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Le point
sur la notion
de connexion
en genetique
animale

Les schémas de sélection des animaux domestiques se sont
progressivement développés pour souvent atteindre une dimension
nationale, voire internationale. L'évaluation genétique des animaux
nécessite de dissocier, dans les performances des animaux, les effets
génétiques des effets environnementaux. Pour cela, une répartition
adéquate des performances dans les différents milieux est primordiale.
Elle doit permettre la comparaison, ou connexion, de tous les animaux
du schéma, et ainsi dégager un progres géenétique optimal.

La performance d'un animal est sous Il'in-
fluence combinée de facteurs génétiques (le
génotype de I'animal) et de facteurs environ-
nementaux (les conditions de milieu). Seule
une partie des caractéristiques du génotype
des parents est transmissible aux descendants.

Résumé

La notion de connexion est présentée dans son contexte statistique d'origine,
puis définie dans le cadre plus spécifique de la génétique animale. Une
connexion satisfaisante, a savoir une répartition suffisamment équilibrée des
performances dans les différents niveaux des facteurs de variation génétiques
ou environnementaux, est indispensable pour pouvoir estimer et comparer les
facteurs (effets "troupeau”, valeurs génétiques ...) inclus dans un modéle
d'évaluation génétique. Elle est mesurée a l'aide d'un critére dont les valeurs
varient de fagcon continue entre 0 (absence de connexion) et 1 (équilibre opti-
mal). Par ailleurs, si les estimations sont réalisables, elles doivent étre suffi-
samment précises pour pouvoir étre exploitées et donc s'appuyer sur un
nombre de performances assez important. Un critére est aussi présenté pour
mesurer cette précision. Ces deux critéres sont utilisés a titre d'exemple dans
le cadre d'un dispositif théorique. Une telle approche permet aussi d'illustrer
la perte de progrés génétique qu'entraine l'absence de connexion. Dans le
contexte d'un schéma de sélection, les facteurs géographiques et temporels
représentent des facteurs de risques quant a I'absence de connexion. Les dif-
ficultés de perception par le sélectionneur d'un défaut de connexion sont sou-
lignées. Elles amenent a préconiser des études spécifiques de la connexion et
de maniére plus générale de la nature et de la représentativité des perfor-
mances incluses dans une évaluation génétique. Enfin, les principaux cas de
figure auxquels peuvent étre confrontés les schémas de sélection (connexion
absente, insuffisante ou satisfaisante) et la stratégie correspondante du
sélectionneur sont discutés.

Le sélectionneur a besoin d'avoir une estima-
tion précise de cette partie génétique trans-
missible non observable afin de choisir les ani-
maux qu'il destine a la reproduction. En géné-
tique animale, cette partie génétique transmis-
sible — dite valeur génétique additive - est sou-
vent simplement appelée "valeur génétique".

Pour gagner en efficacité, les schémas de
sélection, en particulier ceux dont au moins
une partie est développée en ferme, doivent
reposer sur une base de sélection la plus large
possible. Avec l'extension des schémas de
sélection, les performances des animaux
prises en compte dans I'évaluation génétique
sont donc réalisées dans des conditions de
milieu tres différentes, qu'elles soient spa-
tiales (zones géographiques) ou temporelles
(période et age des reproducteurs). Pour pou-
voir comparer le niveau génétique des ani-
maux candidats & la sélection, il est absolu-
ment indispensable de dissocier et d'estimer
sans confusion possible I'importance des dif-
férents facteurs de variation génétiques et
environnementaux connus et identifiés.

Les méthodes d'évaluation génétique,
comme les structures, ont évolué. La métho-
dologie "BLUP" (Henderson 1973) (meilleure
prédiction linéaire non biaisée, en francais)
s'est progressivement imposée depuis la fin
des années 70. Dans sa version actuelle, elle
s'applique a un modeéle "animal” qui permet de
prendre en compte I'ensemble des généalo-
gies ; elle offre par ailleurs dans le cadre d'un
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connexion intégre
les valeurs
génétiques des
animaux, leurs
performances et
les milieux dans
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modele polygénique strictement additif des
propriétés d'optimalité d'estimation des
valeurs génétiques (Ducrocq 1990).

En théorie, I'outil statistique est donc adap-
té a I'évaluation génétique nationale, mais la
réalisation des propriéetés théoriques n'est
effective que si la structure de I'information
disponible (performances et relations de
parenté) pour effectuer les estimations le per-
met. Dans cet article, le terme structure
désigne la répartition des performances, ou
des individus apparentés, dans les différents
milieux. Une bonne répartition permet une
bonne comparaison de la valeur génétique
des animaux ou, de fagon équivalente, des
effets de milieu (élevage par exemple) ; on
parle alors d'une bonne connexion. La notion
de connexion ne doit pas étre dissociée de la
notion de précision des estimations. Méme si
les comparaisons sont réalisables, pour
gu'elles puissent étre exploitées, elles doivent
s'appuyer sur un nombre suffisant de don-
nées.

L'objectif de cet article est de faire le point
sur la notion de connexion pour communi-
quer aux acteurs de la sélection animale les
principaux enseignements tirés des travaux
de la recherche menés sur ce theme. Des
outils d'analyse ont été développés, une illus-
tration de leur utilisation sera présentée a tra-
vers quelques exemples. L'importance de la
notion de précision est toujours rappelée.
L'accent est aussi mis sur les conséquences
gue peut avoir un déficit de connexion sur les
estimations réalisées et sur I'efficacité de la
sélection. Enfin, quelques solutions sont pro-
posées pour contrdler le niveau de connexion
dans un schéma de sélection.

1/ La notion de connexion
en statistique

1.1/ La connexion :
un concept "tout ou rien"

La notion de connexion a été décrite et for-
malisée depuis une cinquantaine d’année
dans le domaine des statistiques. Il s’agit d’'un
concept relativement abstrait ; nous I'illustre-
rons par un exemple. Le tableau 1 représente
la descendance de 4 taureaux répartie dans

Tableau 1. Représentation schématique d'un jeu
de données soumis a deux facteurs de variation
(pere et élevage). Les croix matérialisent la pré-
sence de descendants du pére n dans I'élevage n.

Dispositif 1 Dispositif 2
Elevage Elevage
1 2 3 4 1 2 3 4
1 X 1 XX
o 2 X o 2 XX
0 D
o 3 X s X ¢
4 X 4 XTX
Connecté Non connecté
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plusieurs élevages. L'existence de données y
est représentée par une croix.

