
L’essentiel des plans de sélection des
animaux de ferme visait dans le passé à
exploiter l’hérédité polygénique gou-
vernant les caractères. Toutefois, l’exis-
tence de gènes à effet visible ou majeur,
puis la découverte, grâce aux techniques
de marquage du génome, de régions
chromosomiques impliquées dans la
variation des caractères (les «QTL
(Quantitative Trait Loci)») ont aussi été
utilisées par les améliorateurs des popu-
lations animales. Au moment où, dans
certaines filières, l’évaluation géno-
mique vient révolutionner les pratiques
de sélection, quelques enseignements
peuvent être tirés de ces expériences de
sélection sur des gènes identifiés ou sur
des QTL.

Cet article montre dans ces deux
situations la nature de l’information
exploitable, les principes de son utilisa-
tion, les applications envisagées et réali-
sées, et les limites de ces approches.

1 / Sélection sur des gènes
identifiés

1.1 /  Information disponible
Nous nous plaçons dans les hypothè-

ses suivantes : 
Un gène à effet majeur sur un caractè-

re d’intérêt zootechnique a été repéré.
La démarche suivie pouvait être i) une
observation attentive de la transmission
du caractère entre générations, signant
une hérédité mendélienne (observation
possiblement étayée par des traitements
statistiques ad hoc, de type analyse
de ségrégation, e.g. Elston et Stewart
1971), ii) une approche de type QTL,
dans laquelle on cherche si telle ou telle

zone du génome, dont la transmission
est révélée par des marqueurs géné-
tiques, intervient dans la variation (e.g.
Lander et Botstein 1989), iii) le test
d’un gène candidat, c'est-à-dire connu
pour intervenir dans la biologie d’un
caractère, et dont on met le polymor-
phisme en relation avec la variabilité du
trait (e.g. Barbieri et al 1995).

Ce gène a été cartographié, et la muta-
tion causale identifiée. Cette deuxième
étape est longue dans la première appro-
che (e.g. Gènes Booroola, Lacaune,
Texel), facilitée pour les QTL qui sont
par construction cartographiés, avec une
phase de localisation fine cependant très
difficile (e.g. DGAT1), immédiate pour
les gènes candidats (e.g. IgF1).

Une méthode de génotypage, permet-
tant de connaître rapidement le génoty-
pe en ce gène majeur de tout individu, a
été mise au point et est disponible à
grande échelle.

1.2 / Principes de valorisation
Nous considérons la situation où un

gène à effet important sur la variabilité
d’un caractère existe. Certes, un plan de
sélection, ignorant ou négligeant cette
information, peut toujours être mis en
œuvre et un progrès génétique sera
observé. Les allèles favorables en ce
gène à effet majeur seront le plus sou-
vent favorisés par cette sélection.
Cependant, d’une part les effets à long
terme de cette sélection peuvent être
amoindris par l’existence de ce gène
(Gibson 1994) (cf. § 1.4a), d’autre part
on ne tire pas profit de la possibilité de
savoir rapidement le génotype des can-
didats à la sélection.

En effet, les techniques de génotypage
sont applicables dès le plus jeune âge et

dans les deux sexes, et ne nécessitent
pas la mesure du phénotype de l’indivi-
du concerné. Elles ouvrent donc les pos-
sibilités de :

- réduire les intervalles de génération ;
- accroître le champ de la sélection en

différenciant des individus jusqu’alors
non différentiables (e.g. les mâles pour
un gène contrôlant un caractère exprimé
uniquement chez les femelles) ;

- diminuer les coûts de mesure si le
phénotypage nécessite un protocole éla-
boré et/ou l’abattage des animaux (e.g.
composition corporelle, comporte-
ment…) ;

- abaisser les risques dans le cas d’une
sélection sur la résistance à une ma-
ladie.

