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INTERACTIONS GÉNOTYPE-ENVIRONNEMENT ENTRE LE SOL ET LA CAGE
POUR LES PRINCIPAUX CRITÈRES DE SÉLECTION EN POULE PONDEUSE

EMMA DESDOUETS1, LORRY BÉCOT2, THIERRY BURLOT2, NICOLAS BÉDÈRE1

1PEGASE, INRAE, Institut Agro, 35590, Saint Gilles, France,2NOVOGEN, 22960, Plédran, Francenicolas.bedere@inrae.fr

RÉSUMÉ
Cette étude visait à quantifier les interactions génotype-environnement (GxE) chez des poules pondeuses de raceRhode Island, élevées en cage ou au sol. Les données concernaient 23 000 poules issues de 6 lots éclos entre 2018et 2022, réparties équitablement entre les deux systèmes. Dix caractères ont été analysés : poids corporel, intensitéde ponte, qualité des œufs et état d’emplumement.Des modèles multivariés ont permis d’estimer les composantesde variance et les paramètres génétiques, notamment les héritabilités et les corrélations génétiques entreenvironnements. Les héritabilités étaient faibles pour l’intensité de ponte (h² ≤ 0,25) et modérées à élevées pourles autres caractères (0,25 ≤ h² ≤ 0,80), stables dans les deux environnements.Les corrélations génétiques supérieures à 0,80 pour le poids et la qualité des œufs indiquent une faible influencedes interactions GxE. En revanche, les corrélations modérées pour l’intensité de ponte (rg = 0.67) etl’emplumement (rg = 0,44), révèlent des interactions GxE significatives. Ces différences s’expliquent par desdimensions comportementales spécifiques au sol (utilisation du nid et interactions sociales), absentes en cage.Ainsi, la plupart des critères de sélection ne sont pas affectés par les interactions GxE, sauf deux essentiels :l’intensité de ponte et l’emplumement. Il semble donc opportun de mesurer ces deux caractères aussi au sol pourune amélioration génétique plus efficace.
ABSTRACTGenotype-by-environment interaction on the main selection criteria in laying hensThis study aimed to quantify genotype-by-environment interactions (GxE) in Rhode Island laying hens raised incage or floor systems. The data involved 23,000 hens from six batches hatched between 2018 and 2022, evenlydistributed between the two systems. Ten traits were analyzed: body weight, laying intensity, egg quality, andfeather condition.Multivariate models were used to estimate variance components and genetic parameters, including heritabilitiesand genetic correlations between environments. Heritabilities were low for laying intensity (h² ≤ 0.25) andmoderate to high for other traits (0.25 ≤ h² ≤ 0.80), remaining stable across both environments.Genetic correlations above 0.80 for body weight and egg quality indicate a weak influence of GxE interactions.However, moderate correlations for laying rate (rg = 0.67) and feather condition (rg = 0.44), reveal significantGxE interactions. These differences are explained by behavioral dimensions specific to floor systems (nest useand social interactions), which are absent in cages.Thus, most selection criteria are not affected by GxE interactions, except for two key traits: laying intensity andfeather condition. Therefore, selecting hens in floor systems appears appropriate for rapid genetic improvementof these traits.



Seizièmes Journées de la Recherche Avicole et Palmipèdes à Foie Gras, Tours, 18 et 19 mars 2026

