Gestion de la variz
géneétique au sein’
des populations

collectives porcin

nouveaux outils et
premieres actions

La sélection génétique des porcs est source de progrés génétique mais elle
peut également contribuer a 'appauvrissement a long terme de la variabilité
génétique d’une population. La sélection vise essentiellement a améliorer certains
caractéres a composante génétique, tels que le gain moyen quotidien, l'indice de
consommation, l'indice de qualité de la viande, la teneur en viande maigre, le
rendement de carcasse ainsi que le nombre de tétines fonctionnelles et le nombre

de porcelets nés vivants.

La sélection de certaines familles au détriment
d’autres a trois conséquences. La premiere est
I'augmentation du niveau génétique moyen
dela population. Les deux autres conséquences
sont indirectes et négatives : 'augmentation
de la consanguinité et la perte de variabilité
génétique. La consanguinité favorise |'expres-
sion de tares héréditaires et diminue la vigueur
hybride des animaux. La variabilité génétique
est, quant a elle, précieuse. Composante du
progres génétique, elle détermine |'aptitude
des populations a répondre a des changements
dans les objectifs de sélection, comme I'intro-
duction de nouveaux caractéres. La gestion
de la variabilité génétique d'une population
concerne a la fois la maitrise de la consangui-
nité et des ressources génétiques.

Lutilisation de I'insémination artificielle en éle-
vage de sélection permet la diffusion du pro-
gres génétique dans un grand nombre d’éle-
vages mais risque de compromettre a long
terme la variabilité génétique et éventuelle-
ment de favoriser 'émergence de maladies
génétiques. La gestion de la variabilité géné-
tique des verrats d’insémination artificielle est
donc d’autant plus importante.
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La variabilité génétique, qui était surveillée jus-
qu’a présent (Maignel et al., 1998 ; Maignel
et Labroue, 2001), est maintenant devenue,
grace au développement de nouveaux outils,
un parametre pris en compte dans la sélection
des populations collectives.

Les animaux utilisés

L'étude de la variabilité génétique a été réa-
lisée sur les données généalogiques présentes
dans la Base de Données Nationale Porcine
et stockées au Centre de Traitement de I'In-
formation Génétique de I'INRA. Cette analyse
a été effectuée sur les populations gérées par
les Livres Généalogiques Porcins Collectifs : le
Landrace Frangais (LF), le Large White lignée
femelle (LWF), le Large White lignée male
(LWM) et le Piétrain (PI). Les populations LWF
et LF sont sélectionnées principalement sur les
caractéristiques de reproduction tandis que
les populations LWM et Pl sont sélectionnées
sur la croissance et la composition corporelle.
Utilisées entre autres pour les évaluations géné-
tiques des reproducteurs, les données de la base
nationale porcine proviennent des performan-
ces des animaux des élevages de sélection des

Résumé

La variabilité génétique est a
prendre en considération par
les schémas de sélection. Cette
diversité est a la base du pro-
grés génétique a long terme et
sa perte augmente la fréquence
des anomalies génétiques et
dégrade les performances
techniques. Des outils (bilans
de consanguinité par élevage
et Notes d'Intérét Génétique
NIG) permettent un suivi et
une maitrise plus efficaces de
la diversité génétique. Chaque
éleveur sélectionneur connait
la consanguinité moyenne de
son troupeau et peut adapter
ses pratiques. Les NIG sont cal-
culées entre tous les verrats de
CIA (NIGm), et entre verrats de
CIA et truies reproductrices des
élevages de sélection (NIGH).
Elles sont estimées et transmi-
ses mensuellement par I'ITP
aux sélectionneurs. Un verrat
ayant une NIG positive apporte
de la variabilité génétique a
I'intérieur de sa population.
Lutilisation en sélection d’un
verrat présentant une NIG
négative aura pour conséquen-
ce directe une augmentation
de la consanguinité moyenne
de la population.
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collective et de leur ascendance.
Les animaux étudiés sont nés entre
1962 et 2004. Différentes classes
d’animaux sont étudiées : les ani-
maux nés par élevage, les truies
reproductrices et les verrats d'insé-
mination artificielle déclarés actifs.
Les effectifs des reproducteurs des
populations étudiées sont présen-
tés dans le tableau 1.

