INRA Prod. Anim.
Hors série 1996, 27-40

J.J. COLLEAU

INRA Station de Génétique Quantitative
et Appliquée 78352 Jouy-en-Josas Cedex

L’évaluation génétique joue un role tres
important dans 'amélioration génétique des
especes domestiques. Elle fournit en effet une
estimation de la valeur génétique vraie (qui
reste toujours une inconnue) des candidats a
la sélection et permet ainsi aux sélection-
neurs de modifier le niveau génétique des
populations, par le biais des liaisons statis-
tiques qui existent entre valeurs génétiques
vraies et valeurs génétiques estimées. L'«
indexation » est a la base des outils de la
sélection.

Le secteur de recherche scientifique corres-
pondant est tres vaste et en perfectionnement
constant. La démarche qui aboutit a I’élabo-
ration d’estimateurs chiffrés de la valeur
génétique d’'un animal est en effet trés com-
plexe. Elle utilise conjointement des concepts
de génétique, de statistique, de zootechnie, de
calcul numérique et d’informatique, et doit
tenir compte non seulement de critéres de
qualité scientifique mais aussi de criteres de
qualité opérationnelle, puisque I'indexation
s’effectue sur des populations souvent de
grande taille. Du fait des concepts impliqués,
les sources d’amélioration sont multiples : les
progres en statistique, en calcul numérique et
en informatique ont jusqu’a présent été les
grands moteurs des changements observés. A
Pavenir, les progrés sur la connaissance de
certains genes devraient permettre d’affiner
les évaluations et donc ouvrir de nouvelles
perspectives aux stratégies de sélection.

Depuis une quarantaine d’années, et sur-
tout depuis le moment ou ont débuté en
France les travaux sur l'indexation des
bovins laitiers, 'INRA a été constamment
présent dans ce secteur de recherches et a
méme pris en charge, dans un certain nombre
d’espéces, la totalité des opérations permet-
tant d’aboutir aux index de sélection en par-
tant des données fournies par le réseau natio-
nal de contréle de performances. Cet article a
précisément pour but de retracer ’essentiel
de l'activité et de la contribution de 'INRA
dans ce secteur pendant toutes ces années.
Pour permettre aux lecteurs de comprendre
que I'évaluation génétique est une tache com-
plexe, on exposera brievement en prélimi-
naire les concepts généraux sous-jacents a
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toute indexation, simples mais indispen-
sables a connaitre, et on retracera 1’évolution
des idées scientifiques qui a pu étre observée
parallelement au niveau mondial.

1 / Les étapes générales
d’une indexation

On suppose que toutes les observations de
base c’est-a-dire performances et pédigrées
ont pu étre collectées, stockées et centrali-
sées, ce qui est une phase essentielle. A par-
tir de ces informations de départ, 'objectif
général de I'indexation est de produire des
estimées de la valeur génétique des individus
auteurs de performances qui soient les plus
précises possibles (peu de variations liées a
I’échantillonnage des performances et de la
descendance) et les moins biaisées possibles
(pas de confusion entre les valeurs génétiques
et d’autres facteurs de variation des perfor-
mances). Les étapes qui conduisent a un tel
résultat sont retracées en détail par Ducrocq
(1990) et Boichard et al (1994).

11 / Ecriture d’un modeéle
schématisant la réalité

a / Inventaire et description du mode
d’action des facteurs de variation
non génétique

Ils dépendent bien entendu de ’espéce
considérée et des systemes d’élevage. On peut
citer par exemple les facteurs « troupeau », «
année », « saison de mise bas », « 4ge de I'indi-
vidu », « 4ge de la mére » qui peuvent agir de
manieére simple (action additive) ou de
maniére complexe (interaction entre fac-
teurs). Dans ce dernier cas, on peut étre
amené a définir des facteurs recombinés tels
que « troupeau x année x saison ». Leur prise
en considération dans le modele est indispen-
sable si 'on veut apporter un minimum de
qualité a 'indexation effectuée.

L'incidence des facteurs de variation incon-
nus est globalement appréciée dans le modele
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par lexistence d’une variabilité résiduelle,
analogue d'un bruit de fond. L'importance de
cette variabilité résiduelle doit étre connue
grice a des analyses statistiques préalables,

effectuées de temps & autre et non avant
chaque indexation.

b / Inventaire et description
des variations génétiques

La description la plus simple et la plus
logique est celle o1 I'on écrit que I’écart entre
la performance observée chez un animal et
I’ensemble des effets de milieu (connus et
résiduels) correspond a l'effet de la « géné-
tique » propre a 'animal, qui est elle-méme
Pexpression cumulée de tous les génes portés
par I'individu et impliqués dans la perfor-
mance soumise a indexation.

Toute indexation suppose que l'on ait chif-
fré au préalable I'importance de la variabilité
génétique sous forme de parametres spéciali-
sés (tels que variances génétiques additives,
coefficients d’héritabilité et coefficients de
corrélation génétique). Normalement, ces
parametres doivent étre obtenus a partir
d’une population non encore soumise a une
sélection intensive.

La description de la population peut étre
imparfaite pour diverses raisons. Si les
généalogies dont on dispose sont incomplétes,
il y a une perte d’information et une diminu-
tion de la précision de I'indexation. Si le
nombre d’effets génétiques a estimer est trop
important pour des raisons pratiques (temps
de calcul et (ou) capacités de stockage prohi-
bitifs), on peut limiter la liste des animaux a
estimer directement, par exemple se conten-
ter des animaux utilisés en tant que pére
(modele « pére »), ou pére et grand-peére
maternel (modéle « pére/grand-peére maternel
») dont les niveaux génétiques ont beaucoup
d’influence sur le niveau génétique moyen de
la population. La encore, on perd de I'infor-
mation et 'indexation n’est pas optimale
parce qu'on est obligé d’effectuer certaines
hypothéses peu réalistes. Par exemple, dans
le modeéle « pére », on ne tient pas compte du
fait que deux individus issus du méme pére
peuvent étre diversement apparentés, selon
leurs pédigrées maternels respectifs.

12 / Identification des lois
statistiques impliquées

Le cas le plus simple est celui ou la distri-
bution globale des performances est de type
gaussien (distribution dite « normale »). C’est
aussi celui ou les calculs de I'indexation pro-
prement dite sont les plus simples a explici-
ter et les moins colteux a réaliser. C’est pour
cette raison qu’on cherche toujours a se rame-
ner a ce cas quand on traite des données dis-
continues (difficultés de mise bas, critéres de
sensibilité aux maladies) ou continues non
gaussiennes (données de ponte par exemple).

Méme dans un contexte gaussien, il est fort
possible qu’une description correcte de la
variabilité d'une population suppose l'intro-
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duction de parametres statistiques détaillés
tels par exemple que des coefficients d’hérita-
bilité différents suivant la région ou le niveau
non génétique du troupeau.

L3 / Ecriture de I’estimateur
mathématique
correspondant aux index

A partir des éléments décrits ci-dessus, il
est nécessaire de préciser ce que 'on cherche
a optimiser au travers des index et la formu-
lation mathématique de celui-ci.

En général, les index visent a optimiser le
classement des animaux entre eux, de telle
maniere que la valeur vraie des meilleurs
d’apres ce classement soit la plus élevée pos-
sible. Si la variable concernée est de type
gaussien, un tel objectif est obtenu quand
I'index correspond a l'estimée de la valeur
génétique par la méthode du « maximum de
vraisemblance », connaissant dans la popula-
tion I'ensemble des performances, des pédi-
grées, des facteurs de variation et des para-
metres de variabilité. Méme dans le cas d’'une
population trés complexe, I'écriture de la for-
mule mathématique qui permettrait d’obtenir
les index de sélection est assez simple, puis-
qu’elle tient en une ligne.

