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INTRODUCTION 

Les nématodes gastro-intestinaux sont des parasites extrêmement répandus en élevage ovin au 

pâturage, dans de nombreuses régions du monde (Arsenopoulos et al. 2021). Le coût de 

l’infestation par les strongles gastro-intestinaux (SGI) d’un troupeau ovin est plus important 

que celui du piétin, de la gale, et des avortements dus à la chlamydiose ou à la toxoplasmose 

(Nieuwhof et Bishop 2005). Il se décompose en pertes de production (81%), mesures de 

prévention et de traitement (19%) (Charlier et al. 2020), et est directement lié à la sévérité de 

l’infestation. 

Par augmentation de l’activité métabolique, baisse de la disponibilité en nutriments, 

modifications dans la priorité à l’allocation des nutriments, changements dans les profils des 

cellules immunitaires et protéines, et lésions tissulaires dues à des pathologies dysimmunitaires, 

l’infestation contraint l’hôte à mobiliser des ressources importantes (Colditz 2008). A ces 

dépenses, Colditz ajoute également un coût dit génétique, qui correspondrait à la sélection de 

caractères défavorables à la production, dans le même temps que la sélection des individus pour 

leur résistance aux parasites.  

Les traitements basés sur des molécules anthelminthiques ont constitué durant longtemps la 

méthode la plus largement répandue pour réduire les populations de parasites. Néanmoins, 

l’émergence et la progression de résistances aux anthelminthiques chez les SGI est devenue 

préoccupante, et n’épargne aucun continent (Traversa et von Samson-Himmelstjerna 2016 ; 

McKenna 2010 ; Domke et al. 2012 ; Papadopoulos, Gallidis, et Ptochos 2012 ; Torres-Acosta 

et al. 2012 ; Traversa et von Samson-Himmelstjerna 2016). Par ailleurs, les conséquences 

environnementales de tels traitements sont aujourd’hui pointées du doigt (J.R. Verdú et al. 

2018a, J.R. Verdú et al. 2018b).  

Ces enjeux ont conduit les acteurs de la filière à se tourner vers d’autres moyens de maitrise 

(Torres-Acosta et Hoste 2008). Une stratégie pérenne et durable réside dans la sélection 

d’individus génétiquement résistants afin d’obtenir des populations moins sensibles aux SGI, 

moins parasitées et donc moins contaminantes à l’échelle de la pâture comme du troupeau 

(Moreno et al. 2017). La résistance est définie comme la capacité d’un individu hôte à contrôler 

ou influencer le cycle de vie du parasite. Elle se distingue donc de la tolérance, qui est la 

capacité de l’hôte à maintenir ses performances malgré l’infestation (Bishop et Stear 2003). 

Cette sélection s’appuie sur la présence naturelle d’une forte variabilité interindividuelle dans 
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certaines populations ovines concernant la résistance aux SGI (Mandonnet 1995 ; Gruner, 

Bouix, et Brunel 2004 ; Bishop et Morris 2007 ; Bishop 2012 ; Aguerre et al. 2018). 

Néanmoins, cette sélection ne doit pas se faire au détriment des caractères de production des 

animaux : d’une part la résistance exprimée ne doit pas représenter une dépense d’énergie 

défavorable aux caractères de production. D’autre part, l’expression du phénotype de résistance 

peut dépendre de facteurs notamment liés à l’alimentation (Mandonnet 1995) ou à un stress 

environnemental (Sallé et al. 2020). La reproduction notamment, met en œuvre des processus 

très énergétiques (Denryter et al. 2021), et des mécanismes immunologiques susceptibles de 

modifier la réaction de l’hôte au parasite. Le phénomène de « périparturient rise », bien décrit 

dans la littérature, en est une conséquence (Gibbs 1986). Enfin, la sélection génétique pour la 

résistance aux strongles ne doit pas être concomitante avec celle de caractères délétères.  Il est 

nécessaire d’établir un compromis, en fonction des ressources disponibles, de l’environnement 

global, et des objectifs fixés pour la population donnée. 

Cette thèse rapporte le travail de sélection mené par l’INRAe sur des brebis de race Romane 

(anciennement INRA 401) dans le cadre d’un projet étudiant le principe d’allocation des 

ressources au sein de l’organisme. Ces brebis ont été sélectionnées sur leur résistance génétique 

aux strongles gastro-intestinaux, sur la base de la résistance au nématode Haemonchus 

contortus en conditions d’infestation expérimentale, ce sur trois générations. L’objectif de ce 

travail est d’étudier les paramètres reproducteurs de ces brebis, hors période d’infestation, en 

lien avec leur index génétique de résistance aux strongles.  

Dans un premier temps, nous allons détailler dans une partie bibliographique les 

caractéristiques du nématode utilisé dans cette étude (Haemonchus contortus), avant 

d’expliquer le principe de la sélection sur la résistance génétique à ce parasite. Puis nous 

aborderons la reproduction chez les ovins, afin d’identifier les indicateurs de reproduction 

généralement utilisés en élevage. Enfin, nous appliquerons ces indicateurs au cas particulier de 

la race ovine Romane.  