1.3 / Applications
Sans prétendre à l’exhaustivité, cinq

types d’utilisation de l’information sur
l’existence d’un gène à effet majeur
peuvent être considérés, et ont été mis
en application dans les populations ani-
males.

a) Elimination de tares génétiques
Par tares génétiques nous entendrons

ici des défauts majeurs (de type syndac-
tylie, Duchesne et al (2006) ou BLAD
chez les bovins, Shuster et al (1992)) ou
plus quantitatifs, tels que, chez le porc,
un potentiel glycolytique trop élevé dans
le cas du gène RN (Milan et al 2000), ou
une sensibilité au stress pour le gène de
la ryanodine (Fuiji et al 1991). Une telle
tare peut être en partie provoquée par un
gène à effet important, voire être stricte-
ment monogénique. La démonstration de
cette hérédité est obtenue en étudiant de
façon ciblée les causes de ce défaut, ou
dans le cadre plus large d’une recherche
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systématique de déviants (cf. l’observa-
toire des défauts génétiques en bovins). 

Cette tare étant connue, le génotypage
correspondant sera opéré dans les
familles à risque (les apparentés d’un
individu malade ou connu pour être por-
teur du défaut génétique, avec des
exemples célèbres chez les taureaux),
ou de façon systématique sur tous les
candidats à la sélection (essentiellement
les mâles pour des raisons de coût).

b) Sélection d’allèles de résistance
L’amélioration de la résistance aux

maladies infectieuses par les méthodes
classiques (de type «boîte noire») est
difficile, le point critique étant l’obten-
tion de phénotypes alimentant les esti-
mations de valeurs génétiques sur les-
quelles les candidats sont triés. Des
mesures en ferme sont à la fois aléatoi-
res (on ne maîtrise pas la pression infec-
tieuse), et contradictoires avec les
objectifs de l’élevage, qui se veut sain.
L’organisation de tests d’infection en
conditions contrôlées est le plus souvent
très coûteuse car il faut travailler dans
des installations protégées. Enfin, pour
des maladies à durée d’incubation lon-
gue, telles que les encéphalopathies, il
faut attendre des années avant d’obtenir
les phénotypes. Dans quelques cas ces
difficultés ont cependant été résolues
(utilisation des comptages de cellules
du lait pour les mammites, infestation
expérimentale de parasites gastro-intes-
tinaux chez les ovins). 

Connaître un gène majeur dont cer-
tains génotypes confèrent une résistan-
ce, même partielle, à une maladie est
clairement attrayant car la sélection sur
le génotype en ce gène peut se faire sans
mesure de phénotypes et rapidement. 

L’exemple phare d’une telle sélection
est trouvé chez les ovins. Le gène PrP,
très polymorphe, possède un allèle
(«ARR») dont les porteurs résistent très
bien à la tremblante, une forme spéci-
fique d’encéphalopathie (e.g. Elsen et al
1999). Cette résistance aux formes
contagieuses de la tremblante a été éta-
blie sur de très grandes séries de don-
nées. Fort de cette information, des plans
d’amélioration des races ovines pour la
résistance aux ESST ont été organisés
dans différents pays. En France, le nom-
bre de génotypages réalisés pour ce plan
avoisine le million, avec des effets évi-
dents sur l’évolution des fréquences
génotypiques à venir sur l’incidence de
la maladie (Barillet et al 2004).

c) Sélection sur un caractère non
mesurable

Plus généralement, disposer d’une
information sur un gène affectant la

variabilité d’un caractère difficile à
mesurer en conditions standards permet
d’alléger la sélection et d’en accélérer
les effets. 

Ainsi, l’aptitude au désaisonnement
de la reproduction des ovins est une
caractéristique économiquement impor-
tante (les cours de la viande et les res-
sources fourragères dépendent de la sai-
son) mais quasiment impossible à
mesurer en ferme. Des travaux expéri-
mentaux avaient démontré le rôle de
variants du récepteur à la mélatonine sur
une mesure de l’activité ovulatoire
spontanée de brebis, ouvrant la porte à
une sélection sur ce caractère. Si cette
voie a finalement été abandonnée, une
recherche plus systématique de gènes
influençant le désaisonnement reste un
objectif majeur pour cette espèce
(Pelletier et al 2000).

d) Présélection d’animaux porteurs
de bons allèles

Beaucoup de schémas de sélection
incluent une phase de mise en testage
sur descendance de mâles choisis en
fonction de leur ascendance et caracté-
ristiques propres. Il est possible, le cas
échéant, d’inclure dans cette présélec-
tion avant testage des informations sur
le génotype en un gène identifié (Larzul
et al 1997).