L4 / Ecriture d’algorithmes
pratiques de calcul

Le plus souvent, la ligne en question fait
appel a des matrices (tableaux) et vecteurs
d’une taille redoutable. Concrétement, il faut
étre en mesure de résoudre des systémes
linéaires de plusieurs millions d’équations a
plusieurs millions d’inconnues. Il est alors
nécessaire de recourir a des méthodes de cal-
cul indirect : elles utilisent de maniére récur-
sive (ou itérative) des solutions provisoires
pour les amener a se rapprocher de plus en
plus des solutions théoriques. Pendant ce pro-
cessus, on dit qu’on « converge », et arrivée
au voisinage des bonnes solutions est détec-
tée grace a un critére quantitatif de conver-
gence.

Les algorithmes pratiques de calcul, qui
peuvent donner lieu a des recherches spécia-
lisées mélant des considérations de statis-
tique et de calcul numérique, sont choisis en
fonction de la rapidité de convergence, des
temps de calcul cumulés et de la simplicité de
programmation.

L5 / Validation de la qualité
des procédures

A intervalles réguliers, il est indispensable
d’effectuer certains tests globaux qui éven-
tuellement feront apparaitre des problémes
visibles uniquement sur le long terme. Par
exemple, on peut étre tres étonné que le sys-
teme d’indexation laitiére d’'un grand pays
développé ait montré apparemment pendant
20 ans un progres génétique tres élevé, et une
stagnation de l’effet global des facteurs non
génétiques (cas réel). De la méme maniere,
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certaines faiblesses du modele utilisé dans un
pays donné n’apparaissent que si I'on com-
pare des animaux apparentés mais évalués
dans des pays différents.

De ce fait, la production d’indices de cohé-
rence de I'ensemble de la procédure utilisée
est essentielle : comparaisons entre les liai-
sons observées entre index d’apparentés et
celles prédites d’apres le modele, comparai-
son de 1’évolution dans le temps de I'index
d’un méme animal et de son évolution prédite
dans le cadre du modéle...

Une précaution régulierement prise par les
spécialistes de I'évaluation est de chercher a
établir des « connexions », c’est-a-dire de pla-
cer des animaux apparentés dans des condi-
tions volontairement tres différentes. De
cette manieére, on diminuera le risque d’'une
mauvaise séparation entre effets génétiques
et non génétiques et on augmentera la proba-
bilité de détecter les problémes liés a un mau-
vais modele si ceux-ci existent réellement.

2 | Evolution des
connaissances concernant
I’évaluation génétique

21 / Vers le BLUP
modeéle animal

Le monde de I’évaluation génétique doit
beaucoup aux apports de 'américain Hender-
son qui a, dans les années 1950, donné la for-
mulation générale, sous forme vectorielle et
matricielle, de 'estimateur de maximum de
vraisemblance de ’ensemble des valeurs
génétiques des animaux d’une population
(Henderson et al 1959). Cet estimateur est
plus connu sous le sigle BLUP « Best Linear
Unbiased Prediction ». Il est « best » dans le
sens ol il minimise 'ampleur des erreurs
d’estimation (erreurs inévitables, rappelons-
le, car personne ne peut prétendre accéder a
la valeur génétique vraie d’'un animal) et «
unbiased » dans le sens out la moyenne des
valeurs génétiques vraies d’'un tres grand
nombre d’animaux ayant le méme index est
égale a cet index. Concréetement, le BLUP
tient compte de tous les liens de parenté
entre individus.

Cependant, jusqu’au début des années
1980, ces résultats théoriques n’ont pas
donné lieu a une pleine application, essentiel-
lement en raison des limitations séveres du
matériel informatique (mémoires de tres
faible taille, processeurs de calcul trés lents),
comparé a celui de 1995. Les chercheurs et
personnes impliquées dans 1’évaluation géné-
tique ont donc développé des systémes de
calcul simplifié, au prix de certaines hypo-
theses, bien entendu. Par exemple, la célébre
méthode de comparaison aux contempo-
raines proposée au départ par Robertson et
Rendel (1954) en Angleterre supposait que
les moyennes d’étable chez les bovins laitiers

étaient uniquement sous la dépendance de
facteurs non génétiques, ou, dans une version
améliorée, dépendaient de maniére totale-
ment aléatoire des facteurs génétiques (mais
pas des niveaux génétiques mémes des ani-
maux qu’on cherchait justement a évaluer).
On estimait en séquence d’abord les effets de
milieu puis les effets génétiques, ce qui sim-
plifiait notoirement les calculs. La méthode
de comparaison aux contemporaines modi-
fiée, apparue dans les années 1970 et décrite
par Foulley et Elsen (1977), a introduit pour
la premiere fois une ébauche de calcul
conjoint des deux types d’effets, en reconnais-
sant que l'estimée des effets de milieu est
influencée par 'estimée des effets génétiques
et vice-versa. Elle conduisait naturellement a
un calcul itératif jusqu’a stabilisation des
solutions, mais sans donner une expression
formelle du résultat. En effet, les estimées
des effets utilisées dans la démarche itérative
étaient affectées de coefficients de pondéra-
tion d’expression complexe, tres difficiles a
expliciter sur le plan théorique, et concgus
pour limiter I'incidence des erreurs aléatoires
d’échantillonnage et pour se rapprocher des
résultats qu’aurait fourni un estimateur
idéal.

Parallelement a ces simplifications de pro-
cédure, le modeéle de description génétique ne
concernait explicitement qu’une partie de la
population (cas du modéle « pére », puis «
pére/grand-pére maternel ») avec finalement
prise en considération d'un petit nombre de
générations d’ascendants, ou bien s’efforcait
d’estimer conjointement les niveaux géné-
tiques de tous les animaux de la population
(animaux actuels et ascendants méles et
femelles). Dans ce dernier cas, les index des
ascendants étaient fixés une fois pour toutes,
étaient utilisés conjointement avec la perfor-
mance des descendants pour prédire l'index
de ceux-ci, et ainsi de suite d’'une génération
a l'autre. Cette procédure simplifiée était évi-
demment suboptimale puisqu’elle ignorait le
fait que de nouvelles données apportent de
I'information non seulement pour les nou-
velles générations mais aussi par voie indi-
recte sur les anciennes. Par ailleurs, cette
procédure amenait parfois a des structures «
déconnectées », les index calculés n’ayant en
toute rigueur valeur qu’au sein d’'un groupe
précis d’animaux, les écarts génétiques entre
groupes n’étant pas mesurables.

Au milieu des années 70, I'apport des amé-
ricains Henderson et Quaas (Henderson
1976) a été déterminant car ils ont démontré
que, sous certaines conditions réalistes pour
des pays pratiquant le controle des perfor-
mances et des généalogies depuis longtemps,
le BLUP met en ceuvre en fait des matrices
numériques d’une structure particuliere.
Elles comportent une faible densité d’élé-
ments non nuls, ce qui est bien commode
d’une part pour limiter le nombre d’éléments
a stocker en mémoire, d’autre part pour amé-
liorer la performance des algorithmes itéra-
tifs. De ce fait, on entrevoyait la possibilité de
calculer un jour lestimateur BLUP dans le
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modeéle génétique le plus exhaustif possible,
celui ot chaque animal se voit attribuer une
valeur génétique individuelle qui est une des
inconnues du systéme d’équations a résoudre,
c’est-a-dire le BLUP modéle « animal » (pour
utiliser la terminologie consacrée).