Dans un second temps, nous détaillerons le protocole expérimental ayant permis de recueillir 

des paramètres reproducteurs de brebis de race Romane sélectionnées en conditions 

expérimentales sur leur résistance à Haemonchus contortus, et leur analyse, ainsi que la 

discussion des résultats obtenus. 
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PARTIE 1 : SYNTHESE BIBLIOGRAPHIQUE 

 

1 – L’infestation à Haemonchus contortus chez les ovins au pâturage 
 

Particulièrement développé et présent dans plusieurs bassins de production, l’élevage ovin en 

France permet la valorisation de certaines surfaces fourragères. A l’échelle nationale, 

différentes conduites sont décrites (au pâturage, en bergerie, avec transhumance), qui, à 

l’exception de l’élevage intégral en bergerie, impliquent également la présence de parasites 

digestifs, avec des conséquences parfois importantes, zootechniques voire pathologiques (Mage 

2019).  

Les infestations par les strongles gastro-intestinaux (SGI) sont les parasitoses les plus 

fréquentes au monde en élevage ovin. Haemonchus contortus, fait partie des trois principales 

espèces incriminées, avec Teladorsagia circumcincta et Trichostrongylus colubriformis (Kao 

et al. 2000). 

 

 

 
1.1. Etat des lieux de la prévalence et l’importance de l’infestation à Haemonchus 

contortus 

 

Prévalence  

Plusieurs études ont tenté de modéliser l’épidémiologie d’Haemonchus contortus, tels que (Kao 

et al. (2000). Arsenopoulos et al. (2021) soulignent les limites de telles études. En effet, en 

condition d’infestation naturelle, le comptage des œufs dans les fèces n’est pas toujours indicatif 

du chargement en parasites, et doit être interprété au regard de différents facteurs. En particulier, 

très souvent, les ovins sont infectés par plusieurs espèces de SGI, qui coexistent et peuvent 

développer de la compétition entre elles, ce qui peut affecter le comptage d’excrétion fécale. 

Néanmoins, ces études mettent en évidence l’effet de certains paramètres climatiques 

(température, humidité) sur la prévalence d’Haemonchus contortus, notamment lorsque ces 

paramètres sont favorables à la survie et au développement des stades libres. 

La faculté d’hypobiose du stade L4 (arrêt du cycle parasitaire au sein de l’hôte) permet la survie 

du parasite lorsque les conditions sont défavorables au développement et à la survie des stades 

libres (Gibbs 1986 ; Besier et al. 2016). En régions arides, il a été décrit que les parasites 

survivent, même durant la saison sèche, au stade adulte (Jacquiet et al. 1995). 
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Ces caractéristiques font d’Haemonchus contortus un parasite à prévalence élevée chez les 

populations ovines conduites au pâturage, et ubiquiste de fait de sa capacité de résistance en 

conditions défavorables.  

 

Importance  

Haemonchus contortus est un des parasites les plus pathogènes chez les ovins. L’infestation par 

ce parasite peut avoir des conséquences très importantes sur la santé et la production des 

animaux, notamment dues à son régime alimentaire hématophage. Des formes chroniques sont 

également possibles (Besier et al. 2016). Les détails et mécanismes de l’infestation sont décrits 

ci-après.  

L’intensité du parasitisme et les signes cliniques associés peuvent varier considérablement 

selon le nombre de vers présents, l’association éventuelle avec d’autres nématodes, le statut 

sanitaire, physiologique et immunologique de l’hôte, et des facteurs environnementaux (type 

de pâture, stress, régime alimentaire) (Herd 1986 ; Kassai 1999). Généralement, les trois 

groupes d’animaux les plus enclins à des charges parasitaires élevées sont les jeunes animaux 

naïfs, les adultes immunodéficients, et les adultes exposés à une forte pression d’infestation 

(Zajac 2006).  

La forte prolificité des femelles d’Haemonchus contortus, comparée à celle des autres SGI 

(autour de 5000 œufs par jour, contre 100 à 200 pour les espèces de Trichostrongylus), conduit 

à une contamination massive et rapide des pâtures, augmentant ainsi la charge parasitaire et 

favorisant la contamination des animaux (Saccareau et al. 2017 ; Coyne, Smith, et Johnstone 

1991 ; Getachew, Dorchies, et Jacquiet 2007). 

 

 

 

1.2. Caractéristiques biologiques d’Haemonchus contortus 

 

Cycle biologique  

Haemonchus contortus est un nématode de l’ordre des Strongylida. Son cycle biologique est 

commun à celui de Teladorsagia circumcincta et Trichostrongylus spp (Roeber, Jex, et Gasser 

2013). Il s’agit d’un cycle homoxène, ou cycle direct. Tous les stades parasitaires d’une 

génération se développent chez un seul hôte, un ovin ou un caprin, hôte définitif, qui héberge 

les formes sexuées du parasite. On distingue des stades libres (qui se développent dans le milieu 

extérieur) et des stades parasites (dans l’hôte) (Veglia 1916 ; Mage 2019).  
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Les formes adultes, situées dans la caillette, se présentent sous la forme d’un nématode de 

couleur rouge ou blanchâtre, de 10 à 30 mm de long, et 0,4 à 0,6 mm de diamètre. Les deux 

sexes sont hématophages (Veglia 1916 ; Mage 2019). 

