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Corrélations génétiques entre les caractéristiques numériques et pondérales de la portée, la
variabilité du poids des porcelets et leur survie entre la naissance et le sevrage 

Les paramètres génétiques des tailles et des poids de portée, des moyennes et de l’hétérogénéité (écarts types intra-por-
tée) des poids individuels des porcelets à la naissance, à 21 jours et au sevrage, des taux de survie à la mise bas
(TSMB) et en allaitement (TSALL) ont été estimés dans une population Large White par la méthode du maximum de vrai-
semblance restreinte appliquée à un modèle animal multicaractère. Un total de 1958 portées produites par 1131 truies
a été analysé. La taille de la portée au sevrage et les taux de survie présentent une variabilité phénotypique élevée, mais
sont très faiblement héritables (0,02±0,01 à 0,03±0,01). Les autres caractères ont des héritabilités plus élevées, mais
qui restent faibles pour les tailles et les poids de portée (0,11±0,02 à 0,13±0,03) ou les écarts types des poids de por-
celets (0,06±0,01 à 0,10±0,02) et sont modérées pour les poids moyens des porcelets (0,20±0,02 à 0,32±0,03). Un
antagonisme génétique est observé entre TSALL d’une part, TSMB, la taille et le poids de la portée à la naissance d’autre
part (-0,22±0,32 à -0,57±0,51). De même, l’hétérogénéité des poids de porcelets est génétiquement associée à une
moindre survie des porcelets à la mise bas (-0,21±0,19 à -0,35±0,25) et surtout en allaitement (-0,44±0,23 à 
-0,99±0,06). Les poids moyens des porcelets présentent des corrélations génétiques modérément favorables avec TSALL
(0,13±0,19 à 0,34±0,23), mais défavorables avec TSMB (-0,01±0,27 à -0,49±0,24).

Genetic correlations between litter size and weights, piglet weight variability and piglet survival
from birth to weaning

Genetic parameters of litter size, litter weight, mean and heterogeneity (within-litter standard deviation) of individual
piglet weights at birth, 21 days of age and at weaning, of perinatal (PSR) and birth to weaning (BWSR) survival rates
were estimated in a Large White population using restricted maximum likelihood methodology applied to a multiple trait
animal model. A total of 1958 litters produced by 1131 sows was analysed. Litter size at weaning and survival rates
had a high phenotypic variability, but very low heritability values (0.02±0.01 to 0.03±0.01). The heritability estimates
were larger for the other traits, but remained rather low for litter size and litter weights (0.11±0.02 to 0.13±0.03) as
well as standard deviation of piglet weights (0.06±0.01 to 0.10±0.02), and were moderate for mean piglet weights
(0.20±0.02 to 0.32±0.03). A genetic antagonism was obtained between BWSR on one hand, PSR, litter size and
weight at birth on the other hand (-0.22±0.32 to -0.57±0.51). Similarly, piglet weight heterogeneity was genetically
associated with lower piglet survival rates at farrowing (-0.21±0.19 to -0.35±0.25) and, above all, from birth to wea-
ning (-0.44±0.23 to -0.99±0.06). Mean piglet weights had moderate favourable genetic correlations with BWSR
(0.13±0.19 to 0.34±0.23), but unfavourable genetic relationships with PSR (-0.01±0.27 to -0.49±0.24).
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INTRODUCTION

Malgré une héritabilité faible, la sélection sur la prolificité a
conduit à une augmentation importante de la taille de la
portée à la naissance au cours des 10 dernières années (TRI-
BOUT et al., 1998 ; 2003). Cette augmentation a fortement
contribué à l’amélioration de la productivité numérique des
truies, mais s’est toutefois accompagnée d’une détérioration
de la survie des porcelets à la mise bas et en allaitement
(TRIBOUT et al., 2003). Cette mortalité supplémentaire
constitue une perte de revenu importante pour les éleveurs.
Elle pose également des problèmes éthiques et peut donner
une image négative de la production porcine. L’amélioration
de la survie péri- et postnatale des porcelets constitue donc
un enjeu important pour la filière porcine.