INTRODUCTION
Actuellement, les critères de sélection sontprincipalement mesurés sur des poules pondeusesélevées en cage. Ce système est en régression enEurope au profit de systèmes alternatifs tels que le solou la volière avec ou sans un accès plein air. L’objectifdes sélectionneurs étant d’avoir des animauxperformants dans tous les types d’élevage (l’élevageen cage demeurant le système dominant en dehors del’Europe), il est ainsi essentiel de déterminer sil’environnement de sélection a un effet sur l’expressiondes caractères, comme la production d’œufs, lesqualités d’œuf ou le poids corporel des poules. Cephénomène est appelé interactions génotype-environnement. Selon Falconer et Mackay (1996), cesinteractions induisent des situations où le meilleurgénotype dans un environnement donné ne l’est pasnécessairement dans un autre.Chez la poule pondeuse, les différences de conditionsd’élevage (espace, densité, interactions sociales,alimentation, éclairage...) peuvent entraîner unemodification de l’expression de plusieurs critères desélection. Des études ont mis en évidence unreclassement des reproducteurs entre environnement(Romé et al., 2015 ; Mulder, 2017 ; Calus et al., 2023),notamment sur la production d’œufs, mais peu d’entreelles se sont intéressées à la comparaison sol/cage(Icken et al., 2012).L’évaluation de ces interactions est ainsi déterminantepour savoir s’il est nécessaire de développer desschémas de sélection spécifiques pour les systèmesd’élevages existants sur le marché de l’élevage deproduction des poules pondeuses (Phocas et al., 2016 ;Coustham et al., 2023).Les objectifs de cette étude sont d’estimer 1 / leshéritabilités de différents critères de sélection enenvironnement cage et sol, 2 / les corrélationsgénétiques sur ces mêmes critères de sélection entreles environnements.
1. MATERIELS ET METHODES
1.1. Population étudiée
Pour cette étude, les données proviennent du noyau desélection d’une lignée de poules Rhode Island del’entreprise de sélection Novogen (Plédran, France).Les poules, apparentées et issues de 6 lots éclos entre2018 et 2022, ont été élevées soit en cages collectives,soit au sol, de 17 à 64 semaines d'âge.Les cages comprenaient un espace de vie avec accèslibre à l’alimentation et à l’eau. Le système au solincluait des nids individuels disposés sur deux rangées(environ 1 nid pour 5 poules) et un espace de vie enparquet (avec accès libre à l’alimentation et à l’eau).Dans le système en cage, les poules étaient logées pargroupes de 5 pleines-sœurs, tandis qu’au sol, ellesétaient élevées avec l’ensemble de la cohorte, ycompris les coqs (environ 1 coq pour 10 poules).