Il a fallu attendre la fin des années 1970
pour voir les premieres applications du
modeéle animal sur des populations réelles
mais sous sa forme « réduite ». Ici, le systeme
d’équations utilisé est issu du systéme com-
plet d’équations, aprés élimination de cer-
taines inconnues, ce qui permet de diminuer
considérablement sa taille. La valeur des
inconnues éliminées est ensuite reconstituée,
dans un stade final.

Les développements extraordinaires de I'in-
formatique depuis le milieu des années 1980
ont permis d’appliquer ensuite le modele ani-
mal lui-méme & des populations de taille de
plus en plus grande avec des modeéles de plus
en plus complexes, pouvant inclure plusieurs
facteurs génétiques (par exemple, effets géné-
tiques direct et maternel) ou prendre en
compte simultanément plusieurs variables
(modeéle « multicaractére »). Au milieu des
années 1990, il est possible de dire que le
BLUP modele animal est devenu une réfé-
rence obligatoire au niveau mondial en
matiere d’évaluation génétique. Il convient
toutefois de rappeler que cette méthode ne
donne aucune indication sur la maniére de
décrire les effets de milieu et donc ne dis-
pense pas d’effectuer régulierement la valida-
tion de I’ensemble de la procédure choisie.

2.2 |/ Vers le REML
modeéle animal

Toute évaluation génétique nécessite la
connaissance préalable des paramétres quan-
tifiant la variabilité dans une population. La
aussi, les méthodes ont considérablement
évolué (Bidanel 1994). Actuellement, la
méthode d’estimation couramment recom-
mandée est celle du maximum de vrai-
semblance restreint (REML, « restricted
maximum likelihood », terme proposé par
Patterson et Thompson) qui permet d’aboutir
aux estimées de composantes de variance-
covariance ayant la densité de probabilité
maximum, aprés élimination de l'effet des
variations systématiques de milieu (d’ou le
terme « restricted »).

Quand les données sont décrites suivant le
modeéle animal, les calculs correspondant au
REML sont complexes et intensifs. Les pro-
gres de l'algorithmique sont tels qu’ils peu-
vent s’appliquer aujourd’hui a des popula-
tions de taille moyenne (plusieurs dizaines de
milliers d’animaux).

2.3 | Vers le traitement des
variables non gaussiennes
Ce type de variables est communément
rencontré avec les observations de nature dis-

continue : difficultés de mise bas, prolificité,
résistance aux maladies, mortalité.
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Le traitement conceptuel est actuellement
celui du modeéle linéaire généralisé défini par
Wedderburn au début des années 1970. On
imagine des variables occultes qui suivent le
modele linéaire classique mais qui s’expri-
ment de facon non linéaire, par exemple par
0/1 si elles sont au-dessous ou au-dessus d'un
seuil. De nombreux développements sur cette
thématique sont en cours dans le monde et
notamment a 'INRA. On pourra se référer au
texte de Foulley et Manfredi (1992), qui pose
le probléme et présente la méthode bayé-
sienne d’évaluation génétique pour les
variables a seuils imaginée par Gianola et
Foulley (1983).

De la méme maniere, les parameétres de
survie qui conditionnent la longévité des ani-
maux d’élevage peuvent donner lieu a une
évaluation génétique, grace a une méthode
bayésienne et a un modele d’expression non
linéaire des variables (définition paramé-
trique des courbes de survie). On notera la
contribution de Ducrocq (1992) en France qui
propose d’'indexer les reproducteurs pour la
longévité, la fonction de risque instantané
étant donnée par une loi de Weibull.

Tous ces développements, dans la droite
ligne du BLUP, complexifient trés nettement
les calculs mais sont en cours d’application
dans divers pays.

2.4 | Vers le traitement
de 'information génomique

Les développements spectaculaires et
récents de la génétique moléculaire amenent
a s’interroger sur leur incidence dans les
méthodes d’évaluation génétique.

Si le génotype des animaux pour les génes
identifiés qui conditionnent les caractéres
(QTL ou Quantitative Trait Locus) est connu,
il est alors possible d’adapter le BLUP sans
complication notoire, en introduisant le géno-
type pour le QTL en question comme effet
fixé supplémentaire.

Différent est le cas o1 le QTL est tout juste
cerné par des génes marqueurs voisins et ol
Pon connait les génotypes aux marqueurs, et
non au QTL lui-méme : il y a alors incerti-
tude sur la provenance exacte des génes por-
tés par un animal (le géne transmis par son
pere était-il lui-méme transmis par le grand-
pére paternel ? etc). Le BLUP peut étre
étendu a ce cas mais la taille du systéme
d’équations est notoirement augmentée et les
coefficients impliqués dans les matrices peu-
vent étre eux-mémes tres difficiles a calculer
(Colleau 1994).

La fréquence relative des deux cas qui
seront rencontrés dans les populations ani-
males ainsi que le nombre de QTL a prendre
en considération sont des inconnues qui
seront progressivement levées par les déve-
loppements d'un secteur de recherche actuel-
lement en pleine effervescence, celui de la
détection des QTL.
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3 / Breéve histoire
de 'indexation a 'INRA

Les calculs qui correspondent aux diverses
indexations ont depuis toujours été réalisés
sur 'ordinateur central du Département de
Génétique Animale de I'INRA situé au CTIG
(Centre de Traitement de 'Information Géné-
tique) de Jouy-en-Josas. Ils correspondent a
laboutissement d’une chaine de traitements
a partir des informations de base (Bougler
1992, Steier 1992). Cette phase finale de cal-
cul des index est dans beaucoup d’espéces
(bovins, ovins, caprins, lapins et palmipedes)
sous la responsabilité intégrale de 'INRA
(mission définie par la loi sur 'Elevage) qui y
consacre des moyens humains importants
sous forme de scientifiques et d’ingénieurs.
Pour les espéces équine et porcine, la respon-
sabilité de 'INRA n’est que partielle. Dans
tous les cas, la diffusion des index est assurée
par les instituts de développement et la vali-
dation des résultats est assurée en collabora-
tion avec eux.

A la suite des paragraphes précédents qui
ont visé a retracer I’évolution générale du
secteur et a la rendre plus compréhensible au
non spécialiste, il est maintenant possible
d’examiner en détail 'histoire de I'indexation
en France espéce par espéce, au niveau des
idées et des réalisations, sans oublier d’évo-
quer les perspectives et sujets de préoccupa-
tion pour I'avenir.

31 / Bovins laitiers

a |/ Indexation laitiére

Méthode IF1 (1964)

C’est la méthode utilisée par le pionnier de
I'indexation en France, M. Poutous. Il s’agit
essentiellement d’une adaptation a la France
de la méthode générale de comparaison aux
contemporaines (Poly et al 1965, Poutous et
Crochez 1971). En raison de la faible taille
des troupeaux pratiquant le controle laitier a
I’époque (en moyenne 15 vaches par trou-
peau), les contemporaines des filles d'un tau-
reau devaient étre considérées sur une base
plus large que le troupeau. Les effets dus au
troupeau étaient évalués sur des classes de
troupeau, dites classes d’étable, au nombre de
6. L'affectation des troupeaux aux différentes
classes était effectuée d’aprés leur production
moyenne apreés correction pour les effets de
I'age, de la saison de vélage et de la durée de
lactation. Pour ce dernier effet, la méthode de
correction, trés originale, avait pour but de
contre-sélectionner indirectement les inter-
valles longs entre vélages. Paralléelement, un
systéme d’extrapolation des lactations non
terminées était mis en place.