Après reproduction sexuée, les femelles produisent parfois jusqu’à 5000 œufs par jour. Les 

œufs sont excrétés dans les fèces et mesurent de 70 à 150 µm de diamètre (Roeber, Jex, et 

Gasser 2013).  

Les œufs nécessitent des conditions environnementales bien spécifiques pour continuer le 

cycle. Le taux maximal d’éclosions se fait à une température de 26°C durant 5 jours, et une 

humidité relative supérieure à 80-90 %. La larve de stade 1 (L1) résultant de l’éclosion de l’œuf, 

mue en larve de stade 2 (L2) (optimum obtenu lors d’une exposition de 5 jours à 26°C) et la 

larve L2 mue à son tour en larve de stade 3 (L3) (optimum obtenu lors d’une exposition de 7 

jours à 26°C) (Ashad et al. 2011).  

Les larves L3 sont mobiles. Leur déplacement se fait sous contrôle de différents tropismes 

(Veglia 1916) . En effet, les larves L3 ont un hygrotropisme positif, un phototropisme positif 

pour les faibles intensités lumineuses, et un phototropisme négatif pour les fortes intensités 

lumineuses. Par conséquent, on trouve les larves L3 sur l’herbe, non loin de leur point de dépôt 

(Bussiéras et Chermette 1995, cité par Dahuron 2018 ; Wang et al. 2018). On parle de migration 

horizontale hors de l’anneau de répugnance (source : cours Pr. Jacquiet 2020). Il existe 

également une migration verticale le long des brins d’herbe, dépendante des conditions 

d’humidité et d’ensoleillement (Tontini et al. 2015 ;  Silva et al. 2008). En général, en milieu 

tempéré, on les trouve en dessous de 5 cm de hauteur (source : cours Pr. Jacquiet 2020). 

La larve L3 correspond à stade de résistance protégé des conditions environnementales par 

l’exuvie de la larve 2. Elle peut résister à une dessiccation modérée (Ellenby 1968) et survivre 

au froid positif, mais pas à une exposition trop longue au froid négatif (Jasmer, Wescott, et 

Crane 1987). Avec des conditions de température et d’humidité favorables, les larves L3 

peuvent vivre plusieurs mois sur la pâture (Besier et Dunsmore 1993). 

Le développement de l’œuf en larve L3 peut prendre de 4 à 21 jours selon les conditions 

d’humidité et de température (Besier et Dunsmore 1993 ; O’connor, Kahn, et Walkden-Brown 

2007).  

L’hôte définitif s’infeste par ingestion de larves L3. Les larves L3 perdent l’exuvie de la larve 

L2 qui les protège dans le feuillet, organe qui précède immédiatement leur organe 

d’implantation (caillette). Elles s’insèrent dans la muqueuse de la caillette, où elles muent en 

larves de stade 4 (L4). A partir de 48 h post-infestation, les larves L4 se positionnent dans les 

glandes de la muqueuse de la caillette. Au bout de 6 jours post-ingestion des L3, les larves L4 
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muent en adultes immatures dans la lumière de la caillette. A 11 jours post-infestation, 94% de 

la population est au stade adulte immature (Dakkar, Dorchies, et Audoin 1984).  

Lorsque les conditions environnementales (climatiques en particulier) sont défavorables au 

cycle du parasite (souvent à la fin de la période de pâturage), les larves L4 peuvent entrer en 

hypobiose. Ce phénomène est observé lorsque les larves L3 sur le sol subissent des conditions 

climatiques bien spécifiques (+4°C pendant 15 jours) (Bussiéras et Chermette 1995 et Taylor 

et al. 2007, cités par Dahuron 2018). Les larves L4 s’enkystent dans la muqueuse abomasale. 

Leur développement est alors momentanément stoppé, jusqu’à des conditions plus favorables, 

4 à 6 mois plus tard (Gibbs 1986 ; Roeber, Jex, et Gasser 2013 ; Mage 2019). 

 

La figure 1 résume le cycle biologique d’Haemonchus contortus. 

 

 

NB : la période prépatente est l’intervalle de temps entre l’ingestion des larves L3 par le mouton et l’apparition 

des œufs dans les fèces.  

 

Figure 1 : cycle biologique d’Haemonchus contortus, adapté de Dakkar, Dorchies, et Audoin 1984 ; Ashad et al. 

2011 ; et Mage 2019. 
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Conséquences épidémiologiques en lien avec le cycle biologique  

Le phénomène de « spring rise » est décrit comme l’augmentation d’excrétion fécale d’œufs, 

due à la sortie d’hypobiose des larves L4 enkystées et à la reprise du cycle, au printemps. Il 

peut être associé au «  périparturient rise », correspondant à une augmentation d’excrétion 

fécale d’œufs autour de la mise-bas (Procter et Gibbs 1968). 

