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L'évolution des performances des espèces
avicoles a été considérable : les résultats
enregistrés à la Station de Ploufragan mon-
trent que le poids vif à 42 jours des poulets de
type chair a augmenté, entre 1962 et 1985, de
45 grammes par an en moyenne (L'Hospitalier
et al 1986) tandis que le nombre d'œufs pon-
dus en 47,5 semaines est passé de 194 en 1960
à 284 en 1994 (Besbès et Protais 1995). Il est
classiquement admis que la sélection expli-
querait au moins la moitié de ces gains, ce que
confirment largement les calculs de Jégo et al
(1995) sur les poulets de type chair et ceux de
Besbès et Protais (1995) sur les poules pon-
deuses. 

L'efficacité de la sélection avicole doit
beaucoup aux caractéristiques biologiques
des espèces avicoles. Ainsi, l'espérance du

progrès génétique par unité de temps dépend-
elle de quatre paramètres, tous favorables en
aviculture : 

- l'intensité de sélection (qui dépend de la
pression de sélection, pourcentage d'animaux
retenus par rapport aux nombre d’individus
mesurés),

- la précision de l’estimation de la valeur des
individus candidats à la sélection, 

- la variabilité génétique du caractère sélec-
tionné et

- l'intervalle de génération.

En effet, la forte prolificité des espèces avi-
coles permet à la fois d'appliquer une pres-
sion de sélection importante et d'obtenir des
tailles de familles suffisantes pour une bonne
estimation des valeurs génétiques des candi-
dats à la sélection. Cette évaluation génétique
est d'autant plus précise que la petite taille
des animaux permet de regrouper un grand
nombre d'individus dans des conditions simi-
laires, limitant ainsi les confusions entre
effets génétiques et effets du milieu. Enfin le
faible intervalle de génération permet une
accumulation rapide des progrès génétiques
réalisés à chaque génération de sélection.

La qualité des dispositifs quasi-expérimen-
taux mis en place en aviculture a ainsi permis
de mener, dès les années 30, une sélection
efficace. Mais la sélection avicole a également
largement bénéficié des progrès réalisés par
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Résumé

La génétique a largement contribué au développement considérable de la

filière avicole, notamment du fait des caractéristiques biologiques des

espèces avicoles, particulièrement favorables à la sélection. Les demandes

actuelles des consommateurs et des professionnels de la filière avicole amè-

nent le généticien à considérer de nouveaux caractères : qualité des produits,

résistance aux maladies (infectieuses ou non), réduction des rejets d’ef-

fluents, bien-être des animaux… En parallèle les méthodes d’analyse pro-

gressent vers une meilleure modélisation des caractères et des effets

génétiques mais aussi vers une intégration des résultats de génétique molé-

culaire. L’ensemble permet non seulement d’introduire en sélection de nou-

veaux critères, mais aussi de renouveler l’étude des caractères déjà

sélectionnés, tels que la croissance ou la ponte.
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la génétique quantitative, branche de la géné-
tique qui s'intéresse à la transmission des
caractères d'intérêt économique. En particu-
lier, l'utilisation des méthodes modernes
d'évaluation génétique et d'estimation des
paramètres génétiques a permis de gagner en
efficacité ; cette évolution se poursuit. En
parallèle, le développement considérable de la
génétique moléculaire annonce une intégra-
tion prochaine de certains résultats dans les
schémas de sélection. Cette dernière suscite
toutefois de nouvelles questions qui ne pour-
ront être résolues que par une approche asso-
ciant ces deux branches de la génétique.
Enfin, la demande des consommateurs et de la
filière amène à considérer de nouveaux cri-
tères de sélection, dans des études qui pour-
raient à terme être élargies à d’autres espèces.

1 / Evolution des méthodes 

1.1 / Evolution des modèles
d’analyse des caractères

Le modèle de base de la génétique quantita-
tive est le modèle polygénique infinitésimal.
Celui-ci explique la variabilité génétique d'un
caractère donné par l'action conjointe d'une
infinité de gènes additifs ou "polygènes" dont
chacun a un effet infiniment petit sur le carac-
tère. La valeur génétique des animaux,
somme de l’effet de ces polygènes, a donc une
distribution normale. Il en est de même du
caractère ainsi modélisé ou phénotype. La
quasi-normalité des distributions des princi-
paux caractères sélectionnés (poids vif en
particulier) a encouragé les théoriciens à
développer des méthodologies statistiques
qui exploitent ce modèle. Celles-ci ont mon-
tré leur efficacité et continuent à progresser,
notamment grâce à l’augmentation de la puis-
sance des ordinateurs. Ainsi, les méthodes de
Gibbs Sampling permettent d’affiner encore
davantage les calculs et fournissent au géné-
ticien la distribution des paramètres géné-
tiques estimés, permettant ainsi des
comparaisons plus rigoureuses (voir par
exemple Wang et al 1993). Toutefois, malgré
sa remarquable puissance opérationnelle, ce
modèle purement additif n'est pas totalement
satisfaisant, notamment lorsque la distribu-
tion des caractères étudiés s’éloigne de la
normalité. Il importe donc d’améliorer la
modélisation des effets génétiques.

