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Avertissement

Pour ne pas alourdir les formules mathématiques et, en particulier, celles insérées dans le corps du texte, tout en facilitant leur mise en page, les coefficients [image: e9782738002013_i0002.jpg], [image: e9782738002013_i0003.jpg], ... sont aussi écrits 1/2, 3/4... sans parenthèses, dans les formules où ils apparaissent.

Ainsi, par exemple, il faut comprendre que :


[image: e9782738002013_i0004.jpg]


De la même façon:


[image: e9782738002013_i0005.jpg]


Enfin, s’il y a ambiguïté, le coefficient fractionnaire est écrit de façon traditionnelle.




Introduction

Ce manuel a un double objectif. Il vise d’abord à fournir aux étudiants des productions et sciences animales un exposé des principes de l’amélioration génétique qui leur donne les clefs théoriques nécessaires à la compréhension de l’amélioration des animaux domestiques. Il veut en même temps offrir à celui qui commence des études avancées dans le domaine une connaissance plus approfondie de la matière en montrant relativement en détail le cheminement théorique qui conduit aux résultats principaux.

C’est la raison pour laquelle le livre renferme quatre sources d’information distinctes mais complémentaires. Le texte lui-même présente d’une façon progressive les résultats théoriques principaux en amélioration génétiques avec un minimum de calculs et de nombreux exemples numériques. À ce tronc commun viennent se greffer les «encadrés», les listes de références et de problèmes et les appendices. Les «encadrés» contiennent les dérivations de la plupart des résultats donnés dans le texte et permettent d’acquérir ainsi, au choix du lecteur, une connaissance plus intime de la matière. Le texte ne renvoie à aucune référence particulière mais chaque chapitre est suivi d’une liste de références et de problèmes. La sélection des références qui se rapportent à chaque chapitre est, dans une certaine mesure, arbitraire mais un effort particulier a été fait pour citer les articles «classiques» dont l’ensemble devrait sans doute constituer une bibliographie de base pour l’étudiant avancé. Les quelques problèmes proposés sont d’une difficulté variable et ont pour but d’offrir au lecteur un moyen objectif de vérifier son niveau d’avancement. Les deux annexes présentent, d’une manière très libre et condensée, des résultats en probabilités et en statistiques qui sont importants en amélioration génétique et considérés connus pour les calculs dans les «encadrés».

La matière est répartie en 10 chapitres. Les deux premiers décrivent la génétique des caractères déterminés par (essentiellement) un seul gène. On y trouvera les résultats principaux de la génétique des populations interprétés comme des indicateurs de ce que l’amélioration génétique peut accomplir sur des caractères plus complexes parce que polygéniques.

On ne peut parler de génétique que si l’on a une certaine transmission héréditaire du caractère concerné. Précisément, le chapitre 3 expose les différentes manières de mesurer le degré de transmission héréditaire entre des animaux de parenté variée.

Le restant du livre est consacré à la génétique des caractères quantitatifs, c’est-à-dire des caractères dont l’expression est déterminée par plusieurs gènes d’effet individuel faible et est influencée par d’autres facteurs non génétiques («l’environnement»). Pour ces caractères décrits aux chapitres 4 et 5, l’amélioration génétique d’une population d’animaux peut emprunter deux voies, la sélection des meilleurs individus pour produire les générations ultérieures dont les différentes étapes sont couvertes dans les chapitres 6 à 9, et le choix du système de croisement traité au chapitre 10.

Si cet ensemble doit constituer pour le lecteur un tableau attrayant et cohérent des principes de l’amélioration génétique animale ce sera son principal mérite. En effet, la matière n’en est pas très nouvelle et la bibliographie donnée à la fin du texte montre et commente les contributions principales dans le domaine. Parmi celles-ci, les ouvrages de D.S. Falconer, L. Ollivier et F. Pirchner ont été des sources d’inspiration toutes particulières qu’il faut souligner. Enfin, une dizaine d’années d’enseignement aux étudiants en agronomie auront convaincu l’auteur de l’importance de la pédagogie, importance qui, espérons-le, transparaîtra à la lecture de ce manuel.




