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CREATION D’UNE PUCE BASSE-DENSITE POUR LA SELECTION
GENOMIQUE EN POULE PONDEUSE

Herry Florian!2, Hérault Frédéric?, Varenne Amandine?, Burlot Thierry?, Le Roy Pascale? et Allais Sophie?
INOVOGEN, 22800 Le Foeil, PEGASE, INRA, Agrocampus Ouest, 35590 Saint-Gilles
INTRODUCTION

Depuis 2013, une puce commerciale de génotypages a haute densité (HD) de 600 000 SNP pour I'espéce poule est disponible et permet la mise en
place de la sélection génomique dans cette espéce. Toutefois, les colits de génotypages avec cette puce restant élevés, seuls les reproducteurs peuvent
étre génotypés en routine sur cette puce. Un génotypage sur puce basse densité (BD), a colt réduit, doit étre envisagé sur les candidats a la sélection
qui sont trés nombreux. Si les marqueurs sont bien choisis, I'imputation permet ensuite de déduire les génotypes manquants sur puce HD.

Lobjectif de cette étude est de choisir la stratégie de génotypages basse densité la mieux adaptée a la lignée de poule pondeuse considérée, afin
d’optimiser a la fois précision des évaluations génomiques des candidats et colt du schéma de sélection.

MATERIELS ET METHODES

Population d’étude : 136 males
Etude de deux générations de cogs d’une lignée de poules pondeuses de la société Novogen du groupe
Grimaud, génotypés sur puce HD (Figure 1). Apres controle qualité, 282 928 SNP sont retenus et
répartis sur les macro-chromosomes (1 a 5), les chromosomes intermédiaires (6 a 10), les micro- Aazineiuss 135 m3les
chromosomes (11 a 33) et le chromosome Z.

Génération 0 — 166 males

136 males

Puce basse densité :
Simulation de 8 puces basse densité (Tableau 1) selon deux méthodologies intra-chromosomes. Génération 1 — 136 males
» Méthodologie « équidistante » : Sélection de SNP a intervalles réguliers. 65 individs
» Méthodologie « DL » : Sélection de SNP en fonction du DL entre SNP, par clustering hiérarchique.

136 males

Stratégies d’imputation : utilisation du logiciel Fimpute (Sargolzaei et al., 2014) Figure 1: Structure de la population d'étude

A partir des puces, étude de I'effet de la densité des SNP sur puces BD, du seuil de DL utilisé pour IMethodologlq 2' "‘°’"e5""’
. P . e 2 ; . equi
construire les puces, et de la méthodologie utilisée sur le taux d’erreur génotypique. Equidistante 10Kequi 9385

3337

Evaluations génomiques : utilisation de la méthode du BLUP Single Step (Legarra et al., 2009) T)"Le:‘;‘ 18300

» Evaluations génomiques des candidats sur trois caractéres bien distincts : intensité de ponte, poids DLOS BTG
d’ceuf et couleur de la coquille des ceufs (Lab). °ese““"“(’['i)“e"a‘5°“ DLO2 5224
» Comparaison des classements des 150 meilleurs individus obtenus avec les génotypages HD et les DLO.L 3988

DL 0.05 3357
génotypages imputés.

Tableau 1 : Récapitulatif des puces étudiées

RESULTATS ET DISCUSSION

g n Influence de la densité de marqueurs :

?-j » \ 3 » Diminution du taux d’erreur génotypique avec une augmentation du nombre de SNP (Figure 2).

E: e » Valable pour les deux méthodologies.

gz \’% Influence du seuil de déséquilibre de liaison :

T » Diminution du taux d’erreur génotypique avec une augmentation du seuil de DL (Figure 3).

s BT »* 1 % En augmentant le seuil de DL, le nombre de SNP sur puce BD augmente. Laugmentation du seuil de DL
~-SNPDL -m-SNP équi permet également de choisir un SNP encore plus représentatif de son groupe.

Figure 2 : Evolution du taux d’erreur génotypique en
fonction du nombre de SNP sur puces BD

Choix de la méthodologie :
» Meéthodologie équidistante : nombre de SNP retenus sur puce LD proportionnel a la taille du
chromosome (Figure 4).
» Meéthodologie DL : Prise en compte de la structure particuliere du DL de l'espéce poule et de la \\
persistance du DL plus faible sur les micro-chromosomes que sur les macro-chromosomes.
- Un plus grand nombre de SNP est nécessaire sur les micro-chromosomes pour couvrir tout le —
chromosome (Figure 4). ST satwo.

» Meéthodologie DL qui semble la plus adaptée pour obtenir des bonnes imputations. Figure 3 : Evolution du taux d’erreur génotypique en
fonction du seuil de DL
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P ;;30 Impact sur les évaluations génomiques :

£22 » Le but de I'évaluation génomique est de classer les individus les uns par rapport aux autres.

E%m L » Pour les trois caractéres étudiés, diminution significative des corrélations avec une diminution du

53 . - h _. pombre de SNP sur puces BD ainsi qu’avec une diminution du seuil de DL.

EE Macro Int. Micro » A densité de SNP équivalente, résultats meilleurs significativement pour la puce 10Kequi comparée a la

g3 Chromosomes puce DL 0.5 pour la couleur de coquille (0.9695 contre 0.9460) et le poids d’ceuf (0.9855 contre 0.9741).
HPuce DLO.5 M Puce 10Kequi » De méme, résultats significativement meilleurs pour la couleur de coquille avec la puce 3Kequi (par

rapport a la puce DL 0.05).

Figure 4 : Evolution du rapport Nombre de SNP/Taille
du chromosome en fonction du type de chromosome
pour les puces DL 0.5 et 10Kequi

» Meilleurs résultats d’imputation obtenus avec les puces DL.
» Résultats des évaluations génomiques, a densité de SNP équivalente, meilleurs pour certains caractéres avec les puces équidistantes.
» Nécessité d’étudier I'Influence de la méthodologie d’évaluation sur ces résultats.
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