a / Prise en compte de distributions non

normales

Sous la pression des consommateurs, les
préoccupations des différentes filière ani-
males se sont orientées vers des critères plus
qualitatifs (résistance aux maladies, colora-
tion, performances de couvoir…), lesquels
présentent, pour la plupart, une distribution
discrète. Dans certains cas (Coquerelle 2000),
l’existence de gènes majeurs a été démontrée
(nanisme, couleur ou structure du plumage),
ce qui permet de proposer des stratégies com-
plémentaires à la sélection quantitative. Mais,
le plus souvent, il faut avoir recours à la sélec-

tion sur des performances dont la distribution
présente plusieurs catégories phénotypiques,
correspondant par exemple à une échelle de
couleur des pattes, ou peut se réduire à deux
classes (présence/absence de germes, morta-
lité/survie…). Des méthodes d’analyses ont
été développées (Gianola et Foulley 1983)
pour ce type de caractère. L’utilisation en
sélection avicole de méthodes adaptées aux
caractères discrets est désormais effective,
notamment pour la sensibilité aux boiteries
(Le Bihan-Duval et al 1996, Chapuis et al
2001). Mais des perfectionnements peuvent
être apportés. Les modèles utilisés pour l’ins-
tant supposent en effet l'homogénéité des
variances, ce qui conduit à accorder une pon-
dération excessive aux performances obte-
nues dans les classes les plus variables. Ceci
est d'autant plus préjudiciable que la grille de
notation est arbitraire, ce qui est souvent le
cas des notes de qualité, influencées par le
niveau moyen du lot considéré. Différents
modèles ont été proposés, qui prennent en
compte des facteurs d'hétérogénéité de
variance dans les modèles à seuils (Foulley et
Gianola 1996, Jaffrezic et al 1999). A notre
connaissance, aucune application  en avicul-
ture n'a encore été publiée à ce jour.

D'autres données actuellement à l’étude
présentent une distribution éloignée de la
normalité. Tel est en particulier le cas des
données de survie qui présentent la particula-
rité d'être censurées : soit les animaux meu-
rent pendant la phase d'élevage, soit ils sont
encore en vie à la fin du cycle. Dans ce dernier
cas il y a censure puisque l’on ne sait pas quel-
le aurait été leur durée de vie réelle si l’obser-
vation avait été poursuivie. Une méthode
d'analyse de telles données (Ducrocq 1994)
est désormais disponible, ce qui permet d’étu-
dier la longévité, en particulier dans des
conditions d'élevage éprouvantes, telles que
des cages collectives où s'exprime le picage
(Craig et Muir 1996a et 1996b), ce qui pourrait
être un moyen d'obtenir des souches mieux
adaptées aux conditions de l'élevage dit alter-
natif (Ducrocq et al 2000).

L’étude de données répétées au cours de la
vie de l’animal (comme le poids ou la ponte)
constitue un autre domaine de recherches
très actives (voir par exemple Foulley et al
2000). Le but est de mieux utiliser l’informa-
tion disponible en intégrant aux calculs de
sélection l’ensemble des mesures élémen-
taires. En aviculture, ces méthodes pour-
raient s’appliquer aux pesées à différents âges
pour le poids corporel ou au nombre d’œufs
par semaines pour la ponte.  Parmi les
approches statistiques possibles figure la
modélisation des courbes de croissance (voir
la revue de Mignon-Grasteau et Beaumont
2000) ou de ponte (voir par exemple Anang et
al 2002) qui permet de prendre en compte la
cinétique d’évolution des performances.
L’étude des séries de ponte (pendant les-
quelles la poule pond chaque jour un œuf)
apparaît également comme une approche
intéressante : déjà sélectionnée avec succès
chez la poule (Chen et Tixier-Boichard
2003a), elle présente une héritabilité supé-
rieure au taux de ponte (Chen et Tixier-
Boichard 2003b). 

