performances moyennes des différents types génétiques des femelles (nombre de
poncelets sevrés par portée) sont les suivantes :

LFW=10,0; LF =9,8 ; F1 LWF x LF = 10,7

9.4. L’effet maternel

L’effet maternel d’une race peut étre apprécié en calculant la différence entre les
performances des croisés réciproques.

M=PAX PB—PBX PA

9.5. Facteurs de variation de 1'hétérosis

1. Le déterminisme génétique des caractéres: les croisements augmentent
I'hétérozygotie des descendants et géneérent un hétérosis d'autant plus élevé que les caractéres
sont commandes par des génes soumis a des effets d'interaction (dominance et épistasie).
Ainsi, I'hétérosis varie en sens oppose de I'héritabilité, laquelle dépend de la part des effets
additifs dans le déterminisme génétique des caracteres (tableau 8).

2. L'¢loignement génétique entre les populations croisées.

3. La nature du croisement réalisé : un croisement a deux étages est susceptible
d’apporter un supplément d'hétérosis en combinant deux sources complémentaires.

4. Les conditions de milieu sont susceptibles d'influencer I'hétérosis. Quand il est
dégradé, la supériorit¢ de viabilité des individus croisés est accentuée par rapport a celle
habituellement constatée quand les conditions d'élevage sont maitrisées.

Tableau 8 : Hétérosis et intérét des croisements selon les caractéres

Caractéres Reproduction et | Quantités produites E:(l:(li?l(i)tssltelgl(liedf:
viabilité (GMQ, QL)
carcasse
el ere s Faible Moyenne Elevée
Héritabilité (h2 <0.2) 0.2 <¥12 <0.4) (hz > 0.4)
Précision de la
sélection Faible Moyenne Elevée
individuelle
Intérét des croisements Eleve Moyen Tres faible 4 nul
pour 1'hétérosis (H g1 de 6 2 20%) (Hpide 4 a6%)
Intérét des c,r(zlsel?lents Elevé Moyen Nul
pour 1'hétérosis

9.6. Différents types de croisement
Il existe différents types de croisements; les croisements d’amélioration et les
croisements a but commercial. Parmi les croisements d’amélioration, on peut citer :
- Croisement d’absorption ou de substitution.
- Croisement de métissage ou de création.
Parmi les croisements a but commercial, on peut citer :
- Croisement terminal a deux races ou croisement industriel
- Croisement terminal a trois races ou croisement a double étage
- Croisement alternatif a deux ou trois races.
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9.6.1. Les croisements a finalité essentiellement génétique (ou continus)

Ils sont destinés a améliorer génétiquement ou créer les reproducteurs d'une population
sélectionnée. Cette population croisée bénéficie du cumul des aptitudes portées par les parents
ainsi que d'un élargissement de sa variabilité génétique.

Ces croisements constituent une premiere étape de 1’amélioration génétique avant la
sélection. On peut citer les croisements de métissage, d’amélioration et d’absorption.

9.6.1.1. Croisement de métissage

Race A x Race B

- Les premicres générations de croisement

F1 = F1 . . : e e
subissent une sélection sur les caractéristiques
L morphologiques de la population a créer
2 = F2 - La nouvelle souche est sélectionnée
i Comme une race pure

Nouvelle souche
ou race

Figure 12. Schéma de croisement de métissage

9.6.1.2. Croisement d'amélioration
Par l'utilisation ponctuelle de males d'une race sélectionnée pour des caracteres d'intérét, on
souhaite améliorer une race sans en dénaturer les caractéristiques. Une application a été tentée
avec des taureaux Red Holstein utilises en race Montbéliarde pour en améliorer les aptitudes
laiticres. La réduction des aptitudes de mixit¢ de la Montbéliarde a remis en cause ce
croisement.

9.6.2. Les croisements a finalité essentiellement commerciale (ou discontinus)
Les animaux issus du schéma de croisement sont des produits terminaux, destines par
exemple a 'engraissement et a l'abattage en production de viande. Il faut donc les renouveler a
chaque génération, a partir des populations sélectionnées.

10. Sélection assistée par marqueurs génétiques (SAM)

10.1 L apport des marqueurs moléculaires

Comme nous I’avons vu précédemment, 1’¢tude des caracteéres quantitatifs est fondée sur
I’analyse statistique des performances mesurées des individus. Il en est de méme pour les
méthodes de sélection dans les différentes espéces domestiques, végétales ou animales.
Cependant, 1’acces au génome des organismes permettrait sans doute une meilleure
appréhension de 1’hérédité des caractéres quantitatifs et pourrait contribuer a améliorer
I’efficacité des programmes de sélection.

La découverte des marqueurs moléculaires de I’ADN nucléaire ouvre une nouvelle ¢re
pour la sélection. En rendant possible 1’étiquetage de certains geénes, cela permet de rendre
plus efficace lu gestion et la manipulation de lu variabilité génétique pour construire des
génotypes ayant de plus en plus de génes ou d’associations de génes favorables. D’une fagon
large, lu sélection assistée par marqueurs correspond a toute forme possible d’utilisation des
marqueurs dans le processus d’amélioration.

10.2. Définitions

La construction de cartes génétiques permet de localiser des locus impliqués dans la
variation de caracteéres quantitatifs (QTL = Quantitative Trait Locus) liés a des locus plus
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facilement identifiables, les marqueurs. Les premiers marqueurs utilisés ont été¢ des locus
affectant le polymorphisme visible (sous-entendu visible a 1’ceil nu) : génes de coloration, de
nanisme, etc.

Depuis le milieu des années 60, une nouvelle famille de marqueurs a été fournie par
I’analyse du polymorphisme biochimique : électrophorése des protéines, immunologie. Ces
deux types de polymorphisme ont pu étre exploités a des fins d’amélioration génétique.
Cependant, leur utilisation est limitée : d’une part, beaucoup de génes a effets visibles ont des
effets pléiotropies défavorables et, d’autre part, le nombre restreint de locus analysés au
travers du polymorphisme visible ou du polymorphisme biochimique ne permet pas une
couverture compléte du génome.

L’essor des techniques de biologie moléculaire depuis le début des années 80 a permis
d’étudier le polymorphisme directement au niveau de I’ADN. Deux principaux outils ont une
application possible pour I’analyse des caractéres quantitatifs :
le polymorphisme de longueur des fragments de restriction (Restriction Fragment Lenght
Polymorphism, RFLP) et les microsatellites. L’emploi de ces outils s’est trouvé grandement
facilité¢ par le développement de la technique de PCR (Polymerase Chain Reaction) qui
permet de dupliquer en trés grande quantité la(les) zones(s) de ’ADN que I’on souhaite
étudier. L usage des polymorphismes sur une seule base (Single Nucleotide Polymorphism,
SNP) tend aujourd’hui a se développer.

Les enzymes de restriction « coupent » la molécule d’ADN en des sites de
reconnaissance spécifiques, qui correspondent a de courtes séquences palindromiques (un
palindrome est un mot qui peut se lire dans les deux sens ; exemple : radar). S’il y a un
changement de base dans la séquence, il n’y a pas de reconnaissance, et donc pas de scission
de ’ADN. La « digestion » d’une méme région de I’ADN, par une ou plusieurs enzymes de
restriction, fournit des brins d’ADN de taille variable selon les individus, ¢’est-a-dire selon
que les sites de reconnaissance correspondants sont altérés ou pas (d’ou le terme RFLP).
Chaque site de reconnaissance se comporte comme un locus, 1’absence ou la reconnaissance
d’un site correspondant a deux all¢les possibles.