Dans beaucoup de schémas les effec-
tifs d’animaux candidats à la sélection
sont limités, et des effets de dérive
importants sont possibles, pouvant aller
jusqu’à la disparition de certains allèles
par le fait du hasard. Plus concrètement,
si l’allèle favorable en un gène majeur
est rare, il est possible qu’aucun des
candidats au testage sur descendance
n’en soit porteur. Dans ce cas, génoty-
per un réservoir de candidats et favori-
ser les porteurs dans le choix des candi-
dats est une précaution utile pour
assurer la diffusion de l’allèle favorable.
Ce type de situation a été rencontré dans
le passé chez les chèvres Saanen qui
possédaient peu de copies de l’allèle A
de la caséine αS1, à effet positif sur la
quantité de matière protéique du lait. 

A l’inverse, quand existe un gène à
fort effet sur un caractère, il est très peu
efficace de mettre en compétition des
mâles possédant un génotype défavora-
ble, car il y a peu de chance qu’ils sor-
tent favorablement indexés de l’épreuve
sur descendance. C’est la situation à
laquelle était confrontée la race de chè-
vres Alpine pour la même caséine αS1. 

e) Introgression d’un allèle favorable
Certains allèles sont spécifiques de

races particulières, ou limités à un grou-
pe racial historiquement connecté. On

comprend aisément que cette situation
soit le fait de mutations récentes qui
n’aient pas encore diffusé dans l’ensem-
ble de l’espèce. Cette situation facilite
la mise en évidence du gène correspon-
dant car l’exploration de la variabilité
chez les descendants de parents F1 unis-
sant cette race porteuse et une race non
porteuse est assurée d’une bonne infor-
mativité.

Quand un tel variant est découvert,
son introgression vers une race non por-
teuse est possible. L’idée est, par la
réalisation d’une série suffisante de
croisements en retour, de retrouver le
fond polygénique de la race d’accueil
sans perdre l’allèle muté. Il faut à cette
fin organiser la sélection des porteurs à
chaque génération, classiquement sur la
base de leur performance ou après un
testage sur descendance. Si le gène est
cartographié et la mutation causale
identifiée, le tri en est grandement sim-
plifié.

Il est aussi possible d’accélérer le pro-
cessus d’introgression en sélectionnant
les animaux backcross de chaque géné-
ration sur un indicateur de leur proximi-
té avec la race d’accueil basé sur des
marqueurs du génome (Hospital  et al
1992).

A titre d’exemple, on peut citer l’in-
trogression du gène Booroola en Mé-
rinos d’Arles et Romanov (Boomarov
1990), du gène Texel en Lacaune
(Grasset et al 2009) ou le gène sans
corne en Charolais.

f) Accouplements valorisant un géno-
type optimal

Dans certains cas, le génotype le plus
intéressant pour la production n’est pas
homozygote. Il en est ainsi si l’allèle
muté a un effet trop fort sur le caractère
(e.g. le gène Booroola en Mérinos
d’Arles, cf. Teyssier et al 2010), ou si
l’homozygote correspondant n’est pas
viable ou montre une fitness très dété-
riorée (e.g., le gène mh provoquant
l’hypertrophie musculaire en bovin,
mais de fortes difficultés de vêlage pour
les mères (Vissac et al 1973), ou, en
ovins, le gène Inverdale qui provoque
une hyperovulation à l’état hétérozygo-
te mais une stérilité à l’état homozygote
(Braw-Tal et al 1993)). 