De nouvelles

méthodes d’analyse

statistique sont

développées pour

étudier des données

de distribution non

normale, par

exemple celles 

relatives à la durée

de vie des animaux,

ou pour intégrer

toutes les mesures

d’un caractère au

cours du temps.
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L’ensemble de ces approches pose de nou-
velles questions, notamment celle de combi-
ner les valeurs génétiques estimées avec des
modèles linéaires (caractères de production
classiques) ou non (caractères discrets, don-
nées de survie…) pour obtenir un index.
Besbès et al (2002) ont proposé une méthode
dont les premiers résultats, encourageants,
doivent encore être validés.

b / Vers une modélisation plus fine des

mécanismes génétiques

L'intégration, dans le modèle statistique uti-
lisé pour l'évaluation génétique, d'autres
effets aléatoires que la seule valeur génétique
additive des candidats à la sélection vise le
plus souvent à prendre en compte des effets
maternels (ayant ou non une composante
génétique) ou encore à mieux prévoir l’intérêt
des croisements.

Nombreuses sont en effet les raisons qui
poussent le généticien à estimer la part de
variabilité due à la dominance : une estimation
sans biais de l'héritabilité, une meilleure pré-
diction des valeurs génétiques additives, voire
l'exploitation d'une partie de la variance géné-
tique non additive à travers le croisement,
couramment utilisé en aviculture. Dans les
espèces avicoles, plusieurs études ont porté
sur l’estimation des paramètres de croisement
qui permettent de prévoir l’intérêt de croise-
ments entre souches (par exemple pour le
poids par Barbato 1991), mais beaucoup reste
à faire, en particulier pour les caractères plus
récemment étudiés. La sélection en vue du
croisement est une approche complémentaire
qui comporte un volet expérimental (Minvielle
et al 1999 et 2000a) et de la modélisation. Mais
la combinaison des effets génétiques additifs
et non-additifs dans une même évaluation
génétique entraîne d’importantes difficultés
numériques ayant trait à la construction et à la
résolution des équations, ce qui explique le
peu d'applications recensées à ce jour, en par-
ticulier dans les espèces avicoles. 

Dans le cas d'une espèce à diffusion mon-
diale comme le poulet, se pose inévitable-
ment la question du choix du milieu de
sélection et des éventuelles interactions entre
l'environnement dans lequel est entretenu le
noyau de sélection et le classement de ani-
maux qui le constituent (Mathur 2003). Ainsi,
les poulets de chair issus d'un noyau sélec-
tionné sous nos latitudes tempérées n’auront
pas nécessairement des performances opti-
males dans des conditions de chaleur plus
intense en région tropicale (Deeb et Cahaner
2002). Les études montrent l’intérêt à la fois
de gènes majeurs comme le gène « cou-nu »
(Bordas et al 1978, Chen et al 2002) et du test
de nouveaux critères de sélection.
L'estimation des corrélations génétiques
entre performances réalisées dans les deux
milieux, qui suppose l'identification et le suivi
généalogique d'un effectif suffisant, apporte
des éléments de réponse en vue d'une sélec-
tion plus efficace. Elle peut s’appliquer à la
prise en compte de l’interaction entre génoty-
pe et température (Beaumont et al 1998) ou
mode d’élevage (pour préciser les consé-
quences d’une sélection en claustration dans

des milieux surprotégés que constituent les
centres de sélection) ou encore à l’étude des
possibilités de modification du dimorphisme
sexuel (écart de poids entre mâle et femelles,
Mignon-Grasteau et al 1998). 

Enfin, cet énoncé des voies de recherche en
génétique animale ne saurait être exhaustif
sans évoquer le considérable apport potentiel
de la biologie moléculaire. En effet, si les
interrogations demeurent nombreuses sur le
nombre de gènes régissant les différents
caractères et leur effet, l'existence de gènes à
effet notable, voire très important, sur cer-
tains caractères quantitatifs n'est plus à
démontrer.