Les brebis parasitées mises sur les pâtures au printemps contribuent à contaminer la pâture par 

des œufs puis des larves L3 infestantes. Dès le second mois de présence sur une pâture, les 

agneaux excrètent à leur tour des œufs et contaminent la pâture. Si l’été est suffisamment sec 

durant une période suffisamment longue, le développement des œufs peut être momentanément 

stoppé. En automne ou en fin d’été, un climat de nouveau plus humide peut induire des vagues 

secondaires d’infestation (Gruner et al. 1980).  

 

 

1.3. Pathogénie de l’infestation par Haemonchus contortus 

 

La pathogénie d’Haemonchus contortus relève de plusieurs facteurs (Mage 2019 ; cours Pr. 

Jacquiet 2020). 

La présence de vers induit des modifications des hormones gastro-intestinales, notamment de 

la synthèse de cholécystokinine, qui est à l’origine d’une diminution de l’appétit.  

La présence du parasite dans la muqueuse altère la motricité digestive, diminuant le temps de 

contact des aliments avec les surfaces d’absorption digestives. Lors de l’évolution du stade 

larvaire au stade adulte, les parasites exercent une action mécanique et traumatique sur la 

muqueuse abomasale. Les lésions de la muqueuse abomasale conduisent à une augmentation 

du pH par des phénomènes sécrétoires anormaux, inhibant l’activité de certaines enzymes 

digestives, notamment la pepsine. Ces deux mécanismes induisent une malabsorption 

susceptible d’expliquer, associée avec la baisse d’appétit, une baisse de productivité.  

Enfin, le maintien de l’intégrité des muqueuses face aux lésions causées par les stades larvaires, 

ainsi que la spoliation sanguine due au régime alimentaire hématophage des stades adultes 

(0,015 à 0,075 mL de sang par strongle par jour, Mage 2019), conduisent à une modification 

des synthèses protéiques dans le foie, modifiant le métabolisme, et cumulées à la baisse de 

l’appétit et la malabsorption, expliquent les baisses de production des individus infestés.  
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Cliniquement, l’haemonchose se manifeste par une pâleur marquée des muqueuses (anémie) et 

un œdème déclive au niveau de l’auge, aussi appelé signe de la bouteille, signant une 

hypoprotéinémie marquée. Un affaiblissement général est généralement noté (Angulo-Cubillán 

et al. 2010). L’infestation favorise également le développement d’infections bactériennes telles 

des toxi-infections par Clostridium spp. La perturbation de la digestion, décrite ci-avant, et 

conduisant à l’affaiblissement de l’individu, augmente sa réceptivité aux autres strongles 

gastro-intestinaux (Mage 2019). 

La sévérité des signes cliniques dépend généralement de l’intensité de l’infestation. Dans les 

cas les plus sévères, l’haemonchose est associée à du méléna, des œdèmes, des muqueuses 

pâles, une perte d’état général par dénutrition, voire la mort de l’individu (Roeber, Jex, et Gasser 

2013). 

Dans des cas d’infestation chronique, une anémie, une baisse de la prise alimentaire et une 

baisse de production peuvent être observées (Kassai 1999). 

Contrairement à la plupart des autres strongles gastro-intestinaux décrits chez les ovins, 

Haemonchus contortus ne provoque pas en première intention de la diarrhée. Ces effets à 

l’échelle du troupeau sont souvent mal détectés (Zajac 2006). 

 

 

 

1.4. Problématiques actuelles liées à la gestion de l’infestation par Haemonchus 

contortus en élevage 

 

Comme décrit précédemment, les conséquences zootechniques et pathologiques de l’infestation 

à Haemonchus contortus ne sont pas négligeables. Par des pertes importantes de production et 

de la mortalité lors d’infestation massive, la mise en œuvre de mesures de lutte, l’infestation 

par les SGI, dont Haemonchus contortus, représente un coût très important en élevage ovin 

(Nieuwhof et Bishop 2005 ; Charlier et al. 2020). 

 

Diagnostic  

Le diagnostic de l’infestation par Haemonchus contortus peut être réalisé par observation des 

signes cliniques (muqueuses pâles, œdèmes sous-glossiens, retards de croissance, 

affaiblissement, baisse de performances) (Selemon 2018). 
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La coproscopie de mélange par méthode de flottaison est un outil diagnostique de choix des 

SGI chez les petits ruminants. Cette méthode permet la détection des infestations massives par 

les vers adultes. En pratique, des matières fécales sont collectées sur 15 animaux (minimum 10) 

de chaque lot exposé (ex : agnelles, antenaises, brebis), et sont conservées au froid positif 

(+4°C). Le mélange des fèces des animaux de chaque lot est fait au laboratoire, par le 

manipulateur. Le mélange est dilué dans de l’eau salée et observé au microscope avec une lame 

de Mac master, permettant l’identification et la quantification des œufs (nombre d’œufs par 

gramme de fèces, ou OPG). L’interprétation des résultats coprologiques chez les petits 

ruminants est la suivante : niveau de parasitisme faible si moins de 500 OPG, modéré si 500 à 

1000 OPG, élevé si 1000 à 2000 OPG, très élevée si plus de 2000 OPG (source : cours Pr. 

Jacquiet, 2020).  