La survie des porcelets est un caractère complexe et peu
héritable. Dans la littérature, le taux de survie naissance –
sevrage a une héritabilité moyenne de 0,06 (ROTHSHILD et
BIDANEL, 1998 ; DAMGAARD et al., 2001; KNOL, 2001 ;
LUND et al., 2002), le taux de mortinatalité de 0,07 (LEEN-
HOUWERS et al., 1999 ; DAMGAARD et al., 2001 ;
KNOL 2001; LUND et al., 2002). Les pertes de porcelets sur-
viennent avant tout pendant la mise bas ou peu de temps
après (SVENDSEN, 1992, MARCHANT et al., 2000), les
porcelets mourant pour la plupart de faim ou écrasés par la
truie. 

La truie a naturellement un fort impact sur la survie de ses
porcelets, notamment par son aptitude à mettre bas sa por-
tée dans de bonnes conditions, sa production laitière et son
comportement. Au niveau des porcelets eux-mêmes, le poids
de naissance et l’homogénéité des poids intra-portée sont
favorablement liés, sur le plan phénotypique, à la survie
(ENGLISH et SMITH, 1975 ; VAN DER LENDE et DE JAGER,
1991 ; ROEHE et KALM, 2000). Un porcelet plus léger est
en effet moins résistant et plus sensible au froid ; il stimulera
moins la mamelle et obtiendra donc une moindre quantité de
lait et de colostrum ; dans la compétition avec les membres
de sa fratrie, il sera défavorisé et héritera d’une moins
bonne tétine. Dans le cas d’une portée aux poids très hétéro-
gènes, la compétition accrue pour la mamelle tend à exclure
les porcelets les plus faibles, dont la survie est alors compro-
mise ; des poids très hétérogènes traduisent également une
disparité de viabilité des porcelets.

Sur le plan génétique, les relations entre les caractéristiques
de la portée et la survie des porcelets sont mal connues.
Dans une étude sur des cochettes Large White suédoises,
GRANDINSON et al. (2000) ont montré que le poids à la
naissance présentait une corrélation génétique fortement
négative avec la proportion de porcelets écrasés, mais légè-
rement positive avec les taux de mortinatalité et de mortalité
totale. DAMGAARD et al. (2001) ont quant à eux obtenu
des corrélations génétiques positives, mais relativement
faibles, entre l’écart type intra-portée du poids des porcelets
à la naissance et les taux de mortinatalité et de mortalité
naissance – sevrage (respectivement 0,06 et 0,25). L’objectif
de la présente étude est de contribuer à une meilleure
connaissance des liaisons génétiques entre les caractéris-
tiques de la portée et la survie des porcelets en estimant les

corrélations génétiques entre les caractéristiques numériques
et pondérales de la portée, le poids moyen et la variabilité
intra-portée du poids des porcelets et leur survie entre la
naissance et le sevrage.

1. MATERIEL ET METHODES

1.1. Animaux et mesures

Les données utilisées dans cette étude proviennent du trou-
peau de race Large White (LW) du domaine expérimental
INRA de Galle (18520, Avord) de 1988 à 1997. Le trou-
peau a été créé en inséminant une cinquantaine de femelles
LW issues d’un autre élevage expérimental INRA (35500,
Saint-Gilles) avec de la semence de 25 verrats LW présents
en centre d’insémination artificielle. Les descendants mâles et
femelles ont été répartis intra-portée dans quatre lignées
contemporaines. Trois de ces lignées ont ensuite été sélec-
tionnées en vue d’accroître le taux d’ovulation, la survie pré-
natale ou le potentiel glycolytique du muscle long dorsal. La
quatrième lignée était une lignée témoin non sélectionnée. Le
protocole expérimental est détaillé par LARZUL et al. (1995)
et BIDANEL et al. (1996). 

Les femelles étaient conduites en 7 bandes avec un intervalle
de 3 semaines entre chaque série de mise bas. Chaque
femelle effectuait deux mises bas pour lesquelles étaient
dénombrés les nombres de porcelets nés vifs, mort-nés et
momifiés. Les mises bas avaient lieu dans des cases indivi-
duelles. Des adoptions de porcelets étaient pratiquées si
nécessaire. Les truies étaient taries à date fixe quatre
semaines après mise bas. Les porcelets nés vivants étaient
pesés individuellement dans les 24 heures suivant leur nais-
sance, à trois semaines d’âge et au sevrage. 

