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Le temps de la recherche et du transfert :

4 projets Européens H2020 (FISHBOOST ,PerformFish, AqualMPACT, NewTechAqua, )
5 projets FEAMP (57K-Truite, SG-Truite, GeneSea, Quality-Huitre, MedMax) dont 3 théses CIFRE

Espéce en sélection
génomique au SYSAAF 1k LD panels

3 i 3 ’ ”’ﬂ Et imputation
\1 l / 2022 /

2018 2020

R&D initiale Outils et transferts Efficacité et réduction des colts >

Quality-Huitre S Selest’
e's S
(@hPerformFIs X giﬂf%“* a AqualMPACT ShellFishBoost
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The next level of aquaculture breeding 3

Collective decision to invest in - 57k Sea bass array “ 665k HD trout array
genomic selection 57k Sea Bream array 670k HD bi-species sturgeon array
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Descendants
(1 000 marqueurs )

2> D> L pen 322>
328> 12D 52 pETD> 20T BER>




'utilisation de I'imputation pour réduire les colts ?

Parents
(57 0000 marqueurs ) B A B B B

P ;\;\f;;; — B

= - - - ‘m
d ’ s
= . ° ° L

Descendants AB B AA




Le prix de la sélection génomique, un frein potentiel

Sélection génomique

avec imputation
(1000 marqueurs)

Sélection génomique
(puce 57 000 marqueurs)

o

o)

o
|

c
2
)
O
Q
‘U
(%)
1)
()]
©
‘U
x
O
o
.
be
L

Sélection pedigree

/ 10,50 € (familiale)

I I I I I
S5K€ 10K€ \15K€ 20K€ 25K€
Colt du génotypage des collatéraux (€)




Le prix de la sélection génomique, un frein potentiel

c
2
)
O
Q
‘U
(%)
1)
()]
©
‘U
x
O
o
.
be
L

Sélection génomique

avec imputation
(1000 marqueurs)

/ 10,50 €

Sélection génomique
(puce 57 000 marqueurs)

Sélection pedigree

(familiale)

|
S5K€

| |
10K€ \15K€

|
20K€

Colt du génotypage des collatéraux (€)

Sélection génomique et
imputation (1000 marqueurs)

Versus
Sélection génomique

(57 000 marqueurs)
Réduction du prix a
gain génétique
équivalent




Conclusions et applications :

-

» R&D appliquée et finalisée

» Validation de l'intérét de la sélection génomique a 4 especes aquacoles

» Mise en place de la SG dans les filieres

Montée en compétence des entreprises en sélection
Recrutements et formation interne au SYSAAF
Adaptation des outils informatiques et statistiques
Partenariat privilégié avec Gentyane
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» Evolution des outils de génotypage au SYSAAF:

» Passage de puces de 57 000 a 1000 margueurs (24€ a 10-15€) depuis 2022
» 7 entreprises utilisent la sélection génomique

» La majorité I'utilise la sélection génomique par imputation
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> De nouvelles innovations futures
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» A I'heure de la sélection génomique, le phénotype est roi

» Amélioration des mesures par intelligence artificielle (IA), vision numérique

» Nouveau caracteres : interaction GxE milieux d’élevage ou polyploidie, efficacité alimentaire,
robustesse, hyperthermie ...
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