Un animal est
consanguin si
ses parents ont des
ancétres communs.

Tableau 1 : Effectifs des populations étudiées

Nombre de truies

Nombre de verrats

Population |ayant fait une portée :
i ezll sélection er? 2004 de CIA actis
LWF 5625 186
LWM 1143 15
LF 2914 154
Pl 1404 1094
Les mesures de
la consanguinité
Un animal est consanguin si ses
parents ont des ancétres com-
muns. Le coefficient de consangui-
Depuis janvier 2005, nité d'un animal est défini comme

la probabilité que celui-ci ait les
2 copies d'un méme gene pro-
venant d’une méme copie d'un
ancétre commun. Le coefficient
de consanguinité d’un animal
est équivalent au coefficient de
parenté de ses parents (Malécot,
1948). L'ensemble des calculs
de consanguinité et de parenté
est obtenu par la méthode de
Meuwissen et Luo (1992) utilisant
la matrice de parenté des animaux
et permettant son utilisation dans
de grandes populations.

chaque éleveur
sélectionneur connait
I"évolution de

la consanguinité
moyenne des femelles
nées dans son élevage
en comparaison avec
la moyenne nationale
de la population.

Jusqu'a présent, seules les moyen-
nes de consanguinité par popu-
lation et par an étaient calculées
(Maignel et al., 1998). Depuis
janvier 2005, chaque éleveur
sélectionneur connait |"évolution
de la consanguinité moyenne des
femelles nées dans son élevage
en comparaison avec la moyen-
ne nationale de la population.
Ce bilan renseigne sur I'attention
portée par les éleveurs a la gestion

de la variabilité génétique au sein
de leur cheptel.

Les notes

d’intérét génétique
Les notes d’intérét génétique
(NIG) sont fournies par I'lITP pour
estimer la variabilité génétique
d’un animal par rapport a un
groupe d’animaux de la méme
population.

Ces notes indiquent ['originalité
génétique d'un animal par rapport
au reste de la population. Lorsque
les NIG sont positives, I'animal
apporte de la variabilité géné-
tique a la population. Lorsque
les NIG d’un reproducteur sont
négatives, ses descendants sont
plus consanguins que la popula-
tion contemporaine. Les NIG sont
exprimées en unités de consangui-
nité avec un facteur 400. Ce facteur
400 a été mis en place pour facili-
ter la lecture des plans d’accouple-
ment par les éleveurs. Par exemple,
des animaux trés consanguins issus
d’accouplements de pleins freres/
sceurs ou parent/descendant direct
auraient un coefficient de consan-
guinité de 0,25, remplacé dans les
plans d’accouplement par la valeur
100 (0,25 x 400).

Pour chaque verrat de cen-
tre d’insémination artificielle
déclaré comme actif, des NIG
sont calculées mensuellement.
7,01
6,0 1
4,01 - Piétrain
3,0 1
2,0 1

Consanguinité moyenne (%)

1,0 1

- Large White lignée femelle
- Large White lignée male
5,01 & Landrace Francais

Deux notes sont fournies : la NIG
male (NIGm) ou note d’intérét
génétique par rapport aux autres
verrats actifs de CIA et la NIG
femelle (NIGf) ou note d'intérét
génétique par rapport aux truies
actives en élevage de sélection.

Les NIGm et NIGf d'un verrat
dépendent de la consanguinité
moyenne de la population (®) et
de la parenté moyenne de ce ver-
rat avec respectivement les autres
verrats de CIA actifs et les truies
reproductrices actives dans les
élevages de sélection.

La NIGm renseigne sur |'apport
potentiel du verrat en terme de
diversité génétique. Elle peut
intervenir dans le choix des ani-
maux a réformer. La NIGf rensei-
gne sur "évolution de la consan-
guinité des descendants de ce
verrat par rapport au reste de la
population.