On ne saurait sous-estimer la valeur de ces
premiers travaux en France. Ils ont permis
d’une part de diffuser la notion d’index
comme outil privilégié de sélection, par rap-
port a la simple performance brute et méme
au jugement subjectif, et d’autre part de

mettre le cheptel bovin laitier francais sur le
chemin du progres qui a permis la reconnais-
sance mondiale actuelle.

On rappellera aussi que la simplicité rela-
tive de telles méthodes doit étre jugée au tra-
vers du matériel informatique disponible a
Iépoque. L'ordinateur IBM 1620 présent en
1967 a Jouy n’avait que 32 K de mémoire cen-
trale, c’est-a-dire 100 fois moins qu'un ordina-
teur domestique courant en 1995.

Les caractéres indexés selon cette méthode
étaient au départ la quantité de lait, la quan-
tité de matiere grasse et le taux butyreux. A
partir de 1972, en raison du développement
du contrdle de la matiére azotée, 'indexation
a porté également sur la quantité et le taux
de matiere azotée.

Méthode IF2 (1978)

La seconde méthode d’indexation imaginée
par M. Poutous (Poutous et al 1981), et mise
en ceuvre par B. Bonaiti a partir de 1979, a
représenté une grande amélioration par rap-
port a la précédente, essentiellement parce
que l'incidence des effets de milieu (étable) a
été mieux évaluée. En effet, cette méthode
peut étre rangée dans la catégorie des
méthodes de comparaison aux contempo-
raines modifiées (cf plus haut).

Les facteurs non génétiques pris en consi-
dération étaient la combinaison lactation x
région x campagne, la classe d’étable, la com-
binaison mois de vélage x lactation, la classe
d’age en premiere lactation, la classe de
reproduction a la lactation précédente, la
classe de reproduction a la lactation cou-
rante. Les facteurs génétiques pris en consi-
dération étaient I'index pére, 'index mere,
I'index grand-pére maternel. Un facteur «
classe de sélection massale » permettait en
outre de tenir compte du fait que les facteurs
non génétiques estimés sur les lactations de
rang égal ou supérieur a 2 pouvaient étre
biaisés par la sélection massale.

Tout un systéme complexe de pondérations
était utilisé. Les observations avaient un «
poids » qui dépendait du numéro de lactation,
de la connaissance du pére, de I'index de la
mere et de la durée de lactation. Par ailleurs,
au cours des itérations de calcul destinées a
fournir des estimées des effets des facteurs
correctifs, d’autres pondérations étaient
introduites qui avaient pour but de limiter
I'influence de 1’échantillonnage des données.
Les estimées courantes étaient d’autant plus
« régressées » que les effectifs concernés
étaient faibles et, d’autre part, les estimées
étaient cumulées avec les estimées anciennes
de référence (c’est-a-dire les estimées obte-
nues lors de l'indexation officielle précé-
dente). Le poids relatif des unes et des autres
dépendait des quantités correspondantes
d’information suivant une théorie qui s’appa-
rente a la théorie bayésienne de I'estimation.

Les variables indexées par la méthode IF2
étaient la quantité de lait, la quantité
moyenne de matiere utile (pondération des
quantités de matieres protéique et grasse), le
taux moyen de matiére utile, le temps de
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traite. Les quantités de lait et de matiére
étaient corrigées de fagon non linéaire pour la
durée de lactation. A partir de 1989, les
quantités de matiéres protéique et grasse ont
pu étre indexées séparément par B. Bonaiti.

Tous ces index étaient édités trimestrielle-
ment et diffusés aux acteurs de la sélection
par le canal du CTIG, des centres régionaux
d’informatique et de I'Institut Technique de
I'Elevage Bovin.

Indexation modele animal (1990)

Cette indexation a été préparée en 1988-89.
Une réflexion méthodologique approfondie
sur lalgorithmique de calcul a tenu compte
du fait que l'ordinateur de Jouy-en-Josas
(IBM 3090 a I’époque) n’avait pas les perfor-
mances d’un superordinateur (Poivey 1986,
Bonaiti et al 1990, Ducrocq et al 1990). Par
ailleurs, les différents modeles de calcul ont
été mis en place et testés sur des jeux d’essais
de plus en plus grands (Boichard et al 1994).

Les grandes nouveautés du modéle animal
par rapport a IF2 ont été que 1'on pouvait
estimer conjointement effets génétiques et
non génétiques de maniere rigoureuse, que
Pon tenait compte de toutes les parentés (un
individu était alors indexé en fonction de I'in-
dex de ses parents, de ses performances, de
I'index de ses descendants, de l'index des
conjoints), que méles et femelles pouvaient
étre comparés directement, que les coeffi-
cients de pondération des informations
étaient automatiquement obtenus d’apres le
systéeme d’équations du BLUP modéle ani-
mal, systéme de structure simple.

Le tableau 1 montre bien, a partir d’'un
exemple concret, que la taille du systéeme
d’inconnues a résoudre n’est alors pas du tout
anodine. Les effets de milieu explicitement
estimés sont les effets troupeau x année, n°
lactation x région x année, mois de vélage x
n° de lactation, durée tarissement précédent
x n° lactation x région x année. Un effet
milieu est implicitement pris en compte dans
les équations mais non édité : celui qui évalue
Peffet milieu commun a toutes les lactations
d’'un méme individu, non pris en compte par
les autres rubriques concernant le milieu. Les
effets génétiques concernent chacun des ani-
maux ayant une performance ou figurant
dans les pédigrées et les groupes de parents

Tableau 1. Nombre d’inconnues estimées dans I’indexation bovine laitiére

Race
Inconnues
Holstein Normande Montbéliarde

Niveaux génétiquesll:

- femelles 10 420 305 2208 243 1528 336

- maéles 147 601 28 151 38125
Troupeaux-années 975 713 354 062 211 214
Autres effets de milieu 9760 8 540 3 660
Groupes génétiques 258 144 68
Performances connues 14 859 652 3192 515 2385115
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inconnus, dont la valeur est appréciée a pos-
teriori.

Les tests de comparaison a la méthode IF2
ont révélé des coefficients de corrélation
supérieurs a 0,98 et des estimées de ten-
dances génétiques en fonction du temps tres
comparables. Le passage d’'une méthode a
Pautre a donc pu se faire sans heurt.

L'indexation est réalisée sur 5 variables :
quantité de lait, quantité de matiere pro-
téique, quantité de matiere grasse, taux buty-
reux, taux protéique. La combinaison écono-
mique optimale de ces index est 'INEL
(index économique laitier), dont les pondéra-
tions sont réguliérement remises a jour.

Les complications dues a Uinformation
internationale

Ce point concerne essentiellement la race
Holstein, race laitiere mondiale par excel-
lence. Il est alors tres fréquent que les repro-
ducteurs (méles essentiellement) aient au
moins un de leurs ascendants indexés dans le
pays d’origine (USA par exemple). Dans ce
cas, le systéeme d’équations du modele animal
est étendu en recourant a la notion de filles
fictives (Boichard et al 1994).

