
Dans des contextes de production dif-
férents associés à des contraintes biolo-
giques, économiques, sociales et envi-
ronnementales variées, l’organisation
des programmes de sélection a pris
diverses formes selon les espèces ani-
males et les pays d’élevage. Des pro-
grammes de sélection se sont mis en
place pour permettre l’amélioration
génétique des animaux pour la produc-
tion de viande, de lait, d’œuf et de pois-
son autour d’objectifs, critères et outils
de sélection permettant de rationaliser
et fiabiliser le choix des animaux repro-
ducteurs. En France, les recherches sur
les méthodes de sélection appliquées
aux animaux d’élevage font partie des
missions qui ont été confiées à l’INRA
par la loi sur l’élevage du 28 décembre
1966 et confirmées par la loi d’orienta-
tion agricole du 5 janvier 2006. Ces
recherches sont menées par le départe-
ment de Génétique Animale en interac-
tion constante avec les organisations
professionnelles en charge des program-
mes d’amélioration génétique (les orga-
nismes et entreprises de sélection) ou de
leur suivi (l’Institut de l’Elevage,
l’Institut de la Filière Porcine, le
Syndicat des Sélectionneurs Avicoles et
Aquacoles Français…). Le but est d’ef-
fectuer toutes les recherches nécessaires
au développement de schémas de sélec-
tion français efficaces et adaptés aux
besoins tant des éleveurs que de l’en-
semble de la filière pour contribuer à la
pérennité de l’élevage en France, en
intégrant les attentes sociétales en ter-
mes de Développement Durable. 

D’un point de vue technique, un pro-
gramme de sélection est efficace s’il
permet de réaliser et de cumuler au
cours des générations un certain progrès
génétique, de limiter la prise de risque
lors des choix de sélection et de mainte-

nir un certain niveau de variabilité géné-
tique dans la population. D’un point de
vue économique, un schéma de sélec-
tion est efficace si le bénéfice collectif
issu de l’amélioration génétique est
supérieur au coût de mise en place du
programme. Selon Harris et Newman
(1994), la mise en place d’un program-
me de sélection efficace repose sur qua-
tre étapes fondamentales qui consti-
tuent le plan de cette présentation : 

- la détermination d’objectifs et de
critères de sélection, 

- la réalisation d’évaluations géné-
tiques permettant un choix objectivé des
reproducteurs, 

- l’organisation et l’optimisation des
différentes actions de création du pro-
grès génétique, 

- la diffusion de ce progrès génétique
dans la population via diverses straté-
gies d’utilisation des reproducteurs.

1 / Les objectifs et critères
de sélection

A partir des années 60, la sélection
animale s’est organisée dans des pro-
grammes d’amélioration génétique des
populations d’élevage visant une pro-
ductivité maximale. Depuis les années
90, ces programmes se réorientent pro-
gressivement pour faire face à la néces-
saire maîtrise des coûts de production
dans un contexte de mondialisation des
échanges et aux exigences sociétales en
matière de sécurité et qualité des pro-
duits, de préservation de l’environne-
ment (limitation des rejets, biodiversité,
entretien et aménagement de l’espace
rural) et d’éthique de production (condi-
tions d’élevage, bien-être animal, bio-
technologies). La réorientation effec-

tuée implique d’accroître le nombre de
caractères inclus dans l’objectif de
sélection d’une population.

1.1 /  Les objectifs de sélection
La définition des objectifs est une

étape préalable à la mise en place de
tout programme de sélection. Les objec-
tifs de sélection correspondent aux
caractères héritables que l’on souhaite
améliorer dans la population. Afin de
choisir les reproducteurs parmi les can-
didats à la sélection, les généticiens
quantitatifs cherchent à résumer cet
ensemble de caractères dans une fonc-
tion – dite «objectif de sélection» – qui
donne une valeur de synthèse des repro-
ducteurs ou des races. 

L’objectif de sélection d’une popu-
lation est une fonction des valeurs
génétiques «vraies» (mais inconnues)
des caractères à améliorer pour
accroître le profit de l’éleveur, de la
filière ou de tout autre niveau d’orga-
nisation. L’intérêt de définir une telle
fonction est de procurer un moyen
rationnel de sélectionner les animaux,
c’est-à-dire de choisir ceux qui offrent
le meilleur compromis entre plusieurs
caractères d’intérêt économique. 

Une autre difficulté à lever pour une
définition pertinente des objectifs de
sélection est inhérente à la multiplicité
des acteurs impliqués dans les filières et
donc à la diversité voire la divergence
de leurs intérêts économiques. Cette
complexité a amené à raisonner les pre-
miers programmes de sélection en ter-
mes d’objectifs techniques plutôt qu’é-
conomiques. A partir des années 90,
compte tenu de l’évolution des pro-
grammes et outils de sélection, une
approche globale plus rationnelle et
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L’optimisation des programmes
de sélection

Longtemps réalisée sur le seul phénotype, la sélection des animaux d’élevage a profondément
évolué depuis le milieu du 20ème siècle grâce au développement de la génétique quantitative.
La valeur génétique des animaux d’élevage est prédite par des index BLUP ou génomique.
Dans un programme de sélection, ces index sont utilisés pour classer les candidats, les
meilleurs étant retenus comme reproducteurs. 



économique des objectifs de sélection
s’imposait dans les espèces ayant des
programmes d’amélioration collective,
principalement les ruminants (Phocas
et al 1997, Colleau et Régaldo 2001) et
les porcs (Ducos 1995). En revanche,
chez les espèces avicoles en situation
très concurrentielle entre quelques
grands sélectionneurs internationaux,
la sélection s’effectue toujours sur des
objectifs techniques, le but étant de
pouvoir garantir un certain niveau de
performances sur chacune des compo-
santes de l’objectif plutôt que de maxi-
miser le bénéfice attendu de la sélec-
tion pour l’éleveur ou le citoyen.  

Il faut en effet distinguer trois rai-
sonnements de nature bien différente
pour déterminer une fonction des
caractères importants à améliorer :

i) Les objectifs techniques consis-
tent à fixer des niveaux de réponse sou-
haités sur les caractères. Un tel choix
d’objectif reflète généralement une
connaissance insuffisante du bénéfice
économique espéré de la sélection, liée
soit à la difficulté d’établir une valeur
marchande pour certains caractères
(qualités de race, aptitudes fonction-
nelles, comportement, cas des objectifs
de la durabilité), soit à une grande
diversité d’objectifs entre acteurs de la
sélection et des filières. Le choix d’un
objectif technique peut également tra-
duire des phénomènes économiques
non linéaires (existence d’un optimum
économique déjà atteint ou d’un seuil
de rejet de la part des utilisateurs de la
population sélectionnée). En théorie,
un objectif technique peut être rempla-
cé par un objectif économique équiva-
lent, qui donne les mêmes réponses à la
sélection. Les pondérations obtenues
par une telle démarche mettent en évi-
dence certaines aberrations écono-
miques liées à l'utilisation d'un objectif
technique établi sans connaissance suf-
fisante du contexte économique
(Gibson et Kennedy 1990). Aussi, la
détermination d'un objectif écono-
mique doit-elle être considérée comme
primordiale dans tout programme de
sélection.

ii) Les objectifs économiques sont
élaborés à partir des recettes et coûts
associés à l’amélioration génétique des
caractères. Cette fonction peut être très
complexe à établir, notamment s’il faut
intégrer les intérêts des divers acteurs
de la filière concernée ou appréhender
l’évolution future du contexte tech-
nique, économique et social. Un rai-
sonnement prospectif est pourtant
nécessaire car l’impact de la sélection
des reproducteurs s’opère au niveau de
leur descendance, donc par exemple
cinq ans après l’action de sélection
dans l’espèce bovine. Une synthèse des
diverses méthodes de calcul proposées

et appliquées en races bovines laitières
a été faite par Groen et al (1997). La
manière la plus simple et la plus fré-
quente d’exprimer l’objectif de sélec-
tion consiste en une fonction linéaire
des valeurs génétiques des caractères
d’intérêt économique. Les coefficients
de l’objectif sont appelés «pondéra-
tions économiques». La pondération
économique d’un caractère est définie
comme le gain marginal réalisé par 
l’amélioration d’une unité physique du
caractère.

iii) Les objectifs «non marchands».
Jusqu'à un passé récent, la démarche
prônée par les généticiens pour ratio-
naliser la construction de l’objectif de
sélection repose sur la modélisation de
systèmes de production dont l’efficaci-
té est souvent considérée en termes
strictement économiques. Cependant,
certains caractères sans valeur écono-
mique quantifiable présentent un inté-
rêt indéniable pour l’un des acteurs de
la filière ou pour la société (morpho-
logie, aplombs, comportement ani-
mal…). Par conséquent, la fonction
«objectif de sélection» doit désormais
intégrer diverses contraintes pour assu-
rer conjointement viabilité écono-
mique (réduction des coûts de produc-
tion), équité sociale (conditions de
travail des éleveurs, qualité et sécurité
alimentaire, bien-être animal) et dura-
bilité écologique (limitation des rejets
ou des intrants pharmaceutiques). Une
telle approche nécessite l’acquisition
de connaissances sur les mécanismes
biologiques fins des aptitudes recher-
chées et des génomes impliqués, sur
l’expression des aptitudes zootech-
niques en milieux avec contraintes, sur
les caractères actuellement difficiles à
mesurer, et sur les caractères non mar-
chands requis par une valorisation pro-
pre au développement durable, en par-
ticulier à l’environnement. L’inclusion
de ces derniers dépendra de l’intégra-
tion des notions de coût et recette éco-
logiques dans notre société. Les
concepts de développement durable
ont été introduits en génétique animale
dans l’article fondateur d’Olesen et al
(2000). L’objectif de sélection est alors
décrit comme une combinaison linéai-
re associant pondération économique
et valeur non marchande pour chacune
des aptitudes à améliorer. La partie non
marchande peut être établie soit en rai-
sonnant des gains génétiques désirés
sur les caractères environnementaux
(Kanis et al 2005) ou bien les réduc-
tions de gain acceptées sur les caractè-
res de production (Nielsen et al 2005),
soit par les méthodes d’évaluation
contingente et les expériences de choix
visant à estimer le consentement à
payer du consommateur (Olesen et al
2006).

