
Tout porte à croire qu’avec l’é-
chantillonnage des 7 000 moutons 
additionnels pour le projet GenO-
vine de nombreuses découvertes 
émergeront lors de l’analyse des 
SNPs, et les opportunités sont 
grandes pour le secteur ovin !

Suite à l’analyse des données du 
projet pilote, l’équipe de l’Université 
Laval, en accord avec le Comité 
Gas, a décidé d’améliorer la ver-
sion 1 de la puce de génotypage 

de précisions pour certains carac-

tères ou maladies avec l’ajout de 

des précisions pour les haplotypes 
de susceptibilité au Maedi visna 
et pour certains codons reliés à 
la tremblante, ainsi que plusieurs 
SNPs associés dans certaines popu-
lations à la fertilité, les couleurs, 
des caractères laitiers et bouchers 
et à des maladies nouvellement 
rapportées. 

Nous avons également ajouté les 
SNPs pour la résistance à la trem-
blante caprine, ainsi que des SNPs 
pour caractériser les caséines al-
pha (importantes pour la produc-
tion fromagère chez la chèvre) sur 
la puce version 2. Cela permettra 
potentiellement d’accroître le vo-
lume d’utilisateurs de la puce!

Des moutons 



Cette version 2 de la puce est en 
production et est attendue pour 

répondre aux besoins de géno-
typage pour la sélection plus ur-
gente de sujets reproducteurs, la 
SEMRPQ a pu obtenir, suite aux dis-
cussions avec Illumina, la possibili-
té de génotyper 288 moutons avec 
la première version de la puce, ce 
qui réduit considérablement les 
délais pour obtenir les résultats 
génomiques. Ainsi, il a été possible 
de ne pas retarder le génotypage 
dans les fermes.

L’équipe du projet GenOvine sou-
haite vous informer que le pro-
jet a retenu 100 échantillons pour 
analyser des animaux présentant 
des traits d’anomalies ou des cara-
ctéristiques indésirables pour 
lesquelles vous ne poursuivriez 
pas la sélection. L’équipe cherche à 
les cibler pour progresser dans les 
découvertes et vous aider à iden-

grâce à l’analyse de leurs gènes. 
À titre d’exemple, des animaux 
présentant du crampage, des 
cornes chez une race sans cornes 
(acère), ou des couleurs inhabitu-
elles représentent des anomalies 

de cette approche, sous réserve 
d’approbation par l’Université. Les 
frais associés au génotypage de 
ces moutons se partageront entre 
l’équipe de l’Université et la SEM-
RPQ, ce qui permet de faire ces 
analyses sans frais associés pour 
l’éleveur.

Les informations issues du géno-
typage seront regroupées sous 
un rapport présentant plus de 75 
caractères ou maladies sélec-
tionnées.  Ce rapport a été conçu 

pour être intuitif pour les éleveurs, 
malgré la densité d’informations 
qu’il contient. Les phénotypes sont 

-
queur (susceptibilité, association 
et causal) et le mode d’expression. 
Des codes de couleurs, allant du 

-

d’accompagner les éleveurs dans 

d’autres informations génomiques, 

de consanguinité génomique est 
présentement en développement.

La première étape est de détermi-
ner vos besoins en génotypage et 
de contacter l’équipe de l’Université 
Laval, qui pourra alors vous men-
tionner le nombre d’échantillons 

-
-

naires de l’Université s’occupent 
de la gestion des volumes et 

l’échantillonnage soit représentatif 
-

nous sommes toujours dans une 
phase de projet de recherche.

La SEMRPQ a acheté un volume de 
pinces pour faciliter vos transac-
tions. Ainsi, lors de votre première 
commande de tubes, veuillez 

nous puissions vous les acheminer 
en même temps que vos tubes. De 

développée pour vous aider dans 
-

ponible au www.semrpq.net sec-
tion génomique. 