1.2 / Vers une intégration des
résultats de génétique 
moléculaire

La recherche des gènes contrôlant les prin-
cipales performances a débuté chez les
volailles comme dans les autres espèces de
rente. Ce type de démarche aura des réper-
cussions sur les modes de sélection avicoles.
Plusieurs zones du génome (dites QTL pour
Quantitative Trait Loci) viennent d'être
identifiées, notamment en France, dans une
démarche de génomique positionnelle, pour
leur effet sur différents caractères : la compo-
sition corporelle (Pitel et al 2002), la résistan-
ce aux coccidies (Pinard-Van der Laan et al
2003a), l'efficacité alimentaire de la poule
pondeuse (Pitel et al 2002, Tixier-Boichard et
al 2002), la croissance en relation avec la qua-
lité de viande et de carcasse (Cogburn et al
2003) ou la résistance au portage de salmo-
nelles. Les QTL ainsi identifiés peuvent être
intégrés dans les schémas de sélection, soit
intra-lignée par sélection assistée par mar-
queurs (SAM), soit dans des croisements sui-
vis d'introgression (Hillel et al 1993). Dans les
espèces avicoles, les applications de la SAM
seront sans doute limitées : il faut en effet,
avant toute application, identifier à quel allè-
le du marqueur est associé l'allèle favorable
que l'on souhaite sélectionner. Cette étape
préalable doit le plus souvent se faire à l'inté-
rieur de chaque famille, ce qui entraîne des
coûts élevés, en particulier pour des espèces
à renouvellement très rapide. Ceux-ci ne
pourront se justifier que pour des caractères
difficiles à mesurer (comme la résistance aux
maladies), ne s'exprimant que dans un sexe
ou très tardivement. L'application sera beau-
coup plus aisée dès lors que la mutation cau-
sale expliquant le QTL aura été identifiée,
mais ce travail d’identification de la mutation
causale est généralement très long. Quel que
soit l’avancement des connaissances sur le
génome, des avancées notables ont d’ores et
déjà été réalisées dans la modélisation et le
traitement des cas d'hérédité mixte, mettant
en jeu un gène majeur et des polygènes (voir
par exemple Manfredi 2000).

Utiliser des marqueurs répartis sur l’en-
semble du génome facilite et accélère égale-
ment l’introduction après croisement d’un
nouvel allèle dans une population dite rece-
veuse (Hillel et al 1993), en permettant de
repérer les individus porteurs de l’allèle favo-
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rable et ayant éliminé les autres zones du
génome donneur. Enfin l’intérêt d’un croise-
ment entre deux souches peut être prédit par
la similarité entre les empreintes génétiques
des animaux de ces deux origines
(Haberfeld et al 1996), au moins dans le cas
de sélection classique (Minvielle et al
2000b). 

A plus long terme, la génomique aura
d'autres conséquences sur la sélection : en
améliorant la connaissance des mécanismes
en jeu, notamment à travers l’étude du
niveau d’expression des gènes (voir par
exemple Carré et al 2002), elle permettra
d'approfondir l'étude de la variabilité géné-
tique, débouchera sur de nouveaux critères
de sélection et l’identification de nouveaux
gènes. Tout ceci facilitera la sélection et per-
mettra de mieux comprendre les interac-
tions entre gènes.

2 / Evolution des caractères
sélectionnés

2.1 / Qualité des produits 

La qualité des produits est une préoccupa-
tion très générale de la filière. Certaines
caractéristiques, comme la qualité interne de
l’œuf, appréciée par les unités Haugh, ou la
résistance de la coquille sont déjà prises en
compte dans les schémas de sélection, mais
pourraient bénéficier des nouvelles avancées
faites sur la caractérisation moléculaire de la
coquille (Nys et al 2001). 

Mais la plupart des études portent sur la
qualité des viandes et carcasses. En effet, le
marché français du poulet est en pleine muta-
tion : si les ventes sous forme de carcasse
entière sont en perte de vitesse, les produits
élaborés connaissent une forte croissance,
que ce soit pour les produits de type indus-
triel ou pour ceux vendus sous signe de quali-
té tels que les labels. En conséquence, après
la réduction de l’engraissement, la qualité des
carcasses et en particulier le développement
des muscles pectoraux, morceaux nobles de
la carcasse, représentent aujourd'hui des
objectifs prioritaires de la filière. Ces carac-
tères présentent des héritabilités élevées, ce
qui montre les fortes possibilités d'améliora-
tion génétique de ces caractères chez la dinde
(Chapuis et al 1996), le poulet (Le Bihan-
Duval et al 1998) et l’oie (Larzul et al 2000).
Ces caractères, déjà sélectionnés dans la très
grande majorité voire la totalité des lignées
de type intensif, seront sans doute de plus en
plus souvent considérés dans les productions
de type plus extensif et éventuellement sélec-
tionnés indirectement (Leclercq et al 1989)
par une modification génétique des courbes
de croissance (Ricard 1975).

