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Evaluation génétique sans la génomique
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Introduction

Intérét de la Sélection Génomique (SG) en trutticulture

Accroitre la précision r de la sélection pour les caracteres non mesureés sur les candidats

r : précision de la sélection

i :intensité de sélection
t : intervalle de génération
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Intérét de la Sélection Génomique (SG) en trutticulture

Accroitre la précision r de la sélection pour les caracteres non mesureés sur les candidats
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Matériel

“* 1346 individus phénotypés et génotypés
“* (87 meres et 72 péres génotypés)

57 501 SNP ——> 28 799 SNP

Controle de qualité

Poids de la femelle pleine a la ponte (PF, g) 0,32(+0,06)
La semaine de ponte (SP, divisé en 5 semaines) 0,28(+0,06)
Nombre d’oeufs dans la ponte (NO)* 0,43(+0,06)
Poids de la ponte (PP, g)* 0,33(+0,07)
Poids moyen de 'oeuf (PO, mg) 0,27(+0,06)
Diamétre moyen de I'ceuf (DO, mm) 0,46 (+0,07)

* Ajusté par PF




Méthodes

Validation croisée

4 scénarios : 2 tailles de population d’apprentissage (PA+ et PA-) avec:
* une évaluation sur pédigrée (BLUP)
* une évaluation génomique (GBLUP)
Grande pop. Petite pop.
d’apprentissage (pa+) d’apprentissage (pA-)
rPop.d’ apprentissage | rPop. d’apprentissage |

Population d’apprentissage

Estimation des valeurs

x40 repetitions | - iques (G)EBY

, Pop. de validation

Pop. de validation Population de validation

(G)EBY €<——> Phénotype

r= cor (y*,(G)EBV)

2




Résultats

La génomique permet d’avoir une meilleure précision que le pédigrée

Précision:
rgLop: 0,38
reLup : 0,33
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Résultats

La génomique permet d’avoir une meilleure précision que le pédigrée

Précision:
rgLop: 0,38
reLup : 0,33

Taux de sélection del 0%

©
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AGg, yp = T 472 ceufs/géné.
(10% de la moyenne)

Précision
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AGggLup = T 655 ceufs/géné.
(14% de la moyenne)

AMMINIDNDNODODODOIt

GBLUP BLUPGBLUP BLUPGBLUP GBLUP BLUPGBLUP

Poids de la Nombre Poids de Poids d’un Diameétre d’un
femelle pleine d’ceufs la ponte ceuf ceuf
dans la ponte

% Petite population
é d’apprentissage (672 ind.)




Résultats

La génomique permet d’avoir une meilleure précision que le pédigrée

Précision

A 11% /140% /138%
Précision BLUP,,_ :

0,38 - 0,50

Précision GBLUP,,_:
0,48 - 0,59
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Poids de la Nombre Poids de Poids d’un Diameétre d’un

femelle pleine  d’ceufs la ponte ceuf ceuf Z P’etlte population
dans la ponte d d’apprentissage (672 ind.)




Résultats

Mieux vaux 672 individus phénotypés et génotypés (GBLUP)
que 1078 seulement phénotypés (BLUP)

13% /126% /126% /8% A17%
Précision BLUP,,, :

0,46 - 0,51

Précision GBLUP,, :
0,48 - 0,59

Précision

Z 7 Petite population
GBLUP BLUPGBLUP BLUPGBLUP GBLUP BLUPGBLUP d’apprentissage (672 ind.)

Poids de la Nombre Poids de Poids d’un Diameétre d’un

femelle pleine d’ceufs la ponte ceuf ceuf
dans la ponte d’apprentissage (1078 ind.)

Grande population




Résultats

Rajouter des individus génotypés et phénotypés
permet une augmentation de la précision du GBLUP

Précision

o
o))

o
~

o
N

7% A13%

1 15%

/18%

GBLUP GBLUP

Poids de la Nombre
femelle pleine d’ceufs
dans la ponte

Poids de
la ponte

GBLUP

Poids d’un
oceuf

GBLUP

Diametre d’un
ceuf

Précision GBLUP,,_
0,48 - 0,59

Précision GBLUPp,,
0,55 - 0,66

Petite population
d’apprentissage (672 ind.)

Grande population
d’apprentissage (1078 ind.)




Conclusion

Pour les caracteres de reproduction femelle qui ont une héritabilité

moyenne a forte, des 700 individus dans la population de référence, la

séelection genomique est plus efficace qu’une séelection sur pédigreée.
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Annexes

Diametre
d’un ceuf
Poids d’un
ceuf
Poids de la
ponte
Nombre d’
oeufs
Poids de la
femelle
Semaine de
ponte

Diametre
d’un ceuf

Parametres génétiques
Corrélation genetique

Poids d’un Poids dela Nombre Poids dela Semaine
ceuf ponte d’oeufs femelle de ponte

Correlation phenotypique



Annexes

La génomique permet d’avoir une meilleur précision que le pédigrée
(population d’apprentissage : 1078 individus)

16% AN37% /134% /120% /129%
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Précision BLUP :
0.45 - 0.52
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Précision GBLUP :
0.55 - 0.66
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dans la ponte
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Précision

2

GBLUP BLUP GBLUP BLUP GBLUP GBLUP BLUP GBLUP

Poids de la Nombre d’ceufs Poids dela Poids d’un Diameétre d’un
femelle pleine dans la ponte ponte ceuf ceuf

petite pop d’apprentissage - grande pop d’apprentissage




