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L’ÉPREUVE DE LA DESCENDANCE
CHEZ LE PORC LARGE WHITE FRANÇAIS

DE 1953 A 1966

III. - PROGRÈS GÉNÉTIQUE

L. OLLIVIER

Nathalie BOUTLER

Station de Génétique quantitative et appliquée,
Centre national de Recherches zootechniques, J. N. R. A.,

78350 Jouy en josas

RÉSUMÉ

Les données ayant fait l’objet des deux articles précédents sont ici utilisées pour estimer la
part génétique des changements survenus entre 1953 et 1966 dans les performances d’engraisse-
ment et de carcasse. L’estimation du progrès génétique est basée sur la comparaison, intra-année,
entre la descendance des verrats mis à l’épreuve dans l’année et celle des verrats mis à l’épreuve
l’année précédente, compte tenu de la différence d’âge réelle entre ces deux groupes de pères et de
la corrélation positive (0,33) entre l’âge du verrat et l’âge de la truie qui lui est accouplée. Deux
causes éventuelles d’erreurs systématiques dont il n’a pas été tenu compte ont été discutées : il

s’agit de la sélection des verrats sur les résultats des premiers descendants connus (entraînant une
sous-estimation du progrès génétique) et des effets saisonniers (qui pourraient surestimer le pro-
grès génétique des performances d’engraissement).Tout porte à croire que les erreurs d’estimation
qui peuvent en résulter sont minimes. La méthode employée est peu précise puisque l’écart-type
des estimations est de l’ordre de i/ioe de l’écart-type résiduel. Les résultats indiquent une ten-
dance à la diminution du rendement en carcasse, attribuable surtout à la réduction de l’ensemble

poitrine-épaule, sans grande modification de l’importance relative des masses maigre et grasse,
et une amélioration génétique importante pour la consommation d’aliment et la durée d’engrais-
sement.

Globalement, la valeur économique de la carcasse a légèrement diminué génétiquement,
de o,6 ! 0,3 p. 100 par an par rapport au prix de vente d’un porc de 100 kg. Par contre, la réduc-
tion importante de la consommation alimentaire et de la durée d’engraissement équivaut à un
progrès génétique annuel de 2,2 ± 0,6 p. 100 du coût de l’engraissement entre 25 et 100 kg. Ce
gain sur les coûts dépasse largement la perte sur le prix de vente.

INTRODUCTION

Deux articles précédents (OLLIVIER, 1970, 1971 a) ont été consacrés à l’analyse
de données d’épreuve de descendance et ont montré l’usage qui peut en être fait pour
la connaissance génétique des populations porcines et le choix d’une méthode de sélec-



tion. Les mêmes données permettent par ailleurs de suivre l’évolution des différents
caractères mesurés et de juger ainsi de l’efficacité de la sélection pratiquée. L’objet
de ce troisième article est précisément de tenter d’estimer la part génétique des chan-
gements survenus entre 1953 et 1966 dans les performances d’engraissement et de
carcasse du porc Large White français.

MÉTHODE D’ESTIMATION DU PROGRÈS GÉNÉTIQUE

Le matériel animal et les mesures effectuées ont été décrites dans le premier article de cette
série (OLLIVIER, i9!o). La comparaison des moyennes annuelles des performances ne peut pas
constituer une mesure rigoureuse du progrès génétique à cause des modifications intervenant
d’une année à l’autre dans les facteurs de milieu, que ceux-ci soient contrôlables comme l’alimen-
tation ou les conditions de température ou qu’ils échappent plus ou moins au contrôle comme les
conditions sanitaires. Récemment, HILL (1972) a passé en revue les différentes méthodes d’esti-
mation du progrès génétique. Elles reposent toutes sur la comparaison d’individus de générations
différentes placés dans les mêmes conditions de milieu. En l’absence d’un dispositif expérimental
spécifiquement destiné à de telles comparaisons, l’estimation du progrès génétique reste possible
mais elle est peu précise et comporte des risques d’erreur, comme l’a montré SMITH (ig6z). La
méthode que nous avons retenue est la suivante. L’ensemble des données a été classé sur trois
facteurs qui sont : l’année de contrôle, déterminée par la date d’arrivée de l’animal à la station
de contrôle, l’année de mise à l’épreuve du père, déterminée par la date d’arrivée de son premier
descendant à la station de contrôle, et le sexe. Les effets de ces trois facteurs ont été estimés
par la méthode des moindres carrés, selon le modèle linéaire suivant :