Les microsatellites sont des séquences trés courtes (2 ou 3 bases), hautement répétées. A
un site donné, le nombre de répétitions de la séquence peut varier d’un individu a I’autre. Des
enzymes capables de « couper » I’ADN aux deux extrémités permettent de révéler le
polymorphisme du nombre de répétitions. Les systémes de microsatellites sont extrémement
polymorphes.

10.3. Exemple simple de la mise en place d’un QTL

La mise en évidence de QTL au moyen des marqueurs moléculaires a été développée
initialement chez des plantes : en effet, chez les plantes, ou I’on manipule aisément des
populations en ségrégation avec des effectifs importants, il a été facile d’établir des cartes
génétiques. La méthode la plus simple pour mettre en évidence la liaison entre un marqueur
moléculaire et un QTL consiste a croiser entre elles des lignées pures (au sens homozygotes a
tous les locus) et a analyser les ségrégations a la génération suivante ou dans les générations
ultérieures. C’est cet exemple que nous allons développer ici

Soit un marqueur dont un alléle M est fixé dans une premiere lignée pure (P1) et un alléle m
est fixé dans la seconde lignée pure (P2). Soit un QTL dont on présume I’existence, avec un alléle
B fix¢é dans la premiere lignée et un allele b dans la seconde. Les individus de la F1 ont tous le
méme génotype (doubles hétérozygotes) : il faut une deuxiéme génération de croisement pour voir
apparaitre un polymorphisme. En cas de back-cross sur une des deux lignées, nous avons 4
génotypes possibles, avec des probabilités dépendant du taux de recombinaison (r) entre le
marqueur et le QTL supposé (figure 13).
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ME m b
P1 X P2
M®B m b
MB MB
P1 X Fl
M B mb
M B MB MB M B
M B Mb m B m b
. TP SN 1(1_+ 1, 1, 11—y
Probabilités L(1-r) 3 2 >(1-71)

Figure 13. Croisement de deux lignées pures (P1 et P2) suivi d’un back-cross sur
P1, afin de détecter un QTL. M, m = all¢les au marqueur. B, b = alleles au QTL. r =
taux de recombinaison entre le marqueur et le QTL.

Dans ce protocole, pour chaque individu, on peut observer le génotype au marqueur,
d’une part, et la valeur phénotypique, d’autre part. On peut donc calculer la valeur
phénotypique moyenne des homozygotes MM et celle des hétérozygotes Mm. Soit D la
différence entre ces deux moyennes ; un test statistique simple permet de dire si cette
différence est significative ou pas. Si elle ne I’est pas, il faut conclure que 1’analyse effectuée
ne permet pas de mettre en évidence un QTL associé¢ au marqueur ; cela ne signifie pas qu’il
n’y en pas, mais que 1’on n’a pas les moyens de le voir (par exemple, les effectifs mesurés
sont insuffisants). Si D est significative, on peut alors mettre en relation cette différence
observée avec la différence que 1’on attendrait si un QTL était associé au marqueur. Pour ce
faire, nous employons les notations qui sont rassemblées au tableau 9.

Tableau 9. Valeurs phénotypiques moyennes dans le cas du croisement de deux
lignées pures suivi d’un back-cross (voir texte). Les moyennes relatives au marqueur (M
/ m) correspondent a des valeurs observées, celles relatives au QTL (B / b) sont des
inconnues.

Génotype Moyenne phénotypique Différence
MM X D
Mm Y
BB 551
A
Bb M1z

D’aprés la figure 13, on établit la structure génotypique attendue au QTL pour les
individus homozygotes au marqueur et les individus hétérozygotes au marqueur :
- Les individus MM sont de génotype BB en proportion 1-r et Bb en proportion r
- Les individus Mm sont de génotype BB en proportion r et Bb en proportion 1-r

On en déduit I’expression de 1’espérance des moyennes observées en fonction des
parameétres inconnus :

80




Chapitre 3. Génétique Quantitative et Amélioration

E(X)=(1—7)ny +r11n

E(¥Y)=rn; +(1—7)pnys

L’espérance de la différence observée entre génotypes au marqueur vaut donc :

E(D)=X-¥ =u1(1-27r) + ny2(2r —1) = (nyg — g2 )1 =21 ) = A(1—27)

Si les deux locus (marqueur et QTL) sont physiquement indépendants (r = 1/2), quel que
soit ’effet du QTL, la différence phénotypique attendue entre les deux génotypes au
marqueur est nulle (il y a autant de BB et de Bb parmi les MM et parmi les Mm). De méme, si
les deux lignées parentales possédaient le méme alléle au QTL, la différence attendue est
nulle, car tous les individus ont le méme génotype. Dans ces deux situations, on s’attend donc
a ce que la différence observée (D) soit non significative.

En cas contraire, la différence attendue est d’autant plus grande que A est grand et que r
est faible. A ce stade, on constate donc que 1’on ne peut pas faire la différence entre un QTL
induisant de grosses différences phénotypiques et physiquement loin du marqueur, d’une part,
et un QTL proche du marqueur et induisant de faibles différences, d’autre part [on ne peut pas
résoudre une équation a deux inconnues (A et r)]. Il faut donc soit réaliser d’autres
croisements, comme, par exemple, les deux types de back-cross ou une F2 obtenue de fagcon
panmictique a partir de la F1, soit analyser les données en fonction du génotype a deux
marqueurs encadrant sur le chromosome le QTL supposé. Si, de la sorte, on peut estimer le
taux de recombinaison (r), on déduit un estimateur de I’écart (A) entre la valeur moyenne des
I’homozygotes BB et celle des I’hétérozygotes Bb :

A=D/(1-2r)

On raisonne de la méme maniere pour déterminer I’écart entre la valeur de
I’hétérozygote Bb et celle de I’homozygote bb.

10.4. Autres situations et perspectives

10.4.1. Méthodes utilisées

Le croisement de deux lignées pures suivi d’un back-cross a été présenté pour des
raisons de simplicité. En fait, ce protocole n’est pas celui qui est le plus couramment utilisé
pour détecter des QTL responsables de variations des caractéres d’intérét agronomique ou
zootechnique.

Chez les plantes, on part généralement du croisement de deux lignées pures car ce type
de matériel est en général facile a obtenir. Les descendances en ségrégation qui, aujourd’hui,
sont le plus utilisées sont soit de type F2, soit de type lignées recombinantes obtenues apres
quelques générations d’autofécondation des individus de la F2 ; dans certains cas, on pratique
une haplodiploidisation a partir des individus de la F1. L’intérét de ces deux derniéres
techniques réside dans I’obtention de nombreuses réplications d’individus ayant exactement le
méme génotype a tous les locus, ce qui permet de réduire I’impact des facteurs aléatoires de
milieu. L’utilisation d’une F1 obtenue a partir de deux lignées pures est une stratégie tres
puissante car elle assure un déséquilibre d’association maximal entre le marqueur et le QTL
recherché. En effet, les gamétes produits par une plante F1 sont en majorité de types
parentaux, Mf et mb, alors qu’une faible proportion est de type recombiné, Mb ou mg (figure
13).
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En ce qui concerne les animaux, les choses sont plus compliquées. Il est en effet
impossible, sauf chez des espéces de laboratoire, de disposer de lignées pures au sens ou on
I’entend en génétique végétale.