Néanmoins, il est important de souligner que la seule visualisation d’œufs de type strongle au 

microscope ne suffit pas à affirmer avec certitude que ces œufs soient spécifiquement issus d’H. 

contortus. Seule une coproculture ou une identification morphologique ou moléculaire des 

larves (Polymerase Chain Reaction -PCR) permet de distinguer les différents strongles 

intestinaux (Arsenopoulos et al. 2021). Par ailleurs, cette méthode ne permet pas de conclure à 

une absence d’infestation, notamment dans les cas de faible infestation ou lorsque les larves 

sont en hypobiose (seule l’autopsie permet de détecter le phénomène d’hypobiose).  

Un diagnostic par dosage de pepsinogène sanguin ou des tests sérologiques ELISA seraient 

également réalisables, mais uniquement à titre expérimental, et ne sont pas disponibles en 

routine. Le comptage des vers adultes dans la caillette peut se faire après la mort de l’individu 

(Selemon 2018 ; cours Pr. Jacquiet, 2020).  

 

 

Moyens de lutte et limites  

Le traitement de l’infestation à Haemonchus contortus repose classiquement sur l’utilisation de 

molécules anthelminthiques : l’albendazole, le fenbendazole, l’oxfendazole, le lévamisole, 

l’ivermectine, l’éprinomectine, la doramectine, la moxidectine, ou encore le closantel et le 

monépantel (Getachew, Dorchies, et Jacquiet 2007 ; Selemon 2018).  
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Tableau 1 : liste de quelques molécules strongylicides recommandées pour lutter contre Haemonchus contortus 

chez les ovins. Tiré du cours du Pr. Jacquiet, 2020, et de Getachew, Dorchies, et Jacquiet 2007, adapté de Bowman 

1999  

 

Groupe  Molécule anthelmintique 

Benzimidazoles Albendazole 

Fenbendazole 

Oxfendazole 

Imidazothiazoles Lévamisole 

Lactones macrocycliques Ivermectine 

Eprinomectine 

Doramectine 

Moxidectine 
 

Salicylanilides Closantel 

Dérivés Amino-Acétonitriles (AADs) Monépantel 

 

 

Cependant, un nombre grandissant de résistances d’Haemonchus contortus aux 

anthelminthiques couramment utilisés ont été décrites, dans de nombreux pays, dont des pays 

d’Europe, et la France (Getachew, Dorchies, et Jacquiet 2007, Rose et al. 2015, Arsenopoulos 

et al. 2021). Des résistances existent envers les benzimidazoles, les imidazothiazoles, les 

lactones macrocycliques, le closantel, le monépantel. Des résistances à plusieurs classes 

d’anthelminthiques ont été décrites également, on parle alors de multirésistance. C’est le cas 

dans certains troupeaux en France (Paraud et al. 2016, Cazajous et al. 2018). 

 

Aujourd’hui, le consensus n’est pas d’éliminer complètement la population parasitaire, mais 

plutôt de garder une population suffisamment réduite afin de ne pas avoir de répercussions 

majeures sur les animaux. Les recommandations actuelles sont de fournir une alimentation 

suffisamment riche aux animaux pour que leur état leur permette une meilleure résistance au 

parasite. L’utilisation de molécules anthelminthiques doit être raisonnée, limitée aux animaux 

les plus à risque ou les plus parasités, et les posologies et voies d’administration rigoureusement 

respectées. Des mesures zootechniques telles que la rotation des pâtures, éviter le surpâturage 

ou inclure d’autres espèces sur le pâturage sont également préconisées (Selemon 2018).  

D’autres méthodes sont également envisagées, dont la sélection d’animaux génétiquement 

résistants aux SGI (Moreno et al. 2017), qui sera détaillée dans la partie suivante.  



26 
 

Conclusion partielle  

Haemonchus contortus est un SGI très répandu chez les ovins au pâturage, pouvant entrainer 

des pertes de production importantes, voire de la mortalité. L’apparition de résistances, voire 

de multirésistances aux anthelminthiques, impose d’envisager des moyens de lutte plus 

pérennes, afin de réduire les conséquences du parasite sur la production, réduire la charge 

parasitaire des pâtures, et utiliser moins de molécules anthelminthiques. En particulier, la 

sélection d’animaux génétiquement résistants semble être une solution prometteuse.  

 

 

 

2 - La sélection génétique des ovins sur la résistance aux strongles gastro-intestinaux 

 
Dans les années 60, les Etats-Unis et l’Europe, puis l’Australie et la Nouvelle Zélande, se sont 

intéressés à la sélection d’individus porteurs de gènes de résistance aux SGI (Gray 1987).  

Les termes de tolérance et résistance ont été définis en introduction. Alors que la résistance 

d’un individu au parasite conduit à minorer la reproduction de ce dernier, donc l’excrétion des 

œufs dans les matières fécales, la tolérance n’a pas d’effet sur le cycle du parasite, et concerne 

plutôt les capacités de l’hôte à maintenir ses capacités de production en dépit de la présence du 

parasite  (Bishop et Stear 2003).  