Par ailleurs, il devient nécessaire de pou-
voir comparer le plus équitablement possible
des index de reproducteurs(trices) obtenus
dans des pays différents, de maniére a les uti-
liser au mieux. La méthodologie utilisée fait
I'objet de travaux spécifiques, vu la com-
plexité du sujet, dans le cadre d’'un groupe
international (groupe Interbull), auquel par-
ticipent les spécialistes francais (Boichard et
al 1995, Mattalia et Bonaiti 1995). L'évalua-
tion internationale des taureaux Holstein est
effectuée semestriellement depuis février
1995. Soit dit en passant, les résultats ont
montré que les taureaux Holstein francais
étaient d'un excellent niveau génétique pour
les caracteres de production laitiere.

b / Indexation des caractéres
de morphologie

Elle a été prise en charge par 'INRA a
partir de 1986 pour les races Holstein
(B.OBonaiti) et Normande (J.J. Colleau) sui-
vant des modéles simplifiés du type pére +
grand-pére maternel. La raison essentielle
était que le recueil de l'information a la base
ne permettait pas d’établir d’estimations
fiables d’effets de milieu trés détaillés (dispo-
sitif trés « déconnecté » de I'information, avec
une majorité d’observations provenant des
filles de testage). Les facteurs de correction
pris en considération concernaient le poin-
teur, le numéro et le stade de lactation, le
troupeau (avec diverses approximations) pour
des variables relatives au format (mensura-
tions), a appréciation de la mamelle, du bas-
sin et des membres. Les rythmes de calcul
étaient semestriels.

Des études réalisées en 1992-1993 par V.
Ducrocq ont permis de mettre en place en
1993 pour la race Holstein, 'indexation
modele animal multivariate (15 caractéres de
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morphologie), ce qui a valorisé pleinement un
changement substantiel dans les méthodes de
recueil de I'information : utilisation de la
totalité des informations disponibles (en ne la
restreignant pas aux seules données du tes-
tage) et d’autre part pointage systématique
d’un minimum de contemporaines des filles
de testage. Une procédure analogue est en
cours de mise en place en race Montbéliarde
(premiére indexation réalisée en 1995) et est
en projet en race Normande.

¢ / Projets

L'indexation chez les bovins laitiers est des-
tinée encore a se complexifier et a s’enrichir.
Dans le domaine de I'indexation laitiere, des
tests sont en cours pour prendre en considé-
ration dans le modéle les facteurs qui influen-
cent non seulement les moyennes mais la
variabilité des performances autour des
moyennes. Ceci aura pour effet de diminuer
la pondération des performances obtenues
dans des conditions de milieu engendrant
une grande variabilité (donc des valeurs
extrémes) et d’augmenter celle des perfor-
mances obtenues quand le milieu n’est pas
favorable a la variabilité. Il est également
envisagé a plus long terme de batir I'indexa-
tion laitiére non a partir de performances par
lactation (totale ou non terminée) mais a par-
tir des contrdles élémentaires eux-mémes qui
seraient alors les entités mises directement
dans le modele. Cette maniére de procéder
est évidemment plus souple vis-a-vis des
modalités de contréle et plus exacte vis-a-vis
des péripéties de la conduite réellement effec-
tuée dans les troupeaux.

L’indexation des caractéres non laitiers
sera complétée a partir de 1997 par l'indexa-
tion sur la longévité, sur le nombre de leuco-
cytes dans le lait, la réussite a I'insémination
et les difficultés de vélage. Tous ces carac-
téres peu héritables devraient normalement
étre sélectionnés par la suite avec 'appoint
de la génétique moléculaire.

3.2 / Ovins et caprins laitiers

L’évaluation génétique des caracteres lai-
tiers chez ces espéces s’est toujours tres forte-
ment inspirée de 'évaluation réalisée chez les
bovins laitiers, dans le cadre de logiciels iden-
tiques, aprés introduction des specificités
liées au mode d’exploitation et de controle
chez ces especes.

Une description des populations controlées,
des diverses modalités de controle laitier et
des méthodes d’évaluation est donnée par
Barillet et al (1994). Prenant la suite de la
méthode IF2, le modeéle animal a été appliqué
a partir de 1992. Le modele d’analyse prend
en compte l'effet troupeau x AL (année x n°
de lactation), I'effet mois de mise bas x région
x AL, 4ge a la premiére mise bas x région x
AL, avec, pour les caprins, l'effet de la durée
de tarissement et, pour les ovins, 'effet de
I'intervalle entre mise bas et de l'intervalle
entre mise bas et premier contréle laitier. De

la méme maniére que pour les bovins laitiers,
un effet milieu commun a toutes les lacta-
tions est inclus dans le modéle.

Les liaisons statistiques entre index IF2 et
index modeéle animal ont été trouvées moins
fortes chez les ovins que chez les bovins, et
chez les caprins que chez les ovins. En se
référant aux taux d’insémination par espece,
les fluctuations liées au changement de
méthode ont été d’autant plus importantes
que I'insémination, technique génératrice de «
connexions » (cf plus haut), a été moins déve-
loppée. Ceci confirme ce que 'on savait sur le
plan théorique : lefficacité relative de I'in-
dexation modeéle animal est d’autant plus
grande que la structure des données est désé-
quilibrée et déconnectée.

Rappelons tout de méme qu’il est trés sou-
haitable de développer des connexions, méme
en cas d'indexation modeéle animal. Le déve-
loppement actuel de 'insémination dans
I’espéce caprine est a cet égard hautement
favorable. Signalons que les évolutions géné-
tiques mesurées sur la population ovine
Lacaune, avec la méthode du modéle animal,
sont tout a fait intéressantes et démontrent,
a l'instar des bovins, que les schémas de
sélection francais, effectués dans un cadre
collectif, peuvent étre considérés comme d’ex-
cellent niveau.

Il existe pour les ovins un projet d’'indexa-
tion a partir des controles élémentaires, qui
permettrait de mieux prendre en compte le
fait que le contréle de la composition du lait
est partiel (certaines lactations a certaines
périodes). En ce qui concerne les caprins, les
travaux de confrontation entre la teneur du
lait en protéine et en matiere grasse et le
génotype au locus de la caséine asl, ont clai-
rement mis en évidence un effet tres impor-
tant de ce géne (Grosclaude et al 1994, Bar-
bieri et al 1995). Les stratégies de sélection
développées actuellement tiennent compte de
ces résultats puisque les boucs de génotypes
défavorables ne sont plus mis au testage. Un
index synthétique combinant information
génotypique et information sur performances
est envisagé dans le futur.

3.3 / Bovins a viande

Depuis les premiéres épreuves de descen-
dance des taureaux d’TA sur la valeur de
leurs veaux de boucherie (Vissac et al 1959)
jusqu’au développement actuel du systeme
d’évaluation IBOVAL (évaluation génétique
des bovins allaitants sur performances en
ferme de la naissance au sevrage) (Ménissier
et al 1995), 'évaluation génétique des repro-
ducteurs a tenu compte des grandes évolu-
tions des modes de reproduction (IA et MN -
monte naturelle), et des préoccupations de la
filiere Viande bovine.