où !t est la moyenne ;
at est l’effet de l’année i de contrôle, i = 1953, 1954, !.. I966 ;
gj est l’effet de l’année j de mise à l’épreuve du père, j = 1953, 1954, ..., I966 ;
sk est l’effet du sexe k, k = i (femelle), 2 (mâle castré).

Les eijkl sont des variables aléatoires indépendantes de moyenne nulle et de variance G2.
Les estimées g ainsi obtenues sont une indication de la valeur moyenne relative des repro-

ducteurs mâles mis à l’épreuve sur leur descendance chaque année. Dans la mesure où ces verrats
reflètent le niveau génétique de leur cohorte d’origine - la cohorte étant ici définie comme l’en-
semble des verrats mis en service au cours d’une année donnée dans les élevages de sélection de
la race Large White - et en admettant que les unions se font au hasard, la différence entre les
effets o cohortes » de deux années successives estime la moitié de la différence de niveau génétique
G des deux cohortes de pères :

Si on peut admettre en plus la linéarité de l’évolution génétique en fonction du temps, le
progrès génétique annuel AGa est estimé comme suit :

bgt étant le coefficient de régression des estimées g en fonction de l’année.

Les hypothèses faites méritent cependant un examen attentif. Si le niveau génétique moyen
des pères d’une cohorte varie selon l’année de contrôle de leurs descendants, cela introduit une
interaction entre les deux premiers facteurs (i et j) du modèle (1) qui ne permet donc plus une
estimation adéquate des effets. Mais la répartition des observations, qui est indiquée au tableau i,
montre que cette éventuelle interaction ne peut pas être estimée et que chaque différence Î. +1 - în n

repose en fait sur la comparaison, à l’intérieur de la (n + I)ième année de contrôle, entre la
descendance des reproducteurs mis à l’épreuve cette année-là et celle de reproducteurs mis à
l’épreuve l’année précédente. Dans ces conditions, G&dquo; + 1 - Gn ne représente un progrès génétique



annuel que si la différence d’âge entre ces deux groupes de reproducteurs est de un an. En fait,
cette différence d’âge est en moyenne inférieure à un an puisque les reproducteurs de la n’ème
cohorte qui ont des descendants contrôlés dans la (n + i)iême année ont tendance a être les plus
jeunes de leur cohorte. Si les âges des reproducteurs que l’on compare sont tn et tn + 1, l’estimation
du changement de niveau génétique sur une année est donc :

En conséquence, dans le calcul de b9t les valeurs successives du temps i à prendre en considé-
ration pour les différentes estimées g ne sont pas les années mais les différences cumulées tn - tn + 1

définies ci-dessus.
Un deuxième correctif doit être apporté à l’expression (2) à cause de la corrélation qui existe,

dans la population porcine Large White considérée, entre l’âge du verrat et l’âge de la truie qui lui
est accouplée. L’expression (2) suppose, en effet, que les deux groupes de pères comparés chaque
année sont accouplés à des truies de même niveau génétique et donc de même âge. Mais, en mo-
yenne, pour deux groupes de pères dont l’âge diffère de un an les mères diffèrent de 0,33 an (0,33
est la régression moyenne intra-année de l’âge de la mère en l’âge du père). Si on admet que le
progrès génétique annuel AGa est le même dans les deux sexes, la différence entre les descendances
de deux groupes de pères dont les âges diffèrent de un an est la moyenne arithmétique des diffé-
rences de valeur génétique des pères (AGa) et des mères (0,33 AG!).