Dans le cas présent, nous nous intéressons à la résistance des ovins aux strongles gastro-

intestinaux, et non à la tolérance. L’intérêt de la résistance des individus réside dans l’obtention 

de populations d’ovins excrétant moins de parasites, donc moins contaminants pour les pâtures 

et pour les congénères (Moreno et al. 2017).  

 

  

 2.1.  Les apports de la génomique dans l’identification de la résistance génétique 

des ovins aux SGI 

De nombreuses régions chromosomiques réparties sur l’ensemble du génome ont été identifiées 

comme impliquées dans la résistance aux SGI. Un aperçu de la diversité de ces QTL 

(Quantitative Trait Loci, ou région chromosomique ayant un effet sur un caractère donné) est 

résumé dans le tableau suivant (d’après Zvinorova et al. 2016). 
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Tableau 2 : quelques QTL identifiés comme jouant un rôle dans la résistance aux SGI chez les ovins (adapté de 

Zvinorova et al. 2016). 

 

Race Chromosome Référence 

Romney-Coopworth 8, 23 Crawford et al. (2006) 

Scottish Blackface 2, 3, 14 et 20 Davies et al. (2006) 

Soay 1*, 6*, 12*  

Beraldi et al. (2007) 

 

Scottish Blackface 3, 20 Stear et al. (2009) 

Spanish Churra 1, 6, 10, 14 Gutiérrez-Gil et al. (2009) 

Croisement Romney-Mérino  3*, 21, 22* Dominik et al. (2010) 

Suffolk et texel 3, 14  

Matika et al. (2011) 

 

Croisement Romane-

Martinik Blackbelly  

5, 12, 13, 21 Salle et al. (2012) 

Red Masaai, Dorper 2, 26 Marshall et al. (2013) 

 

*associations suggérées 

 

 

La diversité des QTL identifiés peut être expliquée par des approches expérimentales et 

analytiques différentes suivant les études. D’autres facteurs sont également supposés contribuer 

à cette hétérogénéité, tels la race, l’âge, le sexe, la nature de l’infestation (naturelle ou 

artificielle), les conditions climatiques (climat tropical ou tempéré), le système de production 

(extensif ou intensif), ou les indicateurs mesurés (Zvinorova et al. 2016). 

L’absence de QTL majeur impliqué dans la résistance aux SGI, la diversité de régions 

chromosomiques décrites, ainsi que leur répartition très large au sein du génome, conduisent à 

penser à un déterminisme génétique polygénique pour la résistance aux SGI, chaque loci ayant 

un effet faible à modéré (McRae et al. 2014, Zvinorova et al. 2016).  

 

 

 

 

 

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0304401716301807#bib0140
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0304401716301807#bib0160
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0304401716301807#bib0085
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0304401716301807#bib0085
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0304401716301807#bib0605
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0304401716301807#bib0235
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0304401716301807#bib0175
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0304401716301807#bib0395
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0304401716301807#bib0395
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0304401716301807#bib0550
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0304401716301807#bib0380


28 
 

 2.2.  Mécanismes de la résistance génétique aux SGI chez les ovins 

 

Une réponse immunitaire, sous contrôle génétique, semble être le facteur majeur de résistance 

aux SGI (Windon 1996). Des descriptions des mécanismes immunologiques de la réponse à 

l’infestation par Haemonchus contortus sont proposées dans la littérature (Lacroux et al. 2006, 

Alba-Hurtado et Muñoz-Guzmán 2013). 

 

Dans un premier temps, l’hôte met en place une réponse innée, non spécifique, contre le 

parasite, faisant intervenir la voie alterne du complément et le recrutement d’éosinophiles, ainsi 

que l’établissement d’un micro environnement défavorable à l’installation des larves dans la 

caillette (Miller 1996, Meeusen et Balic 2000, Reinhardt, Scott, et Simpson 2011). Une 

différence d’expression de gènes associés à une réponse non spécifique à l’infestation par 

Haemonchus contortus a été mise en évidence entre des races ovines résistantes et sensibles : 

MacKinnon et al. (2009) ont montré une expression réduite des gènes associés à la coagulation 

sanguine, 3 jours post-infestation, chez les individus résistants. Dans le même temps, il a été 

noté chez ces mêmes individus une expression augmentée des gènes impliqués dans l’inhibition 

de la coagulation sanguine, la réparation tissulaire, la formation de vaisseaux sanguins, et la 

migration cellulaire dans la caillette et les nœuds lymphatiques associés. 27 jours port-

infestation, les individus résistants avaient une expression augmentée des gènes associés à la 

motilité intestinale, la réponse inflammatoire, la différentiation et la prolifération cellulaire, et 

la réduction de l’apoptose.  

L’expression du gène codant la ghréline (hormone stomacale contribuant notamment à la 

modulation de la réponse inflammatoire) (Otero M et al. 2004) est réduite chez les agneaux 

sensibles, alors qu’elle est augmentée chez les agneaux résistants (Ingham et al. 2011). La 

résistance semble également impliquer des concentrations d’histamine et leucotriènes plus 

importantes dans le mucus abomasal des individus résistants (Hohenhaus et Outterridge 1995). 