1.2 / Les critères et indices de
sélection

Les critères de sélection correspon-
dent aux caractères sur lesquels porte
le choix des reproducteurs afin d’at-
teindre l’objectif. Ce sont les caractè-
res mesurés pour lesquels sont calcu-
lés les index élémentaires de valeur
génétique et dont une combinaison
linéaire constitue le plus souvent l’in-
dex synthétique de sélection (Goddard
1983). Du fait des contraintes liées au
coût ou à l’impossibilité de mesurer
directement sur les candidats à la
sélection certaines aptitudes à amélio-
rer (mesures post mortem, production
laitière des taureaux), les caractères
inclus dans l’indice de sélection ne
sont pas nécessairement les mêmes
que ceux constituant l’objectif de
sélection, mais ils doivent au moins en
être de bons prédicteurs sur le plan
génétique. Dans l’idéal, un bon prédic-
teur a une héritabilité plus élevée que
le caractère objectif et peut être mesu-
ré plus précocement dans la vie de 
l’animal afin de réduire l’intervalle de
génération. Une illustration de cette
distinction entre objectif et critère de
sélection concerne l'efficacité alimen-
taire. Ce caractère est d'une grande
importance économique pour la pro-
duction de viande, mais il est difficile-
ment mesurable sur un grand nombre
d'animaux, car la mesure de la
consommation alimentaire nécessite
une conduite des animaux individuali-
sée et donc des coûts conséquents.
L'efficacité alimentaire (objectif de
sélection) est donc rarement mesurée.
Les mesures (critères de sélection)
sont alors effectuées pour des caractè-
res corrélés génétiquement à l'efficaci-
té alimentaire, tels que la croissance et
le développement musculaire.

L’index (ou indice) de sélection est
le critère sur lequel seront classés les
animaux candidats à la reproduction.
L’index de sélection synthétique est
une fonction des index élémentaires, à
savoir les valeurs génétiques «prédi-
tes» des caractères à sélectionner. Sa
détermination correspond donc à la pre-
mière étape d'un programme de sélec-
tion. 

Historiquement formalisée par
Hazel (1943) en amélioration géné-
tique des animaux, la théorie des index
de sélection s'appuie sur le modèle
génétique infinitésimal pour prédire,
par régression linéaire multiple, les
valeurs génétiques des animaux à par-
tir de leur propre performance et/ou de
performances d'animaux apparentés.
Cette théorie suppose que les perfor-
mances observées (y) sont idéalement
corrigées pour tous les effets de
milieu. L'établissement d'un index de
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sélection nécessite donc deux étapes
préliminaires : l'estimation des effets
de milieu que l'on peut identifier et
enregistrer (effets fixés) et la correc-
tion des performances pour ces effets.

Si l'objectif économique de sélection
s'écrit sous la forme H = a'u, où u est
le vecteur des valeurs génétiques à
améliorer et a le vecteur des pondéra-
tions économiques associées, l’index
de sélection optimal (I = b'y) est 
construit de manière à maximiser la
corrélation entre l’indice et l’objectif
de sélection et donc maximise la
réponse à la sélection pour l’objec-
tif de sélection (Henderson 1963).
Quelles que soient les distributions de
y et u, la maximisation de la corréla-
tion entre H et I aboutit aux relations
suivantes :  

cov (H,I) = var(I) et E(H/I) = I avec
b = P-1G a, où :

P est la matrice de variance-covarian-
ce phénotypique des performances y,

G la matrice de variance-covariance
entre les composantes de H et de I,

b le vecteur des pondérations des
performances qui maximisent la corré-
lation entre H et I.

En outre, pour des distributions mul-
tinormales de y et u, l'indice de sélec-
tion maximise la probabilité de bon
classement des candidats à la sélection
et donc maximise la réponse à un cycle
de sélection.

Les formules ci-dessus restent vala-
bles en remplaçant le vecteur y par le
vecteur û, P devenant alors la matrice
de variance-covariance de û, dans le
cas d’une évaluation basée sur la
méthodologie BLUP (Best Linear
Unbiased Predictor) explicitée au
paragraphe 2.2 ci-dessous.

Par ailleurs, l’information apportée
par des marqueurs moléculaires peut
être facilement incluse par la théorie
des index de sélection. Dans le cas
d’une sélection sur un QTL et une
composante polygénique correspon-
dant au même caractère, Dekkers et
van Arendonk (1998) et Meuwissen et
Sonesson (2004) ont proposé une for-
mulation de l’index de sélection per-
mettant d’optimiser la sélection à plus
ou moins long terme. Dans le cas
d’une sélection génomique, c’est-à-
dire grâce à des marqueurs répartis
densément sur tout le génome,
Goddard (2009) propose une formula-
tion de l’index de sélection permettant
de maximiser la réponse à long terme,
les coefficients étant proportionnels à
l’inverse de la racine carrée de p (1-p)
où p est la fréquence de l’allèle favo-
rable au marqueur. 

2 / L’évaluation génétique
et la sélection des reproduc-
teurs

2.1 / Le contrôle des performan-
ces pour mesurer les critères de
sélection

Les contrôles de performance peuvent
soit s’opérer dans le milieu de produc-
tion (l’élevage), soit dans des stations
spécialisées où l’environnement est
mieux contrôlé et les animaux directe-
ment comparables les uns aux autres. Le
contrôle de performances peut concer-
ner les candidats à la sélection et/ou des
individus qui leur sont apparentés :
classiquement on distingue le contrôle
individuel (mesure sur le candidat à la
sélection), le contrôle sur ascendance,
sur descendance ou sur collatéraux (ger-
mains ou demi-germains). Toutefois,
ces distinctions tendent à se perdre dans
l’organisation actuelle des programmes
de sélection dès lors que l’évaluation se
fait à partir d’un BLUP-modèle animal
de l’ensemble des performances et des
parentés recueillies en élevages car à
chaque évaluation l’ensemble des infor-
mations disponibles est pris en compte
pour prédire les valeurs génétiques des
candidats à la sélection.

En termes de génétique, la sélection
s'est pendant longtemps focalisée sur les
seuls caractères de production et de
standard de race. Cependant, depuis
plus de 20 ans, les qualités d’élevage
(aptitudes fonctionnelles) et les qualités
des produits font de plus en plus l'objet
d'une évaluation génétique, et sont donc
introduits dans les contrôles de perfor-
mances au côté des caractères de pro-
duction, pour être améliorées dans les
populations d’animaux d’élevage. Mais
le choix des reproducteurs s’effectue le
plus souvent en systèmes de conduite à
l’optimum où l’environnement est très
contrôlé, cela est particulièrement vrai
chez les monogastriques, mais l’est
beaucoup moins chez les ruminants en
particulier laitiers (contrôle en ferme
des filles des reproducteurs mâles).  Or,
le développement de systèmes de pro-
duction à haute performance écono-
mique et environnementale demande de
développer des ressources génétiques
capables d'assurer une production relati-
vement stable dans des environnements
variés et/ou moins contrôlés. Mais à un
même génotype peut  correspondre des
phénotypes variables dans des environ-
nements différents, ce qui correspond à
l’existence d’interactions génotype-
environnement qui n’est généralement
pas considérée dans l’évaluation géné-
tique classique (Laloë 2011). Deux phé-
nomènes biologiques différents peuvent
être à l’origine de telles interactions. La

première source engendre seulement
une hétérogénéité de variance entre
environnements, ce qui cause des effets
d’échelle et des réponses à la sélection
plus ou moins fortes par rapport à la
réponse attendue. La seconde source
d’interaction entraîne quant à elle un
reclassement des génotypes entre envi-
ronnements. Il s’agit alors d’inclure
dans l’évaluation, la sélection et l’utili-
sation des reproducteurs les interactions
génotype-environnement dont l’impor-
tance ne peut que s’accroître avec la
variabilité des milieux de production.
Cette prise en compte peut être faite de
diverses manières selon que l'on s'inté-
resse à une meilleure estimation de la
valeur génétique globale ou bien à l'es-
timation d'une valeur génétique dans un
environnement particulier. 

L’arrivée de la sélection génomique
ouvre des perspectives nouvelles en ter-
mes de développement d’évaluation des
reproducteurs : associés aux performan-
ces, les profils génomiques des animaux
permettent d’établir les relations phéno-
type-génotype sur une population d’ani-
maux dite «de référence». Les «équa-
tions» qui en découlent peuvent ensuite
être utilisées dans la prédiction des
valeurs génétiques de candidats à la
sélection pour lesquels on ne dispose que
des génotypes sans phénotypes associés.
Il devient donc possible d’envisager la
valorisation génétique du recueil dans un
nombre limité d’élevages ou de fermes
expérimentales, de nouveaux phénotypes
difficiles ou coûteux à mesurer sur un
grand nombre d’animaux.  La sélection
génomique requiert toutefois de grandes
populations de référence constituées de
quelques milliers ou dizaines de milliers
d’individus à la fois génotypés et phéno-
typés pour les caractères à évaluer. Cet
objectif est inatteignable pour de nom-
breuses populations en sélection. Une
mutualisation du recueil des performan-
ces et de leur valorisation entre popula-
tions est alors la solution à privilégier
pour maximiser l’efficacité de la sélec-
tion génomique et diminuer le coût glo-
bal de la sélection (Hayes et al 2009, de
Roos et al 2009, Harris et Johnson 2010,
Kizilkaya et al 2010, Toosi et al 2010). 

2.2 / L’évaluation génétique et la
sélection des reproducteurs

Les concepts de base de l’évaluation
génétique des reproducteurs ont été
présentés dans d’autres articles (voir
notamment Mulsant et al 2011).
Rappelons simplement ici que l’éva-
luation génétique consiste à obtenir un
index pour chaque candidat à la sélec-
tion, c’est-à-dire une prédiction de sa
valeur génétique additive (part trans-
missible à la descendance). Les index
sont calculés à partir des performances
recueillies sur l’animal à évaluer et ses

L’optimisation des programmes de sélection / 343

INRA Productions Animales, 2011, numéro 4



apparentés. La réalisation d’une éva-
luation génétique suppose donc l’enre-
gistrement des généalogies et des per-
formances des animaux. 