Un dispositif est dit connecté s'il permet
I'estimation de l'incidence de tous les effets.
Dans le tableau 1, cela suppose de pouvoir
estimer pour chaque facteur l'incidence des
niveaux 1 a 4.

Searle (1986), reprenant un certain nombre
de travaux statistiques antérieurs, propose
une regle graphique pour déterminer si un
dispositif est connecté ou non : un dispositif
est déclaré connecté si toutes les croix (cel-
lules avec performances, ou cellules pleines)
peuvent étre reliées par une ligne continue
formée de segments horizontaux et/ou verti-
caux dont les changements de direction s'ef-
fectuent sur une cellule pleine. Les traits ver-
ticaux matérialisent la connexion entre deux
péres. En pratique, ces deux péres, ayant des
descendants dans un méme €levage, la diffé-
rence entre la valeur moyenne des perfor-
mances des descendants de chacun de ces
peres refléte alors, en espérance, une diffé-
rence génétique. Dans ce cas, la différence
génétique entre les deux péres est estimable,
leur comparaison a un sens, ils sont dits
connecteés entre eux. De maniere équivalente,
les traits horizontaux matérialisent la
connexion entre élevages. Dans le cas du
tableau 1, il est possible de conclure que le
dispositif 1 est connecté, tous les péres et
tous les élevages sont comparables, alors que
le dispositif 2 ne I'est pas. Dans ce dernier
cas, il est par exemple impossible de compa-
rer la valeur génétique des peres 2 et 3 : la
comparaison confond les effets "pére" et "éle-
vage". La structure des données, c'est-a-dire
la répartition des performances sur lesquelles
sont basées les estimations, n'est pas adéqua-
te. Dans le cas du dispositif 2, les péres (et les
élevages) 1 et 2, d'une part, et 3 et 4, d'autre
gart, sont tout de méme connectés deux a

eux.

1.2/ La connexion :
un concept graduel

Dans le cas du dispositif 1, la structure des
données permet la connexion de tous les
peres entre eux et de tous les élevages entre
eux. Toutefois, certaines comparaisons ne
peuvent pas étre faites directement a cause
de I'absence de données dans certaines cel-
lules. Par exemple, il est possible de compa-
rer directement les péres 1 et 2, car ils ont des
performances dans le méme élevage 1, les
péres 2 et 4, car ils ont des performances dans
le méme élevage, par contre les péres 1 et 4
peuvent étre comparés I'un a l'autre unique-
ment de facon indirecte, car ils peuvent I'étre
tous les deux au pére 2. Le fait que la compa-
raison soit indirecte a pour conséquence de
diminuer la précision des estimations envisa-
gées. Caractériser un dispositif de facon "tout
ou rien" n'est donc pas pleinement satisfai-
sant. Méme connecté, il peut étre plus ou
moins bien adapté aux estimations envisa-
gees.

Le concept doit étre étendu. La connexion
caractérise encore la structure des données,
mais, dans le cas d'un dispositif connecté, elle
doit permettre en plus de distinguer la qualité
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de la répartition des données dans les diffé-
rents niveaux des facteurs de variation, enco-
re appelée "équilibre ou orthogonalité du dis-
positif'. Cette extension permet une mesure
continue de la connexion.

2 / La connexion en sélection
animale

2.1/ L'approche continue

Foulley et al (1984) introduisent le concept
de connexion dans le domaine de la génétique
animale a travers cette notion de mesure
continue de I'état d'équilibre d'un dispositif.
Le dispositif non connecté représente alors
un cas extréme de déséquilibre. Le dispositif
parfaitement connecté, ou parfaitement équi-
libré, est un dispositif ou toutes les cellules
sont pleines et ou les données sont également
réparties dans les niveaux des facteurs. Dans
I'exemple du tableau 1, tous les péres
devraient avoir le méme nombre de descen-
dants par élevage. Le dispositif est alors qua-
lifié de complet et équilibré.

2.2/ Critéres de mesure

Pour juger de la précision des estimations
réalisées, les généticiens utilisent le concept
de "variance d'erreur” (VE). lls estiment ainsi
la variance de la différence entre les valeurs
estimées et les valeurs vraies. Plus cette
variance est importante, plus I'erreur faite sur
les estimations risque d'étre grande et donc la
précision faible. La valeur de cette variance
est difficilement interprétable en tant que
telle & cause de sa dépendance a l'unité de
mesure ; il est commode de I'exprimer de
facon relative, en la comparant & une varian-
ce de référence.

De facon générale, le facteur dont on mesu-
re la connexion est appelé "facteur d'intérét",
le facteur qui peut créer un manque de
connexion étant appelé "facteur de nuisance".
En pratique, la VE observée est calculée en
tenant compte de tous les facteurs de varia-
tion (d'intérét et de nuisance), en d'autres
termes avec un modele statistique complet.
Elle est notée VE(. A I'opposé, la VE de réfe-
rence est calculée en ne tenant pas compte du
facteur de nuisance, donc a l'aide d'un mode-
le statistique réduit. Elle est notée VER. Le cri-
tére (y) proposé par Foulley et al (1984, 1990,
1992) pour mesurer la connexion s'exprime
sous la forme d'un rapport de variances :
Y= VER / VEC

La notation "VE" utilisée ici correspond a la
notation anglaise "PEV" introduite par les
auteurs pour désigner la "Variance d'Erreur
de Prédiction". Ce critére, appelé coefficient
de connexion, mesure I'augmentation relative
de la variance d'erreur du fait de la présence
d'un facteur de nuisance et d'une structure de
données plus ou moins bonne. Il varie de
facon continue entre 0 et 1. Une valeur de 1,
indiquant que la VE observée (VE) est égale
a la VE de référence (VER), tradu& le fait que
la structure du dispositif observé (ou des don-
nées) est optimale quant a la connexion. En

d'autres termes, dans un dispositif orthogo-
nal, la présence du facteur de nuisance n'af-
fecte pas la précision d'estimation du facteur
d'intérét. Une valeur proche de 0 traduit le
fait que la structure du dispositif n'est pas
adaptée aux comparaisons envisagées. Le fac-
teur de nuisance dégrade de fagon importan-
te la précision des estimations, voire
empéche totalement leur réalisation.