CHAPITRE I

Génétique des populations Constitution génétique et loi de Hardy-Weinberg

Les bovins de la race Holstein sont généralement noirs avec des taches blanches. Cependant, un petit nombre d’animaux de cette race sont rouges à taches blanches. Ayant vérifié – en utilisant les lois de Mendel – que la coloration rouge ou noire du pelage, que l’on appelle un caractère, est déterminée par un gène chez cette race, on peut alors décrire la constitution génétique de cette population, c’est-à-dire la proportion de chaque génotype pour le caractère couleur du pelage. On peut aussi se demander si cette constitution génétique est inaltérable et, sinon, ce qui peut la modifier. Tout ceci est le domaine de la génétique des populations.

La génétique des populations est l’étude, menée dans une population bien définie, de tout caractère déterminé par un ou quelques gènes.

La connaissance approfondie de la génétique des populations, une science à part entière, n’est en général pas nécessaire à l’améliorateur. Cependant, l’étude des bases de cette science permet de connaître les causes principales des modifications héréditaires d’un caractère dans une population. Mais, changer génétiquement un caractère, est précisément ce que l’améliorateur recherche lorsqu’il vise à augmenter le potentiel génétique de production des bovins, ou de la volaille par exemple. L’exposé des fondements de la génétique des populations va donc nous permettre d’identifier déjà les grandes voies qui nous sont ouvertes pour faire l’amélioration génétique des populations d’animaux domestiques.

De plus, bien que la grande majorité des caractères d’intérêt en production animale, comme la production de lait, de viande ou d’œufs, soient déterminés par plusieurs et sans doute de nombreux gènes, certains caractères importants, comme le nanisme chez les bovins et la volaille ou la sensibilité à l’halothane chez le porc sont déterminés par un seul gène. C’est dire que l’étude de ces derniers relève directement de la génétique des populations.

On peut diviser l’étude génétique d’une population en deux étapes successives, la description génétique de la population et la présentation des forces qui agissent sur elle et en modifient la constitution génétique. Nous allons d’abord commencer par la description en prenant comme exemple la couleur du pelage chez la race de bovins de boucherie Shorthorn qui est déterminée par un gène avec deux formes alternatives, les allèles rouge (R) et blanc (B).

1) Description de la population

De façon générale un animal possède 2 exemplaires de chaque gène, c’est son génotype. Ainsi, pour la couleur du pelage, un Shorthorn aura l’un des 3 génotypes différents possibles avec les deux allèles R et R, R et B ou B et B. Profitons de notre exemple pour établir tout d’abord la relation qui existe entre la couleur du pelage que l’on observe, le phénotype P, et la formule génétique inobservable généralement, qui lui correspond, le génotype G.

La relation entre G et P est ici sans ambiguïté car à chacun des 3 génotypes possibles correspond un phénotype différent (on dit alors qu’il y a additivité):








	Génotype (invisible)
	RR
	RB
	BB


	Phénotype (visible)
	rouge
	rouan
	blanc



Ce n’est pas toujours le cas, soit qu’il y ait des phénomènes plus ou moins complexes d’interactions génétiques, la dominance entre les allèles d’un même gène (l’effet d’un des deux allèles est masqué par la présence de l’autre allèle de la paire) et l’épistasie entre des gènes différents (l’effet de la combinaison des deux allèles pour un gène particulier est modifié selon le génotype présent pour un autre gène), soit que des effets non génétiques, l’environnement, viennent s’ajouter pour influencer le phénotype de façon notable. Cette seconde possibilité est généralement de peu d’importance en génétique des populations car les caractères que l’on y étudie sont peu affectés par les effets de l’environnement, ce qui simplifie les choses : le phénotype que l’on observe est le résultat direct du génotype sous-jacent. On a, en symbolisant :


P = G


Pour revenir à notre exemple, il est facile de compter les animaux de chaque couleur, et par voie de conséquence, les génotypes de chaque sorte. Supposons, par exemple, qu’on en dénombre 900 rouges, 450 rouans et 150 blancs.