L'évaluation des animaux s'est tout
d'abord faite sur des index calculés
selon la théorie des index de sélection.
Depuis la fin des années 80, la métho-
de statistique de référence utilisée
pour prédire les valeurs génétiques est
le Best Linear Unbiased Prediction ou
BLUP (Henderson 1963) appliqué à un
modèle animal. La prise en compte des
relations de parenté entre tous les ani-
maux permet de comparer les valeurs
génétiques d’animaux dans l’espace et
le temps dès lors qu’il existe des ani-
maux apparentés qui ont été contrôlés
dans différents environnements et à
diverses périodes (Foulley et al 1992,
Laloë 1993).  La seule propriété statis-
tique qui différencie le BLUP de l'in-
dex de sélection est l'élimination du
biais lié à une mauvaise connaissance
a priori des effets de milieu. Ceci est
permis par l'estimation simultanée des
effets de milieu (fixés) et des effets
génétiques (aléatoires), grâce à un
modèle statistique mixte d'analyse des
performances.

Dans le cas d'un objectif multicarac-
tère H = a'u dont les composantes sont
corrélées, il est souhaitable que l'éva-
luation génétique soit multicaractère
afin d'augmenter la précision de l'éva-
luation et d’éviter les biais dus à une
sélection séquentielle des animaux
(Ducrocq 1994). Une telle sélection
s'opère par exemple sur les données
concernant des poids à des âges suc-
cessifs chez les ruminants allaitants
(naissance, sevrage, un an). L'index de
sélection BLUP sur lequel les repro-
ducteurs sont choisis pour maximiser
la réponse à la sélection sur H est alors
I = a'û, qui contient les valeurs géné-
tiques prédites û de tous les caractères
inclus dans l'objectif de sélection. Afin
de maximiser la réponse à un cycle de

sélection directionnelle, il faut sélec-
tionner les reproducteurs dont l’index
dépasse un seuil unique commun à
tous les candidats à la sélection
(Henderson 1977,  Goffinet et Elsen
1984). Toutefois, si le souhait n’est
pas une réponse maximale sur un
objectif global mais l’élimination sys-
tématique d’animaux avec des défauts
génétiques rédhibitoires (par exemple
difficulté de vêlage, agressivité), une
sélection par seuils est nécessaire
comme l’illustre la figure 1. L’index
synthétique favorise en effet le main-
tien d’animaux extrêmes sur chacune
des composantes de l’index de syn-
thèse.

Au cours des dix dernières années,
quelques programmes de Sélection
Assistée par Marqueurs (SAM) ont été
mis en place avec succès dans plu-
sieurs espèces, par exemple chez les
bovins laitiers pour des caractères de
production et de fertilité (Fritz et al
2003) ou les porcs pour des caractères
de qualité technologique des viandes
(Schwob et al 2009). Au cours des der-
nières années, le développement de
puces à ADN avec des marqueurs SNP
(Single Nucleotide Polymorphism)
répartis densément sur l’ensemble du
génome permet de mettre en œuvre
une nouvelle méthodologie d’évalua-
tion, appelée «sélection génomique»
(Meuwissen et al 2001), sous réserve
de disposer de populations de référen-
ce où les animaux soient à la fois 
phénotypés et génotypés, les candi-
dats à la sélection pouvant être 
quant à eux seulement génotypés.
Cette innovation a en premier lieu
révolutionné les programmes de 
sélection bovins laitiers car elle permet
de sélectionner avec une  bonne 
précision les jeunes mâles dès leur
naissance, sans avoir besoin de les 
soumettre à un testage sur descen-
dance long et coûteux  (Boichard  et al
2010).

3 / La modélisation des pro-
grammes de sélection

La modélisation et l'optimisation des
programmes de sélection sont des outils
d'aide à la décision pour les sélection-
neurs. Ces outils permettent de détermi-
ner le plan de sélection optimal (en ter-
mes de progrès génétique, de gain
économique…) à mettre en place dans
une situation particulière, parmi une très
grande diversité de schémas possibles.
Ils sont également susceptibles d'aider à
repérer les pertes de charge dans la
réalisation des plans de sélection, par
comparaison des réponses à la sélection
attendue et réalisée, et donc de concou-
rir à la mise en œuvre d'indicateurs de
pertes de charge des programmes de
sélection complexes.

La diversité des programmes d’amé-
lioration génétique des animaux d’éle-
vage dépend non seulement de la varia-
bilité des contraintes biologiques
(niveau de fécondité) mais aussi des
types de production (importance des
effets d’hétérosis sur les caractères
ayant le plus d’incidence économique)
et objectifs de sélection (degré d’anta-
gonisme génétique entre performances
de production et de reproduction). Deux
grandes méthodes sont classiquement
distinguées : le croisement et la sélec-
tion. Il y a sur certains points un recou-
vrement : la sélection de lignées spé-
cialisées pour le croisement (cas des
monogastriques), la sélection pour l’ap-
titude au croisement et le croisement
d’absorption qui s’apparente à un pro-
cessus de sélection. L’objectif du croise-
ment est de tirer parti de la variabilité
génétique entre populations (races ou
lignées) disponibles à un moment
donné. Dans cet exposé, le croisement
est considéré comme une stratégie 
d’utilisation des reproducteurs.

3.1 / Organisation de la popula-
tion sélectionnée

Il convient d'abord de décrire l'ensem-
ble des règles d'évaluation, de sélection
et d’accouplements des animaux. Ces
trois étapes successives constituent un
cycle de sélection et se répètent au cours
du temps puisque les accouplements
faits vont générer une nouvelle généra-
tion de descendants, et donc un retour à
la première étape du  cycle. La descrip-
tion des règles correspond à modéliser
le programme de sélection en établis-
sant d’une part un modèle conceptuel,
puis un modèle mathématique pour pré-
voir l’évolution de l’état de la popula-
tion soumise à sélection. Ces règles sont
ensuite optimisées dans le but d'amélio-
rer le niveau génétique de la population
sur une fonction objectif. 
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Figure 1. Comparaison d’une sélection par seuils indépendants et par index de syn-
thèse. 



La population est décrite par des para-
mètres qui la caractérisent  sur les
plans :

- démographique : taille de la popula-
tion, fertilité, sex-ratio, mortalité, inter-
valle de génération ou âge à la repro-
duction, etc., 

- génétique : héritabilités, corrélations
génétiques entre les caractères d'intérêt,

- zootechnique : moyennes et variances
des caractères, taille des troupeaux, etc.,

- économique : coût d'entretien et de
mesure des animaux, coût de calcul des
indices, marge par unité de caractère,
etc.

Les programmes de sélection des
populations d'animaux de ferme s'orga-
nisent souvent au sein d'une sous-popu-
lation d'effectif limité, appelée noyau de
sélection (figure 2), sur laquelle les
efforts de sélection sont concentrés. Le
progrès génétique créé dans le noyau est
diffusé dans le reste de la population
(base de production) par l'intermédiaire
principalement des mâles sélectionnés
dans le noyau. Il existe un écart de
niveau génétique entre les animaux nés
au même moment dans le noyau de
sélection et ceux nés dans la base de
production (Bichard 1971). De même
des écarts de niveaux génétiques se
créent sous l'effet de la sélection dans
des structures de noyau ouvert, c'est-à-
dire dans des populations où une partie
des animaux nés en base de production
(avec un certain degré d’information,
notamment l’enregistrement de l’état
civil) sont mis à la reproduction dans le
noyau. 

Les taux de sélection des femelles
sont généralement plus faibles que les
taux de sélection des mâles, principale-
ment en raison de leur plus faible proli-
ficité (Ollivier 1974). En outre, les
femelles et les mâles ne sont pas forcé-
ment évalués avec la même quantité
d'information. Ces phénomènes condui-
sent à distinguer les mâles et les femel-
les dans la modélisation. Dans le noyau,
des intensités de sélection différentes
peuvent être appliquées aux reproduc-
teurs d'un sexe donné selon l'utilisation
prévue de leur descendance (production
ou reproduction) ainsi que selon le sexe
des descendants candidats à la sélec-
tion : chez les bovins, les pères et les
mères à taureaux sont généralement
plus sélectionnés que les pères et les
mères à vaches.

Les populations d'animaux de ferme
sont le plus souvent à générations che-
vauchantes : les candidats à la sélection
à un moment donné sont d'âges diffé-
rents, et ont donc en espérance des
valeurs génétiques différentes. L'écart
génétique entre deux classes de candi-
dats nés deux années successives et

considérés au même âge (par exemple à
la naissance) est le progrès génétique
annuel (Bichard et al 1973). Afin de
prédire correctement ce progrès, il faut
décrire les différentes règles de sélec-
tion et de reproduction des animaux. A
cette fin, une population animale est
considérée comme un ensemble de
groupes d'animaux soumis aux mêmes
règles d'évaluation, sélection et repro-
duction (Elsen 1992). Ces groupes sont
donc généralement définis en fonction
de l'âge, du sexe, du mode de reproduc-
tion et du mode de sélection des ani-
maux. En générations chevauchantes, la
sélection des reproducteurs peut inter-
venir de deux manières différentes :

i) Chaque candidat est sélectionné
une seule fois dans sa vie ; il est ensuite
mis à la reproduction pendant un certain
nombre d'années, identique en espéran-
ce pour tous les candidats sélectionnés
en même temps que lui. La réforme
intervient pour des causes non liées à sa
valeur génétique. Une telle sélection
concerne par exemple les animaux uni-
quement évalués en station ; 

ii) Chaque année, les reproducteurs
disponibles sont mis en compétition les
uns par rapport aux autres. Un animal
est donc sélectionné plusieurs fois au
cours de sa vie, sur sa valeur génétique
prédite. Cette valeur peut être supposée
constante, connue avec une même pré-
cision d'une année sur l'autre, ou non :
dans ce dernier cas, l'arrivée d'informa-
tion en continu au cours de la carrière de
l'animal est prise en compte (perfor-
mances individuelles répétées dans le
temps ou performances de générations
successives de descendants).

Les modèles supposent souvent que
les reproducteurs mâles et femelles
sélectionnés sont accouplés au hasard.
Une situation d'hétérogamie évidente
concerne le croisement entre races et
l'utilisation de lignées mâles et de
lignées femelles spécialisées. Certains
modèles décrivent des phénomènes
d'homogamie entre les mâles et les
femelles retenus pour la reproduction,

par l'intermédiaire de classes de parents
de niveaux génétiques différents. Afin
de prédire correctement le progrès
génétique, il faut alors prendre en
compte l'hétérogénéité de niveaux géné-
tiques des descendants liée à ces accou-
plements non panmictiques. 