Ainsi, le développement de I'TA et du croise-
ment industriel conduira d’abord a la mise en
ceuvre d'une évaluation génétique planifiée
sur descendance de tous les taureaux d’TA
(moindres carrés régressés sur le nombre de
descendants et I’héritabilité du caractéere -
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Vissac 1964) pour le poids et la conformation,
avec un indice global de sélection (Foulley et
Rouvier 1971) et un dispositif de comparaison
entre séries d’évaluation (lot témoin racial -
Vissac 1967, Colleau et al 1974). Ce systéme
d’évaluation sera complété des le début des
années 70 par une évaluation préalable des
taureaux sur performances individuelles en
station (comparaisons aux contemporains,
pour la croissance, la conformation et I'effica-
cité alimentaire - Ménissier et al 1986). Ces
programmes intégrés de sélection des apti-
tudes bouchéres fourniront annuellement
plus d’une centaine de taureaux d’IA agréés
pour inséminer plus de 2 millions de vaches.
Dés le milieu des années 70, avec la diminu-
tion du croisement et I’émergence de la «
filiere viande bovine », la sélection sur la
croissance musculaire va s’intensifier. Le
contrdle de descendance se réalise alors en
station (production de jeunes bovins) ou en
ateliers spécialisés (productions de veaux de
boucherie) avec une évaluation génétique
étendue aux qualités des carcasses (voire
qualités de viande) et aux facilités de nais-
sance (effets directs). Par ailleurs, pour
répondre aux besoins de renouvellement des
troupeaux allaitants, une évaluation géné-
tique des taureaux d’IA pour les qualités
maternelles (fertilité, facilités de vélage, apti-
tude a I'allaitement, etc) est mise en ceuvre
des le début des années 70 pour les 3 races a
viande spécialisées (Ménissier 1976). 1l s’agit
d’un contrdle en station d'un échantillon pla-
nifié d’environ 25 filles / taureau jusqu’au
sevrage de leur premier veau, par séries
annuelles avec taureau de référence ou che-
vauchement de séries. Le recours a des
méthodes BLUP et a des statistiques adap-
tées aux performances évaluées est développé
depuis ces derniéres années (Anonyme 1995)
tant pour le controle sur performances indivi-
duelles (BLUP modeéle animal) que sur des-
cendance (BLUP modele pére ou grand-pére
maternel, sans considération de leurs paren-
tés). Actuellement chaque année, pour I'TA, ce
sont 200 a 300 taureaux qui sont évalués sur
performances individuelles parmi lesquels
une centaine sont évalués sur descendance
pour les aptitudes boucheres et facilités de
naissance, et, pour environ 35 d’entre eux,
pour les qualités maternelles.

Vu l'importance des vaches allaitantes, de
la MN et des petits troupeaux, des systémes
spécifiques d’évaluation des vaches et des
taureaux ont été développés par B. Vissac en
complémentarité des précédents (Régis 1974,
Vissac 1978), a la suite de l'organisation,
dans les années 60, d’'un contrdle de perfor-
mances des veaux en ferme depuis leur nais-
sance jusqu’au sevrage (état-civil, conditions
de vélage et poids a la naissance, poids, poin-
tages, etc) avec des informations centralisées.
La méthode reposait sur une comparaison
aux contemporaines intra troupeau x année
de la moyenne des performances de leurs
veaux (poids a la naissance, poids a 4 mois,
conformation) aprés ajustement pour les
effets de milieu (sexe x parité x saison de
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naissance x race paternelle) et standardisa-
tion de la variabilité. Ce systéme est encore
fonctionnel, malgré quelques aménagements :
plus de 100 000 vaches avec au moins
3 veaux sont ainsi évaluées chaque année. A
la fin des années 70, chez des éleveurs de
Charolais et Limousins acceptant une planifi-
cation a priori des accouplements intra trou-
peau de leurs taureaux et de taureaux de
connexion (IA), les valeurs génétiques
directes des taureaux sur performances jus-
qu’au sevrage ont pu étre correctement esti-
mées entre troupeaux grace a l'utilisation
d’'un BLUP modeéle pere (Foulley et Sapa
1982) incluant ensuite les parentés entre
peres (Laloé et al 1992). Malgré 'efficacité de
I’évaluation (Sapa et Ménissier 1987), les
contraintes de planification ont limité son
extension (moins de 500 taureaux évalués sur
une dizaine d’années). Ce systéme venait
compléter le dispositif plus général d’évalua-
tion des taureaux de monte naturelle basé
sur le développement de stations d’évaluation
des aptitudes bouchéres sur performances
individuelles apres sevrage (Ménissier et al
1987). Aujourd’hui environ 1 500 taureaux
par an sont ainsi évalués selon un protocole
national (Anonyme 1995) dans une vingtaine
de stations (8 races). Pour s’adapter aux
contraintes du dispositif, 'évaluation géné-
tique est réalisée localement dés la fin des
contrdles (comparaison aux contemporains +
valeurs génétiques des ascendants) puis
annuellement par race (BLUP modéle ani-
mal) (Journaux et al 1994).

Etant donné les potentialités de la méthode
BLUP modele animal pour les bovins allai-
tants (Ménissier 1994), des 1990 le systeme
IBOVAL d’évaluation généralisé a I'ensemble
des reproducteurs (veaux, génisses et tau-
rillons, vaches et taureaux) a partir des per-
formances en ferme jusqu’au sevrage et des
généalogies a été développé (Laloé 1994) afin
de se substituer progressivement aux deux
systemes précédents (Ménissier et al 1995).
L'évaluation IBOVAL consiste en 'application
d’un BLUP modéle animal aux poids (a la
naissance, & 7 mois vers le sevrage) et a la
conformation (développement musculaire,
développement squelettique) des veaux. Le
modéle de description de la performance du
veau inclut des effets fixés de milieu (sexe,
parité, saison de naissance, troupeau-année-
groupe de conduite, voire race paternelle,
mode de conduite de I’'allaitement, situation
du veau vis-a-vis du sevrage lors du pointage,
situation individuelle particuliere, etc), un
effet génétique direct (lié au génotype du
veau) et des effets aléatoires associés a son
environnement maternel dus au génotype de
la mere (effet génétique maternel) ou non
(effet d’environnement maternel permanent).
Pour la conformation des veaux, ces effets
maternels sont ignorés. Les parameétres géné-
tiques utilisés ont été estimés par Shi et al
(1993). L’évaluation est réalisée par race
maternelle avec les performances disponibles
sur plus de 20 ans, séparément pour les poids
et conjointement (modeéle bi-caractére) pour
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la conformation compte tenu de la structure
des informations disponibles. Tout en tenant
compte de la complexité des situations, ces
valeurs génétiques directes et maternelles
permettent de répondre a la diversité des
besoins de sélection en troupeaux allaitants.
Apreés une premiére application en 1993 a 2
races, cette évaluation a été étendue depuis
1994 a la plupart des races allaitantes (Cha-
rolaise, Limousine, Blonde d’Aquitaine,
Salers, Aubrac, Parthenaise et Maine-Anjou).
Les résultats sont exprimés en écart a une
base raciale mobile (veaux nés lors des 5 der-
niéres années). A ce stade, seuls sont diffusés
les valeurs génétiques directes par caractere
et un indice combiné conforme aux objectifs
de chacune des races, correspondant aux tau-
reaux actifs (avec veaux nés au cours des der-
niéres années) évalués avec une bonne préci-
sion (> 25 descendants évalués) et une
comparabilité élevée (> 10 veaux contempo-
rains de > 5 veaux engendrés par des tau-
reaux a large utilisation c’est-a-dire ayant eu
plus de 100 veaux dans au moins 30 trou-
peaux). Malgré la sévérité de ces normes
(Laloé 1994), en 1995 les résultats indivi-
duels de plus de 4 500 taureaux ont pu étre
publiés. La diffusion des valeurs génétiques
des males pour les effets maternels ainsi que
des résultats relatifs aux vaches est en cours.
Cette vaste entreprise est conduite en colla-
boration avec I'Institut de ’Elevage et les
organismes professionnels (contrdle de per-
formances, centres informatiques, centres de
production de semence, associations raciales,
etc) afin de disposer d’un systéme d’informa-
tion génétique adapté (identification, généa-
logie, performances, documentation des
données, validation et diffusion des valeurs
génétiques, etc).