A) Fréquence génotypique

On calcule la fréquence de chaque génotype (la fréquence génotypique) très simplement. On la symbolise par f(génotype concerné).

[image: e9782738002013_i0007.jpg]


De la même manière, on trouverait : f(RB) = 0,30 et f(BB) = 0,10.

Remarquez que, nécessairement, f(RR) + f(RB) + f(BB) = 1 ou 100 %. En effet, toute la population a bien été dénombrée. On peut aussi interpréter la fréquence génotypique comme une probabilité : c’est la chance de tirer au hasard de la population toute entière un individu de ce génotype donné. Cette interprétation en terme de probabilité facilitera la présentation ultérieure. Gardons-la à l’esprit.

La connaissance des fréquences génotypiques nous permet de décrire comment sont répartis les différents génotypes, mais ne donne pas directement l’importance relative de chaque type d’allèle (R et B dans notre exemple). Pourtant c’est un allèle que transmet un parent à sa descendance, pas son génotype. C’est pourquoi on calcule aussi la fréquence de chaque type d’allèle.


B) Fréquence génique.

La fréquence de chaque type d’allèle (fréquence génique ou allélique) est symbolisée par f(allèle concerné).

[image: e9782738002013_i0008.jpg]


75 % des allèles présents dans la population sont R. En effet, chaque individu avec le génotype RR est porteur de 2 allèles R, avec le génotype RB, de seulement 1 et avec le génotype BB, d’aucun (voir le numérateur de la fraction ci-dessus). Enfin, nous considérons ici des diploïdes (les chromosomes vont par paires chez les animaux domestiques); il y a donc deux fois plus d’allèles (le coefficient 2 du dénominateur) que d’individus.

Plus simplement, on montrerait que la fréquence d’un allèle est la somme de la fréquence génotypique des homozygotes pour cet allèle et de la moitié de celle des hétérozygotes, porteurs de l’allèle en un seul exemplaire (voir l’encadré 1).

ENCADRÉ 1 : Calcul de la fréquence génique

On sait que f(RR) = 0,60 et que f(RB) = 0,30 (voir texte)


[image: e9782738002013_i0009.jpg]



Ainsi, f(R) = f(RR) + ½ f(RB) 
f(B) = f(BB) + ½f(RB)


Notez aussi que f(R) + f(B) = 1. On a bien compté tous les allèles.

En résumé, la connaissance des fréquences génotypiques et, par voie de conséquence, des fréquences alléliques, nous permet de complètement décrire la population. Remarquez encore une fois que tout est simplifié ici par le fait même que le caractère étudié est déterminé par 1 seul gène avec 2 allèles : il y a 3 génotypes possibles. Si 10 gènes étaient impliqués, il y aurait 310 = 59 049 génotypes possibles à considérer. Les grands principes de l’amélioration génétique seraient difficiles à extraire d’une telle complexité.

Mais une population n’est pas statique. En général, une population animale se reproduit sexuellement de façon régulière pour donner une nouvelle génération. Il nous faut donc maintenant nous demander comment évolue la constitution génétique d’une génération à l’autre.



2) Loi de Hardy-Weinberg

Pour mieux mettre en évidence les grands principes, nous allons faire se reproduire une population de bovins Shorthorn très idéalisée : elle est de très grande taille (infinie au sens strict), les accouplements entre mâles et femelles sont au hasard, c’est-à-dire indépendants du génotype de chacun, et la population parentale est totalement remplacée par sa progéniture qui constitue donc simultanément la nouvelle population et la nouvelle génération (les générations sont distinctes).

Mettre en place les différents types d’accouplement possibles, obtenir leurs fréquences respectives et en déduire la progéniture correspondante est un exercice simple qui est détaillé dans l’encadré 2.

A) Énoncé de la loi

En fin de compte, si l’on part d’une population où


f(R) = p et f(B) = q,


la loi de Hardy-Weinberg stipule qu’à la génération suivante les fréquences géniques demeurent inchangées et que les fréquences génotypiques deviennent respectivement p2, 2pq et q2 pour les génotypes RR, RB et BB, ceci à condition que la taille de la population demeure très grande, que les accouplements soient au hasard, et que la population ne connaisse ni mutation, ni migration, ni sélection (définies aux pages 9, 11 et 13 respectivement).

