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= Qui dit sélection, dit évaluation génétique
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|’évaluation génétique « classique »

Principe de I'évaluation « phénotypique » :
Estimer G a partir
des phénotypes {apparentés} au candidat

e
Génome
-,
Génétique = 1/2 4 :ﬁ&

M
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Une représentation du progres génétique :
I"évolution du G « moyen » au cours des générations
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Ma et al., 2019
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= |asélection sur le lait a dégradé la fertilité

A @ Cow Milk BY B Sire Milk BY
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Pourquoi cette évolution ?
1957 ) : i : s .
'antagonisme génétique entre production laitiere et fertilité a
provoqué une évolution génétique défavorable de la fertilité

[ ... Cela prouve que la variabilité génétique de la fertilité permet de la sélectionner ... |

2002 Mais I’héritabilité de la fertilité est faible (part de la variabilité de la
fertilité d’origine génétique ~2% = tres fort effet de I'environnement sur

la fertilité)

le phénotype renseigne mal sur G

- Le progrées génétique par sélection « phénotypique » a été faible
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|’ évaluation génomique

Principe de I'évaluation « génomique » :
Estimer G a partir
des effets des génes portés par le candidat
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" Pourquoi cette évolution ?

1957 . . i : . . .
'antagonisme génétique entre production laitiere et fertilité a provoqué une
évolution génétique défavorable de la fertilité
L'héritabilité de la fertilité est faible (~2%)
2002 c’est-a-dire que le phénotype renseigne peu sur G

- Le progres génétique par sélection « phénotypique » a été faible

2007 L'évaluation génomique libere l'estimation de G du rapport entre variabilité
du phénotype et variabilité génétique

- Le progres génétique par sélection « génomique » a pu redémarrer
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= |asélection sur le lait a dégradé la fertilité

3 périodes :

* 1957-2002 sélection sur le lait
e 2002-2007 ajout de la fertilité
dans l'objectif de sélection
e a partir de 2007 sélection

géenomique
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Le progres génétique

. N S 7 p:precision
A1 i: intensité de selec;tlon cor(VraieG,GEstimée)
f(nb repro/nb candidats) f(héritabilité)

c4: variabilite
genétique

4 t: intervalle de génération
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Apports de la sélection génomique

» Caracteres difficiles a mesurer :
o - o Résistance aux maladies
I. Intensité de selection Qualité des produits
f(taux de sélection) Efficacité alimentaire

, . e Caracteres faiblement
p- precision héritables :
cor(VG,VGE) Fertilité

» Caractéres évalués sur
t: intervalle de génération collateraux ou sur descendance :
Mesures « femelles »
Mesures post mortem
Mesures sur croises
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= Objectif de sélection

L'important n'est
pas le point
d'arrivee

mais le chemin
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> Le principe de |'évaluation génomique



Pister tout le génome

Estimer G
a partir des effets des génes
portés par le candidat

1] o

On ne connait pas les genes qui affectent le caractere

On trace TOUS les segments du génome
grace a des marqueurs genetiques

NP
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Une étape essentielle :
le séquencage des génomes des especes d’'élevage

» Apres ’lhomme (2001) et la souris, séquencage des génomes
complets de la poule (2004), du chien (2005), du bovin (2006),
du cheval (2007), du porc (2009), du mouton, du lapin ...

» Entiérement dans le domaine public

» Séquencage comparé de différents individus => mise en
evidence des differences = polymorphismes

3,2 millions de SNP référencés en 2006, >100 millions
aujourd’hui
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" » Détection de “bons” marqueurs, bien répartis sur le A
genome et faciles a génotyper, les Single Nucleotide
\Polymorphisms (SNP) Y
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Pister tout le génome

] he
o G

On ne connait pas les genes qui affectent le caractere

Estimer G
a partir des effets des genes
portés par le candidat

On trace TOUS les segments du génome
grace a des marqueurs genetiques

Puce 50k SNP

13 12883
LRy
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TABLE 3: BOVINESNPS0 BEADCHIP CONTENT VALIDATION

BREED sampLes  POLYMORPHIC e el

Angus 60 41,491 0.21 0.21
Beefmaster 2 42,925 0.22 0.21
g‘,’f indicus 24 23,971 0.11 0.02 )
:IZ"I‘_::::i‘”s 21 25,814 0.11 0.02 La mise a U
Brahman 25 30,284 0.13 0.08 POl nt d’outils
Brown Swiss 24 36,347 0.19 0.17 de génotypage
Charolais 2 42,589 0.22 0.21
Guernsey 21 38,632 0.19 0.17 = puces SNP :
Hereford 32 42,992 0.20 0.23 C h 0O iX d e S N P
Holstein 64 42,730 0.22 0.22 .
Jorsey » suffisamment
Limousin 45 42,821 0.22 0.22 PO |y morp hes
N'Dama 25 29,049 0.14 0.08 n
::;wegia" 21 42,782 0.22 0.21 . pour et r.e
Placmontess 24 informatifs
Red Angus 15 40,188 0.21 0.20 dans
::::gnola 24 38,830 0.20 0.19 différentes
S 24 42,064 0.22 0.21
Sheko 20 35,726 0.17 0.12 races
Outgroup? 18 11,206 0.05 0.00
Overall 565 47,545 0.25 0.24