Mais la principale innovation dans ce
domaine viendra sans doute de l'importance
accordée à la qualité de la viande. La lour-
deur de la mesure de la qualité organolep-
tique de la viande empêche, pour l’instant du

moins, toute amélioration génétique directe
de ce type de caractère. En revanche, les
études sur la qualité technologique de la
viande se développent et ce d’autant plus
que des viandes de mauvaise qualité, présen-
tant des pertes en eau excessives ou une
instabilité de la couleur, sont de plus en plus
souvent décrites. Ces défauts pourraient
notamment résulter de viandes de type Pale,
Soft, Exsudative (PSE). Le déterminisme de
ce phénotype PSE ainsi que de celui des
viandes acides ont fait l'objet de nombreux
travaux chez le Porc (Monin et Sellier 1985).
Ceux-ci ont montré l'importance de la ciné-
tique du pH dans la qualité technologique de
la viande. Les travaux sur les espèces avi-
coles sont, quant à eux, très récents. Chez le
poulet, les premières études (Le Bihan-Duval
et al 1999 et 2001) portaient sur la vitesse de
chute du pH, le niveau du pH ultime, la colo-
ration et les pertes en eau de la viande
fraîche. Tous ces caractères présentent des
héritabilités élevées (variant de 0,35 à 0,49
pour le pH et de 0,50 à 0,57 pour les para-
mètres de coloration de la viande), ce qui
montre l'utilité de la prise en compte de ces
caractères en sélection. L’étude d’un croise-
ment diallèle entre canard Pékin et canard
de Barbarie montre également le rôle de la
génétique, en particulier sur la couleur et les
propriétés mécaniques de la viande (Larzul
et al 2002). Après la mise en évidence d’in-
teractions entre génétique et stress avant
abattage (Debut et al 2003), l’étude des
mécanismes sous-jacents est en cours. Il en
est de même du rôle, dans les espèces avi-
coles, des gènes analogues à ceux impliqués
chez le Porc dans la régulation de la qualité
de la viande : récepteur à la ryanodine, res-
ponsable du syndrome d’hypersensibilité au
stress et gène RN, récemment cloné par
Milan et al (2000). 

2.2 / Résistance aux maladies 

Les contraintes expérimentales ainsi que
les modalités d'application diffèrent grande-
ment selon que l'on considère des maladies
d'origine infectieuse ou non. La sélection
apparaît comme l'une des seules méthodes de
lutte efficaces contre les troubles dits pluri-
factoriels (comme les boiteries), dont l'étiolo-
gie reste très mal connue mais pour lesquels
plusieurs facteurs favorisants ont été identi-
fiés. Mais leur fréquence étant peu prévisible,
leur étude génétique nécessite l'observation
d'un grand nombre d'animaux. De plus, en
l'absence de lésion spécifique, leur diagnostic
est parfois délicat. A l'opposé, il est possible
de reproduire expérimentalement les mala-
dies infectieuses et donc de maîtriser les
conditions de mesure, mais cela implique de
disposer d'animaleries protégées et augmente
considérablement les coûts. Comme les ani-
maux infectés ne peuvent plus être utilisés
comme reproducteurs (parce que morts ou
porteurs du germe), la sélection ne pourra se
faire que sur collatéraux, en mesurant les
frères des candidats à la sélection. Dans ce
cas, disposer de marqueurs génétiques de la
résistance améliorerait fortement la rentabili-
té de la sélection. 
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a /  Résistance génétique aux troubles

plurifactoriels

La notion de troubles plurifactoriels regrou-
pe un grand nombre de syndromes, tous sus-
ceptibles d’une amélioration génétique. Nous
présenterons les principaux résultats obtenus
pour deux types de caractères : discrets (les
boiteries) et censurés (la longévité), l’ap-
proche retenue pouvant servir à d’autres
troubles plurifactoriels, avant de présenter
rapidement la démarche retenue dans la
sélection pour la résistance aux ascites,
laquelle fait davantage appel aux travaux phy-
siopathologiques (Balog 2003).

Réduction des boiteries

Les troubles locomoteurs affectent la
quasi-totalité des espèces avicoles. Ils sont
responsables de graves souffrances pour
l'animal et occasionnent de lourdes pertes,
tant directes (par réforme des animaux)
qu'indirectes en perturbant la croissance. A
la suite de la distinction par Leterrier et Nys
(1992) des déformations de type varus et val-
gus des membres inférieurs du poulet de
chair, les travaux de Le Bihan-Duval et al
(1996) ont permis d'estimer les héritabilités
de ces deux troubles à 0,23, ce qui permet
d'espérer une sélection efficace contre les
boiteries. La faible corrélation génétique esti-
mée entre varus et valgus suggère que ces
deux types de déformations aient deux ori-
gines différentes, ce qui  a remis en cause le
mode de sélection qui utilisait comme critère
la note globale (présence ou absence de
pattes tordues). La sensibilité aux boiteries
des autres espèces avicoles peut également
être réduite par sélection (Chapuis et al
2001). Mais le succès de la sélection est éga-
lement conditionné par la valeur des corréla-
tions entre la résistance aux boiteries et les
autres caractères sélectionnés. Estimer cette
corrélation et l’utiliser dans les calculs de
sélection facilite l’amélioration conjuguée des
performances économiques et de la qualité
des aplombs (Le Bihan-Duval et al 1997 chez
le poulet, Chapuis et al 2001 chez le canard de
Barbarie). Cette approche pourra d’ailleurs se
généraliser à d’autres caractères. 