La proportion relative des 3 génotypes demeure ainsi constante, génération après génération tant que les conditions régissant la loi sont satisfaites. La population ne change donc pas génétiquement : elle a atteint en une seule génération un état d’équilibre stable, l’équilibre de Hardy-Weinberg.


 Exemple d’utilisation de la loi de Hardy-Weinberg

L’anomalie héréditaire appellée syndactylie qui existe, entre autres, chez les bovins est déterminée par un allèle récessif, m. Ainsi, les génotypes MM et Mm déterminent la formation d’un pied normal et les animaux au génotype mm présentent un pied très déformé, ce qui cause leur élimination du troupeau. Cette anomalie est rare, elle apparaît une fois sur environ 90 000 naissances. Peut-on en déduire la fréquence de l’allèle m? Oui, en utilisant, avec sagesse, la loi de Hardy-Weinberg. En supposant que la population des bovins obéit à la loi (ce qui n’est pas vraiment exact puisque les individus mm sont éliminés dès la naissance; mais heureusement ils sont peu nombreux), et si on appelle q la fréquence de l’allèle m, on a :


[image: e9782738002013_i0010.jpg]


ENCADRÉ 2 : Loi de Hardy-Weinberg

— Population parentale :


Génotype RR RB BB 
Fréquence P = 0,6 2Q = 0,3 T = 0,1 
Fréquence génique de R = f(R) = p = P + Q = 0,75 
Fréquence génique de B = f(B) = q = Q + T = 0,25


— Établissement de la génération suivante :


[image: e9782738002013_i0011.jpg]


Comment interpréter ce tableau? La fréquence (ou la probabilité) de chaque type d’accouplement est simplement le produit des fréquences (ou des probabilités) des types mâle et femelle réunis dans cet accouplement. C’est une application simple des résultats de base sur les probabilités. La progéniture produite par chaque type d’accouplement est déduite directement des lois de Mendel. Ainsi, toute la progéniture issue de RR x RR sera RR (1ère ligne), par contre celle de RR x RB sera pour moitié rouge et pour moitié rouan (2ème ligne), etc.

Pour connaître la fréquence d’un génotype particulier dans la progéniture, c’est-à-dire à la génération suivante, il suffit d’ajouter les contributions respectives de chaque type (mutuellement exclusif) d’accouplement à ce génotype, pondérées par la fréquence d’apparition du type d’accouplement impliqué. Faisons-le pour le génotype RR. On aura :


f(RR) = (0,36 × 1) + (0,18 × 0,5) + (0,18 × 0,5) + (0,09 × 0,25)= 0,5625


ou en général


= P2 + P × 2Q × ½ + P × 2Q × ¼ + 4Q2 × ¼ = P2 + 2PQ + Q2 = (P + Q)2= p2 !!


On montrerait de la même manière que :


f(RB) = 2pq et que f(BB) = q2.


On trouverait les mêmes résultats par le calcul des probabilités en utilisant la même approche que celle développée pour prédire les résultats de l’accouplement d’un mâle avec ses filles en vue du dépistage des défauts héréditaires (voir page 190).


Et donc, [image: e9782738002013_i0012.jpg], une faible fréquence, comme on pouvait s’y attendre.

Remarquez, par contre, ce qu’est f(Mm), la fréquence des hétérozygotes, porteurs de l’allèle m.

[image: e9782738002013_i0013.jpg]


Cette population compte 600 fois plus de «porteurs» Mm que d’homozygotes récessifs mm! Ceci est une constatation très générale : lorsqu’ ils sont rares, les allèles récessifs sont beaucoup plus à l’état hétérozygote qu’homozygote et sont donc le plus souvent cachés à l’œil de l’améliorateur.