Dans le cas de I'étude de la connexion, on
s'intéresse non pas a la VE relative a I'estima-
tion d'un niveau donné de facteur, mais a
celle relative a la comparaison de deux (ou
plusieurs) niveaux. Dans les dispositifs du
tableau 1, la comparaison peut concerner soit
les troupeaux, soit les peres. Considérer le
facteur "troupeau” permet de se placer dans le
contexte général de l'analyse de données
expliquées par un certain nombre de facteurs
de variation. L'effet du facteur est estimé a
partir des seules données, le facteur est dit
"fixe". En génétique animale le facteur "trou-
peau” est souvent considéré comme tel.
L'étude du facteur "pére" permet d'illustrer les
spécificités que procure I'analyse d'un facteur
génétique. Classiquement, les animaux sont
supposeés appartenir a une méme population.
Les caractéristiques de cette population peu-
vent étre synthétisées a I'aide d'outils statis-
tiques (distribution des valeurs génétiques,
moyenne, variance ...). En génétique quanti-
tative, un caractére est supposé influencé par
de nombreux génes ayant chacun un effet
faible. Ce déterminisme polygénique permet
d'expliquer le fait que c'est le plus souvent la
loi normale qui est choisie pour représenter la
distribution des valeurs génétiques des ani-
maux. On caractérise donc la connaissance a
priori que I'on a de la valeur génétique d'un
animal a évaluer par cette distribution. Ce
procédé équivaut en statistique classique a
supposer que les effets génétiques sont des
effets aléatoires. Ainsi, outre l'information
apportée par les données, des informations
génétiques (relations de parenté ...) et statis-
tiques, dites "a priori”, sont utilisées. La
valeur de I'héritabilité du caractére étudié
détermine le poids donné a l'information a
priori.

Dans le cas d'un facteur fixe, pour quanti-
fier l'influence de la structure des donneées
sur la précision des comparaisons envisageées,
la VE observée est exprimée par rapport a la
VE qui serait obtenue en I'absence de pro-
bléemes de connexion. Avec un méme nombre
total de données, une telle situation peut étre
représentée, soit par un dispositif complet et
équilibré comme décrit précédemment, soit
par un dispositif dans lequel il n'y aurait qu'un
seul pére dans le cas d'une étude de la
connexion des troupeaux. Dans ce dernier
cas l'effet "pere" n'a plus lieu d'étre pris en
compte (puisqu'il n'y en a plus qu'un) car il ne
va pas engendrer de différences entre perfor-
mances.

Dans le cas d'un effet aléatoire, pour mesu-
rer la précision de comparaison permise par
les données, sans tenir compte de I'informa-
tion statistique a priori, la VE observée est
relativisée a la variance génétique additive
suivant le méme principe que pour le coeffi-
cient de détermination (CD) individuel. Le CD
concerne une comparaison (Laloé 1993) : par
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Pour comparer les
valeurs génétiques
des animaux
candidats a la
sélection, il faut
s’affranchir des
effets du milieu
sur leurs
performances.



Les comparaisons
sont les plus
précises possible
si tous les
animaux ont leurs
performances
également
réparties dans
tous les milieux
considérés :

le dispositif est
alors parfaitement
connecté.
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exemple dans le cas du tableau 1, le CD (noté
CD,) ne mesure pas la précision de I'estima-
tion de la valeur génétique d'un des deux
péres mais celle de la différence de valeur
génétique entre ces péres. Comme pour le cri-
tére y, le CD varie entre O et 1.

3 / lllustration numeérique

3.1/ Utilisation du critére_ de
mesure de la connexion

Le tableau 2 décline plusieurs cas d'un dis-
positif tres simple : un dispositif croisé péres
(2 niveaux) x troupeaux (2 niveaux). Les des-
cendants des deux péres sont plus ou moins
bien répartis dans les deux troupeaux. Leurs
performances peuvent servir a la comparai-
son des effets "élevage” ou des valeurs géné-
tiques des péres. Les péres 1 et 2 ont chacun
40 descendants (80 dans le dispositif F). La
répartition de ces descendants differe d'un
dispositif a I'autre. Le dispositif A montre une
situation équilibrée, chaque pére a la moitié
de ses descendants dans chacun des deux
troupeaux. A l'opposé, dans le dispositif E
chaque pére a ses descendants dans un seul
des deux troupeaux.

En s'intéressant a la connexion des trou-
peaux, ou des peéres si on les considére en
tant qu'effet fixe (on ne tient compte que de
I'information apportée par les données), la
valeur prise par le critere y varie entre 1,
qguand le dispositif est complet et équilibré
(dispositif A), et 0, quand le déséquilibre est
extréme (dispositif E non connecte). En inté-
grant l'information a priori sur les péres, le
CD de contraste entre les valeurs génétiques

des deux péres est compris entre 0,78 (dispo-
sitif A) et 0 (dispositif E). Dans ce dernier cas,
les effets de milieu (ici troupeau) et génétique
qui conditionnent la valeur de la performance
sont confondus. Le dispositif ne permet pas
d’estimer la part de l'une et l'autre de ces
composantes. Par un phénoméne de vase
communicant, des différences dues a un effet
de milieu peuvent ainsi étre considérées
comme des différences génétiques et vice
versa. La comparaison des effets "élevage" ou
des valeurs géneétiques des peres n'est pas
valable avec un tel dispositif. La diminution
progressive de la valeur du CD du contraste
entre les deux peres traduit la diminution du
nombre de performances sur lesquelles est
basée la comparaison et, dans le cas d'une
absence de connexion, la diminution du
nombre de péres pouvant réellement étre
compareés.

La notion de continuité introduite par
Foulley et al (1984) permet de rendre compte
de la détérioration progressive de la structure
des dispositifs considérés (en passant du dis-
positif A au dispositif E) pour comparer la
valeur génétique des péres ou les effets "trou-
peau". De facon intuitive, il est clair que la
comparaison des péres ou des troupeaux est
de plus en plus difficile de la situation A a la
situation D. Elle n'aaucun sensen E (y =0 et
CD = 0). La comparaison, par exemple de la
valeur génétique des péres, repose sur la pré-
sence simultanée dans un méme troupeau de
certaines de leurs performances. Dans le cas
B par exemple, si I'on suppose I'appartenance
du pére 1 au troupeau 1 et du péere 2 au trou-
peau 2, les 10 performances du pére 1 dans le
troupeau 2 et les 10 performances du pére 2
dans le troupeau 1 permettent la comparaison
directe de leurs valeurs génétiques. Cette

Tableau 2. Les différents dispositifs étudiés et leurs caractéristiques.