Il est donc impossible de constituer une F1 a partir de laquelle on puisse observer des
descendances en ségrégation. Il est donc nécessaire de tirer parti de situations particulieres
pour isoler, au sein d’une grande population, des sous-populations ou existe un déséquilibre
d’association des genes.

Le croisement entre deux races peut représenter une situation qui se rapproche du
croisement de deux lignées pures. Ce protocole est cependant peu puissant car, d’une part,
chacune des deux races présente en général une importante variabilité génétique (ce qui n’est
pas le cas de deux lignées pures) et, d’autre part, les différences entre les deux races
correspondent le plus souvent a des différences de fréquences géniques et non de nature
d’alleles.

A I’heure actuelle, la stratégie vers laquelle s’orientent la plupart des recherches chez les
animaux domestiques consiste a étudier les descendances intra-famille, car c’est la seule
analyse pertinente en cas d’équilibre d’association des genes.

Cette approche consiste a comparer, au sein de la descendance d’un reproducteur, male
en général, qui est hétérozygote au marqueur (Mm), les valeurs phénotypiques des
descendants qui ont regu I’allele M ou I’allele m. Dans cette approche, on ne peut pas attribuer
dans I’absolu un effet a un alléle du marqueur : les effets ne sont définis qu’intra-famille, car
un méme alléle au marqueur peut étre associé a un alleéle favorable dans une famille et a un
allele défavorable dans I’autre.

Dans ce protocole, un certain nombre de familles sont non informatives : celles des
péres homozygotes au marqueur et celles des peéres homozygotes au QTL associ¢ au
marqueur. Dans le premier cas, on ne peut pas classer les descendants en fonction de I’all¢le
recu au marqueur ; dans le second cas, les descendants ont tous regu de leur pere le méme
allele au QTL. II résulte de tout cela que les protocoles de détection de QTL chez les animaux
domestiques sont, par nature, moins puissants que ceux que 1’on peut appliquer chez les
plantes, et nécessitent d’étre appliqués sur de grands effectifs.

10.4.2. Résultats et perspectives

Les exemples de QTL détectés sont déja nombreux. Les especes « pionnieres » en la
matiere sont la tomate et le mais pour les plantes, les bovins laitiers et le porc pour les
animaux.

Exemple : 14 régions du génome bovin ont été choisies dans le but de suivre des QTL
liés aux caractéres de production laitiere : quantité et qualité du lait (chromosomes 3, 6, 7, 14,
19, 20, 21, 23 et 26), des QTL intervenant sur la résistance aux mammites (chromosomes 2,
10, 15 et 23) et des QTL liés a la fertilit¢ femelle (chromosomes 1, 7, 10 et 21). Avec
I’amélioration des connaissances sur les QTL, le nombre de marqueurs utilisés dans le
programme est aujourd’hui de 43 microsatellites

Les résultats connus aujourd’hui montrent que la distribution des effets des QTL suit
une courbe « en L » (figure 14) : un tres petit nombre de QTL induit de fortes variations alors
que P’essentiel des QTL détectés correspond a des locus qui ne sont chacun responsables que
d’une faible part de variance. De plus, il subsiste encore des locus non détectés, en nombre
indéterminé : la figure 14 indique bien qu’aucun locus responsable d’une part de variance
inférieure a 4 % n’a été détecté, du fait de la limite de puissance du protocole. Les locus non
détectés correspondent a ce que nous avons appelé des polygenes.

Perspectives d’application des marqueurs moléculaires

Les perspectives d’application des marqueurs moléculaires sont nombreuses. On peut
citer :
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- La SAM, qui consiste a utiliser le génotype des candidats aux marqueurs comme
critére de sélection, en fonction des associations connues avec des QTL. L’information sur les
marqueurs présente 1’avantage de pouvoir étre connue tres tot dans la vie de I’individu et peut
donc représenter un critere de sélection précoce. Cette information peut se révéler trés utile
pour pallier un manque d’information phénotypique, par exemple, lorsque la mesure d’un
caracteére est trés coliteuse ou lorsqu’elle ne peut pas s’effectuer sur certaines catégories
d’individus (caractéres ne s’exprimant que dans un seul sexe, etc.). On peut enfin combiner
I’information sur les marqueurs avec les performances mesurées sur les candidats ou sur leurs
apparentés afin d’améliorer la précision de 1’évaluation génétique.

- Le contournement de corrélations génétiques négatives, si les QTL détectés permettent
de « disséquer » finement certains caractéres complexes et de faire la part entre les geénes
pléiotropies et ceux qui ne le sont pas.

- L’introgression de génes assistée par marqueurs, permettant un gain de temps par
rapport aux méthodes de rétrocroisement.

- La gestion de la variabilité génétique des populations sélectionnées ou des petites
populations en conservation, en fournissant des outils fins d’analyse de la variabilité et en
procurant des moyens d’optimiser le choix des reproducteurs en fonction du maintien de la
variabilité génétique.

L’utilisation de ces nouveaux outils se raisonne en fonction du surcroit d’efficacité attendue
et des surcolits occasionnés.
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Figure 14. Distribution des QTL détectés pour des caractéres mesurés chez la tomate
selon la part de variance phénotypique (%) de I'un ou P’autre caractére qu’ils
expliquent.

Certains QTL jouent sur plusieurs caractéres a la fois. Les caractéres étudiés sont les
suivants : poids moyen des fruits : 72 % de la variance phénotypique expliquée par des QTL
Teneur en sucres : 44 % de la variance phénotypique expliquée par des QTL
PH du fruit : 32 % de la variance phénotypique expliquée par des QTL

10.5. Objectif et avantage

L’objectif de la sélection assistée par marqueurs génétiques est de permettre aux
professionnels d’intégrer la SAM dans leur schéma de sélection afin d’en diminuer les cotts
tout en assurant la continuité du progrés génétique : optimisation du choix des jeunes animaux
sans performance et réduction de la taille des séries de testage. Elle doit également permettre
une sélection plus efficace des caracteéres fonctionnels a faible héritabilité qui intéressent de
plus en plus les éleveurs.
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Partie II. Travaux dirigés

TD 1 : Génétique Qualitative

Objectifs :

- Connaitre 'importance des caracteres qualitatifs

- Connaitre les différents modes d’expression des génes

- Connaitre des caractéres mendéliens d’intérét zootechnique
Exercice 1

Le nanisme chez les humains est hérit¢é comme un caractére mongénique simple, Deux
nains se sont mariés et ont donné naissance a un enfant nain Plus tard ils donnent naissance a
un deuxiéme enfant normal.

1) Est ce que le nanisme est produit par un all¢le récessif ou par un alléle dominant ?

2) Quels sont les génotypes des deux parents dans cet accouplement ?