La généalogie de chaque individu enregistré a étéretracée sur au moins 4 générations.
1.2. Critères de sélection
Le poids vif (PV) a été mesuré à 30 et 50 semainesd’âge (PV30 et PV50) en pesant individuellement lespoules (les mâles ne sont pas concernés), quelles quesoient leurs conditions d’élevage. Les données depoids corporel ont porté sur 2 833 individus élevés ausol et 7 449 individus en cage collective à 30 semaines,puis 2 981 individus au sol et 9 849 individus en cageà 50 semaines. Pour les 2 derniers lots, très peu depoids à 30 semaines sont mesurés.La note d’emplumement (NEmp) a également étédéterminée à 50 semaines d’âge. Il s’agit d’un scoreallant de 1 (bon état) à 4 (mauvais état) établi selonune grille interne de notation utilisée par les techniciensde Novogen. Les données de notes d'emplumementont porté sur 2 459 individus au sol et 9 849 individusen cage.L’intensité de ponte (IP) est calculée pour le systèmesol en divisant le nombre total d’œufs pondus au nidpar le nombre de jours de mesure (durée d’élevageprenant en compte la longévité). Seules les intensitésde ponte supérieures à 50 % sont conservées (Bécot,2023). En cage, l’intensité de ponte est calculée pourchaque jour en divisant le nombre total d’œufscollectés par le nombre de poules présentes dans lacage. Ensuite, cette intensité de ponte quotidienne estmoyennée sur la période pour obtenir l’IP en cage. Lesdonnées de ponte ont porté sur 2 367 individus au solet 2 002 cages collectives.Les qualités des œufs ont été mesurées à 60 semainesd’âge sur 3 œufs en moyenne par poule au sol et sur 7œufs en moyenne par cage. Les données de qualité desœufs ont porté sur 10 035 œufs collectés en cage et5 654 au sol. Les mesures ont été réalisées parl’entreprise Zootests (Ploufragan, France). Le poidsdes œufs a été mesuré en élevage entre 30 et 60semaines sur 22 858 œufs au sol et 30 904 œufs encage. Cinq caractères de qualités ont été mesurés : lepoids d’œuf (PO) avec une balance ; la force defracture de la coquille (FF), en utilisant une machineà compression ; la couleur de la coquille (CoulCoq),en utilisant un chromamètre et en combinant leséchelles L, a et b ; la forme de l’œuf (FormŒuf), encombinant le diamètre et le poids de ce dernier ; lahauteur d’albumen (HA) en utilisant un micromètretripode ; l’unité Haugh (UH) qui est déduite de HA etdu PO.
1.3. Traitements des données
Les composantes de la variance ont été estimées pourcalculer les paramètres génétiques (h² : héritabilités etrg : corrélations génétiques entre le sol et la cage).Pour cela, nous avons utilisé des analyses bivariéesavec un modèle animal (Henderson, 1975) :
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𝐞2Où y1 et y2 sont les vecteurs des observations pourchaque caractère, au sol et en cage respectivement. Lesmatrices d’incidence X1 et X2 définissent les effetsfixes et les vecteurs b1 et b2 leurs valeurs. Dans cesmatrices X, il y a la date d’éclosion ainsi qu’un effetde la position de la cage dans le bâtiment pour tous lescaractères ; un effet de l’âge de la poule au moment dela ponte pour tous les caractères sauf NEmp ; un effetdu temps entre la ponte et l’analyse à Zootests ainsique de l’emplacement de l’œuf sur les plateaux pour laqualité des œufs. Les matrices d’incidence Z1 et Z2définissent l’effet aléatoire génétique additif, basé surle pedigree et les vecteurs a1 et a2 les valeursgénétiques. Les matrices d’incidence W1 et W2permettent d’estimer les valeurs des vecteurs pe1 etpe2 de l’effet aléatoire répété de la cage ou de la poulepour les caractères de qualité ou d’emplumement. Ceteffet permet de tenir compte de l’appariement non-génétique de phénotypes issus d’une même cage oud’une même poule. Les vecteurs e1 et e2 contiennentles résidus. Concernant IP, les données issues du solsont des données individuelles, alors que celles issuesdes cages sont des données moyennées. Cette valeurest une moyenne de pleine-sœur, donc d’une répétitiondu couple père-mère. Ainsi, les valeurs génétiquesd’IP en cage ne sont pas sur la même échelle que cellesau sol, elles sont divisées par 5. Alors, il faut corrigerla valeur de la covariance génétique dans le calcul dela corrélation génétique pour tenir compte de cet effetd’échelle en multipliant cette dernière par 5. Enrevanche, aucun ajustement des héritabilités n’estnécessaire puisque les variances génétiques etrésiduelles sont sur la même échelle intra-conditiond’élevage.La préparation et le contrôle qualité des données ontété réalisés avec le logiciel R (R Core Team, 2025). IPa été normalisé à l’aide du package R bestNormalize(Peterson et Cavanaugh, 2019). Les composantes de lavariance et les erreurs types ont été estimées avec unmodèle animal linéaire ou à seuil (NEmp uniquement)via la suite de programme BLUPF90 (Lourenco et al.,2022).

2. RESULTATS ET DISCUSSION
2.1. Héritabilités
Les héritabilités sont élevées dans les deux conditionsd’élevage pour PV30 (h² ≥ 0.77) et PV50 (h² ≥ 0.50)mais avec une valeur sensiblement plus élevée en cagequ’au sol pour PV50 (Figure 1). Elles sont élevées ausol et modérées en cage pour CoulCoq (hsol² = 0.60 ethcage² = 0.31). Elles sont modérées dans les 2conditions pour PO, FormŒuf, UH et HA (0.32 ≤ h² ≤0.49). Elles sont faibles dans les deux conditions pourIP (h² ≤ 0.24), NEmp (h² ≤ 0.31) et FF (h² ≤ 0.26).

