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UN CONTEXTE DE TRANSITION AGROÉCOLOGIQUE ET SOCIÉTALE

Productivité
Composition 
des produits

Aptitudes de reproduction
Résistance aux maladies

Impact sur l’environnement
Compétence immunitaire
Bien-être animal
Longévité
Endurance à l’exercice, etc.

 Respecter l’environnement et 
limiter les risques de résistances

 Maintenir la biodiversité
 Promouvoir des systèmes 

alimentaires compétitifs, sains et 
durables

 Prendre en compte les perceptions 
sociétales

 Robustesse et résilience des 
animaux dans des environnements 
variés et/ou non optimaux

Santé globale
Ethique des pratiques

2015
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THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKS

Temps
Présent

Passé Futur

Etude des réponses adaptatives
Caractérisation de la diversité génétique

Etude des liens entre génotypes et phénotypes

Sélection des reproducteurs
Quelles ressources créer / préserver ?

Comment l’environnement et la 
domestication ont-il façonné les génomes ?

DES RECHERCHES EN LIEN AVEC LE PASSÉ, LE PRÉSENT, LE FUTUR



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKSLA GÉNÉTIQUE : AU CŒUR DES OBJECTIFS DE PRÉDICTION

Apports de la génomique :

 Marqueurs génétiques -> sélection 

 Biomarqueurs -> phénotypage, outils d’aide à la 
décision (diagnostic, prévention, intervention)

Au cours de la vie

Au fil des 
générations

Echelles des individus et 
des populations



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKSCONNAISSANCE DES GÉNOMES

A suivre :

 Reséquençage des génomes

 Séquençage des haplotypes : séquençage des long 
reads et amélioration de la qualité des séquences par 
diminution du nombre des erreurs 

 Projets de pangénome : caractérisation et 
visualisation des régions génomiques manquantes ou 
ajoutées par rapport au génome de référence

Etapes fondatrices: 

 Assemblage et séquençage de génomes de référence
 Etudes de diversité pour répertorier les 

polymorphismes (SNP) et construire des outils de 
génotypage

2020

« puces SNP » 10K, 60K, 600K
Essor de la sélection génomique



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKSANNOTATION FONCTIONNELLE DES GÉNOMES ANIMAUX

2019

Démarrage en 2014
Initiative internationale : contribution majeure d’équipes INRAE



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKSDES PLATEFORMES ET DU PARTAGE DE RESSOURCES

 Plateformes analytiques (séquençage, 
données omiques, etc.)

 Centres de ressources biologiques

 Centralisation des pipelines 
bioinformatiques -> FAANG GitHub

 Données « FAIR »: Faciles à trouver, 
Accessibles, Interopérables et 
Réutilisables
 Importance des métadonnées
 Open science



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKSDES RÉSULTATS REMARQUABLES – IMPORTANCE DES DONNÉES

Identification de polymorphismes causaux 

Utilisation de données d’expression pour 
prioriser des SNP candidats

Etudes d’associations



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKSINTERACTIONS ENTRE GÉNÉTIQUE, ÉPIGÉNÉTIQUE ET ENVIRONNEMENT

Le régime thermique 
précoce modifie les patrons 
de méthylation de l’ADN et 
ces changements de 
méthylation observés 
semblent dépendre du fond 
génétique.

Epigenetics, 2020
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EMERGENCE DU RÔLE DES MICROBIOMES

Environnement et 
pratiques d’élevage

Génome, 
Epigénome

Hologénome

Hôte Microbiome

Holobionte

Métagénome

Populations d’holobiontes

Acteurs de la variabilité des phénotypes



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKSASSOCIER LA DIVERSITÉ GÉNOMIQUE DE L’HÔTE ET DE SON MICROBIOME

2004

2016

2020

2018

2009

2012



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKSIMPORTANCE DE L’INTÉGRATION DES DONNÉES

Exemple « simple » :
 Transcriptome du sang
 Phénotypes immunitaires
 Etude des covariations entre le 

niveau d’expression des gènes et 
celui des paramètres (sparse
canonical correlation)



UN FRONT DE SCIENCE PERMANENT

SNP neutres + à effet biologique connu
ADN nucléaire et mitochondrial

 Environnement non identifié

 Régulation de l’expression des génomes

 Epigénomes, métagénomes

Effet du Génotype (G)

+

Effet de l’Environnement Identifié (EI)

Effet des interactions G X EI

Phénotype

+

=

+

Résidu

Métagénomes

?

Epigénomes

Vers une décomposition plus 
fine et plus précise de la 
variance des phénotypes



SÉLECTION GÉNOMIQUE : DES ÉVOLUTIONS MÉTHODOLOGIQUES

Single Step :
 En place chez la plupart de espèces (en cours chez les 

bovins laitiers) 
 Utilisation conjointe de toute l’information disponible
 Limite les bais liés à la dimension des données
 Inclusion possible des informations sur les gènes causaux

Utilisation de l’information d’annotation des 
SNP pour améliorer la prédiction génétique



Retombées attendues : 
 Développements méthodologiques : deep learning appliqué à 

la sélection génomique multi-caractères toutes espèces

Modèles de prédiction :
 Modèles linéaires paramétriques (GBLUP, Bayes B) :  très performants pour prédire les caractères 

complexes basés sur des effets additifs 
 Modèles d’apprentissage (random forest, gradient boosting) : assez performants mais limités pour la 

prédiction multi-caractères
 Modèles des réseaux de neurones (ou deep learning) : performants pour l’évaluation multi-caractères 

quelles que soient les corrélations génétiques, prise en compte des effets additifs et non linéaires 
(épistasie, dominance, ...)

Front de sciences : développer un modèle 

animal systémique de prédiction des caractères 
fonctionnels par l’emploi du deep learning, nourri 
par les big data de phénotypage à toutes échelles 
et de génotypage de haute densité.

BIG DATA ET DEEP LEARNING POUR LA SÉLECTION GÉNOMIQUE ?



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKS

Connaissance des génomes 
Annotation fonctionnelle des génomes

 Bioinformatique
 Biologie computationnelle
 Fouille de données
 Ontologies

QUELLES FORMATIONS ?



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKS

Sélection génomique intégrative 
et identification de prédicteurs

 Théorie et méthodologie en 
génétique quantitative 

 Plans de croisement
 Apprentissages profonds
 Intelligence artificielle
 Méthodes d’intégration des 

données

QUELLES FORMATIONS ?



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKS

Data et big data // ressources
 Informatique
 Bases de données interopérables
 Echantillons et méta-données
 Sciences ouvertes

QUELLES FORMATIONS ?

« Data scientist »



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKS

Analyse fonctionnelle des polymorphismes et 
phénotypage

 Expérimentation in vivo, ex vivo, in vitro
 Importance des modèles animaux
 Edition / ré-écriture des génomes
 Biologie : indispensable pour le déploiement 

des mesures à réaliser et l’interprétation des 
données

QUELLES FORMATIONS ?



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKS

Savoir ouvrir de nouvelles boîtes !
 Formation théorique et pratique
 Sérendipité
 Curiosité
 Acceptation des incertitudes
 Goût pour les hypothèses à tester
 Interdisciplinarité

QUELLES FORMATIONS ?



THE “PHENOTYPES – GENOTYPES” LINKSMERCI DE VOTRE ATTENTION !