3) Quelle est la probabilité pour que leur troisiéme enfant soit : i) normal ii) nain ?
Exercice 2

Dans une population composée de 25 homozygotes dominants, 50 hétérozygotes et 25
homozygotes récessifs, 30 hétérozygotes manifestent le phénotype dominant.

Calculez la pénétrance de 1’all¢le dominant.

Exercice 3
Chez les chevaux, la couleur palomino est due a l’interaction entre des alléles
codominants qui a I’état homozygote produisent la couleur alezane (CC) et la couleur blanche
(cc). En supposant qu'un nombre suffisant de poulains pourraient étre produits pour obtenir
toutes les combinaisons possibles, quels sont les phénotypes (et leurs fréquences) qui seront
obtenues a partir de ces accouplements.
1) alezan x alezan
2) blanc x blanc
3) blanc x alezan
4) alezan x palomino
5) blanc x palomino
6) palomini x palomino.
Exercice 4
Supposons que 3 bébés soient nés la méme nuit dans une méme maternité. Leurs
groupes sanguins sont O, A et AB, et les 3 couples des parents sont AB x O, Ax O et B x AB.
En utilisant ces informations, affectez ces trois bébés a leurs parents respectifs.

Exercice 5
A partir de pedigree suivant, quel est le déterminant héréditaire du caractére anormal

O =
O
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Partie II. Travaux dirigés

TD 2 : Structure Génétique d’une Population et le Modéle de Hardy-Weinberg

Objectifs :

- Calcul des fréquences alléliques et génotypiques

- Utilisation du modéle de HW pour le calcul des fréquences alléliques
- Calcul de fréquence « géne autosomique »

- Calcul de fréquence «géne lié au sexe»

- Test d’équilibre

Exercice 1

La laine blanche est due a un gene dominant B alors que la laine noire est due a son
allele récessif b. supposons que dans un échantillon de 900 moutons composé de 891 blancs
et de 9 noirs. Peut-on calculer les fréquences de B et b?

Exercice 2

On ¢étudie une population ou les fréquences génotypiques pour un locus diallélique sont
a la génération n de 0,1; 0,4; 0,5 chez les femmes et de 0,7; 0,2; 0,1 chez les hommes.
Calculez les fréquences génotypiques et alléliques apres deux générations de panmixie (c'est a
dire a n+2). (Les deux all¢les sont considérés codominants).

Exercice 3

Soit une population bovine présentant a la génération n la répartition suivante dans les
deux sexes

Fréquences phénotypiques pour @ (vache) | Fréquences phénotypiques pour & (taureau)
XAxA XAx® X*X* XY XY
49% 42% 9% 40% 60%

1- Calculez les fréquences des geénes A et a dans la génération initiale, n+1, n+2 et n+3

2- Que pouvez-vous déduire a propos des fréquences obtenues ?

3- Calculez les fréquences génotypiques chez les vaches dans les générations n+1, n+2
etnt3

4- La méme question pour les taureaux.

5- Calculez les fréquences des genes lorsque la population aura atteindre 1’équilibre
génétique

6- Donnez la structure génotypique de la population a 1’équilibre génétique.
Exercice 4

Un ¢leveur a acheté un troupeau de 600 ovins a partir de 600 ovins a partir d’une
population en équilibre de HW. Il a découvert par la suite que 150 individus présentent un
caractére indésirable. Le caractére en question est controlé par un geéne autosome a deux
alleles A et a. L’allele récessif a étant responsable du caractére indésirable.

a) quelle est la fréquence des ovins aa a I’achat du troupeau ?

b) quelles sont les fréquences des deux alleles ?
Exercice 5

Dans la population bovine locale de race Guelmoise, on a observé les effectifs suivants
pour le systéme post-transferrine.
FF FS SS Total
87 79 26 192

Est-ce que cette population est en équilibre génétique de H-W pour ce systéme ?
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Partie II. Travaux dirigés

TD 3 : Modéle de Hardy-Weinberg et ses Applications

Objectifs :

- Etre capable de résoudre des exercices concernant le Model de H-W concernant
le systeme multialléliques

- Application et utilisation du mode¢le de H-W dans la détection des porteurs des
geénes indésirables

Exercice 1

La fréquence p) chez les femelles d’une population est0,6 et q @ = 0,4. Les
fréquences p(a)chez les males d’une autre population est 0,2 et q () = 0,8.

Les femelles de la premiére génération et les males de deuxiéme population sont placés
dans une méme enceinte et se reproduisent par panmixie.

Quelles seront les fréquences alléliques en F; et en F; ?

Que peut-on conclure ?

Exercice 2

On dispose deux populations A et B de drosophile en équilibre. Dans la population A,
la fréquence d’un alléle £ =0,2 et F = 0,8 pour un autre locus la fréquence d’un alléle g =0,6 et
G =0.,4. Dans la population B, £=0,6 et F = 0,4, g=0,1 et G=0,9.

On met en présence les 2 populations (femelles A et males B) la reproduction s’effectue
en panmixie. Les deux locus sont indépendants.

Quelles seront les fréquences gamétiques en F; ? y aura-t-il équilibre en F; ?

Exercice 3

Un male est soupgonné d’étre porteur d’un alléle récessif indésirable il est accouplé
avec 5 femelles homozygotes récessives pour cet alléle. Si les 5 descendants issus des ces
accouplements sont normaux. Quel est la probabilité que le male n’est pas porteur.

Exercice 4

Un taureau de race Holstein est soupgonné d’étre porteur du géne récessif pour la
couleur pie-rouge. Il est accouplé aléatoirement avec une population des vaches en équilibre
de H-W dans laquelle la fréquence de 1’allele récessif est égale a 0,2

Combien de descendants sont nécessaires pour étre a 90 % slir qu’il n’est pas porteur de
I’allele récessif.

Exercice 5

Un bélier est accouplé avec 8 brebis hétérozygotes afin de détecter s’il est porteur d’un
gene récessif indésirable. Ces brebis ont produit 14 agneaux, tous de phénotype normal.

Quel est la probabilité de détection que ce bélier n’est pas porteur du gene récessif ?
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Partie II. Travaux dirigés

TD 4 : Modification de la fréquence génique : effet de la Mutation et la Migration

Objectif :

- Etre capable de comprendre la modification des fréquences alléliques sous I’effet de la
mutation et la migration

Exercice 1

Supposons qu’a chaque génération, une population comporte 5% d'immigrants. La
fréquence initiale q, d'un gene est égale a 0,3 avant l'immigration. La fréquence de ce gene
parmi les immigrants est 0,7. Déterminer la fréquence génique q; de ce géne dans la
population mélangée aprés immigration.

Si la fréquence chez les immigrants était de 0,4, quelle pression d'immigration
déterminerait la méme valeur q; que précédemment ?

Exercice 2

Dans une population composée de 10000 animaux, la fréquence de 1’allele b est q =0,2.
Supposons que 2000 animaux d’une autre population dont la fréquence de ’alléle b est g, =
0,6 soient ajoutés a la population initiale.

Quelle est la fréquence de I’alléle b dans la nouvelle population totale ?