Pour gérer cette difficulté des systè-
mes plus ou moins contraignants ont été
imaginés. Au plus simple, des lignées
spécialisées sont constituées et les ani-
maux productifs sont produits en grand
nombre par croisement (e.g. la lignée
INRA95 permettant l’exploitant du
gène mh avec des mères non porteuses,
Vinet 2006). Dans certaines situations
(par exemple le plan proposé par
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l’INRA pour le gène Lacaune L vs. +), il
faut prévoir un génotypage systéma-
tique des reproducteurs pour réaliser
des accouplements (L+ x ++ ou ++ x L+
uniquement) qui ne sont pas générateurs
d’animaux inutiles (LL) 

1.4 / Limites
Les applications décrites ont toutes

été réalisées à des échelles variées. Un
certain nombre d’enseignements peu-
vent être retirés de ces expériences,
montrant différentes limites à la mise en
œuvre d’une sélection génique.

a) Déséquilibre de liaison généré par
la sélection

Dans le cas d’une hérédité mixte, les
animaux porteurs du génotype favora-
ble au gène à effet majeur ont plus de
chance d’être retenus que les autres
(pour simplifier on raisonnera ici sur un
locus biallélique). En conséquence, il
est exercé une moindre pression de
sélection sur leur valeur polygénique.
De façon transitoire, on voit donc s’ins-
taller un déséquilibre de liaison entre le
génotype majeur et le reste du génome,
qui se traduit par un moindre progrès au
long terme (une fois l’allèle favorable
fixé).

Cette situation est rencontrée auto-
matiquement quand le génotype
majeur n’est pas considéré dans la
décision de sélection. Elle peut être
empirée si, grâce au génotypage, les
génotypes favorables sont sur-sélec-
tionnés. Donc, contrairement à l’intui-
tion courante, qui consiste à génotyper
les candidats à la sélection pour retenir
en priorité les porteurs de l’allèle favo-
rable, il faut au contraire utiliser cette
information pour en freiner la fixation.
On imagine plus précisément que soit
optimale une sélection dynamique,
avec des règles changeant au cours du
temps selon l’évolution des fré-
quences alléliques (Dekkers et Van
Arendonk 1998). Ce type de sélection,
difficile à optimiser, est encore plus
difficile à faire passer dans la pratique
et il faut en trouver des versions quasi
optimales et réalistes (Costard et al
2009).

b) Génotype hétérozygote optimal
Comme évoqué plus haut (cf. § 1.3f)

le génotype optimal peut être hétérozy-
gote, cette situation conduisant à la
mise en place de plans de sélection et
d’accouplements compliqués qui peu-
vent dissuader les utilisateurs. Chez les
espèces faisant largement appel aux
lignées et aux croisements, cette 
complication est admise, à preuve la
très large utilisation du gène de nanis-
me chez la poule (Mérat et Ricard
1974) 

c) Allèle introgressé défavorable dans
la race d’accueil

Nous ne savons pas prédire l’expres-
sion d’un allèle particulier dans une race
ne le possédant pas tant qu’un processus
d’introgression n’est pas mené à son
terme. Diverses raisons peuvent annuler
son intérêt, prouvé dans une race don-
neuse, quand il s’exprime dans une race
receveuse :

- un effet d’échelle. A titre d’exemple,
il semblerait que le gène Booroola ait un
effet multiplicatif plutôt qu’additif sur
le niveau d’ovulation, conduisant à des
performances totalement inexploitables
d’hétérozygotes B+ Romanov (5 contre
2,5 ovulations chez les ++ , alors que les
valeurs sont 2 et 1 en Mérinos d’Arles) ;

- des effets d’épistasie défavorables
avec des gènes dont les allèles diffèrent
entre races donneuse et receveuse ;

- des voies métaboliques différentes
selon les races, le gène introgressé étant
limitant en donneuse, pas en receveuse.