Dispositif Dispositif
équilibreé équivalent au
Pére Pére y  CD. équivalent’ A
1 2
Dipositif A Troupeau 1 20° 20 1 ‘ 0,78 20 20 20 20
Troupeau 2 20 20 20 20 20 20
Dispositif B Troupeau 1 30 10 0,75 | 0,73 15 15 40 13
Troupeau 2 10 30 15 15 13 40
Dispositif C Troupeau 1 35 5 0,44 | 0,61 9 9 80 11
Troupeau 2 5 35 9 9 11 80
Dispositif D Troupeau 1 39 1 0,10 | 0,26 2 2 400 10
Troupeau 2 1 39 2 2 10 400
Dispositif E Troupeau 1 40 0 0 | 0 0 0 / /
Troupeau 2 0 40 0 0 / /
Dispositif F Troupeau 1 40 40 1 | 0,88 40 40 40 40
Troupeau 2 40 40 40 40 40 40

2 CD de la comparaison des valeurs génétiques des peres 1 et 2 (héritabilité : 0,33)
b Equivalence en terme de précision de comparaison entre les deux troupeaux ou péres
¢ Nombre de descendants du pére 1 dans le troupeau 1
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comparaison, a effectif total constant (40 des-
cendants par pére) ne repose donc que sur
2x20, 2x10, 2x5, 2x1 et 0 données, pour les
situations A, B, C, D et E, respectivement.

Le critére y prend la valeur de 1 pour les
deux dispositifs complets et équilibrés, Aet F,
différenciés uniquement par le nombre de
performances. Le CD quant a lui vaut 0,78
pour le dispositif A et 0,88 pour le F. La juxta-
position de ces résultats illustre le fait que,
par construction (choix de la variance de
référence), le critére y ne s'intéresse qu'a la
structure des données, alors que le CD mesu-
re une quantité d'information.

La qualité globale d'un dispositif dépend a
la fois des aspects structure et quantité. En
terme de quantité, il est intéressant de mesu-
rer I'effort qu'il faudrait consentir (sur la taille
de la descendance dans cet exemple) pour
compenser la perte de précision observée en
raison de la dégradation de la structure des
données. Pour cela, I'expression littérale de la
VE a été développée ; elle integre a la fois les
paramétres de taille de la descendance et de
sa répartition. A l'inverse, la précision obser-
vée en situation de déséquilibre pourrait étre
obtenue avec une taille moindre si le disposi-
tif etait équilibré. Nous appellerons cette
taille, la taille de descendance efficace. Par
exemple, en conservant la structure du dispo-
sitif B (I'effectif des différentes cases varie
dans une méme proportion), il faudrait
53 descendants par pére pour compenser le
déséquilibre dans la répartition des données
et retrouver la précision obtenue avec le dis-
positif A, parfaitement équilibré avec 40 des-
cendants par pére. L'approche inverse permet
de voir que le dispositif B, déséquilibré, pro-
cure la méme précision qu'un dispositif com-
plet équilibré (du type A) dans lequel chacun
des peres aurait 30 descendants (15 dans
chaque troupeau). Le seul déséquilibre abou-
tit au fait que, en terme de précision, les
40 descendants "n'en valent" finalement que
30 efficaces. Le dispositif D, et a fortiori le E,
illustrent combien peut étre grande la perte
d'efficacité d'un dispositif du seul fait de sa
structure, et donc d'une connexion plus ou
moins déficiente.

Dans l'absolu, si A et F ont la méme struc-
ture, le dispositif F est bien sir préférable car
les comparaisons sont basées sur 2x40 don-
nées au lieu de 2x20. La traduction des VE en
terme de nombre de descendants efficaces
est explicite (40 pour le dispositif A et 80 pour

le F). Les valeurs des CD de contraste l'illus-
trent bien. Cette supériorité du dispositif F
est aussi traduite par la valeur des CD indivi-
duels des animaux (0,39 et 0,44 dans les dis-
positifs A et F, respectivement). Il est impor-
tant de noter que, malgré un nombre correct
de données par pére, les CD individuels sont
assez faibles en raison du faible nombre de
péres inclus dans le dispositif.

3.2 / Spécificité de la génétique
animale

Lorsque qu'un facteur est considéré comme
aléatoire, comme précisé précédemment, les
estimations reposent a la fois sur l'informa-
tion a priori (génétique et statistique) et I'in-
formation apportée par les données. Dans le
cas du dispositif E, il n'y a pas d'information
apportée par les données pour la comparai-
son des effets "pére" ou "troupeau” (y = 0 et
CDy = 0). En revanche, si l'effet "pére" est
considéré comme aléatoire, l'information a
priori est toujours présente. Elle permet
donc la réalisation pratique des estimations,
mais la présence de cette seule information
minimale peut avoir des conséquences
néfastes sur la qualité de ces estimations si la
connexion par les données n'est pas assurée.
L'exemple du tableau 3 permet d'illustrer ces
propos.

Deux dispositifs sont considérés : I'un est
complet et équilibré ; le second, comme le
montrerait I'application de la régle de Searle
(1986) n'est pas connecté par les données.
Dans ce dernier dispositif, seuls les péres 1 et
2 d'une part, et 3 et 4 d'autre part sont connec-
tés deux a deux. Les performances des des-
cendants des 4 peres sont sous l'influence du
facteur "troupeau" a deux niveaux. Pour le
dispositif connecté, les valeurs génétiques
centrées sur 0, estimées a l'aide d'un modéle
prenant en compte les deux facteurs de varia-
tion, augmentent du pere 1 au pere 4
(figure 1). Dans le dispositif non connecté,
afin d'illustrer I'incidence sur les valeurs esti-
mées de la seule structure du dispositif, le
nombre de descendants de chaque pére (40)
est identique a celui du dispositif connecté,
mais leur répartition est différente. Cette
seule répartition entraine des biais d'estima-
tion trés importants, le classement des peres
est en effet largement modifié. Par exemple,
le pere 2 qui était troisieme devient premier.
La structure des données ne permet pas d'es-

Tableau 3. Répartition dans deux troupeaux et moyenne des performances des descendants de péres
pour deux dispositifs utilisés pour I'évaluation génétique sur le gain moyen quotidien entre 3 et 70 jours

(GMQ 30-70, en grammes) chez les ovins.

Répartition des descendants

GMQ moyen
par pére et troupeau

Pérel Pere2 Pere3 Pere4

Perel Pére2 Pere3 Pére4

Dispositif Troupeau 1 20 20 20 20 360 | 380 | 384 | 396
connecté Troupeau 2 20 20 20 20 330 | 350 | 354 | 366
Dispositif Troupeau 1 40 40 0 0 360 | 380 / /
non connecté Troupeau 2 0 0 40 40 / / 354 | 366
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Figure 1. Influence de la connexion sur I'estimation de la valeur génétique des péres (I'héritabilité du

GMQ 30-70 a été fixée a 0,33).

