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Types de caractTypes de caractèères res 
Qualitatifs

Quantitatifs

P = G + E

P = G + E

• L’effet de l’environnement est pratiquement négligeable.
• Forme des groupes distincts (noir Vs rouge; acère Vs cornu).
• Caractères dit « simples » où 1 gène impliqué.
• Souvent représentés par des tares génétiques (BLAD, DUMPS, CVM, etc.)

• L’effet de l’environnement est relativement important.
• Caractères dont l’expression est continue. 
• Plusieurs gènes d’impliqués avec des interactions complexes. 
• Représentés par les caractères de production. 

http://en.wikipedia.org/wiki/Image:Normal_distribution_pdf.png


Types dTypes d’’interactionsinteractions

G = A + D + I

Sélection en race pure Bénéfices du croisement



Types dTypes d’’interactionsinteractions
Les caractères ne sont pas égaux:

- Pas les mêmes gènes

- Pas le même nombre de gènes

- Pas les mêmes interactions (ou niveau d’interaction)

- Pas influencés par l’environnement de la même façon

Production laitière

Conformation

P = A + D + I + E
P = A + D + I + E

P = A + D + I + EFertilité

P = A + D + I + E

P = A + D + I + E

P = A + D + I + E



h2 est spécifique à 
chaque caractère.

Ça change avec le 
temps et peut 
différer entre les 
populations. 



Processus de sProcessus de séélection lection 
ggéénnéétique classiquetique classique



Le gLe gèènene
Génétique classique

Génétique moléculaire

Caractère physique (le gène de la couleur de la robe, le gène acère, etc.)

Promoteur Exon1 Exon2 Exon3 Exon4 Exon5
ADN

Exons 1 a 5
ARN

Protéine



La connaissance de lLa connaissance de l’’ADNADN

• 60 chromosomes 

(2 X 30)

• 3 x109 nucléotides

• 22 533 gènes

• 1-2% du génome
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Lexique de la gLexique de la géénomiquenomique
Marqueurs : variation dans la séquence d’ADN qui est associée à un caractère physique.

QTL : « quantitative trait locus » = région de chromosomes associée à un caractère de 
production. On dit qu’un QTL est majeur s’il explique >14% de la production 
observée. 

Microsatellite: représente un type de marqueur. Région d’ADN composée de séquences 
répétées de quelques nucléotides (hypervariable). Utilisés pour les tests de parenté.

SNP: « single nucleotide polymorphysm » = variation d’un seul nucléotide dans la séquence 
d’ADN (très fréquent (chaque 100 à 300 nucléotides). Représente au autre type de 
marqueur.  



WGA Vs WGSWGA Vs WGS
Whole Genome Association (WGA) = genetic markers (QTL, SNPs, microsatellites,…)

Whole Genome Selection (WGS) = using the “signature” of the entire genome

=

Recherche de marqueurs

Sélection de génomes entiers

Marqueurs Test parenté



SSéélection marqueurs  glection marqueurs  géénomiques nomiques 
(WGA)(WGA)
Marqueur = polymorphisme/ variation d’ADN 
associé à un caractère

- Tares génétiques
- 3-4 régions associée à la tendreté
- …

Tendreté (?)

Recherche les endroits qui ont un fort 
impact sur le phénotype/ 
performances (>14% de la variabilité)



Échantillon 1

Échantillon 2

Échantillon 3

Échantillon 4

Échantillon 5

Sud Nord

Échantillon 6

Échantillon 7

Si pick-up blanc = roule vers le nord

Si auto = roule vers le sud; pick-up = roule 
vers le nord

• Petits échantillons augmente taux de faux-positifs

• S’applique que dans la population testée

• Explique peu de l’ensemble du phénotype (<14 %)

Échantillons de 2 
véhicules dans 
chaque  direction.

Le test est répété 
7 fois.

Marqueur



http://www.vetsci.usyd.edu.au/reprogen/QTL_Map/



Brevets sur lBrevets sur l’’utilisation des gutilisation des gèènesnes

Source: Weller 2007



SSéélection glection géénomique (WGS)nomique (WGS)



Référence ?????????? Après comparaison

+++

+

Meilleurs



Incorporation de lIncorporation de l’’information information 
provenant de la gprovenant de la géénomique dans nomique dans 

le processus de sle processus de séélectionlection



MAMA--BLUPBLUP

Sélection assistée par marqueurs

Intégration de la sélection 
assistée par marqueurs dans 
l’estimation des valeurs 
génétiques



IntIntéégration de lgration de l’’information pour information pour 
sséélection de glection de géénomes entiersnomes entiers



BBéénnééfices de la gfices de la géénomiquenomique
• Les marqueurs d’ADN rendent possible la 

sélection dès la naissance

• L’évaluation ne se fait pas sur les 
performances de la descendance

• Les animaux sans pedigree peuvent être 
évalués

• On estime l’augmentation de la performance 
des programmes de sélection de l’ordre de 
5% à 20% (Weller 2007)



BBéémols de la gmols de la géénomiquenomique
• Les études à grandes échelles sont encore 

dispendieuses (mais les prix baissent 
rapidement)

• L’impact réel est encore que théorique 
(Allemagne et France)

• Considérablement de faux positifs (2 x même 
population)

• Restreint à certaines populations (ESR chez 
le porc)



Le potentiel est indLe potentiel est indééniableniable
• Il y a des gains à effectuer à court terme avec ce qui existe 

sur le marché. (valeur ajoutée pour la vente de génétique ?)

• Le nombre en est encore limité mais il y a présentement  
une croissance rapide du nombre de marqueurs. 

• L’impact de chaque marqueur au niveau de la production 
doit être évalué dans les populations ciblées.

• L’impact économique réel de ces combinaisons 
génétiques doit être pris en considération.

• Pour sélection de génomes entiers, toujours besoin de 
mesures phénotypiques précises à grande échelle.
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La nutrigLa nutrigéénomiquenomique
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