D’où :





C’est l’expression qui a été retenue pour estimer le progrès génétique des 14 variables consi-
dérées. L’estimation de bgt a été effectuée pour chaque variable à partir du modèle de régression
suivant :

ou ce ei sont les paramètres à estimer ;
îi est l’effet précédemment estimé de l’année i de mise à l’épreuve du père, ou « effet co-

horte », avec i = 53, 54, ..., 64,65 l’effet de l’année 66 n’étant pas considéré puisqu’il est
lié aux 13 autres effets par la relation 2!, = o ;

ti est la différence cumulée (sur les années 1954 à i) des âges des cohortes successives compa-
rées chaque année, comme indiqué plus haut ;

ci est une variable aléatoire résiduelle, élément d’un vecteur e tel que E(e) = o et E(EE’) _
V, V étant la matrice (13 X 13) des variances-covariances des estimées g;.

! 2

Les calculs (voir par exemple KENDALL et STUART, 1961, volume II page 87) donnent (3 et s p
qui sont les estimées respectives du coefficient de régression des î en fonction du temps (bei) et
de sa variance, compte tenu des variances inégales des estimées Î et des covariances qui existent
entre elles.

R!SUI,TATS

1. - Estimation des effets « sexe », « année)) » et « cohorte »

Le tableau 2 donne les résultats de l’analyse de variance appliquée au modèle (i).
La validité de ce modèle est testée pour chaque variable dans la première colonne du
tableau. On voit que l’hypothèse d’additivité des effets est acceptable pour dix de ces
variables. Des interactions significatives au seuil de 5 p. 100 existent pour le poids net,







les poids de la longe et de la bardière, et l’épaisseur du lard au rein. Pour les dix
variables auxquelles le modèle additif s’applique valablement, les effets « année »
sont hautement significatifs (à l’exception de la longueur pour laquelle les différences
annuelles ne sont significatives qu’au seuil de 5 p. ioo), et les effets « sexe » sont encore
plus significatifs, à l’exception du poids des pieds qui ne diffère pas significativement
d’un sexe à l’autre. Quant à l’effet « cohorte » qui nous intéresse particulièrement ici,
il est hautement significatif pour sept variables sur les dix analysées quant à cet
effet.

Les estimées obtenues sont présentées dans le tableau 3 pour les différences entre
sexes et sous forme graphique (fig. l à 3) pour les effets « année » et « cohorte ». Pour

ces derniers effets, les intervalles de confiance sont portés sur les graphiques. Cela
permet de voir que, à part le cas des deux dernières variables, rares sont les estimées
qui, considérées individuellement, s’écartent significativement de la moyenne. I,es
intervalles de confiance des effets « année », qui ne sont pas reportés sur les graphiques,
ont du même ordre de grandeur que ceux des effets cohortes. Remarquons que le



calcul des différentes estimées et de leur variance suppose toujours un modèle additif,
sans interaction. En conséquence, les résultats concernant les variables 1,4,7 et 10

ne sont que des approximations.

2. - Estimation de l’évolution génétique

Les figures I à 3 montrent des fluctuations parfois importantes des effets « co-
horte » d’une année à l’autre. Ainsi, pour certaines variables on note des paliers, des
sauts brusques, et parfois des variations de sens opposés sur des périodes de plusieurs
années. Il est difficile de dire dans quelle mesure ces irrégularités résultent des
variations d’échantillonnage. L’estimation de la variation annuelle moyenne au
moyen de l’expression (3) permet de dégager une tendance générale de l’évolution
génétique. Le tableau 4 donne les estimations des progrès génétiques annuels et leur