Dispositif
connecté
Pére 1 Pére 2 Pére 3 Pére 4
| | |
| | |
-156 +3,1 +125
Dispositif A . R .
non connecté Pere 1 Pere 3 Pére 4 Pére 2
| | | |
| | | |
-7.8 -4,7 +4,7 +78

timer sans confusion les effets "pére" et "trou-
peau". Des performances moindres en raison
d'un effet "troupeau” défavorable sont attri-
buées a la valeur génétique considérée alors a
tort comme moindre. A l'inverse, un effet
"troupeau"” favorable aboutit a une surestima-
tion des valeurs génétiques. Le manque de
connexion par les données peut donc avoir
pour conséquence de sélectionner des ani-
maux qui ne devraient pas I'étre, les meilleurs
animaux pouvant étre éliminés. Le progres
génétique alors réalisé peut étre fortement
diminué, uniquement a cause d'une réparti-
tion non optimale des données. La figure 1
permet d'illustrer que, méme dans le disposi-
tif globalement non connecté, les peres
connecteés entre eux, puisque utilisés dans un
méme milieu, sont comparables. Leur classe-
ment respectif est bon et la différence de
valeur geneétique est bien estimée. L'écart
entre les péres 1 et 2 est de 15,6 dans les deux
dispositifs. Le probléme se situe dans la com-
paraison du groupe des péres 1 et 2, avec le
groupe des peres 3 et 4. En l'absence de
connexion par les données, par hypothése les
péres sont supposés appartenir a une méme
population, donc ils deviennent théorique-
ment comparables. Mais comme il n'y a pas
de données permettant de préciser le niveau
génétique relatif des deux groupes de péres
connectés (1 et 2/ 3 et 4), la différence géné-
tique est supposée nulle (figure 1).

Les péres 1 et 2 d'une part, et 3 et 4 d'autre
part, étant regroupés, le CD du contraste
entre ces deux groupes est de 0,78 pour le dis-
positif connecté alors qu'il est de 0 dans le cas
contraire. Méme si la réalisation pratique des
estimations est possible, la valeur nulle du CD
de contraste montre qu'elles ne sont pas
exploitables car insuffisamment précises.

En conclusion, sans information a priori sur
les effets, quand le dispositif n'est pas
connecté par les données, I'estimation
conjointe des facteurs de variation n'est pas
mathématiquement réalisable. A I'opposé, si
I'effet est considéré comme aléatoire, la com-
paraison des valeurs génétiques peut théori-
guement étre faite. Toutefois, si les animaux
ne sont pas apparentés, I'absence de données
ne permet en rien de distinguer deux animaux
considérés comme issus d'une méme popula-
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tion, ils sont donc supposés avoir la méme
valeur génétique. Bien que réalisable, la com-
paraison peut étre fortement biaisée. Seul un
contrdle du niveau de connexion du dispositif
par les données permet de déceler une telle
éventualité.

Les deux dispositifs envisagés ici pour I'es-
timation des valeurs génétiques sont
extrémes quant a la connexion. La connexion,
méme si elle n'est pas totalement absente,
peut aussi s'avérer tres faible. Les estimations
reposent dans ce cas sur un nombre de don-
nées trés restreint, ce qui augmente les
risques que les données soient soumises a des
facteurs non contrélés et inconnus. Des
risques élevés de biais sont donc a craindre
aussi dans ce type de situation.

4 [ Implications dans les
schémas de sélection

4.1 / Des risques de mauvaise
connexion

Les dispositifs présentés ci-dessus sont
volontairement trés simples, mais dans leur
principe ils sont tout a fait généralisables.
Replacés dans le contexte d'un schéma de
sélection, les notions de connexion, de fac-
teurs de nuisance et d'intérét conservent
toute leur signification.

La notion de connexion recouvre les carac-
téristiqgues communes (environnementales ou
génétiques) des individus, milieux ou perfor-
mances sur lesquelles sont basées les compa-
raisons. Les facteurs de nuisance et d'intérét
varient selon le schéma de sélection et I'ob-
jectif de I'étude. D'une fagon générale, la pré-
sence de facteurs de nuisance est liée au fait
gue les performances sont effectuées dans
des lieux différents et/ou a des moments dif-
férents. A titre d'exemple, les facteurs "trou-
peau", "station de contrdle", "région", "pays"
peuvent apparaitre comme facteurs de nui-
sance spatiaux, alors que les facteurs "sai-
son", "année", "numéro de la bande de contré-
le" sont des facteurs de nuisance temporels.
Le plus souvent d'ailleurs, les deux types de
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facteurs coexistent. Dans le cadre des évalua-
tions génétiques, les facteurs "pére", "animal"
ou encore "groupe d'animaux” sont des fac-
teurs classiques. Cependant, pour étudier I'in-
cidence de facteurs non genétiques, il est
aussi possible d'inverser le réle donné a ces
facteurs et de s'intéresser & la connexion
entre troupeaux, pour I'étude des effets "éle-
vage" par exemple.

En conclusion, quel que soit le schéma de
sélection, des qu'il y a une certaine comparti-
mentation de la population selon des facteurs
temporels ou spatiaux, la connexion peut étre
déficiente. Avec une mauvaise connexion, la
perte d'efficacité est inévitable.

4.2 | Effet d'un manque de
connexion sur I'efflca(_:lté
d'un schéma de sélection

L'évaluation génétique des animaux repré-
sente une étape clé du processus de sélection.
Elle permet le classement des animaux candi-
dats a la sélection sur la base des valeurs
génétiques estimées. Il doit étre le plus
proche possible de celui qui pourrait étre éta-
bli sur les valeurs génétiques réelles si celles-
Ci étaient connues. La qualité de I'évaluation
génétique dépend de nombreux facteurs, en
particulier de la structure des données.