Exercice 3

Une bande A de volailles est composée de 500 males et de 500 femelles. A chaque
génération, 100 males de la bande A sont remplacés par 100 males d’une bande B (une large
population fermée). Les accouplements sont effectués par paire entre males et femelles, et
deux descendants (un male et une femelle) sont choisis de chaque paire pour établir la
génération future de la bande A. Les fréquences initiales d’un alléle particulier dans les
bandes A et B sont respectivement de 0,5 et 0,8

Quelle sera la fréquence de ’all¢le dans la bande A apres 2 génération.

Exercice 4

En considérant un taux de mutation de 10~ par gaméte et par génération, quel sera le
changement de fréquence observé:
a) au terme de 1000 générations, pour un alléle A; fixé au départ
b) au terme de 2000 générations, pour une fréquence initiale de A; de 0,5
¢) au terme de 10000 générations, pour une fréquence initiale de A; de 0,1.
Qu'en concluez-vous ?
Exercice 5

Soit un locus polymorphe a deux alleles. En considérant des taux de mutation de 1’ordre
de 10” et 10 (mutation réciproque), quelles seront les fréquences d'équilibre de ces deux
alleles ?

Exercice 6

Dans une grande population, la fréquence alléliques de A est égale a 0,7 et celle de A,
es e;;gale a 0,3. De plus, le taux de mutation de A; a A,estu=>5. 10°et de A2 3 Al estv= 2.
107

a) Quelle sera la fréquence de A; a la génération suivante ?

b) quel est le changement de la fréquence de A, en une génération a cause de la
mutation des alléles A; et Ay ?

¢) Quelle sera la fréquence de A, a I’équilibre ?
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Partie II. Travaux dirigés

TD 5 : Modification de la Fréquence Génique : Effet de la Sélection Naturelle

Objectifs :

- Etre capable de comprendre la modification des fréquences alléliques sous I’effet
de la sélection naturelle.

- La normalisation de ’effet de la sélection sur la modification des fréquences
alléliques
Exercice 1

Soient trois alleles Aj, Ay et As, de fréquences respectives 0,2; 0,3 et 0,5. Les valeurs
sélectives de chaque génotype sont AjA; = 0,8; AjAx=1; AjA3=1; A A3 =1; A,Ax,=0,7 et
A3A;3=0,9. Quelle fréquence de A; doit-on attendre a la génération suivante ?

Exercice 2

Pour un géne codominant biallélique, le nombre d’individus de chaque génotype
observé au stade larvaire sur un échantillon de 100 individus est respectivement de 40, 50 et
10, alors qu’il est de 80, 90 et 30 pour un échantillon de 200 individus observés au stade
adulte. Calculez les valeurs sélectives relatives (w) de ces trois génotypes. Calculez ensuite
les coefficients de sélection (s).

Pour un autre geéne codominant biallélique, les études réalisées montrent que le
génotype B1BI1 laisse en moyenne 100 descendants, le génotype B1B2 80 descendants et le
génotype B2B2 60 descendants. Calculez les valeurs sélectives relatives et coefficients de
sélection. Que vous montre cette étude ? A propos des génotypes les plus avantagés par la
sélection.

Exercice 3
Supposons qu’on dispose des informations suivantes :
Génotype AA Aa aa
Fréquence initiale 0,16 0,48 0,36
Valeur sélective 0,8 1 0,6

Quelle est la fréquence de 1’allele A a I’équilibre ?
Exercice 4

Supposons qu’on s’intéresse a un caractere déterminé par un locus avec deux all¢les,
I’allele D dominant et ’allele d récessif et responsable d’une anomalie. La fréquence de
I’allele d est égale a q = 0,10.
a) Quelle sera la fréquence du génotype récessif a génération suivante (F1) si tous les animaux
anormaux ont été réformés ?
b) Quelle sera la fréquence du génotype récessif a génération (F2) ?
¢) Quelle sera la fréquence du génotype récessif a génération (F3 ?
d) quelle sera le nombre de générations nécessaires pour réduire f(dd) a 25 animaux anormaux
par 10000 naissances ?
Exercice 5

Dans une population de bovin de race Holstein en équilibre de H-W, la fréquence de
I’allele dominant pour la robe pie noire est de 0,8 et les fréquences phénotypiques observées
sont :

Phénotype Fréquence
Pie-noir (B-) 0,96
Pie rouge (bb) 0,04

1) quelle sera f(BB) chez les survivants ?

2) quelle sera f(Bb) chez les survivants ?

3) quelle sera f(B) chez les survivants ?

4) quelle sera la fréquence de 1’accouplement Bb x Bb ?

5) Quelle sera la proportion des descendants bb issus de 1’accouplement Bb x Bb ?

88




Partie II. Travaux dirigés

TD 6 : Modification de la Fréquence Génique : Effet du Systéme d’Accouplement

Objectif :

- Montre les effets des différents systemes d’accouplement et notamment I’effet de
I’homogamie et I’hétérogamie sur la modification des fréquences alléliques et
génotypiques.

Exercice 1

Supposons qu’un caractére est contrdlé par un locus a deux alléles codominants A et a.
les fréquences génotypiques sont : f(AA) = 0,30, f(Aa) = 0,60 et f (aa) = 0,10
a) calculez la fréquence de Aa x Aa si la population est en accouplement au hasard.
b) calculez la fréquence de tous les accouplements dans le cas d’un assortiment positif.
c) calculez les fréquences génotypiques des descendants issus des accouplements en
assortiment positif.

Exercice 2

Soit une population bovine Holstein en équilibre de H-W

Phénotype Génotype Fréquence
Pie-noir B- 0,84
Pie-rouge bb 0,16

Quelles sont les fréquences génotypiques et alléliques a la génération suivante dans le
cas de I’homogamie ?

Exercice 3
Supposons qu’'une population de volailles est composée d’oiseaux a pattes normales et

a pattes anormales. Le génotype CC provoque la mort de I’embryon. Les résultats suivants ont
été observés :

Phénotype Génotype Fréquence
Anormale Cc 2/3
Normale cc 1/3

En supposant que les accouplements sont en assortiment positif, quelle est la fréquence
de I’allele C chez les poussins qui vont éclore ?

En supposant que les accouplements sont en assortiment négatif, quelle est la fréquence
de I’allele C chez les poussins qui vont éclore ?
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Partie II. Travaux dirigés

TD 7 : Fluctuation des Fréquences Alléliques sous I’Effet des Processus Descriptifs

Objectifs :

- La dérive génétique

- Description d’une population en régime de consanguinité en comparaison a la
situation caractéristique de I’équilibre de Hardy-Weinberg. (L’effet de la
consanguinité).