Il faut enfin préciser que la loi de Hardy-Weinberg ne s’applique directement ni à un gène porté par un chromosome sexuel (un hétérosome, par opposition à un autosome), car un des deux sexes se comporte alors comme un haploïde, ni à un caractère déterminé par deux gènes (ou plus) car l’atteinte d’un équilibre pour chaque gène séparément n’entraîne pas celle d’un équilibre pour les deux (ou plus) gènes considérés simultanément. On montrerait cependant qu’un équilibre stable du même genre est atteint, mais, et c’est là la différence, seulement après plusieurs générations.


B) Utilisation de la loi

En plus de permettre le calcul de la fréquence d’un allèle récessif, la loi de Hardy-Weinberg présente un double intérêt :

1) Elle montre que la variabilité génétique présente dans une grande population reste inchangée tant que cette dernière ne subit pas de «contraintes».

2) Elle définit une population génétiquement stable, qui constitue une sorte d’étalon à partir duquel on peut évaluer les effets de perturbations diverses sur la constitution génétique d’une population.
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4) Problèmes


	Les bovins de boucherie de la race Shorthorn sont surtout rouges (RR) mais peuvent aussi être rouans (RB) ou blancs (BB). Dans une population de 100 000 animaux de cette race, on compte 32 000 animaux rouans. Quelle est la fréquence de l’allèle (B) et quel est le nombre attendu d’animaux rouges dans la population ?

	Si 9 % des veaux de la race Holstein sont rouges et blancs (rr) plutôt que noirs et blancs (NN ou Nr), quelle est la fréquence des animaux porteurs (hétérozygotes) pour ce gène ?

	La manchette de la dernière édition du journal local se lit : «Soixante-quatre pour cent de notre population de souris domestiques qui est en équilibre de Hardy-Weinberg sont des hétérozygotes». Êtes-vous surpris ?

	Quels sont les génotypes (diploïdes) possibles pour un caractère déterminé par un gène avec les allèles A, B et C ? Si leurs fréquences respectives sont p, q et r, quelles sont les fréquences génotypiques à l’équilibre de Hardy-Weinberg ?






CHAPITRE II

Génétique des populations Facteurs de changement génétique

Une population est rarement stable génétiquement. La plupart du temps sa constitution génétique varie. Les causes majeures possibles de cette variation (par rapport à l’équilibre de Hardy-Weinberg) sont peu nombreuses. Ce sont la mutation, la migration, la sélection, le système d’accouplement et la taille de la population. Nous allons maintenant passer en revue chacun de ces facteurs de changement et préciser leurs effets respectifs sur la constitution génétique d’une population au préalable en équilibre de Hardy-Weinberg.


1) La mutation

On appelle mutation toute altération héréditaire de la séquence des bases de l’ADN. La plupart des mutations sont défavorables. Cependant, elles constituent la seule source de nouvelle variation héréditaire. La variabilité génétique que l’on connaît en production laitière, de viande, etc., provient en fin de compte de mutations. Bien que certaines mutations n’aient lieu qu’une fois, la plupart de celles qui s’établissent dans la population sont dites récurrentes. Elles apparaissent spontanément avec une fréquence que l’on appelle le taux de mutation et qui est généralement comprise entre 10 et 10-8.

Pour étudier les effets d’une mutation récurrente sur la constitution génétique d’une grande population, nous utiliserons ce modèle simple 


[image: e9782738002013_i0014.jpg]



où u est le taux de mutation de A1 vers A2 et v est celui de A2 vers A1, les 2 allèles possibles pour le gène A.



ENCADRÉ 3 : Effets de la mutation


Soit deux allèles A1 et A2, de fréquence respective p0 et q0. On passe de l’un à l’autre allèle par mutation avec les probabilités (taux de mutation) u et v.

Quelle est p1, la fréquence de A1, après mutation ?

