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Résumé

Cefie étude a pour but d'estimer les paramèfes génétiques des tois déformations ("valgus", 'varus' et "cow-
boy") renconfrées dalrs le syndrome dit de.s "pattes tordues" du poulet de chair. Iæs analyses portÊnt sur deux
lignées de poulet de tl1e "chair". Dans la première, 14264 animaux des deux sexes issus de lll pères et 76
grand-pères maternels et répartis dans 14 lots sont étudiés et, dans la seconde, 8164 animaux issus de % pères
et 7l grand-pères materîels et épartis dalrs ll loS. Iæs ônnês sont analysées avoc un modèle linéaire
généralisé utilisant la fansfannation logistique multinomiale. Le modèle d'analyse comporte les effets fixés des
los d'éclosion ainsi que les effets aléaoires des pères et grand-phes maæmels. Iæs paramères sont estimés par
une approche bayésienne. t.es résultats obtenus montrent que les déformations de type 'varus' et "cow-boy" ont
un déterminisme génétique fès proche.b dr;gré de gravité de la maladie peut être négligé.

Introduction

Les pog1ès spectaculairas réalisés sur la vitesse de croissance du poulet de chair se sont accompagÉs de
I'apparition de houbles locomoteurs et notamment du syndrome dit des "Patles Tordtres". Celui+i enEaîne rme
baisse de performance, lme augmentation de la mortalité et un taux de saisie æcrii. Quaf,e éhdes seulement qtt

été conwrées à I'estimation des paramèlres génétiqræs de ce syndrome : celles de llstmann et Flock QnD,
Leensta et al. (1984) , M€rcer et Hill, (1984) et Sor€nsen et llarlou (1984). Aucune ne distingue les fois
déformations (valgus, varus ou cow-boy) décrites par Iætenier et Nys (1992). En conséquence, I'objectif de notre
étude est d'estimer, sexe par sexe, les paramères génétiques de ces ûois déformations et de préciser les liaisons
génétiques enFe les formes légères et grayes de chacune d'entre elles.

Matériel et Méthodes

Les données sont recueillies sur des animaux de deux ligrées commeiciales de tlpe chair. Pendant troute la
période d'élevage, les animaux sont plæés au rcl et répartis selon la lignée dans 14 ou 1l lots d'élevages
différcnts. Dans la pemière ligrée, l'étude ptrte sur l42g animaux issus de 111 pères et 76 grand-pèrc.s
maternels et, dam la deuxièrne, srn 8.164 animaux issus de 94 pèras et 7l grand-pèr€s mat€rnels.Iæs animaux
sont examinés individrællement à 6 semaines et classés, en se référant arx critèrres pnoposés par læterrier et Nys
(1992), en sain, nalgus, varus ou cow-boy.

Deux défauts ne pouvant êfe mesurés simulanément, les nombres totaux d'observations par catégorie
de réponse et par sous-population (définie oomme une combinaison de niveaux de variables explicatives du
modèle) suivent une disfibution multinomiale. L'analyse de ce type de données sort du cadre classique des
méthodes linéaires. Nous avons donc utilisé un modèle linéaire généralisé avec fonction de lien logistique
multinomial. L'objectif de cette étude étant d'analyser conjoinæment la sensibilité aux différenæs défannations,
nous considérons pour chaque pathologie et chaqrc sous-populuion,le logarithme du rappolt ente la probabilité
de déclencher la maladie et celle de rcsær sain. Ce rapport est appelé logit Une augmentatiott du logit va ônc
dans le sens d'une plus forte seruibilité. Selon les analyses, ses class€s ptlrologiques conespondent aux codes
de base définis au sein du syndrome "pattes tordues" (valgus, ymn ou cow-boy) ou à des subdivisions de ces
mêmes catégories en fonction de la gfavité du symptôme. Le modèle d'explication des logits tient compæ des
effets fixés du lot d'éclosion sur les logib ef des effets aléatoircs des pères et gand-pères matemels des animaux
mesurés.