- Connaitre la différence entre la taille totale et efficace d’une population

Exercice 1

Quelle est la structure génétique d’une population animale pour un locus a 2 alléles A et a
dans les cas suivants :

1% cas : le coefficient de consanguinité est égal a 100%

2°™ cas : le coefficient de consanguinité est égal a 50%

cas : le coefficient de consanguinité est égal a 0%

Exercice 2

3 eme

Soit une population avec les caractéristiques suivantes a une génération n :

Génotype : AA  Aa aa
Fréquence : 0,52 0,36 0,12
Une génération plus tard elle est devenue :
Génotype : AA  Aa aa
Fréquence : 0,64 0,12 0,24

Choisissez dans la liste suivante, I’effet qui explique le mieux ce changement :
La mutation ; la migration ; la panmixie et la consanguinité ? Expliquez votre choix

Exercice 3

On a déterminé qu'il se produit environ 20% de croisements entre apparentés dans une petite
population de lapins. Evaluer les fréquences génotypiques obtenues (pour le cas d'un géne a
deux alleles A/a) et comparez-les a celles observées en conditions panmictiques en prenant
des fréquences alléliques initiales de

a)p=0,5 b)p=0,9
Que déduisez-vous a propos de la modification de fréquences des hétérozygotes dans les deux
casaetb.

Exercice 4

Quelle est ’augmentation de la consanguinité AF prévu dans une population dont la taille est
de 100 individus (50 % et 50 %) ?

- Une autre population de la méme taille (100 individus) posséde 90 femelles et 10 males, a
une augmentation de consanguinit¢ AF de 1’ordre de 0,014. Confirmez-vous ce résultat, et
interpréter la différence qui existe entre AF dans les deux cas ?

Exercice 5

Une population comprend 5 hommes et 95 femmes. Comparer ces effectifs avec les effectifs
efficaces de cette population.
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Partie II. Travaux dirigés

TD 8 : Pedigree et Consanguinité Systématique

Objectifs :
- La présentation graphique d’une généalogie
- Calcul du coefficient de consanguinité a partir du pedigree d’une population

Exercice 1

Dans une population, on dénombre: 640 AA, 120 Aa et 240 aa. Le coefficient de
consanguinité de cette population est égal a 0,71.

1) quelles seraient les fréquences génotypiques dans cette population si le coefficient de
consanguinité était égal a zéro

2) si le coefficient de consanguinité est inconnu, peut-on le calculer a partie de cet
échantillon ?

3) dans une autres population, on démontre 9 AA, 420 Aa et 490 aa. Calculer le coefficient de
consanguinité ?

Exercice 2
Soit la consanguinité suivante :

SN

B—— C\E/D

Quels sont les coefficients de consanguinité des individus de cette généalogie ?

Exercice 3

La généalogie de I’individu X (en dessous) montre la chronologie des individus ayant une
partie de leur patrimoine génétique en commun avec X

1) quels sont leurs ancétre communs ?

2) quel est le coefficient de consanguinité de ses progénitures ?

e
b
\X/

Soit la généalogie suivante :
Calculez le coefficient de consanguinité de I’animal L

A

4//\0\\E,
\/\/

‘\/

F
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Partie II. Travaux dirigés

TD 9 : Rappels Statistiques

Objectifs :
- Etre capable de calculer : _
1. la moyenne arithmétique X 2. La variance et écart-type
3. Le coefficient de variation CV 4. La covariance
5. Le coefficient de corrélation 6. Le coefficient de régression

- Etre capable aussi d’interpréter la signification de chaque parameétre

Exercice 1
Considérons les données suivantes sur le poids de la toison (X) et le poids adulte (Y)
des brebis de race D’man :

Numérodelabrebis| X | Y | X° Y: | XY
1 1,2 139 [1,44 [ 1521 |46,8
2 2,0 |40 [4,00 | 1600 |80
3 1,3 [37 1,69 | 1369 |48,1
4 09 [32 0,81 |1024 |28,8
5 1,9 |37 |3,61 |1369 |70,3
6 2,8 |44 |7,84 1936 | 123,22
7 1,7 |37 [2,89 |1369 |62,9
8 14 [26 [1,96 |677 |364
9 24 |35 |5,76 | 1225 |84,0
10 1,2 |34 1,44 | 1156 |40,8

Total 16,8 | 361 | 31,44 | 13245 | 621,3

a) calculez la moyenne de chacune des variables X et Y.

b) calculez la variance de chacune des variables X et Y.

¢) calculez I’écart-type de chacune des variables X et Y.

d) calculez le coefficient de variation de chacune des variables X et Y.
e) calculez la covariance entre les variables X et Y.

f) calculez le coefficient de corrélation entre les variables X et Y.

g) calculez le coefficient de régression de Y sur X, puis celui de X sur Y.

Exercice 2

La relation entre la production laitiére durant les 3 premiers mois de 1’allaitement,
estimée par la méthode de pesée avant et apres tétée, et le poids a 3 mois des 35 veaux a été
¢tudiée chez la vache locale conduite en extensive. A partir des ¢léments de calcul partiels ci-
dessous calculez :
a) le coefficient de corrélation entre les deux caractéres ;
b) I’équation de la droite de régression permettant de prédire la production laitiére des vaches
laitieres en fonction du poids de leur veaux.

Poids a 3 mois (X) Production laitiere 0 a 3 mois X.Y
Somme 2343.9 14436,2 -
Somme des carreés 161250,6 6267580,2 -
Somme des produits - - 998905,95
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Partie II. Travaux dirigés

TD 10 : Déterminisme des Caractéres Quantitatifs

Objectifs :

- Comprendre les modes de transmission des caracteres quantitatifs déterminés
par un ou plusieurs locus. Comprendre les principes génétiques qui régissent I’hérédité
des caractéres quantitatifs. Comprendre la notion de la valeur génétique additive et effet
moyen d’un géne.

Exercice 1
Dans une population en équilibre de HW, on dispose des données sur un certain
caractere

Génotype Nombre Valeur phénotypique
BB 100 38
Bb 60 40
bb 40 10

Quelle est la moyenne phénotypique de la population ?

Exercice 2
Supposons qu’on dispose des données suivantes :
Génotype Fréquence génotypique Valeur phénotypique
BB 0,49 100
Bb 0,42 80
bb 0,09 40

a) quelle est la valeur génotypique de chaque génotype ?
b) quelle est la moyenne génotypique de la population ?
¢) quelle est la moyenne phénotypique de la population ?

Exercice 3
Un caractére est controlé par un géne autosome a 2 alléles A; et A,. Dans une
population, on a observé les valeurs suivantes :

Génotype Fréquence génotypique Valeur génotypique
ALA; 0,38 a=14
AA; 0,44 d=14
AA, 0,18 -a=-14

a) calculez la moyenne génotypique de la population.
b) calculez les effets moyens des alleles A; et A,.

Exercice 4

11 existe chez les brebis de race Booroola un alléle Fec® et un alléle normal + qui
agissent sur le taux d’ovulation et la taille de portée a la naissance. On observe dans un milieu
homogene d’élevage les génotypes suivants

Génotype Taux d’ovulation Taille de portée a la naissance
Fec® Fec® 4.7 2,8
Fec+ 2,9 2,4
++ 1,5 1,4

a) calculez la moyenne de la population pour les 2 caracteres lorsque la fréquence p de
I’alléle Fec® dans la population est égale a 0,25

b) calculez les variances additives, de dominance et génotypique pour les 2 caractéres
lorsque p = 0,25.
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Partie II. Travaux dirigés

TD 11 : Paramétres Génétiques et Phénotypiques (1)

Objectifs :

- Etre capable de calculer : héritabilité (sens étroit et large) et la répétabilité

- Etre capable aussi d’interpréter la signification de chaque paramétre (intérét de
la connaissance de chaque paramétre).

