
La sélection est un outil incontour-
nable pour tout éleveur qui vise à 
accroître sa productivité. Elle peut 
se faire sur une base phénotypique, 
simplement en regardant les perfor-
mances brutes et le physique d’un 
mouton. Elle peut aussi être assistée 
d’écarts prévus de la descendance 
(EPD) et d’indices comme c’est le cas 
avec les programmes de sélection 
génétique (programme GenOvis) et 
de sélection génomique (en déve-
loppement dans le projet GenOvine). 
Ces trois méthodes de sélection ont 
généralement un point commun : 
la sélection d’individus qui répon-

la sélection d’individus qui risquent 

d’être apparentés. En effet, les indi-
vidus d’une même famille partagent 

une génétique similaire qui mène 
souvent à des performances simi-
laires. En choisissant les meilleurs 

rare que de proches parents soient 
sélectionnés comme reproducteurs. 

Holstein contribuant le plus au bas-
sin génétique dans les années 2000 

sans compter que la majorité de ces 
contributeurs majeurs étaient égale-
ment apparentés. 

L’effet de cet apparentement, conju-
gué avec l’utilisation massive de 
quelques reproducteurs élites et d’un 

-
pliquent en grande partie l’accrois-

Chez la Holstein au Canada, la période 

la sélection génétique traditionnelle 
était en place, et celle suivant l’im-
plantation de la sélection génomique 
(années 2010-2020) correspondent 

-
cient de consanguinité moyen de la 

La première période correspond à la 

alors que les vedettes sont très for-
tement utilisées sans compter qu’ils 
sont souvent apparentés. Dans le 
secteur ovin, une étude effectuée sur 
des moutons de race Chios montre 

-
mentation annuel de consanguinité a 
quintuplé dans leur population suite 
à une sélection intensive sur les co-
dons de la tremblante par rapport à 
la sélection traditionnelle. Comme 
quoi une sélection très intense réduit 
le nombre de reproducteurs ce qui 
mène à une augmentation du coef-

l’ensemble du bassin génétique. 

L
une fois pour toutes.
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C’est une bonne question avec plein 
de réponses. Une des problématiques 
principales venant avec l’accroisse-
ment de la consanguinité dans une 
population est ce qu’on appelle la « 

phénomène se traduit par une baisse 
-

glais), soit une diminution de la sur-
vie, de la croissance, de la fertilité des 
individus et de la capacité d’adapta-

génomique, plusieurs phénomènes 
peuvent alors s’observer :

-

Ces mutations, aussi appelées 

les porteurs homozygotes et en-
-

l’utilisation massive de la semence 
-

tein Sweet Heaven Tradition et 
Penstate IvanHoe Star et de leurs 
descendants a engendré la dissé-
mination mondiale du Syndrome 

Vertebral Malformation) et de la 

affectant les performances en di-

en augmentant la mortalité post-
partum. En situation de diversité 

-

version du père et la version reçue 
de la mère), mais l’augmentation 
de la consanguinité augmente 

double-mutés qui développeront la 
maladie. 

Bien que moins visibles, elles en-
trainent des pertes de performance 
qui en s’accumulant, peuvent s’avé-

brebis les pertes associées à la dé-
pression de consanguinité globale 

-
servé par modélisation une diminu-

d’une race de mouton sauvage de 
-

de consanguinité.
-

Finalement, la dépression de 
consanguinité peut venir d’une 
perte d’hétérozygotie (et donc de 
diversité) dans certaines régions 

comme FecGT, FecGV et FecXL, 
découvertes chez les races Islan-
dic, Ile de France et Lacaune res-
pectivement, qui augmentent la 

-
rozygotes, mais induit une stérilité 
chez les porteurs homozygotes. 
C’est aussi le cas de la mutation as-
sociée à la chondrodysplasie type 
« Spider
gabarits en hétérozygotie, mais 
une malformation squelettique en 
homozygotie.

Il est important de noter que le phé-
nomène inverse peut aussi être noté, 

homozygotes pour certaines régions 
peut apporter des avantages. Un 

béliers homozygotes RR au codon 
-

crue à la tremblante. On peut aussi 
penser à une homogénéisation de 

l’absence de cornes dans les lignées 

où c’est souhaitable. En somme, 

-
mum de diversité génétique dans les 
autres régions, ce qui peut s’avérer 

ne savons pas quelles sont les ré-
gions visées. La grande différence 
entre la perte de diversité génétique 
associée à la sélection et celle asso-

apparentés est qu’en utilisant des 

s’effectue en visant une concentra-
-

fait diminuer la diversité génétique 
un peu partout dans le génome aléa-
toirement. 