Iæs effets fixés b et génétiques u sont estimés en utilisant une approche bayésienne par le mode de
la densité conjointe a posteriori du vecteru 0 = ([', u'). Trouver ce mode revient à égaler sa dérivée à zéro. ]vlais
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celle-ci n'est pas linéaire en 0. Un atgaithme itératif de Newton-Raphson a donc été utilisé. Pour un jeu de
paramèhes de dispersion donné, les itérations sur les paramèfres de position sont poursuivies jusqu'à ce que la
différence moyenne entre deux itérations successives soit inférieure à l0ro' Iæs paramètres de dispersion sont
estimés par la Métlrode de Maximum de Vraisemblarrce lvfarginale (MWD (Foulley et al., 1987). Cette méthode
correspond au REML dans le cas de données normales (Foulley et al., 1987) mais elle entrafne de lourds calculs
infumatiques. Van Raden et Jung (1988) ont proposé, dans le caôe du modèle linéaire, d'utiliser une
appoximæion du RE\,IL diæ "tilde-hat' pour I'estimation des paramèr,as de dispersion. Celle+i rÉduit fqtement
les co{its de calcul : elle requiert uniquement I'inversion de matrices de taille trs réduite (ici, (c-l)x(c-l), où
c est le nombre de catégoies considérées).

Les paramètres génétiques des trois déformations sont d'abord estimés sexe par sexe dans les deux
lignées avec un modèle 'pèrc et grand-Sre" et I'appoximation "tilde-hat". Iæs itérations génétiques sont
poursuivies jusqu'à ce que la différence moyenne enFe deux itérations successives soit inférieure à l0r0'. Puis
les paramèhes sont estimés en distinguant les déformations légères et gnves. Cette analyse a été restreinte aux
mâles du fait de la faible incidence des défauts gaves chez les femelles. Cetæ analyse portant sur un total de
six carætères, des difficultés de convergence ont été rencontrées avec le tilde-hat Nous avons donc choisi, pour
cette application, d'estimer les composantes de la variance par le Maximum de Vraisemblarne ldarginate (MVM)
avec un algcithme de type EM. Cere méthode a oomme désavantage une vitesse de convergence lente, mais
garantit conhairement au tilde-hat une estimation défrnie positive de G. En raison de coûts de calcul imporans,
cette analyse a été conduiæ en considérant un modèle statistique simplifié, dans lequel les effets génétiques sont
réduis aux effets pères (supposés non apparentés dans ce cas particulier). Les itérations génétiqræs sont
poursuivies jusqu'à ce que la différence moyenne entre deux itérations successives soient inférieures à 2.10e.

Résultats

Il ressort de I'analyse réalisée en utilisant un modèle "père et grand-père maternel" et en distinguant mâles et
femelles que tous les défauts sont héritables dans les deux sexes. Pour les valgus, les héritabilités estimées
apparaissent similaires dans les deux sexes. Elles sont, respectivement chez les mâles et les femelles, & O.27
et 0.28 dans la lignée A et de 0.37 et0.4 dans la lignée B. Iæs estimations des héritabilités des déformations
de type cow-boy et vanrs sont plus variables. L'tréritabilité du cow-boy est forte et varie de 0.50 à 0.69, à
I'exception des fernelles de la lignée B pour lesquelles I'héritabililé estde0.22. L'héritabilité du varus varie de
0.18 à 0.45 selon la lignée et le sexe.

Les résultats souligrent également I'existence d'une corélation génétique fortement positive entre
"vanrs' et "cow-boy". Dans la lignée A, cetle estimation vaut 0.75 dans les 2 sexes ; dans la lignée B, elle vaut
0.80 et 0.71 pour les mâles et femelles respectivement . Iæs liaisons génétiques entre le valgus et les deux autres
déformations varient selon le sexe. Chez les femelles la sensibilité au valgus est négativement corrélée avec lia
sensibilité au varus : les estimations de la corrélation gârétiqræ sont de - 0.52 dans la ligrée A et de - 0.54 dans
la lignée B. I.es corrélations génétiques enre valgus et cow-boy sont hès faibles dans ce sexe (- 0.13 dans la
lignée A et 0.ll dans la lignée B). Chez les mâles de la lignée B, valgus et yanrs sont positivement corrélés (r.
de 0.50) ; il en est de même des valgus et cotv-boy (r. de 0.53). Chez le.s mâles de la lignée A, la corrélation
géttétique entre valgus et cow-boy est toujours psitive (0.28), celle entre valgus et van$ légèrement négative
({.0e).

L'héritabilité des défauts sévères est plus élev& que celle des défauts légers. Ces différences sont plus
marquées pour les défmnrations de t1rye valgus et cow-boy. L'héritabilité du valgus grave est, dans les 2 lignées
rcspectivement, de 0.39 et 0.53, celle du valgus léger de 0.09 et 0.18. Pour le cow-boy grave, elle est de l.l3
et 0.95 dans les deux lignées et pour le cow-boy léger de 0.43 et 0.61. Par ailleurs, cette éhrde monhe I'existence
d'une forte corrélation génétique enhe les formes légères et graves de chaque déformation. Ces corélations sont
estimées (respoctivement dans les lignées A et B) à 0.91 et 0.96 pour le ralgus,0.95 et 0.74 pour le varus et
0.88 et 0.73 pour Ie cow-boy.