écart-type. En ce qui concerne le poids des morceaux, l’évolution la plus significative
concerne le jambon et la poitrine, qui ont diminué au total de plus de 200 grammes en

moyenne par an. Cette diminution se répercute sur le poids net, qui a également
diminué de manière significative. Il est à noter que la somme des coefficients de

régression des morceaux de la moitié découpée (variables 3 à 8) est de 0,154 kg par an
et donc en accord satisfaisant avec la variation annuelle de 0,33o kg estimée pour le
poids total de la carcasse. On note par ailleurs un allongement de la carcasse et une
augmentation notable des trois épaisseurs de lard, bien que seulement l’accroissement
d’épaisseur mesuré au dos soit significatif. Enfin, une évolution génétique significative
est observée pour la consommation d’aliment et la durée d’engraissement. Pour
évaluer l’incidence économique des changements observés, des coefficients de pondé-
ration établis précédemment (OLLIVIER, 1971 a) ont été appliqués aux variables
3,4,7,8,10,Il,13 et 14. On voit que la réduction du coût de l’engraissement est très
supérieure à la diminution de la valeur de la carcasse. Comme ces coefficients corres-
pondent à des prix déjà anciens, les changements ont aussi été exprimés en valeur
relative. Ainsi, pour la valeur de la carcasse, la diminution est de o,6 p. 100 par an

quand on la rapporte à 300 F, prix moyen du porc de 100 kg à l’époque où les coeffi-
cients ont été établis. I,a réduction de 2,2 p. 100 des frais d’engraissement est relative
à un coût moyen obtenu en multipliant les moyennes du tableau 2 par les coûts
de o,6o F par kg d’aliment et de 0,40 F par jour d’engraissement.

DISCUSSION ET CONCLUSIONS

La méthode utilisée ici pour estimer le progrès génétique est basée sur la compa-
raison de descendances contemporaines issues de pères d’âges différents. Le principe
en a été proposé par DICKERSON (i96o), comme une simplification de la méthode plus
générale des accouplements répétés (repeat-mating scheme) due à GOODWIN et coll.

(ig55). Cependant, le modèle à utiliser dans cette étude aurait impliqué l’estimation
de plus de 5oo effets pères et c’est pour simplifier les calculs que les pères ont été
regroupés d’après l’année de leur mise à l’épreuve sur descendance. Le choix de ce
critère de classification, plutôt que de l’année de naissance, résulte du système de
codification des verrats qui incluait l’année de mise en contrôle du premier lot de
descendants. Ce regroupement implique par ailleurs que les pères qui ont des descen-
dants dans deux années consécutives soient représentatifs de leur cohorte, ou, ce qui
revient au même, qu’aucune sélection ne soit effectuée entre la première et la deuxième
année. Mais la décision de garder ou d’éliminer un verrat appartient à l’éleveur et
ainsi une sélection peut intervenir soit sur l’âge, soit sur les performances. La première
sélection est automatique, comme nous l’avons vu, car les pères qui ont des descen-
dants contrôlés sur deux années consécutives sont, en moyenne, les plus jeunes parmi
ceux mis à l’épreuve dans la première année. La correction effectuée, qui tient
compte des différences réelles d’âge moyen des cohortes comparées chaque année,
doit éliminer cette cause d’erreur. Si la classification des pères avait été basée sur
l’année de naissance au lieu de l’année de mise en contrôle des premiers descendants,
la correction correspondante aurait impliqué de connaître le mois de naissance de
chaque père. Quant à la sélection sur les performances elle est plus difficile à évaluer.