La mutation a transformé une proportion u des allèles A1 en A2 : il y a donc eu diminution de fréquence de up0. La mutation a simultanément transformé une proportion v des allèles A2 en A1 : il y a ainsi eu augmentation de fréquence de vq0. Au total donc (en négligeant les mutations doubles très improbables) 


p1 = p0 – up0 + vq0


On voit que, selon le signe de – up0 + vq0 , la mutation pourra augmenter ou diminuer f(A1). On pourrait montrer que le processus de mutation conduit finalement la population à une situation d’équilibre stable qui correspond à la compensation exacte entre la perte et le gain d’allèles A1par mutation, c’est-à-dire :



– upe + vqe = 0


 La fréquence à l’équilibre, pe, de A1 est donc [image: e9782738002013_i0015.jpg]




obtenue en remplaçant qe par 1 – pe et en résolvant pour pe l’égalité ci-dessus.



On montre dans l’encadré 3 que, si p0 est la fréquence de l’allèle A1 dans la population avant toute mutation, sa fréquence après mutation devient :


p1 = p0 – up0 + vq0



où qo = f(A2) avant toute mutation.

Éventuellement, la population atteint un état d’équilibre stable avec les fréquences [image: e9782738002013_i0016.jpg] et [image: e9782738002013_i0017.jpg] pour les deux allèles A1 et A2.

Par exemple, si u = 4 × 10 – 5 et v = 10 – 5, pe = 0,20.

Avec quelle vitesse la mutation change-t-elle la population? C’est une question importante pour l’améliorateur qui est prêt à utiliser n’importe quelle méthode pour changer génétiquement ses animaux, à condition que le changement soit rapide. Malheureusement, les changements par mutation sont lents, requérant généralement des centaines, voire des milliers de générations pour que leurs effets se fassent sentir (voir problème 1).

En fin de compte, la mutation, parce qu’elle ne change la constitution génétique que très lentement, ne constitue donc pas un outil pratique d’amélioration génétique à court terme des animaux domestiques.

Il faut savoir, en finissant, que la mutation demeure la seule source de variabilité génétique intra espèce et que les améliorateurs ont essayé de pallier la lenteur de ses effets en augmentant artificiellement, généralement par irradiation, le taux «naturel» de mutation. Mais cette technique, parfois utilisée sur les semences chez les plantes, n’est pas vraiment praticable en amélioration animale.




2) La migration

La migration, c’est le transfert de reproducteurs d’une population dans une autre.

Considérons le modèle théorique suivant :


[image: e9782738002013_i0018.jpg]


On montre, dans l’encadré 4, qu’après migration d’animaux des deux sexes de I vers R, avec le taux m, la fréquence de A1 dans R devient :


p1 = p0 + m(p1 – p0)




ENCADRÉ 4 : Effets de la migration


Nous allons considérer le devenir de l’allèle A1 dans la population R qui reçoit les immigrants provenant de la population I. Supposons que f(A1) est respectivement p0 et p1 dans ces deux populations. Après migration d’animaux des deux sexes dans R avec le taux m, que devient la fréquence de l’allèle A1 dans la population receveuse ?

On peut visualiser R après migration comme formée de deux groupes, celui constitué d’individus provenant de I, et donc avec f(A1) = p1, et celui constitué des individus de la population R originale, avec f(A1) = p0. Après migration, f(A1) est donc simplement la moyenne des fréquences de A1 dans chaque groupe pondérées par la taille relative du groupe, qui est respectivement m et 1 – m :
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Ainsi, avec p1 = 1 et p0 = 0 et si la population receveuse R voit 30 % de ses effectifs mâles et femelles venir de I, on aura :


p1 = 0 + 0,30 (1 – 0) = 0,30



après un cycle de migration. Mais, si la migration ne concerne que les mâles, par exemple, le taux de migration global pour les deux sexes sera alors moitié moins grand et on aura :
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On constate que, sauf si les populations R et I sont semblables au départ (p0 = p1), la migration change la fréquence génique dans la population receveuse. Également, il est clair que si l’on répète la migration de 1 vers R à chaque génération, la population R deviendra finalement génétiquement identique à la population I, demeurée quant à elle inchangée.

Le tableau qui suit montre la rapidité avec laquelle la migration change la constitution génétique. On a dans cet exemple p1 = 1, p0 = 0 et trois taux de migration :
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Même à un taux relativement faible, la migration a un impact génétique très rapidement visible dans la population receveuse. La migration va donc constituer un outil essentiel de l’amélioration des animaux domestiques.