Discnssion

Les déformations éhdiées ici ne peuvent être considér,ées c(mme des caractères ordonnés. Le modèle à seuil
développé par Gianola et Foulley (1983) ne s'applique pas à c€ cas. hr conre le modèle logistique linéaire
multinomial convient à des données discÈtes rnn ordonnées. lvlais si de nombreuses applications du modèle à
seuil avec un modèle mixte ont été décrites dans la littératue (Foulley et N[anfredi, 1991), I'utilisation d'un
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modèle logistique est rare. A noFe connaissance du moins, seul Gianola (1980) a utilisé une transformation
logistique pour étudier des données polyûomiques discrèies non ordonnées dans le cas d'un modèle mixæ. Mais
les logis considéés corespondent aux rapports des effectifs obsenrés et non aux rapports de probabilités. Ia
qualié des estimations obtenues avec noEe méthode (exprimée en terme d'une part d'&araentre moyenne des
estimations et valeur introduite dans la simulation, de variance des estimations d'autre prt) a été vérifiée par
simulations sur deux carætères pour différentes valeurs d'incidence et de pramètres génétiques (Le Bihan-
Duval, 195). En particuliex les estimations sont peu ou pas biaiséas lasque les incidences sont suffis:mt€s.

Læs héritabilités des hois déformations apparaissent élevês mais il est délicat de les comparer aux
résultats de la litérature. Très peu de travaux ont êtê consærés à l'éûde du déærminisme génétique des
différents types de défauts d'aplomb. Ceux-ci étaient de phs le plus souvent confondus dans un seul carætère.
La seule exception semble être l'étude de lvfercer et Hill (1984) qui distinguent les angulations en valgus et
vanrs. Ceux-ci tavaillent sur plus de 25.000 poulers mâIes et femelles issus de 3 lignées. Iæs pramères
géttétiques de ces deux déformations, ainsi que d'auûes défauts du squeletta sont estimés à la fois par une
méthode linéaire et la méthode des "hobands" de Falconer (l%5). La moyenne de leurs estimations
d'héritabilité est &,0.22 pour le valgus à de 029 pour le varus. Ces valeurs sont un peu plus faibles que les
nôtes mais obtenuss sur des lignées différenæs et avec d'aubes méthodes d'analyse. Les corélations génétiques
ente vanrs et corv-by sont élevées. Une ælle similitude des déterminismes génétiques de ces deux déformations
n'est guère surprenante car ces deux défauts sont cliniquement et épidémiologiquement rès similaires. Par contne,
le signe de la corrélæion génétique entre varus et les deux autres déformations peut varier avec le sexe. Pour
I'instant du moins, alrcune interprétation biologique ne peut être donnée à ce phénomène. It pounait être dû au
hasard d'échantillonnage orr à des différences de déterminisme génétique enfe sexes.

Pour chaque déformation I'héf,itabilité de la fanne légère est plus faible que celle de la forme grave.
Ces différences sont impatanæs pour la déformation de t1çe valgus dans les 2 lignées et pour la déformation
de type cow-boy dans la lignée A. ta plus faible héritabilité des fannes légères est æs probablement due à des
confusions entre animaux sains et légèrement aÉeints. Ces erreus de notations sont sans douæ aggravées par
la tendance du notateur à appliquer une notation très sévère. Dans la pésenæ étude, les corélations génétiques
estimées ente les formes légères et graves sont È.s élevées. Cela justifie le fait de considérer les animanx
légèrement afieints comme malades et de confondre les deu formes de la maladie. Regrouper ces deux
catégories réduit le nombre de sors+lasses présentant des incidences extrêmes. Pour chæune des déformations
I'héritabilité estimée sur l'échelle continue en regoupant les formes légères et gnves est de plts assez élevée.

Conclusion

Ces premiers résultats monhent qu'au moins le valgus derrrait être distingué des deux autres déformations. Il
semble en effet qu'utrc sélection basée sur le seul critèrre de la pésence (ou absence) de roubles locomoteurs
réduirait les valgus en raison de leur incidence pépondéranæ. Mais les consQuences sur I'incidence des vanrs
ou cow-boy pourraient êre faibles voirc défavaables du fait des conélations gélrétiquas négatives estimées chez
les femelles. hr conbe regrcuper v:rrus et cow-boy peut êne envisagé. Iæur fr{uence cumulée est proche du
l0 7o, ce qui amène d'après nos simulations à une meilleue précision des estimations.
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