Si les pères contrôlés sur deux années consécutives sont les meilleurs parmi ceux mis
à l’épreuve dans la première année, le progrès génétique annuel est sous-estimé. En
fait, dans la population considérée, une telle sélection est peu probable pour plusieurs
raisons. Le système adopté en France à l’époque prévoyait la mise à l’épreuve d’un
verrat sur trois lots de trois descendants issus de trois mères différentes non apparen-
tées. Les résultats des contrôles n’étaient communiqués au propriétaire du verrat
qu’après l’abattage du dernier animal du troisième lot, ce qui devait empêcher toute
sélection sur les performances des premiers descendants. Au terme du contrôle du
troisième lot le verrat était classé sur la moyenne des écarts de chaque lot à la moyenne
de tous les lots contrôlés dans l’année correspondante. Dans ces conditions, si les
verrats ayant terminé l’épreuve n’ont fait l’objet d’aucune sélection sur les résultats
des premiers lots, ils doivent se répartir à peu près également autour de la moyenne.
C’est effectivement ce qui a été observé : i36 verrats supérieurs à la moyenne sur 268
ayant terminé l’épreuve (CZAJEWSKA et OIIIVIER, 1969) et 39 au-dessus de la moyenne
sur les go dont l’épreuve s’est déroulée sur deux ans. Il est d’autre part peu probable
que les meilleurs verrats aient eu plus de descendants contrôlés ultérieurement, car
la distribution du nombre de descendants par verrat est peu étalée, le pourcentage
de verrats ayant plus de douze descendants contrôlés étant seulement de o,6 p. 100.
Le système scandinave de contrôle de descendance est légèrement différent car le
nombre de lots contrôlés par verrat est laissé à l’initiative de l’éleveur et les résultats
de chaque lot lui sont communiqués. Ce système entraîne une certaine sélection des
pères sur leurs premiers résultats, comme l’a montré SMITH (1963) pour l’épaisseur
du lard, et se traduit également par une variabilité plus grande que dans le système
français du nombre de descendants par père (voir, par exemple, I,ArrGxo!,z, 1965 b).
Il faut signaler aussi que la correction faite pour tenir compte de la corrélation entre
l’âge des verrats et celui des truies qui leur sont accouplées néglige des effets éventuels
de l’âge des mères. Ceux-ci sont sans doute faibles, le seul caractère qui pourrait être
affecté étant l’âge à l’abattage (SMITH, 1962) qui n’a pas été considéré dans cette
analyse.

La méthode utilisée suppose également que les conditions de milieu varient d’une
manière aléatoire au cours de l’année. Tout effet saisonnier systématique risque de
fausser les comparaisons puisqu’il sera automatiquement confondu avec les effets
des variations d’âge des pères à l’intérieur des cohortes, les verrats qui ont des descen-
dants contrôlés sur 2 années successives ayant été généralement mis à l’épreuve vers
la fin de la première année. Ainsi I,AUPR!CI!T et WALTER (1959), sur des données
danoises, trouvent des effets systématiques de la saison sur l’indice de consommation
et, à un moindre degré, sur la vitesse de croissance, la période la plus défavorable
correspondant aux abattages de septembre à février, et donc à des mises en contrôle
dans le deuxième semestre pour la plupart des porcs. Cela défavoriserait, dans notre
échantillon, les verrats mis à l’épreuve en fin d’année et pourrait donc entraîner une
surestimation des différences génétiques entre cohortes. Malgré tout, aucune correc-
tion n’a été tentée pour tenir compte d’éventuels effets saisonniers. Les porcheries
étaient en effet conditionnées de manière à maintenir tout au long de l’année des
conditions de milieu aussi constantes que possibles. Si des fluctuations importantes
apparaissent en cours d’année, surtout en vitesse de croissance et en indice de

consommation, elles semblent dépendre davantage des conditions sanitaires du
moment que d’effets saisonniers systématiques. Les résultats scandinaves ne sont



d’ailleurs pas concordants de ce point de vue : contrairement aux auteurs précédem-
ment cités, I,ANGHOI,Z (1965 a) tout en observant des différences importantes entre
périodes trimestrielles ne relève aucune tendance saisonnière significative.