Malheureusement, les résultats étant
imprévisibles, il faut introgresser avant
de conclure sur l’utilité de l’introgres-
sion !

d) Effets défavorables sur d’autres
caractères

Plusieurs raisons font qu’un allèle
montrant un effet positif pour un carac-
tère (disons C1) peut avoir un impact
négatif sur un autre caractère d’intérêt
zootechnique (C2) :

- la pléiotropie, qui est rencontrée
quand le même gène est impliqué dans
la régulation de C1 et C2. Le gène de
susceptibilité à l’halothane en porc est
un exemple souvent cité. Le gène RN
qui détériore la capacité de rétention
d’eau mais est associé à une plus gran-
de surface de noix de côtelette en fait
aussi partie (Le Roy et al 2000) ;

- un déséquilibre de liaison défavora-
ble avec un locus contrôlant C2. On
pourrait presque imaginer que cette
situation est inévitable quand on pense
au nombre de caractères et au nombre
potentiel de gènes à proximité de n’im-
porte quel locus. L’examen positif d’ef-
fets QTL localisés sur le chromosome
porteur du gène PrP de résistance à la
tremblante illustre cette situation
(Vitezica et al 2005) ;

- la plus grande fréquence de l’allèle
favorable chez des individus génétique-
ment détériorateurs pour le deuxième
caractère. Cette situation se rencontrera
par exemple quand l’allèle a été récem-
ment apporté à la race par la migration
d’individus différant pour ce deuxième
caractère ;

- un effet de type récursif par lequel le
niveau de C2 est automatiquement
modulé par celui de C1. Par exemple, la

mortalité périnatale augmente avec la
taille de portée. Le gène Booroola aug-
mente la taille de portée et la mortalité
augmente aussi. Mais des individus por-
teurs du gène Booroola qui auraient leur
taille de portée déprimée par un quel-
conque procédé non génétique présente-
raient une mortalité périnatale standard,
ce qui ne serait pas le cas dans la situa-
tion de pléiotropie. 

La diffusion large d’un allèle favora-
ble pour un caractère devrait donc tou-
jours être précédée d’une étude appro-
fondie des effets de cet allèle sur une
batterie de caractères importants pour
l’élevage.

e) Allèle de résistance contourné
Il existe de la variabilité chez les enti-

tés pathogènes comme chez leurs hôtes.
Bien plus, cette variabilité n’est pas un
ensemble fermé, mais peut s’étendre par
le biais des recombinaisons et muta-
tions, génétiques ou épigénétiques.
D’ailleurs, le contournement de la résis-
tance a toujours été une préoccupation
majeure en vaccinologie et antibiothéra-
pie. La sélection pour la résistance aux
maladies infectieuses n’échappe pas à
cette difficulté. 

Qu’il préexiste à de très faibles fré-
quences et émerge avec la disparition de
versions vaincues par la résistance de
l’hôte, ou qu’il apparaisse par mutation,
un variant de l’agent pathogène capable
d’attaquer les animaux sélectionnés
pour leur résistance supposée remet
totalement en cause cette sélection et
doit donc être traqué en permanence.
L’exemple des encéphalopathies ovines
pour lesquelles une diversité a été pro-
gressivement démontrée, avec une
forme atypique, très peu transmissible,
qui ne se développe pas chez les por-
teurs d’un des allèles de forte sensibili-
té à la tremblante classique en est une
bonne démonstration (Moreno et al
2007). Sans remettre vraiment en cause
le plan français de sélection pour la
résistance à cette pathologie (l’allèle
ARR de résistance à la tremblante clas-
sique est neutre pour l’atypique), cette
observation tempère fortement l’objec-
tif du «tout ARR» et appuie la nécessité
d’un suivi permanent de la résistance et
d’une conservation de la variabilité
génétique.