Aucune différence notable n’ayant été obtenue entre lignées
après 6 générations de sélection pour les tailles et les poids
de portée, nous avons considéré pour cette étude que les
quatre lignées correspondaient à une population unique et
homogène pour les caractéristiques des truies et des portées
entre la naissance et le sevrage. 

1.2. Analyses statistiques

1.2.1. Caractères analysés

Quinze caractères ont été analysés dans cette étude : les
nombres de porcelets nés totaux (NT), nés vivants (NV),
sevrés issus d’une truie (SEV) ou allaités par une truie (ALL),
le taux de survie des porcelets à la mise bas (TSMB), le taux
de survie des porcelets allaités (TSALL), les poids de portée à
la naissance (PPN), à 21 jours (PP21) et au sevrage (PPSEV),
les poids moyens des porcelets à la naissance (PMN), à 21
jours (PM21) et au sevrage (PMSEV), l’écart type intra-por-
tée des poids de porcelets à la naissance (ETN), à 21 jours
(ET21) et au sevrage (ETSEV). TS est calculé comme le rap-
port ALL/CONF où CONF est égal à NV auquel on enlève le
nombre de porcelets retirés et on ajoute le nombre de porce-
lets adoptés. Les caractéristiques pondérales de la portée
(poids total, poids moyen, écart  type) sont calculées à partir
des poids individuels des porcelets nés vivants (naissance) ou
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allaités (21 jours, sevrage). Les valeurs moyennes et les
écarts types des 15 caractères étudiés figurent dans le
tableau 1.

1.2.2. Modèle statistique

Les quinze caractères définis ci-dessus ont été considérés
comme des caractères de la truie. Les composantes de la
variance ont été estimées par la méthode du maximum de
vraisemblance restreinte (REML), appliquée à un modèle ani-
mal multicaractère. Deux modèles différents ont été utilisés.
Le premier modèle incluait les effets fixés du numéro de por-
tée (1,2), de la bande de mise bas (1,98) et les effets aléa-
toires de la valeur génétique de chaque animal et du milieu
permanent lié à chaque truie. Les coefficients de consangui-
nité de la truie et de la portée, ainsi que l’âge de la truie à la
mise bas intra-numéro de portée et l’âge de la portée à la
mesure (à l’exception des caractères mesurés à la naissance)
ont été inclus comme covariables dans le modèle. Il corres-
pond au modèle le plus couramment utilisé dans la littérature
pour les caractères de reproduction. Le second modèle ne
différait du premier que par la prise en compte de l’effet
aléatoire de la portée de naissance de chaque truie.
L’inclusion de cet effet permet de prendre en partie en comp-
te d’éventuels effets de dominance (JOHANSSON et al.,
1994 ; BOLET et al., 2001). Les calculs ont été réalisés à l’ai-
de de la version 4.5 du logiciel VCE (NEUMAIER et GROE-
NEVELD, 1998). 

2. RESULTATS

2.1. Héritabilités

Les estimations d’héritabilité, des effets de milieu permanent
et de la portée de naissance sont rapportés dans le

tableau 2. Les taux de survie, les tailles et les poids de por-
tée, ainsi que les écarts types intra-portée des poids de por-
celets présentent des valeurs d’héritabilité relativement
faibles mais, sauf pour la taille de portée au sevrage (SEV et
ALL), significatives. Des valeurs modérées sont obtenues pour
les poids moyens des porcelets. Les valeurs obtenues à partir
du modèle 2 sont en général plus faibles que celles obtenues
à partir du modèle 1. La différence est liée à la prise en
compte dans le modèle 2 de l’effet du milieu commun de la
portée de naissance, qui apparaît significatif pour la majeu-
re partie des caractères. Seuls la moyenne et l’écart type
intra-portée des poids des porcelets présentent des valeurs
proches de zéro pour ce paramètre. Lorsque cet effet contri-
bue de façon non négligeable à la variabilité du caractère,
le fait de l’ignorer (modèle 1) conduit à surestimer l’héritabi-
lité du caractère (BOLET et al., 2001).