L’évolution des effets annuels (fig. 1, 2 et 3), qui va pour certaines variables à
l’opposé de l’évolution génétique, est difficile à interpréter car elle traduit à la fois
l’évolution des conditions de « milieu n et l’évolution génétique de la population
femelle, sans qu’il soit possible d’estimer la part relative de ces deux facteurs. On
remarque, par exemple, une augmentation régulière du poids de jambon apparem-
ment compensée par une diminution aussi régulière de l’ensemble poitrine-hachage-
jambonneau qui pourraient traduire des modifications progressives de la découpe.
De même la chute brutale du poids de la tête entre 1961 et 1962, compensée par une
augmentation du poids de la carcasse, traduit vraisemblablement un changement
dans la façon de séparer la tête de la carcasse.

La grande imprécision des estimations de progrès génétique données au tableau 4
est à souligner, puisque l’écart-type de l’estimation est, pour chaque variable, de
l’ordre du dixième de l’écart-type résiduel. Encore, cet écart-type est-il probable-
ment sous-estimé, car il repose sur des estimées Î obtenues en supposant dans le
modèle (i) que les variables aléatoires résiduelles (eijkl) sont indépendantes alors

que des corrélations dues aux effets « père o existent entre elles. Une autre méthode
de mesure du progrès génétique était applicable aux données dont nous disposions :
elle consiste à comparer les descendances d’un même père produites au cours de
plusieurs années successives (SMITH, ig62). Cette méthode est d’autant plus précise
que la période d’utilisation des pères est longue, et elle est donc peu adaptée à notre
cas, puisque très rares sont les pères qui ont des descendants sur plus de deux ans.
La précision de l’estimateur (3) peut également être rapprochée de celle qui aurait
été obtenue en comparant, en 1966, le niveau génétique de la population Large
White à son niveau de 1953, par le biais d’une lignée-témoin maintenue sans sélec-
tion de 1953 à 1966. Sur une période aussi longue, la principale cause d’imprécision
est la dérive génétique dans la lignée-témoin, dont la variance est 2F&dquo;h2s2, F,t étant
le coefficient de consanguinité de la lignée à la génération n, la2 l’héritabilité et s2
la variance phénotypique du caractère. La variance du progrès génétique annuel
est donc 2F nh2cr2ft2 pour une période de t années. Pour les caractères les plus héri-
tables (h2 = 0,8), l’erreur d’estimation de la méthode utilisée ici, qui donne une
variance de o,oi a2, est donc équivalente à celle que donnerait un troupeau-témoin
d’effectif minimum, c. a. d. i couple, avec une génération par an (F13 = 0,94), si on
ignore l’erreur due au nombre limité des animaux effectivement contrôlés.

Compte tenu de l’ensemble des considérations précédentes, il est clair que nos
résultats doivent être interprétés avec la plus grande prudence. Cependant, le fait de
considérer plusieurs variables, entre lesquelles il existe un certain degré d’indépen-
dance, contribue à renforcer la confiance qu’on peut accorder au tableau d’ensemble.
Plus qu’aux valeurs absolues des changements estimés (qui sont parfois très au-delà
des prévisions théoriques les plus optimistes, comme pour les deux dernières varia-
bles où le progrès observé implique des intensités de sélection de l’ordre d’un écart-
type dans les 2 sexes) c’est au sens de ces changements qu’il faut s’attacher. Ils
indiquent une évolution significative tant dans la conformation (diminution de
l’importance de l’ensemble poitrine-épaule et du rendement en carcasse) que dans
les critères d’engraissement (vitesse de croissance et efficacité alimentaire). En



l’absence de dissection de la carcasse, il est difficile de connaître l’évolution de la

composition corporelle. L’augmentation annuelle du pourcentage de jambon et

longe, déduite des variations des poids de jambon, de longe et de carcasse, a été faible
(0,2 p. 100 par an). Dans la mesure où ce critère est un prédicteur de la masse maigre
totale de la carcasse (DESMOULIN et coll., ig73), on peut penser que celle-ci a peu
augmenté au cours de la période considérée, d’autant plus que d’autres indicateurs
de la composition corporelle comme le pourcentage de morceaux gras et les épais-
seurs de lard suggèrent une évolution opposée.