Le taux de migration est un paramètre laissé au choix de l’améliorateur qui en décide selon ses objectifs et selon les possibilités pratiques de migration.

Si, par exemple, un éleveur de bovins de race Ayrshire veut changer la race des animaux de son élevage en Holstein, il peut bien sûr vendre son cheptel et acheter des Holstein. Plus économiquement (mais plus lentement), il peut croiser par insémination artificielle toutes ses vaches Ayrshire avec des taureaux Holstein, et répéter systématiquement ce plan d’accouplement chez leur descendance. Après sept générations de ce type de croisement, le génotype de chaque animal du troupeau sera d’origine Holstein à plus de 99 %. On pourrait même enregistrer ces animaux comme purs Holstein! L’éleveur effectue ici une migration d’un type bien particulier car les femelles ne sont fécondées que par des mâles immigrants (m = 0,5) : c’est le croisement d’absorption. Ce croisement est utilisé quand on veut complètement remplacer une race ou une lignée par une autre.

À l’autre extrême de l’utilisation de la migration, une association de producteurs de la race Jamaïca Hope développée à la Jamaïque pour produire une moyenne de 2 000 à 3 000 litres de lait par lactation pourrait vouloir augmenter ce potentiel de production en parallèle avec l’amélioration des conditions locales de régie. Pour cela, il suffira d’augmenter dans la race Jamaïca Hope (receveuse) la contribution de la race Holstein, forte productrice, en effectuant une migration limitée (par exemple m = 0,1 pour quelques générations) : on aura ainsi effectué du croisement d’amélioration.




3) La sélection

La sélection est la force qui provoque la contribution différente et non aléatoire de chaque génotype à la génération qui suit. La sélection favorise donc un ou des génotypes qui laissent alors, relativement aux autres, plus de descendance. La sélection peut être naturelle, hors du contrôle direct de l’homme, ou artificielle, imposée par l’éleveur dans un but d’amélioration génétique.




On étudie les effets de la sélection dans l’encadré 5 en suivant les fréquences génotypiques et génétiques tout au long du cycle de vie suivant :
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Chaque génotype est affecté d’un coefficient, la valeur sélective w, qui est en quelque sorte la proportion relative des individus de ce génotype qui laisseront une descendance. Pour le meilleur génotype, w = 1, et à l’autre extrême, pour un gène létal, w = 0. Plusieurs génotypes peuvent avoir la même valeur sélective. Si tous ont la même, c’est que le caractère correspondant n’est pas affecté par la sélection. On exprime aussi la valeur sélective sous la forme 1 - s, où s est le coefficient de sélection contre le génotype en question.



ENCADRÉ 5 : Effets de la sélection : cas général
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Ce tableau montre les diverses étapes du calcul des effets de la sélection sur un caractère déterminé par un gène avec deux allèles. Le processus peut être répété génération après génération. Remarquez que la quantité W est la performance moyenne de la population pour le critère d’après lequel les génotypes sont classés (ici leur valeur sélective). On peut donc s’attendre, et c’est bien le cas, à ce que W augmente à mesure que le processus de sélection progresse : l’effet ultime de la sélection, c’est de maximiser W, la valeur sélective moyenne.



La sélection change les fréquences géniques, et ce d’autant plus vite que certains génotypes sont plus désavantagés, comme le montre l’exemple suivant :
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On a les génotypes RR, BR et BB et l’on élimine 1 % (sélection «faible») ou 20 % (sélection «forte») des individus BB à chaque génération.

On peut noter que la sélection est la plus efficace lorsque la fréquence allélique est intermédiaire. Elle est d’autant plus inefficace que l’allèle que l’on veut éliminer est rare dans la population.

Les deux types de sélection principaux, la sélection directionnelle, qui favorise un homozygote, et la surdominance, qui favorise l’hétérozygote aboutissent à des résultats très différents (encadré 6).



ENCADRÉ 6 : Sélection directionnelle et surdominance


On appliquera à deux cas particuliers les résultats de l’encadré 5.