Exercice 1

Un troupeau de 200 brebis produit un lait avec un TP de 53 g/l. On croise les 40
meilleures brebis (20%) qui ont un TP de 58 g/l avec un bélier de méme valeur. Quelques
années plus tard, les agnelles sont contrdlées avec un TP de 56g/1. Calculez I’héritabilité de
TP ?

Exercice 2

Parmi un troupeau de vaches laitires de niveau laitier de 6000 l/an on isole un lot
homogene de 10 vache laitiere de niveau 6500 l/an. On disperse ces animaux dans 10
exploitations avec de différents modes d’élevages (alimentations, hygi¢ne et climat) la
moyenne de la production tombe alors a 6150 1/an. Quelle est I’héritabilité de la production
laitiere ?

Exercice 3

Deux lignées pures de 1’haricot sont croisées entre elles :

-en F1 : la variance du poids de I’haricot est de 1,5 g

- en F2 : la variance du poids de I’haricot est de 61 g°

Estimez I’héritabilité au sens large du poids des haricots dans cette expérience.

Exercice 4

On mesure le poids du grain par plante chez le mais I’écartype dans une grande
population est égale a 15 g alors que I’écartype phénotypique dans une lignée pure
(consanguine) est égale a 12 g.

Calculez héritabilité au sens large du poids du grain par plante dans :

- La lignée consanguine. - Dans une grande population.

Exercice 5

Les données ci-dessous concernent le poids des ceufs chez la volaille. Les valeurs sont
rapportées a la base 100. o%p=100 ; ooG= 35; o°a=30¢et ’gp= 10.

1- calculez la répétabilité du poids des ceufs.

2- calculez la répétabilité¢ de la moyenne des poids des 3 ceufs d’une méme poule.

Exercice 6

Supposons que la variance de I’environnement temporaire est de 3840 kg et la variance
phénotypique est de 6400 kg.

1- calculez la répétabilité du caractere

En supposant que les variances de dominance et d’épistasie sont négligeables et que la
variance environnementale est de 4800 kg, quelle est ’héritabilité du caractére ?

Exercice 7

Les données suivantes sont issues des vaches de race Holstein-Frisonne

Quantité de lait (kg) | Quantité de matiéres grasses (kg)
Moyenne 5353,4 192,8
Ecart-type phénotypique 29,1 314
Ecart-type génétique additif 15,5 16,4
Ecart-type génotypique 17,6 18,5
Ecart-type de E, 6,38 6,52
a) quels sont les parameétres suivants pour chaque caractére :
- h%au sens large - h%au sens étroit - répétabilité b) En

supposant que la variance épistatique est nulle, quelle est la variance de dominance
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TD 12 : Paramétres Génétiques et Phénotypiques (2)

Objectifs :

- Etre capable de calculer : héritabilité (sens étroit et large) et la répétabilité

- Etre capable aussi d’interpréter la signification de chaque parameétre (intérét de
la connaissance de chaque paramétre).

Exercice 1
Soient: rg2=0,6 h?=0,25 o’pi= 144
tp12 =0, 2 h’=0,16 o%p=100

a) quelle est la valeur de la covariance phénotypique entre les caracteéres 1 et 2 ?
b) quelle est la valeur de covariance génétique additive entre caractere 1 et 2 ?

Exercice 2

Supposons que la répétabilité du poids a 180 jours (considéré comme un caractére
maternel, c'est-a-dire que le poids a 180 jours du veau est une performance de la mére et non
pas du veau) des veaux de race Oulmes-Zaer est de 0,4 et la moyenne du troupeau est de 136
kg.

Estimez I’aptitude réelle a la production des vaches suivantes :

- Vache 1 a trois veaux dont les poids a 180 jours sont 135, 141 et 147 kg.

- Vache 2 a un seul veau avec un poids a 180 jours de 142 kg.

Laquelle choisir ? Et pourquoi ?

Exercice 3

La répétabilit¢ du poids au sevrage des agneaux nés simples de race Boujaad (race
d’origine marocaine), considéré comme un caractére maternel, est estimée a 0,30. Les
données suivantes sont issues de cinq brebis appartenant a un troupeau dont la moyenne des
poids des agneaux au sevrage est de 20 kg.

Estimez les poids des futurs agneaux de chaque brebis et classez ces dernicres.

Numéro de brebis | Nombre d’agneaux nés simples | Moyenne des poids au sevrage (kg)
1 4 21
2 1 24
3 3 19
4 2 22
5 3 18
Exercice 4

Estimez la répétabilité et I’héritabilité de la taille de portée a partir des données
suivantes collectées sur six lapines :

Numéro de la Taille de portée a Taille de portée a Taille de portée a
lapine la 1°° mise bas de | la 2°™ mise bas de | la 1°° mise bas de la fille
la lapine la lapine de la lapine
1 9 6 8
2 4 6 7
3 7 5 6
4 8 6 7
5 6 8 7
6 8 10 6
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TD 13 : Estimation de la Valeur Génétique des Candidats Reproducteurs
(Calcul des Index)

Objectifs :

- Etre capable de calculer : ’index élémentaire et leur utilisation au niveau des
¢élevages qu’au niveau racial pour classer les candidats reproducteurs.

- Etre capable d’estimer la précision de I’estimation de la valeur génétique additive

Exercice 1

Quelle sera la valeur génétique additive d’un animal si celles de son pére er de sa meére
sont respectivement égales a + 100 kg et — 60 kg ?

Exercice 2

Une vache a réalisé une seule performance égale a 6000 kg dans un troupeau dont la
moyenne est de 4000 kg. En supposant que h® =0,25 et r = 0,40 quelles est I’estimation de sa
valeur génétique additive ?

Exercice 3

Supposons que h” = 0,20 et r = 0,40 et op = 100

L’animal A a une performance qui 100 plus élevée que la moyenne de la population.

L’animal B a une mére avec 10 performances dont la moyenne est 50 plus élevée que la
moyenne de la population.

Quelles sont les précisions de 1’estimation des valeurs génétiques additives des animaux
AetB?

Exercice 4

Supposons que I’héritabilité d’un caractére est de 0,10 et sa répétabilité¢ est de 0,20.
Combien de performances de I’animal sont nécessaires pour une précision de I’estimation de
sa valeur génétique additive soit égale a celle basée sur la moyenne de 20 descendants ?

Exercice 5

La sélection précoce des agneaux sur le GMQ peut se baser sur les performances de
leurs péres et de leurs grand-pére.

a) En utilisant les principes de base des relations génétiques et de I’héritabilité du
caractere. Quel est le coefficient de régression de la valeur génétique additive de 1’agneau sur
la valeur phénotypique de :

1) son pére ?

11) son grand-pere

b) Estimez les valeurs génétiques de deux agneaux sachant que : - Agneau 1 : GMQ de
son grand-pere est de 250 g - Agneau 2: GMQ de son pere est de 200 g.

Exercice 6 ‘

Le nombre et la moyenne de la production laitiére en 1 lactation des filles de taureaux

d’insémination artificiclle A, B et C sont :

Numéro du taureau | Nombre de filles | Moyenne des filles (kg)
A 300 5000
B 40 6000
C 60 5500

La moyenne des performances en 1°° lactation des vaches de la population est de 4500
kg et I’héritabilité de la quantité de lait est de 0,25.
a) classez les taureaux A, B et C sur la base de leurs valeurs génétiques additives.
b) Trouvez les précisions de 1’estimation.