 

Dans un second temps, l’hôte met en place une réponse immunitaire spécifique dirigée contre 

le parasite (Alba-Hurtado et Muñoz-Guzmán 2013). La réponse à l’infestation par des SGI, en 

particulier par Haemonchus contortus, est régulée par des lymphocytes T CD4+ et des 

éosinophiles (Balic, Bowles, et Meeusen 2002). 

Les individus sensibles infestés développent en premier lieu une réponse de type Th2, puis le 

taux d’anticorps sériques et d’éosinophiles baisse chez ces individus, suggérant que la réponse 

immunitaire est réorientée vers une réponse de type Th1. En parallèle, les individus résistants 
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développent et maintiennent une réponse de type Th2, avec des taux d’anticorps sériques 

spécifiques (immunoglobulines E) et des quantités d’éosinophiles locaux importants. La 

sensibilité aux SGI semble donc liée à une réorientation de la réponse immunitaire vers une 

réponse de type Th1 (Muñoz-Guzmán et al. 2011). Les gènes codant pour l’interleukine 10 et 

l’interféron gamma (réponse Th1) ne sont pas exprimés chez les individus résistants (Pernthaner 

et al. 2005).  

Les cytokines de type Th2 impliquées dans la résistance aux SGI sont des interleukines de type 

4, 5 et 13, et le Tumor Necrosis Factor Alpha. Les effecteurs (éosinophiles et mastocytes) 

recrutés dans les muqueuses abomasales en région pylorique, conduisent à la mort et l’expulsion 

du parasite (Meeusen, Balic, et Bowles 2005, Lacroux et al. 2006, Terefe et al. 2007, Alba-

Hurtado et Muñoz-Guzmán 2013).  Les parasites femelles issues des individus résistants ont 

une plus faible prolificité, suggérant également une réponse immunitaire dirigée contre le 

parasite et délétère à sa fécondité (Guo et al. 2016).  

 

 

 2.3.  Corrélation entre données expérimentales et applications terrain 

 

Le caractère polygénique de la résistance aux SGI chez les ovins rend difficile l’identification 

des individus résistants et sensibles sur la base de la recherche des QTL. Néanmoins, différentes 

méthodes de génotypage permettent de localiser précisément les QTL d’intérêt impliqués dans 

la résistance aux SGI. L’utilisation de marqueurs microsatellites et de puces à ADN permet de 

scanner le génome afin de détecter de manière plus précise les QTL associés à un effet majeur 

sur la résistance aux SGI, et les QTL aux effets plus modérés (Sallé et al. 2012). 

Un certain nombre d’études se sont attachées à quantifier la résistance aux SGI, en prenant 

comme indicateur le comptage d’excrétion fécale d’œufs (OPG) et/ou l’hématocrite 

(Vanimisetti et al. 2004, McRae et al. 2014).  

 

L’utilisation de marqueurs SNP (Single Nucleotid Polymorphism) peut permettre de prédire la 

variation phénotypique de comptage d’excrétion fécale pour Haemonchus contortus et 

Trichostrongylus colubriformis (Kemper et al. 2011). Kemper et al. ont démontré que les 

méthodes utilisant un ensemble de marqueur en simultané peuvent prédire avec une bonne 

fiabilité la résistance génétique aux SGI, malgré les effets réduits de chaque marqueur pris 

individuellement.  
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Une corrélation génétique importante a été montrée entre l’excrétion fécale lors d’infestation à 

Haemonchus contortus et Trichostrongylus colubriformis sur des agneaux de race Romane, 

suggérant la possibilité de sélectionner des individus pour leur résistance aux SGI sur la base 

de la résistance à l’un des parasites cités, dans cette race. Par ailleurs, l’héritabilité du comptage 

d’excrétion fécale pour Haemonchus contortus (de 0,39 à 0,48), et les corrélations génétiques 

élevées entre la première et la deuxième infestation par ce parasite, permettent de conclure que 

la sélection pour la résistance à cette espèce puisse se faire selon le comptage d’excrétion d’œufs 

dans les matières fécales en réponse à une dose seulement de parasite (Gruner, Bouix, et Brunel 

2004b). 

 

Des paramètres environnementaux ont également été identifiés comme ayant un effet sur la 

résistance des individus aux parasites. Une étude a montré que dans une population de brebis 

de race Soay naturellement résistante aux strongles gastro-intestinaux, les effets maternels ont 

une influence sur la résistance aux SGI des individus descendants des individus étudiés. Le 

chargement en parasites était plus élevé chez les individus (jeunes comme adultes) issus de 

portées doubles (en comparaison aux portées simples) et issus des mères les plus âgées et les 

plus jeunes (A. D. Hayward et al. 2010).  