La figure 1 illustre que les valeurs observées sontglobalement stables entre les deux environnements,indiquant que l’expression de ces caractères n’est pasfondamentalement modifiée par les conditionsd’élevage. On peut s’attendre à une réponse à lasélection similaire dans les 2 conditions d’élevage.Le fait que les héritabilités soient plus élevées en cagequ’au sol pour PV50 peut indiquer une influenceenvironnementale dans le temps sur la prise de poidschez les poules pondeuses. Les caractères de qualitéd’œufs, tels que UH, HA, FormŒuf, FF et CoulCoq,présentent des héritabilités similaires à cellesrapportées dans de précédentes études (Beaumont etal., 2010 ; Mulder et al., 2016 ; Picard--Druet et al.,2020). La valeur de l’héritabilité pour PO n’est pascohérente avec celle rapportée dans de précédentesétudes (e.g. h² = 0.64 Picard--Druet et al., 2020). Il estpossible que cela soit dû à la modélisation del’environnement permanent qui biaise la partition desparts de variances puisque les valeurs de répétabilitésont élevées (> 0.50).L’héritabilité de NEmp est plus élevée en cage qu’ausol (hsol² = 0.31 et hcage² = 0.16). Il existe peu d’étudessur le déterminisme génétique de ce caractère. Nosrésultats montrent une plus grande variabilitégénétique de ce caractère dans des conditionsd’élevage au sol, ce qui peut suggérer l’importance descomportements sociaux en grands groupes plutôtqu’en petits groupes d’apparentés. NEmp est un score,et nous avons utilisé un modèle bayésien MCMC avecun algorithme Gibbs qui est adapté à l’analyse de cetype de caractère.Les valeurs d’héritabilité estimées pour IP sontcohérentes à celles que l’on rencontre dans la littérature(Wolc et al., 2007 ; Venturini et al., 2013).Tous les caractères étudiés ont présenté une variabilitégénétique substantielle, quelles que soient lesconditions d’élevage. En revanche, la réponse à lasélection est fonction de l’héritabilité. On peuts’attendre à ce qu’elle soit rapide pour PV30 et PV50,et CoulCoq au sol. On s’attend à une réponse plusmodérée pour PO, FormŒuf, HA et UH, ainsi quepour CoulCoq en cage. Enfin, la réponse à la sélectionsera moins rapide pour IP, FF et NEmp, quelles quesoient les conditions d’élevage. La majorité de cescaractères est soumise à un objectif de sélection àoptimum (PV30, PV50, PO, CoulCoq, FormŒuf, HA,UH, et FF). A l’inverse, NEmp et IP sont des caractèrespour lesquels l’objectif de sélection est directionnel :vers des NEmp faibles (bon état) et vers un IP de100 %. De récents travaux ont également montrél’intérêt de caractères de comportement de ponte poursélectionner des poules selon un index adapté auxconditions d’élevage au sol (Bécot, 2023). NEmpdemeure un critère de sélection intéressant dans lessystèmes sol, car il intègre une dimensioncomportementale associée aux interactions socialesnégatives. Il permet ainsi une sélection indirecte sur lepicage.
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2.2. Corrélations entre environnements
Les corrélations génétiques pour un même caractèreentre l’élevage en cages et au sol sont fortes pour lescaractères de poids corporel et de qualité des œufs(rg ≥ 0.78 ; figure 2). Ces résultats sont cohérents avecceux rapportés dans la littérature (par exemple dans larevue de Calus et al., 2023, portant sur des corrélationsentre pures et croisées). Toutefois, des corrélationsgénétiques plus faibles ont été estimées pour IP(rg = 0.67) et NEmp (rg = 0.44). Icken et al. (2012) ontégalement rapporté des corrélations génétiquesmodérées, inférieures à 0,56 entre un élevage au sol eten cage pour des pondeuses à œuf brun et à œuf blanc.
Il est communément admis que lorsqu’une corrélationgénétique est supérieure à 0.80, les deux caractèressont suffisamment similaires pour n’en considérerqu’un seul dans le programme de sélection (Robertson,1959). La figure 2 permet de se rendre compte que lamajorité des caractères serait suffisamment similaireentre le sol et la cage pour n’en considérer qu’un desdeux dans le programme de sélection (PV30, PV50,PO, FF, CoulCoq, FormŒuf, UH et HA). En revanche,les corrélations génétiques pour IP et NEmp sontinférieures à ce seuil. Ces résultats témoignent de laprésence d’interactions génotype-environnement(GxE) sur ces deux caractères. Ces GxE peuventgénérer du reclassement : les meilleurs candidats IPsolpeuvent être différents des meilleurs candidats IPcage,de même pour NEmp. Cela est d’autant plus importantqu’il s’agit des deux critères soumis à une sélectiondirectionnelle. Il se peut que des processus biologiquesdifférents soient à l’origine du même phénotype enfonction des conditions d’élevage. En effet, IP en cageimplique principalement l’ovulation comme processusbiologique alors que IP au sol implique non seulementovulation mais aussi comportement au nid (notammentle choix du nid pour pondre plutôt que le sol). De lamême manière NEmp en cage reflète la qualité du

