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Génétique quantitative : le modèle diploïde

• Corrélation génétique 2n/3n de 0.79±0.05 du poids chez le saumon atlantique (Kjøglum et al., 2019).

•ooo

  Hypothèse d'additivité des effets :VG i = ½ VG ♂ i + ½ VG ♀ i + ф i additivité des effets :VG i = ½ VG ♂ i + ½ VG ♀ i + ф i Niveauxde ploïdie variables intra et inter-espèces • Fertilité impactée par le niveau de ploïdie : Polyploïdes pairs fertiles / Polyploïdes impairs stériles • Différentes façons d'obtenir un polyploïde o Par croisement de polyploïdes pairs o Par traitement direct sur l'individu 8n Modification d'un SNP due à l'aléa de méiose Hypothèse d'additivité des effets : VG i = ½ VG ♂ i + ½ VG ♀ i + ф i Nécessité d'adaptation des outils de traitement pour la prise en compte de ces particularités : Pour l'assignation de parenté o Pour les évaluations génétiques et génomiques Equation à adapter en fonction du degré de polyploïdie et de la méthode d'obtention de l'individu polyploïde Quel impact du dosage génique sur les performances des individus polyploïdes ? additivité des effets : VG i = ½ VG ♂ i + ½ VG ♀ i + ф i Nécessité d'adaptation des outils de traitement pour la prise en compte de ces particularités : Pour l'assignation de parenté o Pour les évaluations génétiques et génomiques Equation à adapter en fonction du degré de ploïdie et de la méthode d'obtention de l'individu polyploïde Quel impact du dosage génique sur les performances des individus polyploïdes ? additivité des effets : VG i = ½ VG ♂ i + ½ VG ♀ i + ф i Nécessité d'adaptation des outils de traitement pour la prise en compte de ces particularités : Pour l'assignation de parenté o Pour les évaluation génétiques Equation à adapter en fonction de la méthode d'obtention de l'individu polyploïde Quel impact du dosage génique sur les performances des individus polyploïdes ? Encore très peu d'études publiées sur l'analyse des polyploïdes • Détermination du génotype des individus polyploïdes analysés sur une puce ThermoFisher : o Packages R FitTetra et FitPoly (Zych et al., 2019 -Wageningen) o Méthode utilisant le package R mclust pour réaliser le clustering (Grashei et al., 2020)• Bases méthodologiques proposées par Hamilton et Kerr (2018) pour l'adaptation aux espèces polyploïdes du calcul de la matrice de parenté qui sert à l'estimation des paramètres génétiques et au l'évaluation BLUP.• Une étude américaine chez la truite arc-en-ciel montre l'efficacité d'une sélection sur individus diploïdes pour améliorer les performances de triploïdes, la prise en compte de phénotypes de triploïdes améliorerait toutefois l'efficacité de la sélection(Leeds et al., 2019).

  

  

  

Travaux initiés

• Vers une adaptation du logiciel APIS pour l'assignation des polyploïdes