Réduction de la mortalité en élevage

Réduire la mortalité en élevage a une évi-
dente justification économique. C’est égale-
ment un objectif  éthique. En analysant la
survie d'un animal comme une variable binai-
re (mortalité/survie à l’issue de la période
d’élevage), Chapuis et al (2001) obtiennent
une héritabilité assez faible (0,10 chez le
canard de Barbarie), mais qui permet d’iden-
tifier des familles présentant des gènes de via-
bilité favorables. Par ailleurs, différents
travaux ont déjà été consacrés à l'analyse et
l'amélioration de la longévité de poules éle-
vées en cages collectives (Craig et Muir 1996a
et 1996b, Ducrocq et al 2000 et §1.1).

Réduction des ascites

Ce syndrome, souvent fatal pour le pou-
let de chair, se caractérise par une accumu-
lation de liquide oedémateux dans la cavité

abdominale, le plus souvent liée à de l’hy-
pertension pulmonaire (Sanchez et al
2000). D’abord apparu dans les fermes
situées en altitude, ce syndrome a pris une
importance croissante et suscité de nom-
breux travaux, notamment en génétique. Il
est impossible de résumer ici l’ensemble
des travaux, dont Balog et al (2003) ont fait
une excellente synthèse. La difficulté de la
sélection étant notamment liée à la faible
incidence de ce syndrome, certains généti-
ciens ont cherché des critères indirects de
mesure de la sensibilité de l’animal en s’ap-
puyant sur les connaissances de sa physio-
pathologie. La solution alternative a
consisté à augmenter la fréquence du syn-
drome, en plaçant les animaux dans des
conditions favorisant les troubles cardio-
respiratoires (notamment sous de faibles
pressions, à température réduite ou en
ayant recours à la chirurgie) et en faisant
parfois appel à des méthodes de calculs très
sophistiquées (Roush et al 1997). Le tout a
permis de dégager plusieurs possibilités
d’application, ce qui illustre l’importance
d’une recherche pluridisciplinaire. Mais,
malgré l’ampleur et la qualité des
recherches menées sur ce thème, la ques-
tion de la rentabilité de cette sélection et,
par suite, de son application  reste posée par
Balog et al (2003), et ce malgré le bénéfice
certain qui en résulterait pour les animaux.

b /  Résistance génétique aux maladies

infectieuses

Augmenter la résistance des animaux aux
maladies infectieuses a été envisagé dès les
années 30 pour réduire les conséquences des
épizooties qui ravageaient alors les trou-
peaux, qu’elles soient dues à des bactéries,
des virus (Beaumont et al 2003b) ou des para-
sites (Pinard-Van der Laan et al 2003b). Avec
les progrès sanitaires, ce type d'infection est
devenu rare et le coût d'une sélection sur la
résistance ne se justifie désormais qu'en l'ab-
sence de vaccin ou de traitement efficace et
accepté par les consommateurs. 

Tel est en particulier le cas des coccidioses
dont la chimio-prévention risque d’être res-
treinte voire interdite en Europe, alors que le
coût des vaccins reste très élevé. Des études
sont en cours (Pinard-Van der Laan et al
2003a) qui devraient permettre d’identifier
des marqueurs de la résistance. 

De même la résistance au portage de sal-
monelles pourrait être utilisée comme moyen
de lutte contre les risques de contamination
humaine. En effet, si l'on sait vaincre les
symptômes de cette maladie, il est par contre
impossible d'éliminer cette bactérie d'un
troupeau commercial, en raison de l’existen-
ce d’animaux dits "porteurs sains". Ceux-ci
peuvent héberger des salmonelles pendant
plusieurs semaines sans exprimer le moindre
symptôme. Ils représentent une des princi-
pales difficultés de la lutte contre les salmo-
nelles car ils ne se distinguent de leurs
congénères indemnes qu'au prix d'analyses
approfondies. En conséquence, sélectionner
des animaux sur la résistance au portage
pourrait réduire la fréquence des porteurs et
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donc les risques de toxi-infection alimentaire.
Des estimations récentes de l'héritabilité de
la résistance au portage, défini comme la per-
sistance de la bactérie plusieurs semaines
après inoculation, ont montré qu'il s'agissait
d'un caractère qui pourrait bénéficier d’une
amélioration génétique, que ce soit chez
l'adulte (Beaumont et al 1999) ou le poussin
(Berthelot 1998). Toutefois cette sélection
apparaît, comme toute expérience de ce type,
délicate à appliquer à grande échelle, d'où
l'intérêt de l'étude des gènes en cause
(Beaumont et al 2003a), plusieurs gènes can-
didats ayant été identifiés (Mariani et al 2001,
Kramer et al 2003).