Evolution
de la consanguinité
moyenne

L'évolution de la consanguinité
moyenne (®) entre 1983 et 2004
pour les quatre populations étu-
diées apparait sur la figure 1. Le
niveau moyen de consanguinité
dépend du niveau de connaissan-
ce de la généalogie des animaux et
des méthodes de sélection. Plus le
nombre de générations d’ancétres

0,0+ ——————

84 86 88 90 92 94 96 98 00 02 04
Année de naissance des femelles

Figure 1 : Evolution de la consanguinité moyenne
par année de naissance des 4 populations collectives
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connus est grand, plus la consangui-
nité est élevée. L'évolution relative
du coefficient de consanguinité est
un caractere plus intéressant. Les
populations femelles LF et LWF
collectives connaissent depuis 1995
une nette augmentation de leur
consanguinité due a I'utilisation d'un
nombre restreint de verrats. Entre
1995 et 2000, la consanguinité des
populations femelles augmente de
0,50 point de pourcentage par an.
Depuis 2000, une meilleure gestion
des verrats d'IA permet de freiner
cette tendance (+0,30 point de %
par an). En 2004, la consanguinité
moyenne des animaux LWF et LF
est respectivement de 5,36 % et
6,46 %. Les populations males
n‘ont pas connu la méme tendance
que les populations femelles entre
1995 et 2000. Sur la période 2000-
2005, la hausse moyenne annuelle
de consanguinité est de +0,10
point de pourcentage pour le LWM
et 0,20 pour le Pl. Le niveau de
consanguinité des deux lignées
males est assez faible puisqu'il ne
dépasse pas 4 % en 2004 (3,25 %
pour le Pl et 3,72 % pour le LWM).
Le niveau en Pl n’est probablement
pas représentatif a cause d'un nom-
bre important d’animaux importés.
En effet, I'utilisation d’animaux
importés, dont la généalogie est
généralement connue uniquement
sur trois générations, sous-estime le
niveau de consanguinité. Le LWM
est une petite population et les
sélectionneurs sont sensibilisés aux
problemes liés a une élévation du
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niveau de consanguinité. Les choix
des reproducteurs et des accou-
plements sont ainsi plus raisonnés.
Depuis 2003, le noyau de sélection
de la race LWM se réduit : de facon
liée, la consanguinité augmente plus
rapidement qu’auparavant (+0,50
point de pourcentage par an).

Evolution de

la consanguinité
de chaque élevage
par rapport a la
moyenne

La figure 2 présente les évolutions
de la consanguinité moyenne des
truies nées dans deux élevages de
sélection LF fictifs et celle de la
population LF

L'étude du cas fictif de I'éleva-
ge x montre que ce dernier a été
peuplé en 1989 et a introduit des
animaux extérieurs en 1993. La
généalogie des fondateurs de cet
élevage est inconnue au niveau
de la base de données. De 1993
a 1996, la consanguinité de ses
animaux fluctue autour de la
moyenne de la population. A par-
tirde 1996, I'élevage x a fortement
sélectionné ses reproducteurs dans
un nombre restreint de familles.
La conséquence est immédiate :
I’évolution de la consanguinité
est extrémement importante jus-
qu’en 2001 avec plus de +1 point
de pourcentage d’augmentation
par an. En 2001, la consanguinité
moyenne atteint 7,60 %. A partir de

4,0 8,0

12,0

NIGm

Figure 4 : Distribution des notes d’intérét génétique

femelles des verrats de CIA

. e

T e

Vol. 29, N°3 - 2006

Fréquence des verrats de CIA

8,01
7,01 -+ Landrace Francais
60 - élevage x
' - élevagey
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Consanguinité moyenne (%)
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Année de naissance des femelles

Figure 2 : Evolution de la consanguinité moyenne par
année de naissance de 2 élevages fictifs en comparaison

avec I’ensemble de leur population

2001, suite a une utilisation raison-
née des reproducteurs, I'évolution
de la consanguinité de I'élevage x
ralentit puis diminue. En 2003, la
consanguinité est inférieure a la
moyenne de la population.

L'étude du cas fictif de I'élevage y
montre qu'il a été peuplé en 1994
a partir d’un petit noyau d’animaux
plus consanguins que la moyenne
de la population. A partir de 1999,
grace a |'optimisation de I'utilisa-
tion des reproducteurs, les animaux
de I'élevage y ont en moyenne un
taux de consanguinité inférieur au
reste de la population.