3.2 / Principes généraux du
choix d’un programme de sélec-
tion

Afin d’optimiser la structure d’un
programme de sélection, il faut com-
prendre les facteurs qui déterminent la
prise de décision dans leur conception.

a) Valeurs des paramètres génétiques 
Le premier paramètre clé est la varia-

bilité génétique additive σσa² du caractè-
re. Sans variabilité génétique, aucune
évolution génétique de la population
n’est possible.

Un paramètre clé de la théorie de la
génétique quantitative est l’héritabilité
h² du phénotype étudié, défini ici
comme la performance corrigée des
effets identifiés de milieu. Il s’agit de
quantifier la part de variation des phé-
notypes qui est expliquée par la varia-
tion des valeurs génétiques additives :
h² = σσa²/ (σσa²+σσe²). Ce paramètre,
variant de 0 (absence de variabilité
génétique additive) à 1 (absence de
variabilité résiduelle), permet d'évaluer
le progrès génétique que l’on peut espé-
rer en sélectionnant le caractère.
Classiquement, on parle de caractère à
héritabilité faible en-dessous de 0,2
(très faible, si h² < 0,1), à héritabilité
moyenne entre 0,2 et 0,4 et à héritabilité
forte au-dessus de 0,4 (très forte si  h² >
0,6). Les caractères à héritabilité moyen-
ne à forte sont les caractères de produc-
tion sur lesquels les premiers efforts de
sélection se sont naturellement portés
(croissance et morphologie, production
laitière, rendement à l’abattage…). Les
caractères à faible héritabilité concernent
en particulier les capacités adaptatives et
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Figure 2. Organisation pyramidale de la sélection.



reproductives des animaux, non par
absence de variabilité génétique mais par
absence d’identification suffisante des
facteurs de variation dus au milieu
conduisant à des modèles d’analyse à
forte variabilité résiduelle.

L’héritabilité joue un rôle important
dans la réponse R à une sélection phé-
notypique (encadré 1). Toutefois, Houle
(1992) démontre que, dans un certain
nombre de cas, il n’est pas pertinent
d’utiliser h² comme mesure de l’«évol-
vabilité» d’un caractère, c’est-à-dire sa
capacité à répondre à la sélection. Cela
aboutit à de fausses conclusions quand
h² faible n’est pas associée à σσ²a faible.
Houle (1992) propose comme mesure
de l’«évolvabilité» d’un caractère, le
coefficient de variation génétique du
caractère : CVa = 100 x σa/µ, où µµ est 
la moyenne phénotypique. Contrai-
rement à h², ce paramètre est souvent
plus important pour les caractères 
associés à la capacité adaptative de 
l’animal que pour les caractères de pro-
duction.

La valeur des paramètres génétiques
détermine la quantité d’information
nécessaire à contrôler sur le candidat et
ses apparentés pour garantir une préci-
sion suffisante de la sélection. A son
tour, cette quantité d’information sou-
haitée impacte les choix en termes de
contrôle des performances (performan-
ce individuelle, descendance, collaté-
raux) et d’intervalle de génération selon
une stratégie qui est fonction de la bio-

logie de l’espèce et en particulier de sa
capacité reproductive.  

b) Capacité reproductive
La fécondité naturelle des espèces et

des races ou lignées intra-espèces peut
être un critère de choix pour la mise en
place de stratégies de croisement ou de
dissémination du progrès génétique.
Ollivier (1974) a montré que le taux de
renouvellement qui maximise le progrès
génétique est d'autant plus élevé que
l'espèce est prolifique, et que le renou-
vellement des mâles doit être plus rapi-
de que celui des femelles, en particulier
dans les espèces peu prolifiques.

La fécondité naturelle d’une espèce
peut être modifiée par les techniques de
reproduction artificielle (Insémination
Artificielle (IA), superovulation et
transfert d’embryon, clonage). Ceci
peut concourir à accroître la capacité
reproductive des espèces à faible fécon-
dité et permettre des accroissements de
progrès génétique par accroissement de
la précision ou de l’intensité de sélec-
tion ou la réduction de l’intervalle de
génération (Colleau et al 1998).

c)  Infrastructures sociales
La répartition géographique et la

dimension des élevages du noyau de
sélection ainsi que leurs conduites
d’élevage (degré d’utilisation de l’insé-
mination artificielle, type de produc-
tion) peuvent avoir des répercussions
importantes sur l’organisation de la

sélection tant sur le plan des outils et
méthodes de sélection que sur le plan
politique. Ainsi, il peut y avoir nécessi-
té à mutualiser les efforts de sélection
au-delà des seuls moyens disponibles
pour une entreprise privée, notamment
pour les espèces à intervalle de généra-
tion long. Une organisation collective
des programmes de sélection a des
conséquences importantes en termes
d’objectif de sélection et capacités des
citoyens à influer sur l’améliora-
tion génétique des animaux d’éleva-
ge (Dockès et al 2011). La qualité de
l’identification des animaux et du
contrôle des performances (automatisa-
tion, centralisation des données) est
également dépendante de l’ampleur du
dispositif génétique (national ou centra-
lisé sur quelques élevages).

L’état de la technologie engendre
aussi de fortes répercussions en termes
d’enregistrement de nouvelles données,
de systèmes d’évaluation génétique fia-
ble et de possibilités d’évolution des
programmes de sélection. Ainsi, depuis
2009, la sélection génomique est une
profonde innovation de rupture  pour la
sélection animale, en particulier pour
les espèces à faible fécondité comme les
bovins. Elle a un intérêt évident pour
réduire l’intervalle de génération puis-
qu’elle permet une évaluation génétique
précise des animaux dès leur naissance
(Schaeffer 2006). Par ailleurs, le coût
réduit du typage par rapport à la valeur
du reproducteur bovin permet d’envisa-
ger une pression de sélection élevée tout
en augmentant le nombre de reproduc-
teurs sélectionnés afin d’éviter l’aug-
mentation de consanguinité dans les
populations (Colleau et al 2009). En
revanche, chez les espèces avicole et
porcine, l’intérêt économique de la
sélection génomique est moins évident
et demande une optimisation sérieuse
car d’une part, il n’y a guère d’amélio-
ration possible de l’intervalle de généra-
tion  proche du minimum biologique,
d’autre part le coût élevé du génotypage
par rapport à la valeur du reproducteur
est une contrainte forte (Tribout et al
2011).   

d)  Finalité du programme de sélec-
tion

Les facteurs qui jouent sur la réponse
à la sélection dépendent de l'horizon
d'intérêt défini, c'est-à-dire du nombre
de cycles de sélection considérés. Selon
Hill (1985), le court terme concerne les
5 premières générations de sélection,
même si cela correspond à un long
terme pour un éleveur de bovins (25
ans). Ce court terme génétique cor-
respond à la période pendant laquelle
l'impact de la consanguinité et des
mutations est mineur sur l’évolution de
la variabilité génétique et sur les progrès
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Encadré 1. Réponse R à un cycle de sélection phénotypique

La réponse à un cycle de sélection par troncature sur les distributions normales des index
indépendants et identiquement distribués (figure 3) est : R = i ρIA σa
Où i =S/σI est l'intensité de sélection, avec S la différentielle de sélection observée, c'est-
à-dire la valeur moyenne des indices des animaux retenus exprimée en écart à la moyen-
ne des candidats à la sélection ; σI est l'écart type de l'indice de sélection ; σa est l'écart
type génétique additif ; ρIA est la corrélation entre l'indice de sélection I et la valeur géné-
tique A.
Pour une distribution normale des performances, i est égal à f(x)/p, où f(x) est la valeur
de la fonction de densité d'une loi normale centrée réduite au point x qui est le seuil de
troncature et où p est la proportion d'animaux sélectionnés.



génétiques annuels en l’absence de phé-
nomènes de dépression de consanguinité
ou de sélection d’intensité très forte (Hill
1985, Meuwissen 1989, Wray et Hill
1989). Selon l’objectif de sélection 
(nature et nombre de caractères concer-
nés) et la finalité du programme (réponse
à la sélection à court versus long terme),
l’importance à accorder au maintien de la
variabilité génétique dans l’optimisation
du programme de sélection est variable.
Le maintien de la variabilité génétique
au-delà des 4-5 premières générations de
sélection devient un problème majeur dès
lors que l’on s’intéresse à des populations
d’effectifs génétiques limités en raison
des problèmes de dérive génique et de
consanguinité. 

Dans une population à générations
chevauchantes, Dickerson et Hazel
(1944) calculent le progrès génétique
annuel comme étant : ∆G = R/L, où R
est la réponse à la sélection par généra-
tion (encadré 1) et L l'intervalle de
génération, c'est-à-dire l'âge moyen des
parents à la naissance de leurs descen-
dants. Cette équation suppose une rela-
tion linéaire entre le niveau génétique
de la population et la durée pendant
laquelle elle est soumise à sélection.
Ceci n’est pas vrai d’une année sur l’au-
tre au démarrage d’une sélection en
générations chevauchantes, cependant
cette formule est une bonne approxima-
tion du progrès génétique annuel atten-
du en moyenne lors des 5 premières
générations de sélection dans un noyau
homogène et fermé (Elsen et Mocquot
1974, Hill 1974).

La réponse à un cycle de sélection
augmente avec les paramètres de base
suivants : i, l'intensité de sélection ; ρρ,
la précision de l'indice de sélection ; et
1/L, l'inverse de l'intervalle de généra-
tion. Etant donné que ces paramètres ne
sont pas indépendants, il faut choisir
leur meilleure combinaison possible,
c'est-à-dire celle qui maximise l'espé-
rance de la réponse à la sélection. Ainsi,
l’augmentation de la précision de la
sélection associée à l'utilisation de
mesures répétées dans le temps (lacta-
tions ou portées successives) ou celle
des performances de la descendance est
souvent contrebalancée par l'allonge-
ment de l'intervalle de génération. De
même, à intervalle de génération cons-
tant, la précision augmente avec le nom-
bre de collatéraux pris en compte dans
l'évaluation, mais si l'abattage des colla-
téraux est nécessaire pour effectuer les
mesures (qualités des carcasses et de la
viande), l'intensité de sélection est alors
réduite. A taille de population constante,
l'intensité de sélection possible est d'au-
tant plus forte que la durée d'utilisation
des reproducteurs est importante, car le
nombre de reproducteurs à renouveler
chaque année est alors d'autant plus fai-

ble. Mais une plus longue durée d'utili-
sation des reproducteurs correspond à
un intervalle de génération plus impor-
tant et donc à un moindre rapport 1/L. 