2 / Sélection assistée par
marqueurs

2.1 / Information disponible
Nous considérons maintenant le cas

où une exploration systématique du
génome a été réalisée à l’aide de mar-
queurs (type microsatellites ou SNP), le
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plus souvent dans des familles suffisam-
ment grandes pour que la transmission
de segments chromosomiques des
parents vers les descendants puisse être
tracée avec précision. A la suite de cette
exploration, plusieurs zones ont été
repérées, porteuses de QTL. Ces zones
sont plus ou moins larges en fonction de
l’information disponible. Jusqu’à une
date récente on distinguait une première
étape de détection, basée sur la mise en
relation, pour chaque segment du géno-
me, des valeurs phénotypique et de la
transmission de ce segment, et une
deuxième étape de cartographie fine
visant à préciser la localisation des QTL
par une augmentation du nombre de
méioses et de marqueurs et par l’utilisa-
tion du déséquilibre de liaison observa-
ble entre deux localisations le plus 
souvent très proches. Avec le dévelop-
pement des puces à SNP, on envisage
maintenant de court-circuiter la phase
de détection et d’aller directement vers
des approches globales de l’association. 

A partir de ces informations, il est
possible de construire des outils de
génotypage des QTL basés sur les infor-
mations de marqueurs localisés à leur
proximité. Dans le cas d’une cartogra-
phie lâche (en général une précision de
localisation de 10 à 30 centiMorgans
(cM), obtenue après la première étape
de détection) l’information n’est valable
qu’intra famille et doit sans cesse être
réétalonnée. Dans le cas d’une cartogra-
phie fine (de l’ordre du cM, après une
analyse du déséquilibre de liaison), l’in-
formation est valable entre familles, et
assez stable.

2.2 / Principes de valorisation
La sélection assistée par marqueurs

possède a priori les mêmes attraits que
la sélection génique, puisqu’elle permet
aussi de réduire les intervalles de géné-
ration, accroître le champ de la sélection
en différenciant des individus jusqu’alors
non différentiables, diminuer les coûts
de mesure et réduire les risques.
Comme pour la sélection génique, il
s’agira de génotyper des candidats à la
sélection le plus rapidement possible, et
d’organiser un tri et des accouplements
basés à la fois sur l’information de ce
génotypage et sur les données phénoty-
piques et pedigree classiques.

Cependant, elle en diffère de deux
façons :

- les données ne portent pas sur les
génotypes actifs mais sur des mar-
queurs. Cette association est instable.
Ne pas considérer cette instabilité se tra-
duirait par une baisse progressive de
l’efficacité de la sélection. Comme évo-
qué plus haut, la fréquence nécessaire
du réétalonnage dépend de la qualité de
l’information ;

- en principe (sans doute beaucoup
moins en pratique) les informations QTL
sont polygéniques : à l’issue d’une expé-
rience de détection/localisation, on ne
connaît pas une mais plusieurs zones
porteuses de QTL, qui, cumulées, expli-
quent une part importante de la variabili-
té. On est alors tenté de rassembler cette
information dans un indicateur unique,
une estimation de valeur génétique assis-
tée par marqueur (MAEBV), qui combi-
ne toute l’information disponible, de
nature génotypique et phénotypique, et
de trier les candidats à la reproduction
sur cette MAEBV.

2.3 / Applications
En fonction de la précision de l’infor-

mation disponible on distingue deux
types de sélection assistée par mar-
queurs.

a) SAM exploitant la liaison géné-
tique («SAM1»)

Le prototype de cette sélection est un
protocole en deux temps :

- dans le cadre d’un test de la descen-
dance, pour chaque segment chromoso-
mique, les effets des deux versions
grand parentales qu’un père transmet à
sa descendance sont contrastés, et des
segments significatifs repérés ;

- les fils produits de ce père sont
génotypés pour les marqueurs des seg-
ments significatifs et la valeur aux QTL
de ces fils estimée (et potentiellement
combinée avec tout autres informations
disponibles). Les meilleurs sont présé-
lectionnés comme candidats à la mise
en testage, et le cycle reprend.

Les «BLUPeurs», concernés par l’éva-
luation génétique, se sont emparés de la
question et ont mis en place un outil-
lage pour estimer les MAEBV au mieux
et à grande échelle. Fernando et
Grossman (1989) ont été les précurseurs
de la démarche.