Les NIG

Les valeurs des NIG des verrats
de CIA suivent une distribution
normale (Figure 3 et Figure 4).
Les valeurs sont comprises entre
-12 et +12. En terme de variabi-
lité génétique, une valeur de 12
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Figure 3 : Distribution des notes d’intérét génétique
males des verrats de CIA
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L’arrivée des NIG

a permis d’accélérer
la réforme de certains
verrats sur-utilisés.

Les valeurs

des NIGf permettent
de connaitre

les perspectives
d’évolution de

la consanguinité.

Race d

LWF
LWM
LF

Pl

correspond a I'utilisation d’ani-
maux ayant un grand-parent en
commun. Suivant les accouple-
ments effectués, les descendants
de la génération suivante peuvent
avoir une consanguinité moyenne
qui s’améliore ou se détériore
jusqu’a 12 points de NIG équiva-
lant & 3 points de pourcentage de
consanguinité. Les NIGm sont en
moyenne inférieures aux NIGf car
les verrats sont souvent issus des
mémes familles.

Le tableau 2 présente les différen-
tes statistiques des NIG. Elles sont
trés variables intra population.
Les écarts-types des NIG varient
de 2,4 a 4,3. Les moyennes des
NIGm sont négatives en LWF, LF et
Pl et sont respectivement de 2,0,
-1,1 et -2,6. Les verrats de CIA
de ces populations sont donc
plus apparentés entre eux que
la moyenne de la population. Le
LWM a une NIGm de +0,8. Les
verrats de cette population ont
une plus grande originalité généti-
que que le reste de la population.
Pour le LWE, le LF et le LWM, les
NIGf, exprimées en facteur 400,
sont positives avec des valeurs res-
pectives de +0,6, +1,0 et +0,1.
Les NIGf étant positives, |'utili-
sation aléatoire et homogene de
I'ensemble des verrats des popu-
lations sélectionnées entrainerait
une diminution de la consangui-
nité. Cette baisse serait de 0,15,
0,25 et 0,025 point de pourcen-
tage de consanguinité respective-
ment en LWFE LF et LWM. En effet,
une NIGf de +0,6 exprimée en
facteur 400 entraine une baisse de

0,6/400= 0,0015, soit une baisse
de 0,15 point de pourcentage de
consanguinité. En Piétrain, la NIGf
est négative : la consanguinité des
animaux de la prochaine généra-
tion augmenterait de +2 (exprimé
en facteur 400) soit +0,5 point de
pourcentage de consanguinité.

Les corrélations entre les NIGf et
NIGm varient de 0,93 a 0,99. Les
NIG sont corrélées négativement
avec les valeurs génétiques de |"ob-
jectif global (de - 0,29 pour les LWF
a-0,53 pour les Piétrain). La sélec-
tion sur les valeurs génétiques favo-
rise la représentation de certaines
familles et de ce fait diminue les
NIG et augmente la consanguinité
des futurs animaux reproducteurs.

Conclusion

Les bilans de consanguinité par
élevage et les NIG fournis depuis
2005 aux sélectionneurs adhérents
aux LGPC doivent permettre une
meilleure gestion de la variabilité
génétique des populations collecti-
ves. Le bilan de consanguinité par
élevage permet a chaque sélec-
tionneur de prendre conscience
du niveau de diversité génétique
de son troupeau de sélection. Les
notes d'intérét génétique males et
femelles des verrats de CIA per-
mettent, quant a elles, d’optimiser
les choix des verrats a utiliser.

Les bilans de consanguinité de
chaque élevage ont mis en évi-
dence des évolutions différentes
entre élevages ainsi que des pra-
tiques de gestion de renouvelle-

ment différentes. L'utilisation de
plans d’accouplement sur plu-
sieurs générations, la conservation
de truies reproductrices issues de
différentes familles, un nombre
restreint de saillies par verrat et
la non conservation en noyau
de sélection de pleines sceurs de
verrats de CIA sont des pratiques
indispensables a une bonne ges-
tion de la variabilité génétique.

