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COMMENT SONT UTILISEES LES INFORMATIONS GENOMIQUES
DANS LA GESTION DES POPULATIONS D’ELEVAGE ?

par Jean-MicheElsert

La mise en évidence en grand nombre des polymongsisde type SNP et la mise au point de
techniques permettant le génotypage simultané zindis ou centaines de milliers de ces SNP sur des
effectifs élevés d’animaux sont des révolutiongmsiifiques et technologiques dont une des apptioatest
la sélection génomique.

Cette sélection est basée sur I'estimation, pouteto sortes de caractéres mesurés dans des
populations de référence, des effets apparentSNEs dus le plus souvent a la présence de geniista e
quantitatif (QTL) localisés a proximité et en désiégre de liaison avec ces locus marqueurs. Plusie
méthodes statistiques pour estimer ces effetstérréposées, et font actuellement I'objet de coaipans
sur le plan de leur efficacité prédictive. A padé& ces estimations il est possible de trier daglidats a la
reproduction en utilisant des informations génajyps (leurs génotypes aux différents SNP) désus pl
jeune age, dans les deux sexes et sans mesupdréiestypes. Ceci permet de réduire considérablelaent
intervalles de générations, de sélectionner préwsé les femelles par ailleurs mal connues, d'@ceél
jusqu’a doubler, le progres génétique et de rédesecolts de la sélection. Les premiéres appicata
grande échelle concernent les bovins laitiers,oenaissent un véritable engouement dans le milelad
sélection. Elles reposent sur des méthodes d'itiexees reproducteurs innovantes, sur des ré@gdomns
des plans de sélection aux plans nationaux et Isafioaaux.

A ce jour, seuls les effets additifs de génes ss@paans interactions sont déduits des informations
génomiques fournies par ces technologies de pubés Bans le futur, on peut imaginer que d'autres
phénomeénes, interactions épistatiques, et peutvétiations épigénétiques, pourront étre apprquigsdes
techniques a haut débit et valorisés en séledtiesopérateurs de I'amélioration génétique, quisorpasser
sans difficulté de la SAM a la sélection génomicgeront certainement réceptifs a ces évolutions.

! Directeur de Recherches a I'INRA, Département daéGgue animale. Au cours de sa carriere, il aa¥alet
développé des méthodes et outils mathématiquevami® d'aide a I'analyse de la variabilité génétigquotamment en
utilisant les informations fournies par les margsewet d’aide a la gestion génétique des populstitlanimaux de
rente. Il a participé a la mise en évidence, adétet a la valorisation de plusieurs génes siatifs chez les animaux
de rente, dont le géne Booroola provoquant I'hypdation de brebis, le géne Texel lié au caraatétard des ovins et
le géne Prp qui contréle la sensibilité a I'enedgbathie spongiforme chez la souris et le mouBirez cette derniére
espece il a aussi contribué a l'analyse des compmsgénétiques de divers caractéres dont la rassta la
salmonellose. Il a été directeur scientifique tRA pour I'Animal et les Produits Animaux de 2082005, avant de
revenir au laboratoire pour contribuer aux travaux I'utilisation des informations moléculaires @ahdébit pour
l'analyse des caractéres zootechniques et I'aratitinrdes populations d'animaux de ferme.
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