-
ralement de repère, quand on parle 

chiffre prend beaucoup moins d’im-
portance. En effet, il est possible de 
voir apparaitre des défauts géné-

faible, ou ne pas en voir apparaitre à 

les lignées utilisées n’est possèdent 
pas. En d’autres mots, on peut voir 
la valeur de consanguinité comme 

identiques reçues des parents. Ce 
n’est pas une garantie, mais plus la 
valeur est élevée, plus les chances 
sont élevées d’avoir des régions 

QUAND ON PARLE DE
CONSANGUINITÉ, LE CHIFFRE
A RELATIVEMENT PEU
D’IMPORTANCE

LA DIVERSITÉ GÉNÉTIQUE, ON 
EN PARLE, MAIS ÇA FAIT QUOI? «

»



-
mozygotes). La 
montre un peu cette idée, où une tare 

en noir dont les parents porteurs hé-
térozygotes en gris sont apparentés 
au troisième degré (cousins), alors 

d’un accouplement de premier degré 
(frère-sœur; à droite) qui n’étaient 
pas porteurs de la mutation à effet 
majeure.

Que faut-il donc regarder? Certes un 

augmente les probabilités de retrou-
ver des tares génétiques récessives 
qui ont ségréguées de part et d’autre 
de l’arbre généalogique, mais ce 
n’est pas indissociable. Ainsi, ce qui 
est important, c’est l’évolution de ce 

-
vante. Une augmentation importante 

de diversité se produit rapidement, 
ce qui peut devenir problématique 
à court terme. À cet égard, l’Or-
ganisation des Nations unies pour 
l’alimentation et l’agriculture (FAO) 

de prudence. 

de consanguinité. Celui avec lequel 
vous êtes probablement le plus fami-

relations de parenté du pedigree. Ce 

théorique de transmission du maté-
riel génétique. Il est facile à calculer 
puisqu’il ne requiert pas de génoty-
page, mais il est soumis à plusieurs 
biais, entre autres la qualité du pedi-
gree enregistré, le nombre de géné-
rations prises en compte et l’échan-
tillonnage mendélien, c’est-à-dire les 

écarts entre la transmission théo-
rique et la transmission réelle. À titre 

-
deur de pedigree couvert, une équipe 
du Réseau laitier canadien ont com-

profondeur de pedigree et celui sur 

de près du triple dans le second cas, 
où le pedigree était plus complet. 
Ceci implique que la comparaison du 

-
pend de la qualité et de la profondeur 
du livre généalogique. 

D’autre part, la génomique permet 
également le calcul de plusieurs mé-
triques de consanguinité. Le coef-

-
porté comme étant le plus près de 
la consanguinité réelle est celui basé 
sur les régions d’homozygotie, soit 
de longs fragments du génome où 

-
tiques. Ce calcul permet une estima-
tion plus précise de la consanguinité 
d’un animal, mais varie selon la lon-
gueur des fragments homozygotes 
retenue. L’impact de la longueur a 
d’ailleurs été observé lors de l’ana-
lyse des résultats génomiques obte-
nus dans le projet pilote. En incluant 
toutes les régions homozygotes suf-

-

de consanguinité moyen des Roma-

alors qu’en conservant seulement 
les plus gros fragments (associés 
à de la consanguinité plus récente), 

pour les Romanov et Arcott Rideau 
échantillonnés. Cette variabilité bien 
visible appuie l’importance de suivre 
l’évolution dans le temps plutôt que 
de regarder le chiffre lui-même et de 

la même méthode de calcul chaque 
fois. 

Dans les prochains mois, notre 
équipe poursuivra les analyses de di-
versité génétique du projet pilote tout 
en ajoutant les données des autres 
races génotypées dans le cadre du 

nous serons également en mesure 
d’observer les tendances d’évolution 

-

été échantillonnés. Finalement, plu-
sieurs autres métriques complémen-

et non abordées ici ont été calculées 

-
tillonnés. Ces résultats feront certai-
nement l’objet d’une prochaine pré-
sentation. 

UNE MULTITUDE DE 
COEFFICIENTS, LEQUEL 
CHOISIR?

D’AUTRES RÉSULTATS À VENIR