Exercice 7

Combien de descendants sont nécessaires pour que la précision de la sélection sur
descendance soit égale a celle de la sélection sur une seule performance, sachant que
I’héritabilité du caractére est de 0,4 ?
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TD 14 : Estimation du Progrés Génétique et la Réponse Indirecte a la Sélection

Objectifs :

- Etre capable d’estimer un progrés génétique réalisé par génération de sélection

- Etre capable d’estimer un progrés génétique annuel

- Etre capable d’estimer les différents parametres du progres génétique annuel a
savoir : intensité de sélection ; la différentielle de sélection, la précision de sélection, la
réponse indirecte a la sélection et I’intervalle de génération.

Exercice 1

Un éleveur achete 10 % des veaux les plus lourds a partir d’un élevage ou la moyenne
de poids est de 250 kg. Quelle est la moyenne des poids des veaux achetés sachant que la
variance phénotypique est de (25 kg)’

Exercice 2

Quelle est la valeur de I’intensité de sélection si la différentielle de sélection est égale a
600 kg et 1’écart-type phénotypique est égal a 500 kg ?

Exercice 3

Dans un troupeau de 100 veaux de race Santa Gertrudis, la moyenne de poids de
sevrage est de 250 kg et la variance phénotypique est de 400 kg”. Si les 20 meilleurs veaux
sont sélectionnés, quelle sera la moyenne de leur poids de sevrage.

Exercice 4

Un aviculteur pratique la sélection sur le nombre d’ceuf par an. Il a trouvé que la
moyenne de toutes les poules est de 250 ceuf/an. La moyenne des poules sélectionnées pour
étre parents de la génération suivante est de 300 ceufs /an. La moyenne des descendants issus
des poules sélectionnées est de 260 ceufs /an. Les cogs sont tous sélectionnés au hasard.

a) calculez la différentielle de sélection des poules.

b) calculez la réponse a la sélection

c) sachant que la sélection est pratiquée sur les femelles seulement, calculez
I’héritabilité réalisée pour cette génération de sélection.

Exercice 5

Un ¢éleveur de bovins a viande posséde un troupeau dont la moyenne du poids a 300
jours est de 200 kg. La moyenne du poids de 5 males sélectionnés est de 250 kg et le moyenne
du poids de 20 femelles sélectionnés est de 215 kg. En supposant que le poids est un caractére
du veau et non pas de la meére :

a) calculez les différentielles de sélection des males et des femelles

b) calculez la différentielle de sélection des males et des femelles.

¢) Si la moyenne du poids a 300 jours des descendants des males et des femelles
sélectionnées est de 215 kg. Calculez la réponse a la sélection.

d) Si les parents sélectionnés sont agés de 3 ans lorsque les descendants de la question
(c) ci-dessus sont nés, que sera I’intervalle de génération et le progrés génétique annuel ?

Exercice 6

Afin d’améliorer le gain moyen quotidien (GMQ) entre 30 et 90 jours (h* =0,40, op =
30g) des ovins de race Sardi, la sélection est basée sur les propres performances des agneaux
et s’effectue en éliminant 60 % des femelles controlées et 90 % des males controlés.

a) estimez le progres génétique par génération.

b) calculez le progres génétique réalisé apres trois générations de sélection.

c¢) si I’age moyen des péres est de 1 ans et I’dge moyen des meres est de 2 ans a la
naissance de leurs descendants calculez le progres génétique annuel.

Exercice 7
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Calculez le progres génétique annuel réalisé au sein d’une population pour un caractere
donné lorsque la sélection pratiquée est massale sachant que h* =0,36 op = 0,1, ras =0,80 ;
I’intensité de sélection est ¢gale a 2,4 et intervalle de génération est égal a 18 mois.

Exercice 8

Supposons qu’on dispose des résultats suivants :

o’p1= (1000 kg)

o°p2 = (400kg)*

o’p= (0,6%)’

h,"= 0,25 h,"= 0,20 hs"= 0,50
Ip12 = 0,90 Ip13 = -0,30 Ip23 = 0,90
Io12 = 0,80 Ig13 = - 0,80 523 = 0,20

Quel est le gain génétique réalisé sur la quantité de maticres protéiques (Caractere 2)

lorsqu’on utilise les programmes de sélection suivants :

- Programme A : sélection sur la quantité du lait (caractére 1) en se basant sur une seule
propre performance sur la quantité de lait.

Programme B : Sélection sur la quantité de matieres protéiques (caractére 2) en se
basant sur une seule propre performance sur la quantité de matiéres protéiques.

Programme C : sélection sur le taux protéique (caractere 3) en se basant sur une seule
propre performance sur le taux protéique.
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TD 15 : Etude des Croisements

Objectifs :

- Etre capable d’évaluer la complémentarité entre les races
- Etre capable de calculer ’effet d’hétérosis et I’hétérosis en %
- Etre capable d’estimer I’effet maternel d’une race

Exercice 1

Une expérience de croisement a produit les moyennes de production laitiéres par

lactation de référence suivantes

Type Quantité du lait Taux butyreux Quantité de matiéres grasses
génétique (kg) (%) (kg)
Holstein (H) 4500 3,6 162
Locale (L) 800 4,4 35
HxL 2680 4,1 110
LxH 2800 4,0 112

a) Quels sont les pourcentages d’hétérosis pour la quantité de lait, le taux butyreux et la

quantité de la maticre grasse (QMQG) ?

b) Quels sont les effets maternels pour les trois caracteres ?

Exercice 2
La moyenne des poids a 90 jours des agneaux a été obtenue pour les croisements
suivants :
Race de la mére Race du pére Moyenne
D’man Béni Guil Sardi
D’man (D) 14,2 13,3 13,9 13,8
Béni Guil (G) 12,4 14,2 13,1 13,2
Sardi (S) 13,5 14,7 15,1 14,4
Moyenne 13,4 14,1 14,0
DG 13,5 - 14,2
DS 13,0 13,3 15,0
GD 13,6 13,3 13,6
GS 13,2 - -
SD 12,4 13,9 -
SG 13,0 - -

a) Quel est le croisement ou I’accouplement le plus intéressant ?

b) Est-ce que la race Sardi est préférable en tant que race maternelle ou paternelle ?

¢) Méme question pour la race Béni Guil ?

d) Quel est le pourcentage d’hétérosis lorsqu’on croise
i) les races D’man et Béni Guil ?

i) les races Srrdi et Béni Guil ?

e) Quelle est la différence entre les effets maternels des races D et S ?

Exercice 3

Les moyennes de la valeur de la hauteur au garrot et du tour de poitrine des chevaux
Catalins. Poitevins et leurs croisés sont les suivantes :

Tour de poitrine (cm)

Type génétique | Hauteur au garrot (cm)
Catalin 140,2
Poitevin 139,7
Croisé 138,3

149,7
152,4
150,1

Quel est le pourcentage de 1’hétérosis pour la hauteur au garrot et le tour de poitrine ?
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