Ce choix de la meilleure combinaison
possible entre intensité de sélection,
précision de l'indice de sélection et
intervalle de génération dépend de la
quantité et de la nature des informations
utilisées pour évaluer les reproducteurs
et donc de la méthode d’évaluation
génétique. En générations chevauchan-
tes et/ou en populations hétérogènes ou
de faible taille, se posent en outre des
problèmes de tri et d'utilisation comme
reproducteurs des meilleurs animaux
parmi un ensemble de groupes d'ani-
maux de niveaux génétiques a priori dif-
férents ainsi que des problèmes de déri-
ve génique et de consanguinité. Par
ailleurs, bien que les méthodes de pré-
diction de l'efficacité des schémas de
sélection intégrant l'information des
marqueurs moléculaires aient été étu-
diées depuis les années 60 (Neimann-
Sorensen et Robertson 1961, Ruane et
Colleau 1995), l’arrivée des puces pan-
génomiques à haute densité renouvelle
complètement les questions autour de la
modélisation et l’optimisation des pro-
grammes de sélection dans toutes les
espèces d’élevage (cf. § 4.4).

3.3 / Formalisation mathéma-
tique 

Un modèle mathématique est une
représentation simplifiée de la structure
et du comportement d’un système
donné par un jeu d’équations établies
pour répondre à un objectif donné. Le
système considéré ici est le programme
de sélection dans le but de prédire l’ef-

ficacité de la sélection sur un critère
donné (encadré 2). 

Il faut déterminer les variables et les
relations mathématiques entre ces varia-
bles qui permettent de calculer la valeur
du critère d'efficacité choisi. Les princi-
pes qui vont être présentés ci-dessous
sont décrits par Elsen (1992). 

a) Variables et relations entre varia-
bles

La population se modélise comme un
ensemble de classes d'animaux soumis
aux mêmes décisions de sélection et de
reproduction. Ces classes sont donc fré-
quemment définies en fonction de l'âge,
du sexe, du mode de sélection, du mode
de reproduction, ainsi que de l'origine
des animaux (noyau de sélection, base
de production). Chacune de ces classes
est caractérisée sur le plan génétique par
des variables d'état : espérance de la
valeur génétique moyenne, variance
génétique, niveau de consanguinité. La
nature des variables d'état choisies
dépend du critère d'efficacité étudié. Le
modèle doit rendre compte de l'évolu-
tion des valeurs prises par ces variables
d'état. A cette fin, des variables élémen-
taires sont nécessaires.

Parmi les variables élémentaires, trois
groupes peuvent être distingués :

- les paramètres qui caractérisent la
population étudiée sur les plans démo-
graphique (mortalité, fertilité, sex-ratio,
taille de la population…), génétique
(héritabilité, corrélations), zootechnique
(performances moyennes, variances
phénotypiques) et économique (coût
des mesures, du calcul, marge brute de
l’élevage…),
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Encadré 2. Concepts associés à une modélisation d'un programme de sélec-
tion.

Le modèle doit prédire l’état du système (par des variables d’état y) en fonction d’un état
initial donné (yo) et de variables élémentaires que sont des paramètres techniques (p) et
des variables de décision (x) dont les valeurs sont fournies en entrée.

En sélection, y peut être par exemple la valeur génétique moyenne de la population ou
de diverses sous-populations, sa variance génétique, le niveau de consaguinité.



- les variables de décision qui sont
pour l'essentiel des effectifs d'animaux
(contrôlés ou sélectionnés) et des durées
d'utilisation des reproducteurs,

- les variables internes au modèle,
qui sont des quantités communément
utilisées en génétique quantitative
(intervalle de génération, différentielle
de sélection, coefficient de détermina-
tion d'un indice de sélection, coeffi-
cient de consanguinité...), et qui per-
mettent, d'une part, de résumer
l'information des paramètres et des
variables de décision, et, d'autre part,
de lier l'évolution des variables d'état
au critère d'efficacité.

Les relations entre variables sont de
deux types :

- les contraintes dues à des disponibi-
lités en animaux limitées ; ces contrain-
tes sont de trois natures : biologique
(prolificité...), démographique (renou-
vellement de la population...), organisa-
tionnelle (capacité de contrôle en sta-
tion...) ;

- les relations fonctionnelles qui
décrivent comment variables de  déci-
sion et paramètres sont liés pour former
les variables internes et au-delà pour
définir  l'évolution des variables d'état.

b) Typologie des modèles de prédic-
tion de l'efficacité du plan de sélection

Tous les modèles décrits ici reposent
sur les hypothèses du modèle génétique
infinitésimal. En outre, seule la sélec-
tion directionnelle est considérée dans
les modèles décrits. Toutefois, d'autres
types de sélection (canalisante, diver-
gente) sont envisageables, mais concer-
nent généralement les expériences de
sélection plutôt que les populations 
d'animaux de ferme pour lesquelles le
but est le plus souvent de sélectionner
les meilleurs animaux sur les caractères
d'intérêt économique.

Les modèles déterministes sont des
modèles où le critère d'efficacité est com-
plètement décrit et calculé à l'aide d'équa-
tions mathématiques reliant variables d'é-
tat et variables élémentaires. Le calcul
s'opère sur les espérances et variances-
covariances des distributions des valeurs
génétiques des animaux.

Les modèles de base ont déjà été
introduits au § 3.2 pour donner l’espé-
rance de la réponse à un cycle de sélec-
tion.

Il existe deux types de modèles déter-
ministes de prédiction de la réponse à
plusieurs cycles de sélection, cités dans
l'ordre chronologique de leur appari-
tion :

i) les modèles asymptotiques calcu-
lent directement le résultat de la sélec-

tion (progrès génétique asymptotique,
variance génétique asymptotique...)
obtenu lorsqu'un régime d'évolution
génétique constante de la population
soumise à sélection peut être atteint à
moyen terme (après 5 à 6 générations de
sélection). Les modèles asymptotiques
sont utilisés pour décrire l'impact au
bout de quelques générations de sélec-
tion de phénomènes opérant dès le
démarrage d'une sélection et amenant à
un état d'équilibre génétique (stabilisa-
tion des écarts génétiques entre groupes
d'animaux d'une population hétérogène,
réduction des variances sous l'effet de la
sélection).  

Ainsi, Rendel et Robertson (1950)
donnent l'expression du progrès géné-
tique annuel pour une population où
l’intervalle de génération moyen  sur les
4 voies de transmission des gènes (père-
fils, père-fille, mère-fils et mère-fille)
est noté L :

∆G = [(i
1
ρ

1
+i

2
ρ

2
+i

3
ρ

3
+i

4
ρ

4
)σ

a
/4]/L.

Une telle population est dite fermée et
homogène car tous les descendants d'un
sexe donné sont nés d'une seule catégo-
rie de pères et d'une seule catégorie de
mères. Les seules sources d'hétérogé-
néité génétique de la population que ce
modèle peut décrire, sont le sexe et l'âge
des reproducteurs.

Au démarrage d'une sélection en
générations chevauchantes, le progrès
génétique annuel n'est pas constant
d'une année à l'autre (Elsen et Mocquot
1974, Hill 1974). Toutefois, le progrès
génétique annuel asymptotique est une
bonne approximation du progrès géné-
tique annuel réalisé en moyenne sur les
5 à 6 premières générations de sélec-
tion. La prédiction du progrès géné-
tique asymptotique par la formule de
Rendel et Robertson (1950) n'est vala-
ble que pour une population fermée et
homogène. Sinon, les différences a
priori de niveaux génétiques entre
groupes de candidats à la sélection doi-
vent être identifiées et intégrées dans le
calcul du progrès génétique. Les pre-
miers modèles intégrant de telles diffé-
rences sont associés d'une part à la
prise en compte des générations che-
vauchantes (Hill 1974, Elsen et
Mocquot 1974), d'autre part à l'étude
des populations à plusieurs étages
(James 1977, Elsen 1993, Phocas et al
1995). Ces modèles asymptotiques
supposent que les flux d'échanges de
gènes entre étages sont constants au
cours des générations de sélection. 

ii) les modèles dynamiques décri-
vent l'évolution de la sélection à chaque
unité de temps et permettent donc de
rendre compte de tous les phénomènes
de la sélection, y compris de phénomè-

nes de long terme qui n'aboutissent pas
forcément à l'atteinte d'un équilibre
génétique (consanguinité et mutations).
Elsen et Mocquot (1974) et Hill (1974)
ont établi indépendamment le premier
modèle permettant de décrire la dyna-
mique de l'évolution génétique d'une
population. Ce modèle correspond à une
relation matricielle de récurrence qui
s'inspire des processus de Markov pour
décrire le vecteur des niveaux géné-
tiques de la population à chaque 
unité de temps A(t) en fonction du
niveau génétique à l'instant précédent
A(t-1) et des différentielles de sélection
S(t) :

A(t) = P(t) A(t-1) + S(t)

Chaque élément des vecteurs A(t) et
S(t) correspond à une classe d'animaux
définie en fonction de la population
décrite. P(t) est une matrice de transi-
tion dont les éléments rendent compte
du vieillissement et du renouvellement
de la population. L'hypothèse est sou-
vent faite que les caractéristiques démo-
graphiques de la population sont cons-
tantes, c’est-à-dire P(t) = P. Sous cette
hypothèse, ce modèle est asymptotique-
ment équivalent à celui de Rendel et
Robertson (1950).

iii) Les modèles stochastiques per-
mettent de pouvoir considérer des phé-
nomènes complexes (effets de milieu,
effectif limité, consanguinité, variabilité
de la réponse...) qui sont difficiles à
décrire et/ou à calculer dans les modèles
déterministes. Ces modèles sont de ce
fait utilisés pour valider les hypothèses
faites dans les modèles déterministes.
L'inconvénient des modèles stochas-
tiques est la lourdeur et la lenteur des
calculs qu'ils génèrent, ainsi que l'ab-
sence de compréhension claire des rela-
tions entre phénomènes qu'ils tradui-
sent. Dans les modèles stochastiques,
les individus de la population sont dis-
tingués. Les distributions des valeurs
génétiques vraies et des performances
des animaux sont simulées par tirage
aléatoire dans des distributions multi-
normales. Les données ainsi générées
sont traitées comme des données réelles
et utilisées dans l'évaluation des ani-
maux. Le critère d'efficacité est alors
calculé à partir de statistiques simples
(moyenne, variance) des valeurs géné-
tiques prédites et réelles des animaux
sélectionnés.