Outre les développements et adaptations
des méthodologies évoquées et de leurs appli-
cations pour optimiser la sélection (para-
meétres génétiques, indices de sélection, préci-
sion et comparabilité entre groupes,
qualifications raciales des géniteurs, conver-
sions internationales entre pays européens,
etc), I'incorporation de nouveaux critéres a
évaluer (mesure de la composition corporelle
in vivo, caractéristiques musculaires, etc) ou
aptitudes (docilité, carriere des vaches, etc)
constitue un autre ensemble de projets en
cours d’étude.

3.4 / Ovins allaitants

Avant 1992, I’'indexation des femelles
étaient effectuée intra troupeau mais sans
prendre en considération I'information appor-
tée par les males, notamment grace au déve-
loppement de l'insémination. C’est une des
raisons qui ont poussé a utiliser le modeéle
animal (Poivey et al 1994).

Environ 6 % du cheptel ovin allaitant (soit
400 000 brebis) est contrélé pour la prolificité
des meres et la vitesse de croissance des
agneaux. L'indexation modéle animal pour la
prolificité date de 1992. Elle utilise une ver-
sion simplifiée de la méthode du modele d’ex-

pression a seuils pour la variable continue
sous-jacente. En fait, 'indexation est biva-
riate parce qu’elle considere que les carac-
teres génétiques « prolificité naturelle » et «
prolificité induite » (suite a des traitements
de synchronisation) ne sont pas les mémes.
Le modele décrit en facteurs non génétiques,
Peffet troupeau x agnelage, le mode d’élevage
de la brebis, la précocité de sa mise a la
reproduction, le rythme d’agnelage et la taille
des portées antérieures.

L'indexation sur les qualités maternelles
(1995) correspond a un modeéle animal biva-
riate (vitesse de croissance et viabilité des
agneaux) ou chaque caractére est sous la
dépendance d’effets directs et maternels. En
effet, contrairement au cas des bovins, il faut
tenir compte de la compétition entre agneaux
pour tirer profit du lait des meres, qui elle-
méme est modifiée par leur viabilité.

L'utilisation de tels modeles a bien montré
les orientations génétiques adoptées par
les différentes populations sélectionnées
(20 races différentes sont actuellement
indexées).

35 / Chevaux

a | Avant 1987

L’évaluation génétique s’est étendue pro-
gressivement d’'une population animale a
Pautre, et d'un type de performance a I'autre.
Les premiers travaux théoriques correspon-
dants ont été effectués par Langlois (1980).

En 1976, a été mise en place ’évaluation
génétique sur descendance des étalons Selle
Francais : les performances donnant lieu a
indexation étaient les gains obtenus lors
d’épreuves du « sport » (dressage, concours de
sauts d’obstacle, concours hippique complet).
En 1980, une démarche analogue a été effec-
tuée sur le Trotteur Francais, a partir des
gains obtenus en courses.

Les gains annuels ou par course sont tres
loin de présenter une distribution gaus-
sienne, vu que, dans une compétition donnée,
les gains sont en série géométrique en allant
du premier au dernier. Un cheval gagne envi-
ron 80 % en concours hippique (45 % en trot)
de ce que gagne le cheval placé avant lui.
Dans ce cas, une transformation logarith-
mique « normalise » la distribution dans des
conditions satisfaisantes.

Sur ces données transformées, une méthode
analogue a celle de la comparaison aux
contemporaines a été utilisée pour estimer les
effets non génétiques. Pour les chevaux de
sport, les effets étaient le sexe, I'dge, 'année.
Pour les chevaux de course, les corrections
étaient les mémes en ajoutant le type de
course (monté ou attelé) et le mode de départ.

b / A partir de 1987

L'indexation modéle animal a été préparée
par A. Tavernier en 1985-1986. Ces travaux
ont constitué la premiére application pra-
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tique de la théorie du modeéle animal jamais
réalisée en France (Tavernier 1994).

L'indexation dépasse donc maintenant le
cadre des seuls étalons, ce qui est bien
entendu bien plus motivant pour ’ensemble
des personnes impliquées dans le secteur.
Ainsi, en 1995, 800 000 évaluations géné-
tiques ont été réalisées en concours hippiques
et 210 000 en Trotteur Francais.

Le modele d’évaluation estime conjointe-
ment les effets précédemment mentionnés,
Peffet génétique de chaque animal ayant une
performance ou présent dans les pédigrées,
Peffet milieu commun aux performances d’'un
méme animal, 'effet de 1’élevage d’origine
(combinaison des conditions d’élevage et du
niveau génétique de cet élevage).

L’utilisation de la méthode a permis de
constater un progres génétique certain dans
les populations mentionnées.

Les développements actuels de I'indexation
concernent d’une part la méthode, d’autre
part les populations concernées. Depuis 1995,
Iindexation ne porte plus sur le logarithme
des gains mais sur les classements moyens
dans les différentes épreuves en tenant
compte du niveau des compétiteurs, évalué
au travers d’'une variable sous-jacente (cf plus
haut). Cette méthodologie originale (Taver-
nier 1990a, 1990b, 1994) mise en ceuvre dans
le cadre du modele animal avec les facteurs
de variation précédemment mentionnés
engendre une masse de calcul trés impor-
tante.

Par ailleurs, il convient de signaler que
I’évaluation concernant les résultats en
course des Pur-Sang Anglais est aussi réali-
sée et commence a étre diffusée.

3.6 / Porcs

a |/ Avant 1994

Jusqu’en 1994, I’évaluation génétique a été
réalisée dans ’espéce porcine suivant des
méthodes simples, apparentées a la méthode
de comparaison aux contemporaines tant
pour les caractéres de reproduction (prolifi-
cité) des truies, peu héritables, que pour les
caracteres de production du porc charcutier
de 100 kg, moyennement héritables (vitesse
de croissance, efficacité alimentaire) ou forte-
ment héritables (composition corporelle).

Les données utilisées provenaient soit du
contrdle en ferme (prolificité, age a 100 kg,
épaisseur de lard dorsal), soit du contréle en
station publique pour les caractéres de pro-
duction (contréle de descendance des verrats
de 1953 au début des années 1980, contrdle
individuel des verrats de 1966 a 1990 puis
contrdle « combiné » des verrats de 1990 a
1994).

A partir de 1970, les truies enregistrées
dans le programme national de gestion tech-
nique des troupeaux de truies (GTTT) ont été
évaluées pour leur prolificité d’apres leurs
performances propres exprimées en écart aux
performances, moyennes des contemporaines
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du troupeau (Legault et al 1971). Les verrats
ont été évalués d’apres les performances de
leurs meres, et d’apreés 'index de leurs peres
dans le cas des lignées dites « hyperproli-
fiques ».

Parallelement, les index de sélection utili-
sés en station publique pour le gain moyen,
I’épaisseur de lard dorsal et ’indice de
consommation étaient calculés a partir des
seules performances des verrats candidats a
la sélection, exprimées en écart a la moyenne
des animaux de la méme « bande » de
controle. Ces index ont été modifiés a partir
de 1990 pour reprendre en considération les
résultats d’abattage de collatéraux (pleins
fréres) des candidats évalués destinés a four-
nir des informations indirectes sur la qualité
de la viande (contréle dit « combiné »).