plumage dans un environnement restreint et en petitgroupe de pleines soeurs, tandis que NEmp au solreflète la qualité du plumage dans un grand groupeavec des interactions sociales complexe (picage,cochage...) et dans un milieu plus ouvert. Ces deuxcaractères sont donc associés à des composantescomportementales très peu exprimées en conditionsd’élevage en cage. Cela souligne l’importance decollecter des données dans les systèmes sol, à la foispour permettre de cibler la sélection dans cetenvironnement, et également pour mettre en évidencele rôle de facteurs sociaux et environnementaux danscertains critères de sélection majeurs.
CONCLUSION
Ces résultats suggèrent que les critères de sélectionliés au poids et à la qualité des œufs sont peu sensiblesaux conditions d’élevage. Une réponse à la sélectionsemblable dans les deux environnements pour cescaractères permet ainsi d’envisager une continuité desschémas de sélection actuels, même dans un contextede transition vers les systèmes alternatifs.En revanche, deux critères de sélection majeursassociés à la ponte et au picage, se sont révélés sousinfluence de GxE. Ainsi, il semble nécessaire decollecter et d’utiliser des données mesurées dans desconditions d’élevage au sol pour favoriser leuramélioration génétique dans ce type de système.Il est également important de considérer que cetteétude a été réalisée par l’intermédiaire de donnéesissues d’élevage de sélection, et donc de lignées pures,présentant des conditions d’élevage contrôlées. Ilserait ainsi opportun d’étudier ces mêmes caractèresdans des environnements commerciaux, plushétérogènes et impliquant des animaux croisés. Cesconditions diverses pourraient ainsi introduire desinteractions GxE non observables dans le cadre denotre étude.
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Figure 1. Héritabilités estimées au sol (axe des ordonnées) et en cage (axe des abscisses) pour le mêmecaractère. Les points sont les estimées, les ellipses représentent les erreurs-type (au sol pour le diamètre vertical,et en cage pour le diamètre horizontal). Les héritabilités faibles sont bleues, les modérées sont vertes, leshéritabilités élevées sont rouges, et l’héritabilité présentant une valeurs élevée au sol mais modérée en cage estorange

Figure 2. Radar des corrélations génétiques estimées pour un même caractère au sol et en cage. Le profil desvaleurs estimées est tracé par des points marrons reliés et les erreurs associées sont représentés en fond plus clair.Le radar rouge pointillé représente le seuil d’une corrélation génétique de 0.80.