Les premières évaluations de l’intérêt
de la SAM (Ruane et Colleau 1995)
étaient très défavorables. Si l’on obser-
vait un gain important sur les QTL eux-
mêmes, et si l’efficacité à très court
terme était bonne, la SAM perdait rapi-
dement de sa valeur et, après peu de
générations, donnait de moins bons
résultats que la sélection classique. Cette
évaluation n’envisageait pas de change-
ment de plan de sélection et se limitait à
l’amélioration d’un caractère que les pro-
cédures standards de sélection étaient
capables d’améliorer efficacement. 

La SAM permet de réduire les inter-
valles de générations en donnant des
informations sur la valeur des individus
dès leur plus jeune âge. Appliquée à un
schéma de type MOET (Multiple

Ovulation and Embryo Transfer) dans
lequel les mâles sont utilisés très rapide-
ment, la SAM est efficace, avec un gain
de 10 à 20% sur les schémas sans mar-
queur (Ruane et Colleau 1996). De la
même façon, elle doit permettre de
sélectionner des caractères difficiles à
améliorer par les techniques classiques. 

En pratique, une SAM de type 1 a été
mise en place en France sur les bovins
laitiers (Boichard et al 2002). Des dizai-
nes de milliers d’individus ont été géno-
typés pour 43 microsatellites marquant
14 QTL. Parmi les arguments dévelop-
pés en faveur de cette organisation, la
réduction possible, de 8 à 33% selon les
caractères, du nombre de taureaux à tes-
ter pour obtenir le même progrès géné-
tique qu’en l’absence d’informations
moléculaires, a été mise en avant.

Dans un article de bilan publié en
2007, Fritz et al (2007) ont montré que
la mise en route de la SAM en bovins
laitiers en France entre 2001 et 2007 a
permis d’augmenter la précision des
index des jeunes animaux : évolution
moyenne des CD de 0,18 pour la fertili-
té ou 0,33 pour la quantité de lait en
sélection classique (sans marqueurs) à
respectivement 0,29 et 0,44 en SAM.

b) SAM exploitant le déséquilibre de
liaison («SAM2»)

A l’issue d’un protocole de localisa-
tion fine, ou d’un protocole unique basé
sur un grand nombre de marqueurs SNP,
des haplotypes marqueurs caractérisant
des petits segments chromosomiques
portant des QTL sont inventoriés. Un
haplotype est associé au même allèle
QTL dans toutes les familles. Compte
tenu de la faible taille de ces segments,
les évènements de recombinaison sont
rares, et une double recombinaison,
invisible, quasiment impossible. Dans
ces conditions, la SAM2 est très pro-
che d’une sélection (multi)-génique
(Guillaume et al 2008). 

Au moment où la SAM2 pouvait
démarrer dans les populations d’élevage
françaises, la sélection génomique a
émergé. La plupart des opérateurs ont
choisi de se lancer directement dans ce
type de sélection. En France, compte
tenu de la richesse des informations
accumulées, le choix a été fait de com-
biner SAM2 et sélection génomique
(Guillaume 2011). 

2.4 / Limites

a) La sélection assistée par mar-
queurs partage les limites de la sélec-
tion génique

Les difficultés liées à l’apparition
d’un déséquilibre de liaison avec le fond
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polygénique sont aussi présentes dans la
SAM. L’évolution défavorable de l’effi-
cacité de la SAM au cours des généra-
tions est sans doute en partie due à ce
phénomène (les recombinaisons dimi-
nuant le pouvoir prédictif des mar-
queurs et la fixation des allèles QTL
étant aussi en cause). Il ne semble pas
que cette question ait été traitée de
façon satisfaisante, laissant un pan de
recherche possible. Toutefois, plusieurs
QTL du même caractère étant simulta-
nément sélectionnés, l’apparition d’un
déséquilibre de liaison défavorable
entre les allèles positifs de ces QTL et le
fond polygénique est limitée.