Quant aux causes possibles des changements génétiques observés, on ne peut
qu’avancer des hypothèses. On peut écarter la sélection sur descendance, étant donné
la faible intensité de cette sélection (entre 0,06 et o,22) sur la période étudiée et la
faible proportion de verrats contrôlés (CZAJEWSKA et OLLIVIER, 1969). L’importation
de verrats britanniques a pu jouer un rôle, comme des résultats récents de NAVEAU
(1971) et de MOLENAT (1973) semblent l’indiquer. I,’amélioration importante observée
sur les critères d’engraissement, mis à part la surestimation possible due aux effets
saisonniers indiqués précédemment, pourrait aussi être due à une sélection massale
dans les élevages pour la vitesse de croissance. Dans cette hypothèse, la diminution
du rendement en carcasse serait une réponse indirecte à cette sélection, les deux carac-
tères étant liés par une corrélation génétique de l’ordre de - 0,3 (OLLIVIER, zg7o).

Les estimations de progrès génétique dans les populations porcines, jusqu’à
présent peu nombreuses, ont été, le plus souvent, basées sur la méthode de SMITH
(1962, 1963) : voir IaANGHOI,Z (1965 b), NAVEAU (1971), SILER et FIDLER (1970). Une
méthode basée sur des comparaisons de produits contemporains de mères d’âges
différents (dans un troupeau expérimental et des conditions d’échantillonnage des
reproducteurs bien particulières) a été utilisée par Cox et SMITH (ig67). :! l’exception
de celle rapportée par ces derniers, les évolutions génétiques sont favorables. Elles
sont cependant toutes de faible ampleur et affectées d’erreurs d’échantillonnage
importantes. Plus récemment, des estimations ont été basées sur des comparaisons
à des lignées-témoin (COOK et coll., 1971 ; HOUIX et coll., 1975) ou sur l’utilisation
répétée de verrats en insémination artificielle (OLLIVIER, 1971 b) ; ces estimations,
plus précises que les précédentes, indiquent une certaine accélération de l’évolution
génétique, surtout dans le domaine de la composition corporelle. Cela rendra encore
plus nécessaire à l’avenir le contrôle aussi objectif et précis que possible de cette
évolution et aussi sans doute la prise en compte de critères qui n’ont pas été considérés
dans cette analyse tels que, par exemple, la qualité de la viande.

Reçu pour publication en décembre 19i4.
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SUMMARY

PROGENY-TEST IN FRENCH LARGE WHITE PIG FROM 1953 TO 1966.
III. - GENETIC TRENDS

The data analyzed in the first two papers in this series have been used here to estimate genetic
trends for 14 carcass and fattening characteristics. The method used to measure genetic change
depends on comparing, within each year, the progeny from boars put on test that particular year
and that from boars put on test the year before. The comparisons are corrected for the actual age
difference between the two cohorts of boars compared each year and take into account a positive
correlation of 0.33 between age of sire and age of mate. Two sources of bias have been ignored,
one from a possible early selection of boars, which is unlikely under the french system of progeny-
testing but could underestimate genetic progress, and the other from seasonal effects within year
of which there is no clear indication but could overestimate genetic progress for growth and food
conversion. The estimates have rather large sampling errors, about 0.1 of a standard-deviation.
The estimates indicate a tendency to a decrease in carcass yield, mainly due to a reduction in
belly and shoulder, without any significant change in the lean-fat ratio, and quite a substantial
genetic progress in growth rate and feed efficiency.

In economic terms, the total value of the carcass has been slightly reduced genetically, at
an annual rate of 0.6 ::f: 0.3 percent of the selling price of a 100 kg liveweight pig, whereas fatte-
ning cost, between 25 and ioo kg liveweight, has been genetically reduced by 2.2 ::f: 0.6 percent per
year. This gain in cost largely outweighs the loss in return.
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