3.4 / Modélisation de la préci-
sion de l’évaluation génétique

A paramètres génétiques fixés, inten-
sité de sélection et intervalle de généra-
tion donnés, reste à prédire la précision
(ou le carré de la précision noté  CD) de
la sélection en modélisant correctement
la quantité d’informations disponibles
pour les candidats à la sélection. Si cette
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prédiction déterministe du CD est aisée
dans le cadre de la théorie des index de
sélection (Walsh et Lynch 2009), elle
l’est moins dans le cas d’une sélection
intégrant de plus en plus d’informations
(effets de milieu fixés, diversité des
apparentements, multiplicité des mar-
queurs) telles que la sélection par
BLUP-Modèle Animal (BLUP-MA) ou
la Sélection Génomique (SG). 

Wray et Hill (1989) qualifient d'index
pseudo-BLUP un index de sélection cal-
culé à partir de la performance de l'ani-
mal à évaluer, des performances de ses
collatéraux proches et des index BLUP
de ses parents, car ils montrent que la
précision d'un tel index est proche de
celle d'une évaluation BLUP-MA. Pour
une sélection faite en cumulant toutes
les données et la généalogie depuis une
population de base non sélectionnée et
non consanguine, Harris et Johnson
(1998) permettent de fournir une préci-
sion approchée d’une évaluation par
BLUP-MA en utilisant la décomposi-
tion de la valeur génétique prédite d’un
candidat à la sélection entre sa perfor-
mance individuelle, les performances de
ses descendants et les index de ses
parents :

où
CD1 = h²  est la précision d’une sélec-

tion massale 
CD2 =  n h²/[ 4 + (n-1) h²] est la pré-

cision d’un contrôle sur n descendants
CD3 = (CDpère + CDmère)/4 est la pré-

cision d’une sélection sur ascendance

CD1+2 =
CD 1 + CD2 - 2CD1CD8

1- CD1CD2

Contrairement à un index BLUP sur
ascendance, un index SG permet de
quantifier l’importance de l’aléa de

méiose sur la valeur génétique du candi-
dat sans avoir à contrôler sa descendan-
ce. La SG permet donc de fournir des
valeurs génétiques prédites des candi-
dats à la sélection avec une bonne préci-
sion dès la naissance.  Sous l’hypothèse
d’un modèle génétique infinitésimal et
d’une population de référence constituée
d’animaux non apparentés, Meuwissen
(2009) donne la formule permettant de
prédire la précision d’une évaluation
génomique en fonction de l’héritabilité
du caractère, de la taille de population de
référence et de l’effectif génétique (cf.
définition au § 3.5c). Selon l’objectif de
précision souhaité pour la SG, il s’agit de
définir la taille et de la structure de la
population de référence à mettre en
place selon l’héritabilité du caractère à
améliorer  et l’effectif génétique Ne de la
population (figure 3).

3.5 / Phénomènes  à considérer
dans la prédiction de l'efficacité
de la sélection 

a) Espérance de la réponse à la sélec-
tion à court terme

Même à court terme, la prédiction de
l’efficacité de sélection est compliquée
si l’on souhaite s’écarter des hypothèses
du modèle génétique infinitésimal en
considérant par exemple des interac-
tions génotype-environnement, des phé-
nomènes de dominance et d’épistasie,
des effets environnementaux corrélés
(Walsh et Lynch 2009).

Dans le cadre restrictif du modèle
génétique infinitésimal, la prédiction de
l'efficacité de la sélection sur des caractè-
res gouvernés par un grand nombre de
gènes (fréquences alléliques constantes)
et sans interaction de dominance (absen-
ce de dépression de consanguinité) doit
intégrer les deux phénomènes suivants :

i) la réduction de l’intensité de sélec-
tion due à l’apparentement des candi-
dats en population finie ;

ii) la réduction des variances géné-
tiques due à la sélection.

La sélection crée un déséquilibre de
liaison entre loci (Bulmer 1971). Ce
phénomène est le seul effet direct de la
sélection sur la réduction des variances
sous l'hypothèse d'un modèle génétique
infinitésimal. Pour une sélection direc-
tionnelle, le déséquilibre correspond à
un déficit de combinaisons extrêmes
des gènes, ce qui induit des covariances
négatives entre les effets des gènes, et
donc une réduction de la variance géné-
tique. Du fait de la recombinaison des
gènes lors de la méiose, la variance
génétique se stabilise à une valeur
d'équilibre (ou valeur asymptotique)
après quelques générations de sélection.
Si la sélection est interrompue, la varian-
ce génétique retrouve sa valeur initiale.

Des formules de calcul direct des
variances et covariances génétiques
asymptotiques ont été établies en fonc-
tion des seuls paramètres de la popula-
tion de base dans le cas de générations
discrètes et de populations fermées et
homogènes. Ainsi Dekkers (1992) pré-
sente une formulation asymptotique de
la variance génétique pour un schéma à
quatre voies de sélection et une sélec-
tion sur indice BLUP-MA. Cette formu-
lation repose sur le fait que la variance
d'erreur de prédiction n'est pas affectée
par une sélection sur indice BLUP-MA
prenant en compte toute l'information
(performances et généalogies) depuis la
population de base non sélectionnée,
non consanguine et non apparentée.
Phocas et Colleau (1996) décrivent
l’évolution possible de la corrélation
génétique entre deux caractères dans le
cas d’une sélection par BLUP. 

Pour une structure de population
complexe et/ou une situation de généra-
tions chevauchantes, les variances et
covariances génétiques asymptotiques
ne peuvent pas être exprimées analyti-
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Figure 3. CD génomique sous les hypothèses du modèle génétique infinitésimal (Meuwissen 2009).

CD = ρ² = CD1+2+3 =
CD 1+2 + CD3 - 2CD1 + 2 CD8 

1 - CD1+2CD8



quement en fonction des paramètres de
la population de base. 

b) Variance de la réponse à la sélec-
tion en population de taille finie

Dans une population de taille finie, de
nombreux phénomènes génèrent une
variabilité de la réponse à la sélection.
Les moyennes génétiques des individus
sélectionnés vont dépendre du nombre
de candidats à la sélection, de la préci-
sion des indices des candidats ainsi que
de leur structure d'apparentement qui
est elle même conditionnée par l'état
antérieur de la population et par les fluc-
tuations aléatoires qui s'y sont produit.
Les variances génétiques des individus
sélectionnés sont soumises aux mêmes
fluctuations que leurs moyennes, auquel
s'ajoute une fluctuation liée au déséqui-
libre de liaison entre loci créé par la
sélection (Avery et Hill 1977). L'aléa
d'échantillonnage de la méiose joue sur
les moyennes et les variances géné-
tiques à la naissance ainsi que sur les
déséquilibres de liaison entre gènes.

Pour une distribution multinormale de
variables identiquement et indépendam-
ment distribuées, la variance de la diffé-
rentielle de sélection S est inversement
proportionnelle au nombre n de candi-
dats à la sélection retenus (Finney
1956) :
Var (S) = n-1 [1-i(i-x) + (1-p)(i-x)2 ]σI2
pour  E(S) = i σI

Sous l'hypothèse que les paramètres
génétiques sont connus, cette formule
peut être utilisée pour prédire la varian-
ce de la réponse à un cycle de sélection
liée à l'échantillonnage dans une popu-
lation d'index de sélection indépendants
et de même espérance (Razungles
1977).

c) Efficacité de la sélection à long
terme

Les recherches sur l’optimisation des
schémas de sélection doivent aussi
prendre en considération la nécessité de
gérer la variabilité génétique conjointe-
ment au progrès génétique, afin d’assu-
rer l’efficacité à long terme des pro-
grammes de sélection. Les effets décrits
comme des effets à court terme de la
sélection continuent à avoir un impact
sur l’espérance et la variance de l'effica-
cité de la sélection à long terme.

En l’absence de gènes majeurs, ∆G et
σ²a sont approximativement constants
sur les 5 premières générations de sélec-
tion. En l’absence de nouvelle source de
variation (mutation ou migration), σ²a
diminue in fine. Un plateau de sélection
est atteint, reflétant la fixation de tous
les allèles favorables. Si à la fois des
gènes à effets importants et faibles

influencent l’expression de la perfor-
mance, une réponse initiale rapide est
obtenue par changement des fréquences
aux loci majeurs, suivi par une longue
période de réponse plus faible due aux
modifications des fréquences alléliques
aux loci ayant des effets faibles sur le
caractère (Walsh et Lynch 2009).
Robertson (1961) montre qu’en l’absen-
ce de mutation et migration il existe une
intensité de sélection optimale telle que,
à nombre fixe d’individus contrôlés,
toute augmentation d’intensité de sélec-
tion se fait au détriment de la taille effi-
cace (ou effectif génétique) de la popu-
lation, ce qui réduit la réponse à long
terme. 

L’effectif génétique Ne correspond au
nombre efficace de reproducteurs d’une
population idéale qui présenterait le
même taux d’accroissement de consan-
guinité (∆F) par génération que celui
observé dans la population réelle.
L’effectif génétique Ne d’une popula-
tion se calcule directement à partir du
taux asymptotique d’accroissement de
consanguinité par génération (Falconer
et Mackay 1996) selon la formule :

Dans les populations de petite taille
(Ne < 100), la dérive génétique a un rôle
considérable sur l’évolution de la
réponse à la sélection. A moyen et long
terme, la variance génétique diminue
dans les populations de taille finie du
fait de l'accumulation de la consangui-
nité (Verrier et al 1991). 