Ainsi qu'illustré précédemment, un manque
de connexion peut entrainer des erreurs de
classement des animaux, la sélection n'est
alors pas optimale et le potentiel génétique du
schéma de sélection est sous-utilisé. Hanocq
et al (1996) ont illustré ce phénomene par
simulation dans un schéma de testage sur
descendance compartimenté en sous-popula-
tions (centres de production de semence).
L'héritabilité était de 0,25 et, a la premiere
génération, la différence de niveaux géné-
tiqgues minimale entre centres était de
0,4 écart type génétique. La perte de progrés
génétique s'élevait, a chaque génération, a
20 % du progres qui aurait pu étre réalisé si il
n'y avait pas eu de probléme de connexion. lls
ont aussi montré que ce mauvais choix se
répercutait sur les générations suivantes : le
manque de connexion a un instant donné a
aussi un effet néfaste durable. Ces résultats
montrent bien qu'il est impératif de savoir dia-
gnostiquer I'existence d'une connexion défi-
ciente dans un schéma de sélection.

4.3/ Bilan du niveau de
connexion dans un schéma
de sélection

a / Difficulté de diagnostic

- au niveau du schéma lui-méme

Le fait de procéder par simulation facilite
I'étude de I'incidence d'un mauvais niveau de
connexion sur le fonctionnement d'un sché-
ma de sélection. En effet, méme si les valeurs
génétiques sont estimées comme en réalité,
les valeurs génétiques "vraies" sont elles aussi
connues. La validité des estimations peut
donc étre vérifiée par comparaison aux vraies
valeurs. Dans la réalité, le sélectionneur ne
dispose que d'une seule source d'information,

les estimations de valeurs génétiques. Si cette
estimation est erronée comme dans I'exemple
de la figure 1, I'image qu'il a de la réalité n'est
pas fidele, mais il ne peut pas s'en apercevoir
au seul examen des résultats obtenus. Pour
cela il doit faire une étude spécifique de la
connexion dans le schéma. Il est aussi impor-
tant de rappeler que, pour permettre une esti-
mation correcte du progrés génétique, les
connexions doivent étre assurées dans l'espa-
ce, a un moment donné (pour comparer entre
eux les animaux de I'ensemble du schéma) et
dans le temps (pour comparer d'une année
sur l'autre les valeurs obtenues).
Contrairement a une idée recue, le "BLUP-
modele animal" n'est pas garant d'une estima-
tion sans biais et précise du progres génétique
(Ollivier 1994) ; celle-ci requiert en particulier
certaines contraintes sur la structure du dis-
positif analysé (générations chevauchantes,
accouplements répétés, lot témoin) qui
concourent & la réalisation d'une bonne
connexion.

- dans un contexte concurrentiel

Le manque de connexion pose probléme
pour le fonctionnement interne d'un schéma,
mais il devient encore plus pénalisant dans un
contexte concurrentiel. Le progrés génétique
n'est pas un indicateur suffisant de la perfor-
mance d'un schéma, il faut aussi pouvoir
situer le niveau génétique de la population par
rapport aux concurrents. Si chaque schéma
fonctionne indépendamment des autres, il est
impossible de comparer le niveau génétique
des différents schémas et de faire un classe-
ment unique des animaux de I'ensemble de la
population. Disposer de ce classement est
pourtant primordial pour I'élaboration d'une
stratégie de sélection et pour l'instauration et
l'orientation des échanges commerciaux
nationaux et internationaux.

b / Mesure objective de la connexion
dans les schémas de sélection

Le critere y permet de mesurer objective-
ment la connexion dans les schémas de sélec-
tion méme si ceux-ci sont parfois trés com-
plexes. L'utilisation de ce critére parait dis-
proportionnée pour des dispositifs aussi
simples que ceux présentés dans les tableaux
2 et 3, mais devient tres vite impérative dans
les situations réelles. Des algorithmes infor-
matiques (Weeks et Williams 1964, Fernando
et al 1983) permettent d'identifier les élé-
ments (génétiques ou environnementaux)
non connectés, ou encore les sous-ensembles
connectés de la population. La mesure conti-
nue de la connexion suppose le calcul de tres
nombreux coefficients de connexion y entre
tous les animaux ou troupeaux pris deux a
deux. La simple moyenne de tous les coeffi-
cients calculés étant trés peu informative, il
est commode de les analyser a I'aide de tech-
niques statistiques de classification. Ces tech-
nigues permettent une visualisation gra-
phique synthétique de la structure de la popu-
lation et par conséquent l'identification aisée
des éléments pas ou peu connectés au reste
de la population. Hanocq et al (1992) ont uti-
lisé ce type d'approche en races bovines allai-
tantes Limousine et Maine Anjou et ont ainsi
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pu illustrer le rdle majeur que tenaient les tau-
reaux d'insémination artificielle dans I'éta-
blissement de la connexion des taureaux de
monte naturelle, utilisés pour la plupart dans
un seul troupeau.

La démarche générale utilisée pour étudier
la connexion consiste & identifier les facteurs
de nuisance pouvant exister dans le schéma
analysé. Bien que pouvant étre multiples, sou-
vent un seul d'entre eux s'avere étre limitant
pour la connexion des facteurs d'intérét.
L'utilisation du critére y permet d'ailleurs de
tester I'importance respective des différents
facteurs de nuisance. Cette étude préliminai-
re étant faite, il est possible de ne focaliser
I'étude que sur le ou les facteurs prépondé-
rants (Hanocq et al 1992). Ainsi, l'utilisation
d'un modéle pére prenant en compte la
majeure partie des sources de connexion est
souvent commode a utiliser. Par ailleurs, si
dans les dispositifs présentés dans ce texte, la
connexion est assurée par la diffusion des
males, il y a souvent plusieurs sources de
connexion (vente d'animaux, ...) (Hanocq et
Boichard 1999). Il s'avére qu'il est la aussi
possible de ne prendre en compte que la sour-
ce principale de connexion. Les autres
sources de connexion ignorées pour l'analyse
sont additionnelles et peuvent éventuelle-
ment améliorer la situation minimaliste alors
décrite. Globalement, la connaissance appro-
fondie de la population étudiée permet sou-
vent la simplification des études.

Des études ont déja été menées avec le cri-
tére y ou des critéres au principe similaire
dans plusieurs populations bovines, ovines et
porcines (Foulley et al 1990, Hanocq et al
1992, Laloé et al 1992, Banos 1993, Hofer
1994, Hanocq 1995). Kennedy et Trus (1993),
Hanocq et al (1996) et Hanocq (1996) I'ont fait
sur des exemples de taille réduite ou lors de
simulations. Elles sont parfois complétées
d'une analyse spécifique des aspects quantita-
tifs a l'aide du CD de contraste (Hanocq et
Boichard 1999). L'utilisation du CD de
contraste s'avére trés intéressante pour
mesurer la précision de comparaison des
niveaux génetiques de groupes d'animaux.
Ces groupes peuvent étre constitués volontai-
rement (appartenance a une méme unité de
sélection ...) ou reconnus comme tels grace a
I'étude de la connexion dans la population
avec le critere y.