Les algorithmes imaginés par les spé-
cialistes de l’évaluation génétique
visent essentiellement à exploiter l’ad-
ditivité des QTL. Les situations où les
hétérozygotes sont l’optimum, ainsi que
l’existence d’interactions entre QTL,
sont très difficiles à prendre en compte.

b) La nécessité du réétalonnage
Evoquée plusieurs fois dans cet arti-

cle la nécessité du réétalonnage est une

contrainte importante, financière et
d’organisation, qui existera aussi avec
la sélection génomique. L’exemple
bovin laitier, qui repose sur des ressour-
ces en information et budgétaires consi-
dérables par rapport à d’autres filières,
ne saurait être généralisé sans précaution. 

Conclusion

Il est possible que la sélection géno-
mique prenne le pas sur toute autre
forme de sélection dans les prochaines
années. Dans chaque espèce, ceci
dépendra du coût relatif du génotypage. 

Nombre des applications qui ont été
décrites pour la sélection génique, ainsi
que ses limites, sont transposables à
cette situation nouvelle. Les possibilités
de diminuer les intervalles de généra-
tion et de sélectionner mâles et femelles
sur des marqueurs de caractères diffici-
les à phénotyper sont communes aux
deux approches. Les problèmes liés à
l’apparition d’associations négatives
entre locus, à la pléiotropie défavorable
ou à l’existence de SNP en déséquilibre

de liaison l’un agissant positivement,
l’autre négativement, sur deux caractè-
res, seront aussi rencontrés.

Par ailleurs, la sélection génique res-
tera une approche importante pour les
gènes à effet visible ou majeur, notam-
ment pour des caractères tels que la
résistance aux maladies. Il faudra donc
combiner les deux types de sélection.
On peut d’ailleurs étendre cette conclu-
sion aux cas des QTL non (encore)
identifiés mais très bien localisés, grâce
au déséquilibre de liaison. La sélection
assistée par marqueur de deuxième
génération («SAM2») doit être revue en
association avec la sélection géno-
mique. Le dispositif français de sélec-
tion des bovins laitiers donne un exem-
ple d’une telle combinaison.

La construction de génotypes, l’intro-
gression multigénique, sont autant de
démarches sortant du modèle linéaire
dominant que les évaluateurs ont su
adapter aux nouvelles donnes de la
génomique.  Des approches adaptées
devront être élaborées.
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Jusqu’à une date très récente (l’émergence de la sélection génomique), l’essentiel des plans de sélection était basé sur l’évaluation des
valeurs génétiques à partir des informations phénotypiques et de pedigree. Cependant, ont aussi été mis en place plusieurs exemples
réussis de sélection valorisant la connaissance de gènes à effets importants sur les caractères ou utilisant l’aide de marqueurs molé-
culaires (la «Sélection Assistée par Marqueurs»). Ces exemples sont riches en enseignements pour l’avenir de la sélection. Les appli-
cations furent variées, tant en termes de type de caractères (reproduction, qualité de carcasse, résistance aux maladies...) que d’orga-
nisation (éliminations d’allèles défavorables, introgression, accouplements ciblés…). Les limites, qui sont détaillées, de ces plans de
sélection sur gènes ou marqueurs, sont autant de contraintes qu’il faudra intégrer dans l’organisation de la sélection génomique.

Résumé

Gene and Marker Assisted Selection

Until recently (when genomic selection started at a large scale), most of the selection plans were based on breeding value estimations
from phenotypic and pedigree information. Nevertheless, a number of successful breeding schemes were also organized, using infor-
mation on genes displaying large effects on the traits or using genomic markers ("Marker Assisted Selection"). These examples carry
useful information about the future of selection. Realizations were polymorphic, both in terms of traits (reproduction, carcass quali-
ty, disease resistance…) and organization (counter selection of unfavorable alleles, between breeds introgression, mate selection…).
Limits of these schemes, which are detailed in this paper, are constraints which will have to be considered in the future genomic selec-
tion organization.

ELSEN J.M., 2011. Sélection sur gènes et sélection assistée par marqueurs. 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, 357-362.
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