Wray et al (1990) proposent de calcu-
ler le taux de consanguinité asympto-
tique (∆F = Ft-Ft-1/1-Ft-1) dans les
populations sélectionnées en l'expri-
mant à partir des contributions de cha-
cun des ancêtres au pool génétique de la
population sélectionnée : ces contribu-
tions varient au démarrage de la sélec-
tion, mais finissent par se stabiliser.
Wray et al (1994) développent cette
idée pour une sélection sur index BLUP
et expriment le taux de consanguinité en
fonction de paramètres du plan de sélec-
tion tels que les intensités de sélection et
les effectifs de reproducteurs. Ces
auteurs vérifient par simulation aléatoi-
re la validité de leur modèle déterminis-
te (erreur inférieure à 1%).

La prédiction des réponses à la sélec-
tion ignore généralement les mutations
car elles sont rares. Dans de nombreuses
expériences où des plateaux de sélec-
tion ont été atteints, les essais pour aug-
menter la réponse à la sélection en
induisant des mutations par rayons X
n'ont généralement pas abouti (Hill
1985). Toutefois, aucun plateau de

sélection n'a été atteint dans d'autres
expériences de très longue durée (Walsh
et Lynch 2009). Cela indique la validité
d'un modèle avec un grand nombre de
gènes à petits effets par rapport à un
modèle avec un faible nombre de gènes
à effets importants. Les modèles avec
mutation ont été développés par Lande
(1976) et Hill (1982). Hill (1985) a
montré que la mutation pouvait fournir
une augmentation significative de la
réponse à la sélection sur le long terme
(40 générations) pour des populations
de taille importante.

4 /  L’optimisation des pro-
grammes de sélection

4.1 / Optimisation mathéma-
tique

Au plan mathématique, l'optimisation
d'un programme de sélection cor-
respond à la maximisation d'une fonc-
tion objectif sous contraintes. Le but est
de déterminer les valeurs des paramè-
tres (nombres d'animaux contrôlés,
sélectionnés...) qui correspondent à une
valeur maximale de la fonction objectif,
étant donné que certaines contraintes de
nature biologique, démographique ou
économique sont à respecter (cf. § 3.2).
Quelle que soit la fonction objectif rete-
nue, le problème d’optimisation est in
fine un problème de maximisation
d’une fonction mathématique non
linéaire sous contraintes qui peut se
résoudre selon les diverses méthodes
développées en mathématiques appli-
quées.

4.2 /  Choix de la fonction objec-
tif

La fonction objectif peut être un critè-
re soit d’efficacité technique (progrès
génétique annuel ou cumulé sur un laps
de temps donné, taux de consanguinité,
variabilité génétique) soit d’efficacité
économique (associant coûts et recettes
occasionnées pour la mise en œuvre
d’un programme de sélection)  dont l'in-
térêt dépend de l'échéance considérée
(court, moyen ou long terme) ainsi que
de la taille et la structure de la popula-
tion soumise au plan de la sélection. 

La mise en œuvre d'un programme de
sélection ne peut se faire qu'après en
avoir évalué l'efficacité économique. En
effet, la sélection est une activité
coûteuse et donc toute prise de décision
demande au préalable une analyse des
coûts et des recettes espérés. Les pion-
niers dans ce domaine ont été Poutous et
Vissac (1962). L'évaluation écono-
mique nécessite d'actualiser les coûts et
les recettes de la sélection. En effet, les
coûts interviennent dès la mise en place
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d'un schéma (construction de stations de
contrôle, mesure des performances,
acquisition et entretien des candidats,
calcul des indices...) alors que les recet-
tes sont différées dans le temps : elles ne
sont perçues qu'au fur et à mesure que
les générations expriment et accumulent
le progrès génétique (supplément de
valeur des animaux améliorés, nombre
d'expressions du caractère par animal
amélioré). Le principe de l'actualisation
est qu'un gain réalisé aujourd'hui a plus
de valeur que le même gain réalisé
demain, ce qui se traduit par l'inclusion
d'un taux d'actualisation dans le calcul
des coûts  et des recettes cumulés sur
l’horizon de temps considéré.

Pour le décideur, l'intérêt d'un schéma
croît avec la réponse attendue à la sélec-
tion, sous réserve d'une prise de risques
limitée. Il faudrait donc intégrer dans la
prédiction de l'efficacité d'un schéma le
risque que la réponse réalisée soit nette-
ment plus faible que la réponse atten-
due. Aussi, la variance de la réponse à la
sélection (ou du progrès génétique) est
un critère d'efficacité technique d'un
schéma de sélection. En raison du com-
portement des acteurs de la sélection
face au risque, l'intérêt économique et
sociologique d'un programme de sélec-
tion n'est pas forcément une fonction
linéaire de la réponse à la sélection
attendue. Un critère d'efficacité d'un
plan de sélection intégrant le risque que
la réponse attendue ne soit pas obtenue
peut être établi à partir d'une fonction
d'utilité dont l'espérance fait intervenir
l'espérance et la variance de la réponse à
la sélection (Schneeberger et al 1981,
Wyler et al 1994).

Un critère d'efficacité qui peut être
important à moyen et long terme (au-
delà de 5 générations) et/ou dans les
populations de petite taille est le main-
tien d'une variance génétique suffisante
afin de préserver de futures possibilités
de sélection. Dans ce contexte, certains
auteurs comparent l'efficacité relative
de schémas à niveau de consanguinité
fixe (Quinton et al 1992, Smith et
Quinton 1993) ou à variance de la
réponse fixée (Meuwissen et Woolliams
1994). L'un ou l'autre de ces paramètres
peut indifféremment être regardé en rai-
son de l'étroite relation entre taux de
consanguinité et variance du progrès
génétique.

4.3 / Quelques résultats impor-
tants en optimisation d'un pro-
gramme de sélection 

Les décisions de sélection optimale
dépendent de l'horizon considéré. Des
années 60 à la fin des années 80, l'opti-
misation des plans de sélection a
concerné la maximisation de la réponse
à la sélection à court terme, sans envisa-

ger de restriction sur la variabilité de
cette réponse. Mais la mise en œuvre de
méthodes très précises d'évaluation des
reproducteurs (BLUP-MA puis SAM et
SG) et des techniques modernes de
reproduction (superovulation, transfert
embryonnaire et sexage) rend très effi-
caces des schémas de sélection où la
variance de la réponse et l'accumulation
de la consanguinité peuvent être très
élevées. Dans ce cadre, ainsi que dans
un but de maximisation de la réponse à
moyen et long terme, des optimisations
de l'espérance de la réponse à la sélec-
tion avec restriction sur la variance de la
réponse ou sur le taux de consanguinité
ont été entreprises depuis les années 90.

a) Sélection intra ou entre-popula-
tions

Une stratégie de sélection souvent
étudiée est l'intérêt d'une sélection en
population (ou lignée) unique par
rapport à une gestion et une sélection
de plusieurs sous-populations (sous-
lignées), issues de la subdivision d'une
population. La mise en commun des
ressources de plusieurs populations per-
met d'augmenter l'effectif disponible de
candidats à la sélection et donc le taux
de sélection. Cette stratégie peut être
avantageuse pour le choix des animaux
fondateurs d'un nouveau programme de
sélection ou pour sélectionner les
meilleurs mâles utilisés en IA en jouant
sur les taux de reproduction élevés pos-
sibles en IA (Smith et Banos 1991). A
taux de sélection global constant et pour
un objectif de sélection commun à tou-
tes les lignées, la gestion simultanée de
plusieurs sous-lignées peut être une
assurance contre les risques (anomalies
génétiques, dérive génique défavora-
ble). Toutefois, sous les hypothèses du
modèle génétique infinitésimal, Smith
et Quinton (1993) montrent que, à
même niveau de consanguinité, la sélec-
tion en lignée unique engendre toujours
une réponse à la sélection supérieure à
celle obtenue en sélection sur plusieurs
sous-lignées.

b) Taille et ouverture des noyaux de
sélection

En générations discrètes, Shepherd et
Kinghorn (1992) étudient la taille opti-
male d'un noyau ouvert pour une sélec-
tion sur index BLUP, avec prise en
compte de l'effet Bulmer. Ils montrent
que la taille optimale du noyau et le gain
d'efficacité lié à l'ouverture sont indé-
pendants de la précision de la sélection.
Pour des schémas bovins ou ovins, la
taille optimale du noyau serait entre 2 et
11% de la population totale, d'autant
plus importante que l'intensité de sélec-
tion des mâles est forte. En autorisant à
la fois les échanges de femelles mais
aussi de mâles entre noyau et base et en

optimisant ces échanges chaque année,
Shepherd et Kinghorn (1992) trouvent
des gains de progrès génétiques asymp-
totiques variant entre 8 et 13% en faveur
d'un noyau de sélection ouvert sur la
base.

L'ouverture des noyaux de sélection
permet aussi de réduire les taux de
consanguinité (James 1977, 1978). Pour
la structure optimale d'un noyau ouvert
définie par James (1977), le taux de
consanguinité est réduit d'un facteur 2
par rapport au taux obtenu dans un
noyau fermé de même taille. James
(1978) formalise l'expression de la taille
efficace dans un noyau ouvert.

c) Maintien de la variabilité géné-
tique

L'augmentation du progrès génétique
attendu dans les schémas modernes de
sélection se fait souvent aux dépens du
risque que le progrès réalisé soit plus
faible que dans les schémas plus clas-
siques. Autrement dit, une plus grande
espérance de la réponse à la sélection
est généralement liée à une plus grande
variance de cette même réponse. 

Ainsi, l’efficacité de la sélection
assistée par marqueurs a été comparée à
celle d’une sélection BLUP en modèle
polygénique à plus ou moins long
terme. De nombreuses études ont mon-
tré qu’à court terme la SAM permet
d’augmenter le progrès génétique en
raison de la fixation plus rapide des allè-
les favorables. Cet avantage est impor-
tant pour les caractères peu héritables
ou exprimés dans un seul sexe ou tardi-
vement dans la vie de l’animal (Lande
et Thompson 1990). Toutefois, sur le
long terme la SAM est moins perfor-
mante que la sélection polygénique
(Ruane et Colleau 1995, Verrier 2001),
à moins d’appliquer une SAM dyna-
mique, c’est-à-dire où l’importance
accordée aux marqueurs diminue avec
la fréquence de l’allèle défavorable
(Dekkers et van Arendonk 1998,
Manfredi et al 1998).