INRA@ *MAF = 0.05

TAcross all 54,001 loci
*Bos bison, Bos gaurus, Bos grunniens, Bos javanicus, Bubalus depressicornis, and
Syncerus caffer.
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Etablir une table de correspondance

1] &

On ne connait pas les effets des genes sur le caractere

Estimer G
a partir des effets des
portés par le candidat

genes

On va utiliser une population de calibration pour

estimer les effets apparents des marqueurs

INRAZ

Sélection Génomique
15 octobre 2020 / Pascale LE ROY

p. 19



Appliquer la tab

e de correspondance

SNP |

SNP, SNP ,

Génotype du candidat :
SNP, =11
SNP, =22
SNP; =12

SNP., = 11

G=-1+2+0+ ...+ (SNP)sy
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Les SNP ne sont que des marqueurs

L'association génotype au marqueur-genotype au gene qui
agit sur le caractere (le Déseéquilibre de Liaison), change au
cours des générations a cause des recombinaisons au

moment de la méiose
—> La table de correspondance devient fausse

Il faut réegulierement re estimer
les effets des SNP sur le caractere

Maintenir la population de calibration a jour

Continuer a enregistrer des phenotypes
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La population de calibration bovine

L'idée a été de d’abord utiliser les ressources existantes

Les grandes races disposent de nombreux taureaux
d'inseémination testés sur descendance :
La moyenne des performances de leurs descendantes est
équivalente a leur vraie G
(indépendamment de I'héritabilité du caractere)

Certaines races sont internationales et ont vu la constitution

de consortiums partageant leurs pop de calibration
Ex: Eurogenomics en race Holstein : 16000 taureaux des 2009, 35000 en 2019
Intergenomics en race Brune, 7 pays
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> Perspectives



= Des évolutions techniques d’ores et déja engagées

a )

* La SGva se généraliser a toutes les populations bovines
* Le passage a l'information sur les genes a commenceé
* Les programmes de sélection seront optimisés pour : ajouter
des caracteres fonctionnels, mieux gérer la consanguinité,
\ éradiquer les anomalies génétiques, utiliser le croisement /

" Mais aussi un changement de paradigme facilité
4 N

Evolution des objectifs de sélection vers plus de robustesse et de
résilience : prise en compte des interactions génotype x
environnement

N /
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= Quel animal pour quel(s) systeme(s) d’élevage ?

Les systemes d’élevage evoluent et se diversifient,
pour étre plus respectueux de I'environnement et
du bien-étre des animaux, et étre plus autonomes

Les animaux sont
élevés dans des
environnements moins
artificialisés et plus
fluctuants

Les programmes de sélection animale évoluent
vers la procréation et la diffusion d’animaux

plus robustes et plus résilients
INRAZ
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L'impact des interactions génotype x environnement sur |I’évaluation
génétique

Le classement des candidats a la sélection peut étre difféerent

selon I'environnement d’élevage :

Evaluation phénotypique : il faut
avoir des mesures des caracteres

sur des apparentés des candidats
placés dans les différents

environnements envisagés

GEstimeée

&
® ¢

Environnement

Evaluation génomique : il faut
« simplement » estimer les effets
des genes dans différents
environnements (déconnecter
phénotype et génotype)
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Les mécanismes explicatifs des G x E

’hétérozygotie
(porter 2 formes différentes a une position sur le génome)

Plus I'animal est
hétérozygote, plus il a de
possibilites d’utiliser
différentes voies
metaboliques quand
I'environnement varie

Environment

La sélection « directionnelle » diminue la robustesse

Le croisement 'augmente
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Les mécanismes explicatifs des G x E

La régulation de 'expression des genes

Ce ne sont pas toujours

=g les mémes génes qui s’expriment
pour déterminer la valeur d’'un

L caractere :
=== lorsque I'environnement change,
—OrCree— certains genes « s’éteignent »
*
O
=33

alors que d’autres « s’allument »

Ce chat est
genetiqguement noir
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Conclusion

» La selection genomique a d’'ores et deja permis
d’améliorer des caracteres de reproduction difficiles a
sélectionner auparavant

» La geneéralisation et I'extension de cette strategie est en
cours

» Cela implique(ra) des changements organisationnels
notables dans les programmes de sélection (plus
complexes, plus de caracteres, plus de technologies)



Conclusion

» Les interactions G*E n'ont jusqu’alors que rarement éte
prises en compte dans la selection

» La forte diversification des systemes d’élevage
Impliquera probablement leur prise en compte dans
'avenir

» La premiere etape consistera a évaluer leur impact en
fonction des systemes et des caracteres

> |l existe difféerents mecanismes moléculaires pouvant les
expliquer : leur connaissance permettra d'orienter les
choix d’amélioration génétique
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