Globalement, le critére y permet de décrire
la structure des données dans un dispositif
(ou une population). Il peut ainsi étre utilisé,
soit pour une description a posteriori de don-
nées déja réalisées, soit dans le cadre de la
planification expérimentale. Le CD de
contraste, quant a lui, permet plutét d'indi-
quer dans le cadre des évaluations génétiques
la précision permise par la connexion du dis-
positif.

4.4 [ Utiliser les résultats: des
études de la connexion

En terme de planification expérimentale,
les aspects quantitatifs et structuraux relatifs
aux données sont a envisager simultanément
et doivent étre totalement intégrés dans la
conception d'un protocole. Dans le cadre de

INRA Productions Animales, mai 1999

I'évaluation génétique des animaux basée sur
un contréle de performances en ferme, la
situation est totalement différente. Dans la
grande majorité des cas, la réalisation des
performances est beaucoup moins planifiée,
et les caractéristiqgues des données ne sont
découvertes qu'au moment d'effectuer I'éva-
luation génétique. L'étude de la connexion
permet une description objective de la struc-
ture de la population (niveau global de
connexion et homogénéité). Les regles de
décision quant a l'utilisation pratique des
résultats de I'étude peuvent toutefois avoir
une part d'arbitraire. Pour se fixer un seuil
minimum d'acceptabilité pour le critere vy,
comme pour I'exemple du tableau 2 il est pos-
sible de relier les valeurs obtenues a ce
qu'elles traduisent pour la population étudiée,
c'est-a-dire le nombre de données sur lequel
reposent les comparaisons correspondantes.
L'étude de la connexion peut aboutir a diffé-
rents types de conclusions.

a / Le niveau de connexion
est jugé suffisant

La structure des données ne s'avere pas
limitante - la structure de la population est
homogeéne et les quantités de données mises
en jeu sont suffisantes - cela garantit une
bonne précision des comparaisons mais ne
renseigne pas sur l'éventuelle existence de
biais qui dépendent de la représentativité des
données de connexion sur lesquelles sont
basées les comparaisons. Cette représentati-
vité n'est permise qu'en l'absence de facteurs
parasites affectant spécifiquement et de
facon non contrélée les performances, il peut
s'agir par exemple de traitements préféren-
tiels. Hanocq (1995) a spécifiquement étudié
cette notion de représentativité des données
en race bovine laitiere Holstein. Méme en
I'absence de probleme de connexion, il insis-
te sur le cété primordial de la planification
rigoureuse et contrélée d'une certaine part
des connexions (ici grace a l'utilisation
conjointe de jeunes taureaux mis en testage)
afin de disposer d'un certain nombre de don-
nées dont il est possible de contréler a priori
la représentativité.

b / Le niveau de connexion
doit étre amélioré

Pour que les estimations puissent étre faites
avec une précision acceptable, le niveau de
connexion doit parfois étre amélioré. La
représentation graphique de la population, a
l'aide des techniques de classification par
exemple, permet d'identifier les points faibles
d'un schéma de sélection quant a la
connexion (Hanocq et al 1992). Certaines dis-
positions de planification sont a prendre pour
renforcer ou méme établir les connexions la
ou elles s'avérent déficientes. Les actions
envisageables et la marge de manceuvre du
sélectionneur dépendent de I'espéce concer-
née, de ses caractéristiques biologiques
(reproduction en particulier..), de la structure
du schéma de sélection et parfois de son
contexte historique.

La planification a pour objectif la réalisa-
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tion contrdlée de connexions dans la popula-
tion. Dans les populations sélectionnées
d'animaux domestiques, elle concerne sur-
tout [l'utilisation raisonnée des maéles. Les
méles ont un pouvoir de diffusion dans le
temps et I'espace plus grand que les femelles.
La technique de I'Insémination Artificielle
(1A), en semence congelée ou fraiche, consti-
tue un outil privilégié et trés performant. Son
utilisation a grande échelle comme dans les
races bovines laitiéres permet I'établissement
d'un niveau de connexion satisfaisant
(Hanocq et Boichard 1999). De nombreux
males y sont utilisés et chacun dans de nom-
breux troupeaux sur plusieurs années, ce qui
permet un nombre important de connexions
directes (les plus efficaces) entre animaux et
de méme entre troupeaux.

Pour des raisons techniques ou historiques,
I'utilisation spontanée de I'lA est souvent limi-
tée pour les races ovines et bovines allai-
tantes. Elle ne suffit pas a garantir la
connexion de I'ensemble des troupeaux et
doit donc étre planifiée. Un taux méme
important d'lA dans un schéma de sélection
peut en effet étre moins efficace pour I'éta-
blissement de connexions qu'un taux plus
réduit accompagné de planification (Hanocq
et al 1992). Méme si les animaux ont une
capacité de diffusion relativement réduite (en
terme de nombre de troupeaux), une planifi-
cation rigoureuse permet la réalisation des
connexions de proche en proche. L'utilisation
de semence fraiche pour la création de
connexions peut étre tres efficace.
Historiqguement, en France, les premiéres pla-
nifications effectuées en ferme ont été instau-
rées en races bovines allaitantes (Foulley et
Sapa 1982) sur la base d'études antérieures
(Foulley et Clerget-Darpoux 1978, Foulley et
Ménissier 1978, Foulley et Bibé 1979). Elles
ont permis l'augmentation de la taille du
noyau de sélection et I'amélioration de I'effi-
cacité du schéma sélection. Dans des situa-
tions particuliéres, il est aussi possible d'utili-
ser les relations de parenté pour créer des
connexions (par exemple grace a l'utilisation
de males apparentés dans différents lieux ou
a différentes époques), mais la maitrise de la
planification est beaucoup plus délicate. Cela
pourrait étre éventuellement le cas dans des
dispositifs ou une grande maitrise du fonc-
tionnement est possible, comme par exemple
dans les stations de contrdle de perfor-
mances.