Par rapport à d’autres méthodes
moins précises comme la sélection sur
le phénotype, la sélection sur index
BLUP entraîne une augmentation de la
probabilité de cosélection d’individus
apparentés issus des meilleures familles
parce qu’elle prend en compte toute
l’information familiale disponible
(Quinton et al 1992). La sélection de
reproducteurs plus fortement apparentés
augmente le niveau moyen de consan-
guinité dans la population et réduit la
variance génétique de la population.
Dans une grande population (~150
reproducteurs efficaces), il a été montré
par simulation (Verrier et al 1993) que
la sélection sur index BLUP est toujours
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plus performante qu’une sélection phé-
notypique à court comme à plus long
terme (30 générations). Cependant,
dans des populations de petite taille en
termes d’effectif génétique (~15 repro-
ducteurs efficaces) dans lesquelles une
intensité de sélection élevée est appli-
quée, la réduction de la variance géné-
tique liée à la sélection sur index BLUP
peut être telle que la sélection phénoty-
pique donne de meilleurs résultats en
considérant un horizon d’une dizaine de
générations (Verrier et al 1993).

En évitant l’utilisation de l’informa-
tion généalogique, la sélection géno-
mique réduit la probabilité de co-sélec-
tion d’individus apparentés par rapport
à une sélection classique sur BLUP
polygénique. Toutefois, le progrès géné-
tique étant accru par la SG en particulier
quand l’intervalle de génération est
drastiquement réduit par l’abandon du
contrôle sur descendance, la variabilité
génétique va rapidement décroître si
aucune stratégie de maintien de limita-
tion de la consanguinité n’est mise en
œuvre (Nielsen et al 2011).  

Dans des noyaux de sélection fermés
et de petite taille, des stratégies optimi-
sées pour le choix et l’accouplement des
reproducteurs doivent donc être mises
en place pour maintenir progrès géné-
tique et variabilité génétique (Toro et
Perez-Enciso 1990). Les stratégies d’ac-
couplement limitant l'accumulation de
la consanguinité au cours des généra-
tions  consistent à maximiser l’espéran-
ce du progrès génétique en posant une
contrainte sur le taux de consanguinité
(Meuwissen 1997), ou vice-versa à
minimiser le taux de consanguinité à
progrès génétique désiré (Colleau et al
2004, 2009). Les principaux travaux en
la matière ont utilisé des algorithmes
d’optimisation par recuit simulé. Seuls
Pong-Wong et Woolliams (2007) et
Kinghorn (2011) proposent des appro-
ches par programmation semi-définie et
algorithme génétique, respectivement.

4.4 / Perspectives en optimisa-
tion des programmes de sélec-
tion

Beaucoup de travaux sont à mener
pour permettre une optimisation des
programmes de sélection incluant les
outils de la génomique. Ces outils cons-
tituent une révolution dans la gestion
des populations que cela soit pour
accroître l’efficacité de la sélection
intra-population ainsi qu’entre-popula-

tions ou permettre l’introgression de
gènes d’une population vers une autre
(Odegard et al 2008).

Si l’on sait à l’heure actuelle que l’ef-
ficacité de la sélection génomique
dépend de la taille de la population de
référence, il est indispensable d’assurer
le renouvellement des animaux génoty-
pés avec performances si l’on veut
garantir la pérennité du système (Muir
2007, Goddard 2009). En effet, l’effica-
cité de cette sélection dépend du degré
d’association existant entre marqueurs
et QTL, c’est-à-dire du déséquilibre de
liaison entre loci des marqueurs et des
QTL. Cette association diminue au fur
et à mesure des générations sous l’effet
des recombinaisons méiotiques. Calus
et al (2008) ont ainsi montré par simu-
lation que pour des caractères de faible
héritabilité, la précision (CD) d’un
index génomique peut être doublée
lorsque le déséquilibre de liaison entre
marqueurs contigus est doublé. La
structure de la population de référence
et ses modalités de renouvellement res-
tent à préciser en fonction des contrain-
tes biologiques de l’espèce, des caractè-
res à évaluer et du niveau de précision
souhaité pour les évaluations géno-
miques (Sonesson et Meuwissen 2009). 

Les programmes de sélection doivent
être profondément repensés afin de ne
pas accroître l’évolution de la consan-
guinité dans les populations soumises à
sélection génomique. La poursuite du
raisonnement classique du sélection-
neur, c'est-à-dire la forte diffusion d’un
petit nombre de reproducteurs élites
serait extrêmement dangereuse en ter-
mes de maintien d’une diversité géné-
tique raisonnable au sein des popula-
tions. Il s’agira donc de favoriser un
changement culturel profond dans les
pratiques des sélectionneurs en aug-
mentant en particulier le nombre et
l’importance des caractères autres que
les caractères de production dans les
objectifs de sélection animale.

Conclusion

Cette synthèse fait un état des lieux
nécessairement simplifié et incomplet
des connaissances en organisation et
optimisation des programmes de sélec-
tion sous l’hypothèse classique d'un
modèle génétique infinitésimal. Ce sur-
vol montre qu’il existe une grande
diversité possible de programmes de
sélection, mais qu’il y a toutefois des

points clés à optimiser pour obtenir à la
fois une bonne efficacité à court terme
et un maintien de variabilité génétique
raisonnable dans les populations sélec-
tionnées. A l’heure actuelle, de grandes
questions demeurent tant autour de
l’objectivation des critères d'efficacité
associant l'espérance de la réponse à la
variance de la réponse ou au maintien
de la variabilité génétique, que de la
prise en compte des informations géno-
miques dans les programmes de sélec-
tion à plus ou moins brève échéance
selon les espèces.  En effet, l'arrivée de
la sélection génomique, dans les métho-
des de sélection devrait induire une
accélération sensible du progrès géné-
tique dans les populations tant pour les
caractères de production que pour les
caractères d'adaptation qui ont souvent
une héritabilité faible et où la sélection
classique est alors peu efficace. En
conséquence, la poursuite du raisonne-
ment classique du sélectionneur, c'est-à-
dire la forte diffusion d’un petit nombre
de reproducteurs élites est extrêmement
dangereuse en termes de maintien d’une
diversité génétique raisonnable au sein
des populations animales, notamment si
l’on raccourcit dans le même temps l’in-
tervalle entre générations en supprimant
l’étape de contrôle sur descendance
chez les bovins. Les objectifs de sélec-
tion doivent être adaptés, pour intégrer
de nouveaux caractères, au fur et à
mesure qu’ils seront évalués. Ce point
est d’autant plus critique que des évolu-
tions défavorables ont été constatées sur
divers caractères fonctionnels et que la
génétique devra s’intégrer dans une plus
grande diversité de systèmes de produc-
tion pour répondre aux attentes sociéta-
les. Par ailleurs, en raison de la com-
plexité croissante des enjeux socio-
économiques, il devient impossible aux
seuls maîtres d’œuvre des programmes
de sélection de juger de l’importance
relative à accorder aux caractères à
améliorer génétiquement. Pour actuali-
ser les objectifs de sélection, il est alors
indispensable de développer des outils
et démarches communs aux divers
acteurs des filières, mais aussi d’établir
un dialogue avec les responsables des
politiques d’aménagement des territoi-
res ainsi qu’avec le secteur associatif
pour considérer les attentes sociales for-
tes. En effet, aucun changement opéra-
tionnel ne peut être effectué sans l’im-
plication totale de toutes les parties
concernées et une représentation adé-
quate de leurs points de vue. 
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La finalité d’un programme de sélection est de générer du progrès génétique dans les générations animales futures afin de répondre
aux besoins alimentaires, nutritionnels, sociaux et environnementaux de demain. Les travaux pionniers en optimisation technique et
économique des programmes de sélection des années 1970 à 1990 sont décrits dans cette synthèse. Maintenant, il s’agit d’accroître à
la fois le nombre de caractères inclus dans les objectifs de sélection et la valeur prédictive des critères de sélection et des valeurs géné-
tiques prédites pour permettre le choix le plus fiable possible dès le plus jeune âge, de reproducteurs améliorateurs parmi les candi-
dats à la sélection. A ce titre, la sélection génomique est une véritable révolution dans la gestion des populations apparue dans la pre-
mière décennie du 21ème siècle. L’organisation des programmes de sélection doit être revue en profondeur : la poursuite du
raisonnement classique, c'est-à-dire la forte diffusion d’un petit nombre de reproducteurs élites est extrêmement dangereuse en ter-
mes de maintien d’une diversité génétique raisonnable au sein des populations animales, notamment si l’on raccourcit dans le même
temps l’intervalle entre générations en supprimant l’étape de contrôle sur descendance chez les bovins. Les objectifs de sélection doi-
vent être adaptés, pour intégrer les nouveaux caractères, au fur et à mesure qu’ils seront évalués. Ce point est d’autant plus critique
que des évolutions défavorables ont été constatées sur divers caractères fonctionnels et que la génétique devra s’intégrer dans une
plus grande diversité de systèmes de production pour répondre aux attentes sociétales.

Résumé

Optimization of breeding schemes

The aim of a breeding scheme is to generate livestock improvement in future generations in order to fulfill the future needs of the
human population in terms of alimentation, environment and society. In this review, pioneer works conducted between the 1970s and
the 1990s are summarized in terms of technical and economic optimization of breeding schemes. Now, it is time to increase both the
number of traits considered in breeding goals and the predictive value of selection criteria and estimated breeding values to allow the
best choice of reproducers among candidates for selection at the youngest age. For these purpose, genomic selection is a true revolu-
tion in population genetic management that arose in the first decade of the 21st century. The design of breeding schemes must be dee-
ply revisited: the pursute of classical reasoning, i.e. the large diffusion of a small number of elite reproducers is extremely dangerous
in terms of sensible maintenance of genetic diversity among animal populations, especially when generation intervals are reduced at
the same time as that which is currently happening in cattle breeding with the abandon of progeny testing. Furthermore, breeding
objectives must be adapted to account for new traits as soon as they are evaluated. This point is critical when unfavorable trends are
observed for functional traits and genetics has to integrate a large diversity of production systems to answer to society's demands.

PHOCAS F., 2011. L’optimisation des programmes de sélection. In : Numéro spécial, Amélioration génétique. Mulsant P.,
Bodin L., Coudurier B., Deretz S., Le Roy P., Quillet E., Perez J.M. (Eds). INRA Prod. Anim., 24, 341-356.
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