Dans tous les cas, 'information existante
n’était pas utilisée de facon optimale. Cepen-
dant, plusieurs études ont montré que des
progrés génétiques substantiels ont été obte-
nus pour des caractéres comme la vitesse de
croissance, I'indice de consommation et la
teneur en muscle de la carcasse au cours des
25 derniéres années, ainsi que pour la prolifi-
cité a partir de la fin des années 1980 (suite a
la mise en place de schémas de type « hyper-
prolifique » dans de nombreuses organisa-
tions de sélection porcine).

b / Apres 1994

L’Institut Technique du Porc (ITP) et
P'INRA ont décidé conjointement de rénover
en profondeur 'ensemble du systéme d’éva-
luation, en traitant la totalité des informa-
tions suivant le modeéle animal. L'un des faits
déterminants qui a motivé cette entreprise
est la véritable « explosion » de I'insémination
artificielle a partir de 1988 (son impact est
passé de 3-4 % a prés de 50 % en quelques
années) ce qui créait des conditions beaucoup
plus favorables a l’existence de connexions
satisfaisantes entre troupeaux, entre stations
et entre bandes de contrdle. Les développe-
ments théoriques et numériques correspon-
dants, I'acquisition des parameétres géné-
tiques ont été effectués pour les données de
station au cours des années 1992-1993 par
Ducos (ITP), Bidanel et Ducrocq (INRA). A la
suite de cela, 'ITP s’est engagé a assurer la
maitrise d’ceuvre de I'indexation et 'INRA a
assurer 'appui technique et méthodologique
nécessaire.

Depuis janvier 1994, I'indexation (2 par
mois) des males controlés en station s’effectue
d’apres I'information recueillie en station sur
candidats a la sélection et collatéraux abat-
tus. L’évaluation porte simultanément sur
I’ensemble des 7 caracteres enregistrés en
station : 2 critéres de croissance, 'indice de
consommation, I'épaisseur de lard dorsal, le
rendement de carcasse, le taux de muscle
dans la carcasse, 'indice de qualité de la
viande. L’application du modeéle animal mul-
ticaractere est compliquée par le fait que les
individus ne sont pas connus pour 'ensemble
des performances et que les facteurs de varia-
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tions non génétiques des caractéres en vif et
en carcasse ne sont pas strictement iden-
tiques (Ducos et al 1994). La réalisation des
calculs a de ce fait été effectuée a partir d’'un
logiciel général (PEST), justement prévu pour
le cas d’une information tres hétérogene.

Dans le courant de 1995, ’analyse géné-
tique des performances en ferme (4ge a 100
kg et épaisseur de lard dorsal) a été effectuée
et leurs relations génétiques avec les perfor-
mances en station ont été précisées. Elle a
donc permis la mise en place a partir de 1996
de l'indexation généralisée a partir des per-
formances en ferme et en station rassemblées
sous forme de base de données au CTIG de
I'INRA. Du fait des grands effectifs représen-
tés par le contrdle en ferme (150 élevages de
sélection et 100 000 performances par an),
cette indexation concerne des systémes
d’équations de taille volumineuse (plusieurs
millions). Elle est effectuée chaque semaine,
ce qui est une contrainte importante.

L’indexation BLUP modéle animal (men-
suelle) sur la prolificité est effectuée depuis
1995 d’apres l'information recueillie dans les
350 troupeaux de race pure des étages de
sélection et de multiplication (Ducos et al
1994). Cette évaluation est indépendante de
lautre parce que 'on n’a pas mis en évidence
de liaisons génétiques intra race entre perfor-
mances de production et de reproduction.

3.7 /| Lapins et palmipédes

Les souches de lapins, oies et canards sont
d’effectifs réduits, localisées dans des éle-
vages de 'INRA ou de sélectionneurs et
conduits en générations séparées.

A partir de 1975 pour les souches de lapins
INRA et a partir de 1984 pour les souches de
lapins des sélectionneurs, les femelles ont été
évaluées pour la prolificité (taille de portée a
la naissance et au sevrage) d’aprés un index
simplifié prenant en compte les performances
des candidates, celles de leurs meres, celles
des demi-sceurs paternelles et des pleines
seeurs. [/évaluation des reproducteurs des
souches de lapins a laine ou a fourrure est
différente et fait appel au modele animal,
depuis 1989 pour les souches Rex du Magne-
raud et 1991 pour les souches angora. L'éva-
luation des souches de lapins de chair est
également réalisée suivant le modele animal.

Les oies et canards des lignées de 'INRA et
des lignées des sélectionneurs (SICA-
SEPALM et Société Gourmand Sélection)
sont évaluées pour la prolificité, la croissance
et les criteres de garage et de carcasse. Jus-
qu’en 1989, I’évaluation était effectuée sur les
souches INRA, avec une méthode proche de
celle utilisée pour la prolificité chez le lapin.
A partir de 1990, I'évaluation BLUP modele
animal est effectuée sur les souches INRA
(Poujardieu et al 1994). Chez les sélection-
neurs, 'évaluation est effectuée a partir d'un
nombre limité d’ancétres et d’apparentés, et
non d’apres la totalité des informations.

3.s / Especes avicoles

Pendant tres longtemps, la sélection avicole
francaise a utilisé des évaluations génétiques
intra génération a partir des seules informa-
tions propres aux candidats et a leurs appa-
rentés tres proches, les index correspondant a
divers caractéres étant standardisés par la
méthode du « probit », telle que proposée et
utilisée par Cochez a 'INRA.

Depuis le début des années 1990, on note
une nette évolution vers une évaluation de
type « modeéle animal », a des stades plus ou
moins avancés en fonction des espéces et (ou)
des firmes impliquées. Dans ce cas, 'INRA
joue un réle d’appui méthodologique soit a
des firmes particuliéres soit a un niveau plus
global au SYSAAF (Syndicat des Sélection-
neurs Avicoles et Aquacoles Francais) ou elles
sont toutes affiliées.

A Theure actuelle, les techniques du modele
animal multivariate ont pu étre transférées a
la firme ISA pour la poule pondeuse (1992) et
pour le poulet de chair (1995). Des projets
sont en cours avec cette firme concernant le
traitement de variables diverses a distribu-
tion discrete. Une démarche analogue est en
train d’étre effectuée avec la firme Bettina
chez la dinde (1995).

Conclusion

L’historique précédent montre tres claire-
ment que la contribution de 'INRA a I’éva-
luation génétique en France (et aussi dans le
monde) a été tres importante pour toutes les
especes. On peut remarquer dans tous les cas
un souci permanent chez les personnes impli-
quées de concilier réalisme des modeles et
rigueur scientifique pour déboucher sur les
outils de sélection les plus fiables possibles.
Dans toutes les espeéces ou la sélection était
ancienne et ’évaluation génétique solidement
établie et utilisée de maniére volontariste, on
a pu enregistrer d’incontestables progres
génétiques.

L’évolution scientifique et technique dans
le domaine de 1’évaluation est encore bien
loin d’avoir atteint sa maturité, méme si la
floraison d’applications du modeéle animal le
donnerait a penser. Les cas les plus com-
plexes (variables discretes, variances hétéro-
génes, prise en considération de l'information
génomique, optimisation du traitement de
l'information la plus élémentaire, etc) ne sont
encore que peu ou pas traités. Il faudra qu’ils
le soient, car leur traitement correct appor-
tera des éléments concrets trés intéressants,
pour les acteurs de la sélection. Les dévelop-
pements statistiques, algorithmiques et infor-
matiques qui devront étre utilisés seront
alors obligatoirement compliqués. Ce sera le
prix a payer pour mieux modéliser une réalité
qui a toujours été complexe et pour s’adapter
au contexte toujours plus exigeant de la sélec-
tion dans toutes les espéces.
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