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Introduction : sélection génomique

Sélection génomique

== Etape | : une population de référence
phénotypée et génotypee pour plusieurs milliers de
marqueurs -> prediction des effets des marqueurs
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Etape 2 : Prédire la valeur genetique des candidats
a la sélection génotypés avec la somme des effets
estimes des marqueurs
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Accroitre la précision r de la sélection pour
les caracteres non mesurés sur les candidats
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Gain de précision pour les caracteres de reproduction
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Gain de précision avec la sélection génomique

La genomique permet d’avoir une meilleure precision qu’une sélection sur pedigree dans le

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

h? 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%

Caracteres de production : | 1% a 32%

Le gain de precision est moins important qu’attendu d’apres la littérature

car preécision sur pedigree plus importante

Réduction des colits pour la sélection genomique :

- Structuration de la population de réference :
- taille de la population de référence

- donneées multigenérationnelles

- Utilisation de puce basse densité

Caracteres de reproduction : 16 % a 32%
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Prédire uniquement avec la génération antérieur ?
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Prédire uniquement avec la génér

| Poids éviscéré et étété ajusté
| par le poids vif

G9: 1315ind.
G10 : Oind.

G9 :0ind.
G10: 960 ind.
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BLUP :-76% a -48%
GBLUP : -40% a -20%
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Combien d’individus a phénotyper et génotyper par génération ?
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GBLUP:-17% 3 -2%

G9:1315ind. G9 :0ind.
G10 : Oind. G10:960ind.
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Combien d’individus a phénotyper et génotyper par génération ?
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' GBLUP:-17% a-2%

G9 + G10 (712):
BLUP : -9% & -4%
GBLUP: -3% 3 +6%
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Réduction du nombre de marqueurs

» Elimination des marqueurs les plus redondants

Ind. 1
Densité de SNPs :
Ind. 2 > 1K : 1 000 SNPs
Ind. 3 » 3K :3 000 SNPs
» 6K : 6000 SNPs
Ind. 4 > 10K : 10 000 SNPs
np Snp Snp
4 5 6
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Précision avec des puces LD

Poids éviscéré et étété ajusté par le poids vif (génération 10)
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Simulation sur 3 générations
sur le nombre d’oeufs :
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- 20000 femelles améliorées par génération
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- Candidats a la sélection : génotypage
2000 individus par génération

- Population de référence : génotypage + phénotypage
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+500 individus (par génération)
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Simulation économique de l'intérét de la sélection génomique
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Conclusion

La SG est plus efficace gu’une sélection sur pedigree grace a une meilleur précision de
I'évaluation génétique : 12 a 32% de gain de précision

'accumulation des informations d’'une génération a I'autre permet d’accroitre |'efficacité
de la sélection. La SG profite mieux de I'accumulation des données :

+1 a 3% avec pedigree, +9 a 11% en génomique

Une puce de 6 000 a 10 000 SNPs semble suffisante pour obtenir la méme précision que Ila
puce 57K pour I'ensemble des populations et caracteres.

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