En pratique, I'établissement de connexions
suppose un minimum d'échanges génétiques.
Dans des situations de compétition intense
entre organismes de sélection, il peut y avoir
une certaine réticence a effectuer ces
échanges. Pour les raisons évoquées précé-
demment, ces échanges sont pourtant pri-
mordiaux et les organismes ont de toute
facon tout intérét a utiliser les meilleurs
reproducteurs de la population du moment,
guelle que soit I'origine de ces reproducteurs.
Les différences génétiques entre organismes
ne sont généralement pas suffisamment
importantes pour que les meilleurs reproduc-
teurs ne puissent pas étre dans l'un quel-
conque des organismes quel que soit son
niveau génétique moyen (Banos et Smith

1991). Hanocq et al (1996) ont montré que les
connexions entre organismes concurrents ne
pénalisaient pas les meilleurs du moment si
leur stratégie de renouvellement était bien
raisonnée. Par contre, elles permettent d'aug-
menter le progres génétique global a terme,
en particulier en augmentant les origines
génetiques et la taille du noyau de sélection.
Ce gain d'efficacité est primordial pour des
organismes nationaux (méme en concurren-
ce) dans un contexte de compétition interna-
tionale. Plus généralement, une bonne maitri-
se de la connexion doit permettre de se situer
entre la sélection en population unique et la
sélection en lignées comparées, combinant
ainsi les avantages de la premiére pour I'effi-
cacité et ceux de la seconde pour la préserva-
tion de la variabilité.

¢ / Des éléments de la population
sélectionnée ne sont pas connectés

Quand l'analyse de la connexion indique
que la population sélectionnée est trés hété-
rogéne, a tel point qu'elle est constituée de
sous-ensembles non connectés les uns aux
autres, pour une plus grande efficacité, des
connexions planifiées doivent absolument
étre instaurées a terme. Toutefois, cette plani-
fication des données ne prend pas effet immé-
diatement, seules les évaluations génétiques
futures en bénéficieront. En attendant, il
convient de prendre les dispositions néces-
saires & une exploitation correcte des résul-
tats de I'évaluation génétique déja effectuée.

Malgré un manque de connexion, il est
important d'inclure une quantité maximale
d'information dans l'analyse en prenant en
compte I'ensemble des données (a moins que
celles-ci ne soient pas représentatives de la
population). L'évaluation génétique ainsi
effectuée, les résultats fournis doivent cepen-
dant étre considérés différemment selon
gu'ils concernent la partie connectée de la
population ou non. Ce qui est vrai pour un
manque de connexion l'est aussi pour un
niveau de connexion insuffisant. De méme
que les animaux qui ont un CD insuffisant
n‘ont pas d'index publié, ceux qui ne sont pas
connectés au reste de la population ou insuf-
fisamment ne peuvent pas participer au sché-
ma de sélection. Un CD minimum garantit
une quantité d'information minimale néces-
saire a la publication d'un index, un y et un
CD de contraste minimum garantissent une
connexion suffisante pour que les index
publiés puissent étre comparés a ceux des
animaux du noyau de sélection.

Conclusion

L'évaluation génétique des animaux utilise
des informations de nature diverse (perfor-
mances, généalogies, hypothéses statistiques
et génétiques ...) collectées dans des condi-
tions de milieu variées qui influencent la
valeur des performances enregistrées. Il y a
donc un risque de confusion entre les effets
génétiques et environnementaux. Les proprié-
tés théoriques des outils statistiques doivent
permettre de s'affranchir de ces difficultés,
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Dans les schémas
de sélection, il est
parfois nécessaire
d’augmenter

le niveau de
connexion, par
exemple en
planifiant des
inséminations
artificielles.
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mais pour cela, la structure de I'information
doit étre adéquate et la quantité de données
mises en jeu suffisante. Si c'est le cas, la com-
paraison de la valeur génétique des animaux
(et celle des effets de milieu) inclus dans
I'évaluation génétique a un sens : ils sont dits
"connectés" et les comparaisons sont exploi-
tables. La notion de connexion recouvre les
caractéristigues communes (environnemen-
tales et génétiques) des individus, milieux et
performances sur lesquelles sont basées les
comparaisons.

La taille des schémas de sélection est
importante et leur structure complexe, des
outils sont disponibles pour étudier la
connexion dans de telles situations. La bonne
connaissance de la population et du schéma
permet en outre de simplifier les analyses en
ne se focalisant que sur les éléments limi-
tants. Un bon niveau de connexion est néces-
saire pour que le progres génétique créé soit
optimal et puisse étre utilisé au mieux. La
guantité de données doit étre suffisante pour
pouvoir estimer correctement les valeurs
génétiques (mesure grace au CD), mais, de
surcroit, les données doivent étre suffisam-
ment bien structurées (mesure grace au crité-

re y). Les efforts effectués pour I'obtention
d'une quantité suffisante de données peuvent
étre ruinés si la structure n'est pas bonne.
L'absence de traitements préférentiels agis-
sant sur les performances doit aussi étre veri-
fiée. Si le niveau de connexion dans un sché-
ma de sélection n'est pas suffisant, il est pos-
sible de I'améliorer progressivement ; I'utili-
sation raisonnée de l'insémination artificielle
devient alors primordiale. De maniere généra-
le, une méthodologie statistique aussi sophis-
tiquée soit-elle ne saurait pallier des insuffi-
sances et lacunes du dispositif. La maitrise de
la connexion participe donc a cet effort indis-
pensable de valorisation des données et des
contrdles de performances.
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Abstract

An overview of connectedness in animal breeding.

The connectedness was defined through a statistical
approach, and under the specific animal breeding
situation. A good level of connectedness, ie a balanced
distribution of the records across the levels of the gene-
tic and environmental factors, is absolutely necessary
for estimating and comparing the factors (herd effect,
breeding values ...) involved in a linear model of gene-
tic evaluation. A criterion, varying continuously from 0
(complete disconnection) to 1 (perfect connection),
was used for measuring the level of connectedness. The
estimations provided are only useful when their accu-
racy is sufficient, thus only if the number of records
upon which they rely is large enough. A criterion, used
for measuring such accuracy, is also presented. The
properties of these criterions were presented in a

single theoretical design. Such an approach was also
used for illustrating the decrease in the selection sche-
me efficiency due to a lack of connectedness. In the
context of a selection scheme, geographical and envi-
ronmental factors are known to greatly influence the
degree of connectedness. A lack of connectedness is not
easy to be detected by the breeder. A specific study of
the connectedness and of the reliability of the data is
then necessary before performing a genetic evaluation.
The main situations encountered in the selection
schemes (disconnectedness, insufficient or good
connectedness) and their consequences on the bree-
ders' strategy are discussed.

Hanocq E., Tiphine L., Bibé B., 1999. Le point sur

la notion de connexion en génétique animale.
INRA Prod. Anim., 12, 101-111.

INRA Productions Animales, mai 1999



