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L’EPIGENETIQUE EN SELECTION ANIMALE : SI OUI, COMME NT ?

par FrédéridHospital*

La sélection animale s’appuie sur le modele de daéBque Quantitative mis au point au cours du
siecle dernier, et qui a largement fait ses preuzassimplifiant on peut dire que ce modéle décarpa
variabilité des caractéres d'intérét entre d’une pa qui est « génétique » et d’autre part cenguiest pas,
appelé « environnement ». La part génétique estitdéde la comparaison entre individus apparenpéss:
les caractéres de deux individus se ressemblemipteotenu de leur parenté, plus la composante igérét
de la variation de ces caractéres doit étre élevée.

Ce modele se base donc sur une représentatiorcitaitie type « boite noire ») des bases génétiques
de la variation des caracteres, ce qui est a $asfoiforce et sa faiblesse. C’est une force, dt définition
opérationnelle de la génétique est trés robuste. &lpermis de conduire avec succés des programmes
d’amélioration réellemengénétiquedes animaux d’élevage, bien avant que les bidlegjidisposent des
outils et des concepts leur permettant de dé@gdases moléculaires de I'information génétiquest@ine
faiblesse, car l'intégration des données moléasaitans la « boite noire » est difficile par cargton. Or
cette intégration est aujourd’hui indispensable learprogrés de la génomique et le gain qu'ils pauv
apporter dans I'évaluation et la sélection des anime peuvent plus étre ignoreés.

La méme problématique existe concernant I'épig§oéti Suffit-il de considérer que les effets
épigénétiques sont déja intégrés dans le modédsiglee de la génétique quantitative ? N’'est-ceppasdre
le risque que des effets épigénétiques (agissarie ahénotype) soient ignorés (car considérés aomm
bruit environnemental), alors qu'ils peuvent étégitables méme s’ils ne sont pas « génétiques e fal-il
pas au contraire considérer les effets épigénétigamme de nouvelles variables pour la sélectiox fias
de rendre cette sélection plus efficace, plus rehydus réactive face aux perturbations du miieu

L’exposé tentera d’apporter une réponse a cettstigneen définissant les types de données a prendre
en compte et en proposant une démarche opérdtomuarr intégrer ces données dans les modélea de |
génétique quantitative animale.

! Directeur de Recherche a I''NRA dans I'Unité de &#que Animale et Biologie Intégrative (UMR1313) dteuy en
Josas. Il a développé des approches originales atielisation de la variation quantitative et de dixMion des
caractéres complexes dans le cadre notamment gfogramme de recherche qu'il a co-dirigé sur letrdde

épigénétique de la variabilité mutationnelle chez plantes. Il s’intéresse maintenant chez les anint’élevage a
l'identification de paramétres pertinents et meslaspour mieux prédire la réponse a la sélection
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