2.2. Corrélations entre caractères

Les corrélations phénotypiques et génétiques entre les carac-
tères de productivité numérique et pondérale de la portée
sont rapportées dans les tableaux 3 et 4, respectivement. Les
tailles de portée à la naissance (NT, NV) et au sevrage (SEV)
sont positivement corrélées entre elles et avec le taux de sur-
vie à la mise bas (tableau 3). Par contre, le taux de survie en
allaitement, favorablement corrélé au nombre de porcelets
allaités, présente un antagonisme génétique avec la taille de
la portée à la naissance et le taux de survie à la mise bas.

Les corrélations phénotypiques et génétiques entre les poids
de portée sont moyennement à fortement posit ives
(tableau 4). De même, les poids moyens des porcelets, ainsi
que les mesures de variabilité de la portée sont fortement
corrélés entre eux. Les corrélations génétiques entre poids de
portée, poids moyens et écarts types sont quant à elles
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Tableau 1 - Nombre de données, moyenne et écart type des 13 caractères étudiés

Abréviation Nombre Moyenne Ecart
d’observations type

Nés totaux par portée NT 1958 10,2 2,8

Nés vivants par portée NV 1958 9,7 2,9

Sevrés par portée SEV 1958 8,2 2,9

Sevrés allaités par portée ALL 1958 8,2 2,8

Taux de survie à la mise bas (%) TSMB 1958 94,6 10,5

Taux de survie en allaitement (%) TSALL 1914 84,4 20,6

Poids de la portée à la naissance (kg) PPN 1958 12,6 3,7

Poids de la portée à 21 jours d’âge (kg) PP21 1848 49,8 13,0

Poids de la portée au sevrage (kg) PPSEV 1864 65,5 16,8

Poids moyen des porcelets à la naissance (kg) PMN 1958 1,3 0,2

Poids moyen des porcelets à 21 jours d’âge (kg) PM21 1848 5,8 1,0

Poids moyen des porcelets au sevrage (kg) PMSEV 1864 7,7 1,2

Ecart type du poids des porcelets à la naissance (kg) ETN 1945 0,21 0,08

Ecart type du poids des porcelets à 21 jours d’âge (kg) ET21 1893 0,84 0,34

Ecart type du poids des porcelets au sevrage (kg) ETSEV 1913 1,08 0,43



moyennement à fortement positives, les corrélations phénoty-
piques étant plus faibles et proches de zéro. 

Les relations entre les caractéristiques numériques et pondé-
rales de la portée figurent dans le tableau 5. Les poids de
portée présentent des corrélations phénotypiques et géné-
tiques positives avec les tailles de portée. A l’inverse, le
poids moyen des porcelets à la naissance présente des cor-
rélations phénotypiques et génétiques modérément négatives
avec la taille de la portée à la naissance et au sevrage. Les
relations s’inversent par la suite, puisque le poids moyen des
porcelets au sevrage est positivement corrélé, sur le plan
génétique, à la taille de la portée à la naissance et surtout
au sevrage. Les liaisons génétiques entre la taille de la por-

tée et les écarts types des poids de porcelets sont quant à
elles positives à la naissance, mais deviennent assez forte-
ment négatives au sevrage. Le taux de survie périnatale pré-
sente des liaisons génétiques négatives avec l’ensemble des
caractères de productivité pondérale à l’exception du poids
de portée à la naissance. Les liaisons phénotypiques sont
faibles ou même positives avec les poids de portée. En
revanche, le taux de survie en allaitement est, sur le plan
génétique, lié de façon modérément favorable aux poids
moyens des porcelets et très favorable aux poids de portée à
21 jours et au sevrage, ainsi qu’à l’homogénéité des poids
de portée. Les relations phénotypiques sont comparables
pour les poids de portée, mais plus faibles pour les
moyennes et les écarts types des poids de porcelets.
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Tableau 2 - Estimations des paramètres génétiques

Tableau 3 - Estimations des corrélations phénotypiques (en dessous de la diagonale) et génétiques 
(au-dessus de la diagonale) entre les caractères de productivité numérique de la portée1