Larrivée des NIG a permis d’accé-
lérer la réforme de certains verrats
sur-utilisés. Les valeurs des NIGf
permettent de connaitre les pers-
pectives d'évolution de la consan-
guinité. Des évolutions positives
sont attendues notamment dans la
population LE. Une NIGf de + 1
laisse présager une baisse de 0,25
point de pourcentage de consan-
guinité a la prochaine génération.
Ainsi, a I'aide d’une utilisation rai-
sonnée des reproducteurs, il sem-
ble possible de freiner les baisses
de la diversité génétique.

Les NIG et les valeurs généti-
ques sont corrélées négativement
entre elles. Les valeurs génétiques
incluent une information familiale
qui favorise la sélection d’indivi-
dus apparentés entre eux. La prise
en compte des NIG induira une
perte du progres génétique global
a court terme. Comme proposé
par Brisbane et Gibson (1995), un
nouvel objectif de sélection pre-
nant en compte la valeur généti-
que de I'animal et sa (ou ses) NIG
pourrait étre envisagé par la suite.
Le nouvel objectif serait un com-
promis entre le progres génétique

Tableau 2 : Statistiques sur les NIGm, les NIGf et I’objectif global de sélection

es verrats

Moyenne + écart type

Corrélation

entre

Corrélation avec les valeurs génétiques

de I'objectif de sélection global

NIGm et NIGH
-2,0£2,9 +0,6 +2,4 0,94 -0,31 -0,29
+0,8 = 3,1 +0,1+3,4 0,93 -0,35 -0,48
-1,1+4,3 +1,0=3,6 0,98 -0,44 -0,37
-2,6 +4,3 -20=+3,8 0,99 -0,50 -0,53
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que |'on veut obtenir et la conser-
vation de la variabilité génétique
nécessaire a un progres génétique
a long terme.

L'utilisation des NIGm et des NIGf
pour les verrats de CIA est envisa-
geable dans un objectif de sélec-
tion. Les NIG fluctuent au cours du
temps en fonction de I'utilisation
des reproducteurs. Elles doivent
étre ainsi régulierement estimées.
Actuellement, elles sont calculées
mensuellement pour chaque ver-
rat de CIA.

Dans des grandes populations
comme les lignées femelles col-
lectives, 'estimation de NIG indi-
viduelles pour les jeunes candidats
a la sélection ou les reproducteurs
actifs des élevages nécessite la
résolution d’importantes matrices
de parenté demandant des temps
de calculs conséquents.

Lutilisation d’un objectif de sélec-
tion combinant NIG et progrés
génétique est I'une des méthodes
envisagées par la suite. L'éleveur
sélectionneur resterait libre quant
aux choix de ses verrats et des
truies qu'il utilise. L'utilisation des
NIGf permettrait la gestion de la
variabilité de la génération suivan-
te. Pour une gestion a long terme,
il faudrait trouver une combinai-
son prenant en compte les NIGf
et les NIGm.

D’autres méthodes d’optimisa-
tion conjointe du progrés géné-
tique et de la variabilité sont en
cours d’étude en France (Colleau
et Tribout, 2006) et également a
Iétranger (Luther et Hofer, 2005).
Le nombre de descendants par
reproducteur et le choix de cha-
que accouplement sont étudiés
pour chaque animal potentielle-
ment reproducteur. Ces métho-

des montrent qu’avec la méme
espérance de progres génétique,
la consanguinité des issus peut
diminuer de 44 % pour Luther
et Hofer (2005) et 30 % pour
Colleau et Tribout (2006). Elles
sont toutefois plus contraignan-
tes pour |'éleveur : le choix des
verrats et les accouplements étant
imposés.

Cette étude présente deux nouvel-
les solutions techniques disponi-
bles actuellement en France pour
préserver la variabilité génétique
des populations collectives. Les
différents acteurs de la sélection,
éleveurs, techniciens et organis-
mes de sélection, disposent main-
tenant d’outils pour mieux gérer
les ressources génétiques des
populations porcines. Ce sont des
compléments indispensables pour
préserver le progres génétique sur
le long terme. |
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Les différents acteurs
de la sélection,
éleveurs, techniciens
et organismes de
sélection, disposent
maintenant d’outils
pour mieux gérer les
ressources génétiques
des populations
porcines.

Ce sont des
compléments
indispensables

pour préserver

le progres génétique
sur le long terme.
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