Une autre approche, plus générale, vise à
sélectionner des lignées divergentes sur leur
réponse immunitaire pour constituer des
modèles animaux particulièrement appro-
priés à la recherche des gènes en cause et à la
compréhension des relations entre capacité
immunitaire, résistance aux maladies et
niveau de production en relation avec le
milieu. Plusieurs études ont montré la faisabi-
lité d’une sélection sur la réponse humorale
(Pinard-Van der Laan et al 1998) ; l’expérien-
ce de sélection menée par Pinard-Van der
Laan (2002) sur la réponse en anticorps, la
réponse cellulaire et les capacités de phago-
cytose montre à la fois la faisabilité d’une
amélioration génétique de ces trois critères et
leur indépendance. 

Enfin, des études récentes visent à tester
les possibilités d’amélioration génétique
d’autres mécanismes généraux de résistance,
comme les capacités bactériostatiques de
l’œuf, qui pourraient également améliorer la
sécurité sanitaire (Vidal et al 2003).

2.3 / Réduction des rejets dans
l’environnement 

Les rejets des animaux d’élevage sont de
plus en plus souvent critiqués. Or il est pos-
sible de les réduire par sélection. Les travaux
précurseurs de Bordas et Mérat (1975) ont
montré qu’il était possible de sélectionner des
lignées de poules pondeuses divergeant pour
leur consommation résiduelle, fraction de
l’ingéré qui n’est expliquée ni par les besoins
d’entretien de l’organisme, ni par ceux de pro-
duction (ponte dans ce cas), ce qui rend ce
critère de sélection indépendant du niveau de
performance de l’animal (Bordas et al 1992).

Chez le poulet de type chair, c’est l’indice de
consommation qui est considéré. Si sa sélec-
tion est déjà pratiquée dans certaines souches
destinées aux élevages intensifs (Jego et al
1995), son coût reste élevé, d’où l’intérêt
d’une amélioration indirecte à travers l’accé-
lération de la croissance, la réduction du
niveau d’engraissement, la modification de la
forme de la courbe de croissance, mais aussi
l’augmentation des capacités de digestion des
animaux dont Mignon-Grasteau et al (2003)
viennent de montrer qu’il s’agissait d’un
caractère très héritable, au moins dans le cas
de poulets nourris avec une forte proportion
de blé de mauvaise qualité.

2.4 / Amélioration des capacités
de reproduction 

Les capacités de reproduction des animaux
sont nécessairement maintenues par la sélec-
tion naturelle. Mais la dégradation régulière
des performances de reproduction des
souches lourdes pourraient à terme renforcer
l’importance accordée à ces critères ou susci-
ter de nouvelles recherches, notamment sur
les capacités de production spermatique,
domaine dans lequel les recherches restent
encore extrêmement  limitées.
L’augmentation de la durée de période fertile,
période pendant laquelle la femelle peut
pondre des œufs fertiles après une insémina-
tion, peut également permettre d’espacer les
inséminations (Beaumont 1992). Cette
démarche apparaît particulièrement intéres-
sante dans les espèces comme le canard où la
faible durée de période fertile, notamment
pour la production de mulards, implique des
inséminations rapprochées (Taï et al 1994,
Brun et Larzul 2003).

2.5 / Amélioration du bien-être
animal

Que ce soit à la demande des consomma-
teurs ou pour tenir compte de la législation
européenne, la question du bien-être animal
est de plus en plus souvent discutée, ce qui
entraîne également des questions sur ses rela-
tions avec la génétique (voir revue de Mignon-
Grasteau et Faure 2002). Deux grands types
d’approches peuvent être considérés dans ce
domaine. Le premier porte sur des aptitudes
générales (tendance à la peur, motivation
sociale, dominance…) qui peuvent modifier
un grand nombre de comportements, le
seconde se focalise sur un type de comporte-
ment particulièrement important.