Caractère1 Héritabilité2 Effet de milieu Effet portée2

permanent2

Modèle 13 Modèle 23 Modèle 1 Modèle 2 Modèle 2

NT 0,12 0,10 0,17 0,16 0,04

NV 0,11 0,08 0,17 0,16 0,04

SEV 0,04 0,02 0,19 0,16 0,06

ALL 0,03 0,02 0,12 0,09 0,07

TSMB 0,05 0,02 0,08 0,07 0,05

TSALL 0,04 0,03 0,06 0,02 0,05

PPN 0,14 0,13 0,16 0,15 0,03

PP21 0,10 0,13 0,10 0,06 0,08

PPSEV 0,14 0,11 0,07 0,06 0,08

PMN 0,32 0,32 0,08 0,07 0,00

PM21 0,25 0,25 0,21 0,21 0,00

PMSEV 0,20 0,21 0,20 0,19 0,0

ETN 0,11 0,10 0,00 0,07 0,01

ET21 0,07 0,08 0,01 0,01 0,00

ETSEV 0,07 0,06 0,01 0,01 0,01

1 La signification des abréviations est donnée dans le tableau 1.
2 Les écarts types d’échantillonnage varient de 0,01 à 0,03.
3 Modèles 1, 2 = modèles sans et avec effet commun de la portée de naissance, respectivement.

1 Les écarts types d’échantillonnage des corrélations génétiques varient de 0,01 à 0,51
2 La signification des abréviations est donnée dans le tableau 1.

Caractère2 NT NV SEV ALL TSMB TSALL

NT - 0,99 0,98 0,35 0,67 -0,22

NV 0,94 - 0,96 0,28 0,75 -0,34

SEV 0,72 0,79 - 0,45 0,47 0,01

ALL 0,41 0,49 0,78 - 0,34 0,91

TSMB 0,09 0,40 0,47 0,10 - -0,57

TSALL -0,09 -0,04 0,52 0,78 0,16 -



3. DISCUSSION

Les estimations d’héritabilité sont proches des moyennes de
la littérature (ROTHSHILD et BIDANEL, 1998) pour les
nombres de porcelets nés totaux et nés vivants, mais infé-
rieures pour la taille de la portée au sevrage et les taux de
survie. Pour ces derniers caractères, il convient toutefois de
noter que les estimations obtenues avec le modèle 1 sont
proches des valeurs obtenues avec ce même modèle dans la
plupart des études (voir la revue de KNOL, 2001), qui
seraient donc surestimées. Quoi qu’il en soit, les très faibles
valeurs d’héritabilité des taux de survie confirment la difficul-
té d’une sélection visant à réduire la mortalité des porcelets
avant sevrage, malgré l’élément favorable que constitue
l’existence d’une forte variabilité phénotypique de la survie à
la mise bas et surtout en allaitement. On peut par contre
s’attendre, compte tenu des liaisons génétiques défavorables
entre la taille de la portée à la naissance et le taux de survie
en allaitement, à une réponse corrélative défavorable sur la
survie des porcelets, ainsi qu’à un accroissement de l’hétéro-
généité des portées. 

De plus, nos résultats confirment, en accord avec ceux de
DAMGAARD et al. (2001), KNOL (2001) et LUND et al.
(2002), le fait que les taux de survie pendant la mise bas et
en cours d’allaitement sont génétiquement très différents,
même s’il est difficile de conclure à l’existence d’un antago-
nisme génétique compte tenu de la faible précision de l’esti-
mation de leur corrélation génétique. On peut penser que
cette différence justifie de considérer indépendamment cha-
cun des deux caractères plutôt que d’essayer d’agir sur la
survie globale.

De fait, la survie périnatale est d’ores et déjà implicitement
intégrée dans les objectifs de sélection de nombreuses
lignées maternelles. Le remplacement du nombre de porce-
lets nés totaux par les nés vifs comme critère de sélection sur
la prolificité vise en effet essentiellement à tenter d’éviter la
dégradation de la survie périnatale liée à une sélection sur
les nés totaux (BLASCO et al., 1995). A cet égard, il
convient de noter que l’estimation largement positive de la
corrélation entre les nés totaux et le taux de survie à la mise
bas dans la présente étude est en désaccord avec cette évo-

297

1 Les écarts types d’échantillonnage des corrélations génétiques varient de 0,04 à 0,21
2 La signification des abréviations est donnée dans le tableau 1.