 — Sélection directionnelle (pour RR)

Si le génotype RB a une valeur sélective intermédiaire entre celles des homozygotes, on dit qu’il y a codominance (pour la valeur sélective).

On a donc w1 = 1, w2 = 1 – s/2, w3 = 1 – s.

D’où, [image: e9782738002013_i0025.jpg]. Le changement de fréquence Δp de l’allèle

R est toujours positif (sauf pour les valeurs limites évidentes p = 0 ou 1). Ce mode de sélection entraîne donc l’augmentation de f(R) jusqu’à la fixation de R dans la population.

Si le génotype RB a la même valeur sélective que celle de RR, on dit qu’il y a dominance complète (pour la valeur sélective).

On a alors w1 = W2 = 1, w3 = 1 – s. D’où, ps – p = Δp = Pq2s/(1 – q2s) > 0, sauf si p = 0 ou 1. Comme précédemment, et pour tous les cas de sélection directionnelle, la fixation du meilleur allèle est assurée.


 — Surdominance

Dans ce cas, l’hétérozygote est le génotype favorisé par la sélection.

On a les valeurs sélectives w1 = 1 – S1, w2 = 1, w3 = 1 – s3.

Il en découle ps – p = Δp = pq(qs3 – ps1)/(1 – p2s1 – q2s3)· Ici, la situation est plus complexe. Éliminons les valeurs évidentes p = 0 ou 1 comme auparavant. Le dénominateur de Δp est toujours positif, mais le numérateur peut être positif, négatif ou nul. On montrerait que si Δp est positif, f(R) va augmenter jusqu’au moment où Δp = 0, qui correspond à un équilibre stable entre les fréquences des deux allèles. Ces valeurs pe et qe sont déduites de qes3 – pes1 = 0 (c’est-à-dire Δp = 0). D’où :
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une valeur qui dépend seulement des coefficients de sélection contre les 2 homozygotes.

De même, si Δp est négatif, f(R) diminuera jusqu’à atteindre la même valeur d’équilibre pe.



La sélection directionnelle aboutit finalement à la formation d’une population composée uniquement d’individus avec le génotype homozygote qu’elle favorise. L’allèle correspondant est alors fixé, sa fréquence est 1, et il n’y a donc plus de variation génétique pour le caractère ainsi sélectionné. Au contraire, la surdominance entraîne éventuellement l’atteinte d’un équilibre entre les fréquences des allèles. Cet équilibre se maintient ensuite si ce même type de sélection se continue. On n’atteint donc pas la fixation et une partie de la variation génétique est maintenue.

Les résultats très différents obtenus avec ces deux modes théoriques de sélection sont en association étroite avec la pratique de l’amélioration génétique. Si un caractère réel (déterminé par plusieurs gènes) est tel que des homozygotes ont le meilleur potentiel génétique, la sélection continue des meilleurs producteurs amènera la population dans la direction souhaitée, la fixation du caractère. La production laitière semble appartenir à cette catégorie. Si, par contre, ce sont plutôt les hétérozygotes qui sont les plus performants, on sera incapable de fixer par sélection le caractère dans la population. La fertilité semble plutôt appartenir à ce deuxième groupe. La façon la plus rapide de l’améliorer génétiquement sera par la migration, et en particulier ici par le croisement entre deux races, ce qui augmentera notablement la proportion des hétérozygotes.




4) Le système d’accouplement

Le système d’accouplement décrit les règles d’appariement des reproducteurs mâles et femelles. En général, l’accouplement se fait sensiblement au hasard chez les animaux domestiques (on dit alors que la population est panmictique ou qu’il y a panmixie). Il existe cependant aussi deux autres modes d’accouplements, l’hétérogamie (accouplement d’individus qui se ressemblent le moins possible génétiquement) et l’homogamie (accouplement d’individus qui se ressemblent génétiquement). Ce dernier mode aboutit la plupart du temps à faire s’accoupler dans la pratique des animaux apparentés et on l’appelle alors l’inogamie ou la consanguinité, que l’on étudiera en détail plus tard. De la même façon, l’hétérogamie conduit souvent à faire...
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