Améliorer la sociabilité et diminuer la sen-
sibilité au stress pourrait permettre d’aug-
menter les capacités d’adaptation des
animaux. En conséquence, plusieurs expé-
riences de sélection ont déjà été menées sur
des caractères généraux de tempérament :  la
motivation sociale (Mills et Faure 1991) et la
sensibilité aux agents stressants mesurée par
le taux de corticostérone après un stress
social (Gross et Siegel 1985) ou thermique
(Brown et Nestor 1973), l’activité en open-
field (Faure et Folmer 1975) ou encore la
durée d’immobilité tonique chez la caille
(Mills et Faure 1991). Il faut maintenant tirer
tous les enseignements, notamment molécu-
laires, de ces expériences et les transposer à
d’autres espèces avicoles. En parallèle,
d’autres aptitudes sont à étudier comme la
peur vis-à-vis de l’homme, chez le canard
(Faure et al 2002) ou d’autres espèces, ou
encore l’activité locomotrice (Bizeray et al
2000).

Par ailleurs, différents travaux ont été
menés pour apporter une réponse spécifique
à différentes sources de réduction du bien-
être. Tel est en particulier le cas des
recherches menées sur la résistance aux
maladies (§2.2), mais aussi de celle visant à
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limiter le comportement de picage des ani-
maux. Celui-ci étant en partie sous contrôle
génétique (voir revue de Chapuis et al 2000),
la sélection de lignées de poulets moins sen-
sibles au comportement de picage pourrait
constituer une solution en réduisant les
pertes économiques liées au phénomène,
sans recourir au débecquage ou à l’élevage en
obscurité, tous deux fortement contestés. Au
moins trois stratégies de sélection sont
recensées à ce jour : l’observation directe des
animaux (Kjaer et Sorensen 1997, Kjaer et al
2001), la sélection en cages collectives d’ap-
parentées pour les pondeuses (Craig et Muir
1996a et 1996b), ou le recours à un « pico-
mètre » qui enregistre le nombre et la force de
coups de becs portés à un leurre (Bessei 1999
cité par Chapuis et al 2003). La diversité des
pistes suivies par les chercheurs pour limiter
le picage illustre à la fois la difficulté de la
démarche et l’intérêt qu’elle suscite.

Si la génétique intervient dans ces carac-
tères, son rôle n’est que très partiel puisque
ce type de caractère est influencé par un
nombre particulièrement important de fac-
teurs (Beaumont et al 2002). De nombreuses
questions sont à résoudre avant d’introduire
en sélection un nouveau critère :

- celui-ci doit s'exprimer de façon aussi
cohérente que possible dans deux environne-
ments très différents, de sélection et de pro-
duction ;

- il doit être à la fois de portée générale et sus-
ceptible d'être mesuré sur de grands effectifs.

Enfin, l’estimation des corrélations géné-
tiques entre tout nouveau critère et les per-
formances zootechniques reste un préalable à

toute introduction dans les schémas de sélec-
tion commerciale. Si ces questions se posent
pour tout critère de sélection, elles sont parti-
culièrement délicates lorsqu’il s’agit de cri-
tères comportementaux.

Conclusion

Cette synthèse montre l’ampleur et la diver-
sité des possibilités offertes par la génétique
avicole. Les applications pratiques de ces dif-
férentes approches dépendront de la deman-
de de la filière, mais aussi des conséquences
indirectes à en attendre. Il est en effet impos-
sible de définir un animal idéal et, a fortiori,
de le sélectionner  ; il faut se « contenter » de
l’animal optimal.  De même, il est sans aucun
doute impossible d’obtenir des lignées spé-
cialisées pour chaque type de production ou
d’élevage et, là encore, il faut trouver un com-
promis entre le coût de la sélection et les
contraintes de la production. Mais il faut
aussi souligner que les progrès génétiques
vont de pair avec l’évolution des méthodes
d’élevage. Cette « co-évolution » est sans nul
doute une des forces de l’aviculture qu’il
convient de préserver. 
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Poultry genetics: new criteria and new

methods. 

Genetics is responsible for a large proportion of the
dramatic increase in poultry production, partly thanks
to biological characteristics of poultry species which
are particularly favourable to selection. Today, the
requests of the consumers and of the breeders lead the
geneticist to study new traits such as quality of pro-
ducts, resistance to diseases (whether infectious or

not), reduction of effluents, animal welfare…In paral-
lel, methods are improving thus allowing a better mode-
lisation of traits and of genetic effects but also an
integration of results of molecular information. The
whole could make it possible to select for new criteria
but also to renew the study of already selected traits
such as growth or laying intensity. 
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