Tableau 4 - Estimations des corrélations phénotypiques (en dessous de la diagonale) et génétiques 
(au-dessus de la diagonale) entre les caractères de productivité pondérale de la portée1

Tableau 5 - Estimations des corrélations génétiques (rG) et phénotypiques (rP) 
entre les caractères de productivité numérique et pondérale de la portée1

1 Les écarts types d’échantillonnage des corrélations génétiques varient de 0,01 à 0,35
2 La signification des abréviations est donnée dans le tableau 1.

Caractère2 PPN PP21 PPSEV PMN PM21 PMSEV ETN ET21 ETSEV

PPN - 0,34 0,41 0,32 0,33 0,19 0,57 0,43 0,55

PP21 0,49 - 0,97 0,87 0,89 0,86 0,33 0,42 0,37

PPSEV 0,49 0,97 - 0,58 0,84 0,92 0,37 0,54 0,29

PMN 0,09 0,07 -0,04 - 0,55 0,52 0,59 0,45 0,37

PM21 -0,07 0,30 0,26 0,47 - 0,98 0,36 0,89 0,77

PMSEV -0.11 0,20 0,23 0,43 0,94 - 0,37 0,75 0,80

ETN 0,15 -0,02 0,07 0,00 0,03 0,03 - 0,67 0,49

ET21 0,12 -0,01 -0,01 -0,06 -0,03 -0,01 0,32 - 0,98

ETSEV 0,12 -0,03 -0,04 -0,05 -0,03 -0,03 0,28 0,86 -

rG (rP) NT2 NV SEV ALL TSMB TSALL

PPN 0,66 (0,79) 0,67 (0,88) 0,64 (0,77) 0,05 (0,52) 0,49 (0,43) -0,13 (0,09)

PP21 0,06 (0,28) 0,07 (0,36) 0,15 (0,66) 0,65 (0,89) -0,06 (0,36) 0,69 (0,70)

PPSEV 0,18 (0,29) 0,05 (0,35) 0,25 (0,64) 0,74 (0,89) -0,35 (0,27) 0,62 (0,70) 

PMN -0,24 (-0,40) -0,35 (-0,32) -0,14 (-0,17) -0,37 (-0,03) -0,01 (0,00) 0,13 (0,23)

PM21 -0,11 (-0,27) -0,24 (-0,30) 0,29 (-0,25) 0,03 (-0,33) -0,49 (-0,08) 0,30 (0,03)

PMSEV 0,13 (-0,27) 0,03 (-0,31) 0,56 (-0,31) 0,33 (-0,35) -0,14 (-0,04) 0,34 (-0,12)

ETN 0,29 (0,15) 0,13 (-0,06) 0,06 (-0,06) -0,23 (0,03) -0,21 (-0,03) -0,44 (-0,13)

ET21 0,13 (0,13) 0,17 (0,14) -0,59 (0,09) -0,69 (-0,01) -0,39 (0,13) -0,72 (-0,04)

ETSEV 0,39 (0,11) 0,27 (0,13) -0,75 (0,11) -0,82 (0,04) -0,35 (0,07) -0,99 (-0,06)



lution défavorable. Ce désaccord peut en partie s’expliquer
par la faible précision de l’estimation de la corrélation géné-
tique, mais peut également traduire une liaison non linéaire
entre les deux caractères. La liaison serait positive pour les
faibles taille de portée, puis tendrait à devenir négative avec
l’augmentation du nombre de porcelets nés totaux. 

Dans le cas de la survie en allaitement, une sélection indirec-
te sur un caractère plus héritable et fortement corrélé à la
survie pourrait constituer une alternative intéressante. Un
caractère fréquemment évoqué est le poids individuel des
porcelets, qui est favorablement lié, sur le plan phénoty-
pique, à leur survie (KERR et CAMERON, 1995 ; ROEHE et
KALM, 2000). De fait, les héritabilités des poids moyens des
porcelets sont certes légèrement inférieures aux valeurs
moyennes rapportées par RYDHMER (2000) dans sa revue
bibliographique et à celles obtenues par DAMGAARD et al.
(2001), mais sont comparables à d’autres résultats de la lit-
térature (HÖGBERG et RYDHMER, 2000 ; KNOL, 2001) et
sont nettement supérieures à celles des taux de survie des
porcelets. Elles traduisent le rôle important des gènes de la
truie sur la croissance des fœtus et des porcelets avant sevra-
ge. Ces effets sont prépondérants à la naissance et restent
plus importants que les gènes des porcelets jusqu’au sevra-
ge, comme a pu le montrer une analyse des poids indivi-
duels des porcelets sur les mêmes données (KAUFMANN et
al., 2000). Néanmoins, une sélection sur le poids moyen des
porcelets, qui ne prend en compte que la variabilité géné-
tique maternelle, peut poser problème du fait d’un certain
antagonisme génétique avec les effets des gènes du porcelet
à la naissance (ROEHE, 1999) et au sevrage (KAUFMANN
et al., 2000 ; ZHANG et al., 2000). 

