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Introduction : sélection génomique
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Gain de précision pour les caractères de reproduction
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Gain de précision pour les caractères de reproduction

Précision BLUP : 

0,45 – 0,51

Précision GBLUP : 

0,55 – 0,66

0.00

0.05

0.10

0.15

0.20

0.25

0.30

0.35

0.40

0.45

0.50

0.55

0.60

0.65

0.70

0.75

P
ré

c
is

io
n

Semaine 

de la ponte

Poids de 

la femelle 

pleine

Nombre d’œufs 

dans la ponte

Poids de 

la ponte

Poids 

d’un œuf

Diamètre 

d’un œuf

+20% +16%
+32% +31% +20%

+29%

BLUP GBLUP BLUP GBLUP BLUP GBLUP BLUP GBLUP BLUP GBLUP BLUP GBLUP

1 077 individus en 

population d’apprentissage
h² : 0,27 h² : 0,30 h² : 0,32 h² : 0,24 h² : 0,27 h² : 0,44

Précision : 

rBLUP :  0,45

rGBLUP : 0,59

Nombre d’œufs dans la ponte



3

Gain de précision avec la sélection génomique

La génomique permet d’avoir une meilleure précision qu’une sélection sur pedigree dans le 

schéma actuel avec environ 1000 individus dans la population de référence : 

Caractères
Poids éviscéré et étêté 
(ajusté par le poids vif)

Poids de la 
ponte

Résistance à IPN

h² 0,51 0,32 0,09

Précision (r) sélection pedigree 0,51 0,47 0,24

Précision (r)  sélection génomique 0,66 0,62 0,27

Gain de précision +29% +32% +13%

Caractères de reproduction : 16 % à 32%Caractères de production : 11% à 32%

Réduction des coûts pour la sélection génomique : 

- Structuration de la population de référence :

- taille de la population de référence 

- données multigénérationnelles

- Utilisation de puce basse densité 

Le gain de précision est moins important qu’attendu d’après la littérature 

car précision sur pedigree plus importante
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Prédire uniquement avec la génération antérieur ?
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Combien d’individus à phénotyper et génotyper par génération ?
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Réduction du nombre de marqueurs

Densité de SNPs : 
➢ 1K : 1 000 SNPs
➢ 3K : 3 000 SNPs
➢ 6K : 6 000 SNPs
➢ 10K : 10 000 SNPs

Snp
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➢ Elimination des marqueurs les plus redondants
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Précision avec des puces LD

Poids éviscéré et étêté ajusté par le poids vif (génération 10)

Gain de précision par rapport à une sélection 

sur pedigree d’une SG en fonction du nombre 

de marqueurs

Puce Gain de précision / BLUP

Puce MD 12% à 32%

Puce 10K 10% à 29%

Puce 6K 7% à 27%

3K 6K 10K1KBLUP Puce MD6K-co
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Simulation économique de l’intérêt de la sélection génomique

Simulation sur 3 générations 
sur le nombre d’oeufs :

Bénéfices : 
- 20 000 femelles améliorées par génération

Prix des génotypages : 

100 % 80% 60% 25%

Coûts : 
- Candidats à la sélection : génotypage

2000 individus par génération

- Population de référence : génotypage + phénotypage
1000 individus (population initiale) 
+500 individus (par génération)

∆GBLUP  = + 15% 
œufs / géné. 

∆BLUP    = + 12% 
œufs / géné.
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Conclusion

La SG est plus efficace qu’une sélection sur pedigree grâce à une meilleur précision de 
l’évaluation génétique : 12 à 32% de gain de précision

L’accumulation des informations d’une génération à l’autre permet d’accroître l’efficacité 
de la sélection. La SG profite mieux de l’accumulation des données :
+1 à 3% avec pedigree, +9 à 11% en génomique

Une puce de 6 000 à 10 000 SNPs semble suffisante pour obtenir la même précision que la 
puce 57K pour l’ensemble des populations et caractères. 

La sélection génomique semble plus rentable qu’une sélection sur pedigree à long terme
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