Plus généralement, une sélection visant à accroître le poids
à la naissance poserait d’autres problèmes liés en particu-
lier aux liaisons génétiques positives assez marquées (0,4 à
0,8 dans cette étude) entre la moyenne et l’écart type intra-
portée des poids de porcelets. Nos résultats montrent en
effet une liaison génétique très favorable entre l’homogé-
néité des portées et la survie des porcelets. Une telle asso-
ciation a été mise en évidence sur le plan phénotypique par
de nombreux auteurs (ENGLISH et SMITH, 1975 ; VAN
DER LENDE et DE JAGER, 1991 ; MILLIGAN et al., 2002),
mais n’a été que très récemment étudiée sur le plan géné-
tique (HÖGBERG et RYDHMER, 2000 ; DAMGAARD et al.,
2001 ; KNOL, 2001). Nos résultats confirment ceux de ces
trois études quant à l’existence d’une héritabilité faible,
mais significative, de la variabilité intra-portée des poids de
porcelets. Par contre, seuls DAMGAARD et al. (2001) et
KNOL (2001) mettent en évidence un antagonisme géné-

tique, moins marqué que dans la présente étude, avec la
survie des porcelets en allaitement. Nos résultats tendent à
montrer que la survie en allaitement est, génétiquement,
liée de façon plus étroite à l’homogénéité des portées qu’au
poids moyen des porcelets. Ces résultats sont en accord
avec les conclusions de KNOL (2001), qui considère qu’une
amélioration de la survie des porcelets avant sevrage passe
par une diminution de la moyenne et de la variabilité des
poids de porcelets. Une telle évolution est à rapprocher du
cas de la race Meishan, qui présente un taux de mortalité
avant sevrage nettement plus faible qu’en race Large White
(ROTHSCHILD et BIDANEL, 1998). Cette faible mortalité est
associée à une moyenne et un écart type intra-portée du
poids à la naissance nettement plus réduit chez la Meishan
que chez la Large White (respectivement, 1,01±0,16 kg
contre 1,47±0,28 kg). Il est possible de réduire la variabili-
té d’un caractère par les techniques de sélection « canali-
sante », qui consistent à agir sur la part sous contrôle géné-
tique de la variance de milieu (SAN CRISTOBAL et al.,
1998). L’efficacité de ces techniques pour l’amélioration de
l’homogénéité des portées et de la survie des porcelets reste
toutefois à évaluer. 

CONCLUSION

Cette étude a permis d’obtenir les premières estimations de
la variabilité génétique de la survie des porcelets entre la
naissance et le sevrage et de ses liaisons avec les caractéris-
tiques numériques et pondérales de la portée. Elle a notam-
ment permis de confirmer l’existence de liaisons défavo-
rables entre la prolificité et la survie des porcelets et mis en
évidence la difficulté d’une sélection directe sur la survie
dans la population étudiée. L’importance relative des carac-
téristiques de la portée (moyenne et variabilité des poids de
porcelets) sur leur survie a également été quantifiée. Des
analyses complémentaires restent néanmoins nécessaires
pour mieux prendre en compte les particularités de la distri-
bution des taux de survie, étudier l’intérêt d’une sélection
visant à accroître l’homogénéité des portées et préciser l’im-
portance des effets des gènes des porcelets sur leur propre
survie. Des études complémentaires sont également néces-
saires afin de mieux connaître les relations génétiques entre
la survie et le déroulement de la mise bas, les caractéris-
tiques physiologiques du porcelet nouveau-né, les caractéris-
tiques comportementales de la truie et des porcelets.
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