 

Conclusion partielle 

La diversité des gènes impliqués dans la résistance des ovins aux SGI, notamment entre les 

différentes races étudiées, rend difficile la sélection d’animaux en routine sur la base d’un 

génotypage. Néanmoins, la corrélation génétique avec l’excrétion fécale d’œufs de SGI permet, 

sur le terrain, une sélection des individus résistants sur la base de leur phénotype. Les 

paramètres environnementaux doivent également être pris en compte dans la sélection. 
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3 - La reproduction de la brebis 

La reproduction de la brebis met en jeu des mécanismes physiologiques et génétiques, qu’il est 

important de connaitre afin d’évaluer et de maîtriser le cycle de reproduction en élevage ovin. 

L’amélioration des paramètres de reproduction est au cœur des objectifs technico-économiques 

des élevages ovins, et passe par des mesures de court comme de long terme.  

 

3.1. Caractéristiques physiologiques du cycle œstral et de la gestation chez la 

brebis 

Le cycle sexuel, ou cycle œstral, est l’ensemble des modifications périodiques, structurales, 

morphologiques et fonctionnelles des organes génitaux et des glandes annexes accompagnées 

de variations de comportement de la femelle. Le cycle œstral dure en moyenne 17 jours chez la 

brebis (14 à 19 jours) (Castonguay 2018). 

Les cycles sexuels démarrent à la puberté, vers 5 à 8 mois selon la race, l’alimentation, et des 

facteurs environnementaux. En général, une femelle est pubère lorsqu’elle a atteint entre 50 à 

70% de son poids corporel adulte (Castonguay 2018). 

La brebis est une espèce à ovulation spontanée. Le cycle sexuel de la brebis est dépendant de 

la photopériode, et soumis à une saisonnalité. C’est une espèce dite de jours courts, c’est-à-dire 

que l’activité sexuelle est stimulée lors de succession de jours longs puis décroissants 

(Chemineau et al. 1992). 

La phase folliculaire, correspondant à la croissance des follicules sous influence oestrogénique, 

est très courte (2 à 3 jours). La phase lutéale, correspondant au développement, maintien et lyse 

du corps jaune sous influence progestéronique, est plus longue (13 à 14 jours) (Ravindra et al. 

1994).  

 



32 
 

 
 

Figure 2 : variations hormonales au cours du cycle sexuel de la brebis (Castonguay 2018) 

 

 

La gestation est l’ensemble des processus qui se déroulent de la fécondation à la parturition. 

Chez la brebis, elle dure en moyenne 150 jours (entre 140 et 160 jours), et dépend notamment 

de la race et l’alimentation (Anderson, Bradford, et Cupps 1981 ;  Holst, Killeen, et Cullis 

1986). 

 

 

3.2. Maitrise de la reproduction de la brebis 

 

3.2.1. Induction et synchronisation des chaleurs 

 

Méthodes zootechniques 

Une augmentation contrôlée de la densité énergétique de la ration (flushing) de brebis d’état 

corporel moyen 2 à 3 semaines avant la saillie stimule la venue en chaleur et le taux d’ovulation 

(Coop 1966). 

Imposer un régime lumineux artificiel reproduisant les jours courts en dehors de la période de 

saison sexuelle naturelle permet de débloquer les cycles sexuels et avancer la saison sexuelle. 

(Mauléon et Rougeot 1962). 

L’introduction des béliers peu de temps avant le début de la saison sexuelle (effet bélier) permet 

également d’induire des chaleurs (Tournadre, Pellicer-Rubio, et Bocquier 2009).  
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Méthodes médicales  

Pendant la saison sexuelle, des méthodes basées sur la lutéolyse (utilisation de prostaglandines) 

permettent l’induction et la synchronisation des chaleurs sur des brebis déjà cyclées (présentant 

des corps jaunes fonctionnels) (Skliarov et al. 2021). Toutes les brebis n’étant pas au même 

stade du cycle, il est nécessaire de pratiquer deux injections à 11-14 jours d’intervalle. 

Hors saison sexuelle, un traitement à base de progestérone et gonadotropine chronionique 

équine (eCG) permet d’induire et synchroniser les chaleurs (Skliarov et al. 2021). Des 

protocoles à base de mélatonine, mimant la saison sexuelle, sont également utilisés (Chemineau 

et al. 1992). 

 

 

 

 

3.2.2. Facteurs de variation de la réussite à la fécondation (fertilité) et de la 

taille des portées (prolificité) 

 

Age et parité 

La fertilité maximale des brebis est atteinte entre l’âge de 2 et 4 ans. Après 5 ans, la fertilité 

diminue progressivement, avec une diminution du taux d’ovulation et de fécondation des 

ovules, ainsi que l’augmentation de la mortalité embryonnaire, provoquant une baisse de la 

prolificité vers 5 à 6 ans. (« Paramètres de Reproduction Chez Les Ovins » 2016). 

La fertilité des agnelles dépend de plusieurs facteurs, dont la race, la génétique (intra race), 

l’alimentation et la saison de naissance (Land 1978, Duvallon 2007). En général, comparé avec 

les brebis adultes, les agnelles sont moins fertiles à leurs premières chaleurs (de 60 à 80%) et 

ont un taux d’ovulation inférieur (de 20 à 25%), ainsi qu’une mortalité embryonnaire plus 

élevée, par une moins bonne qualité des embryons (Castonguay 2018).  

 

Individu et environnement 

Race, saison et nutrition influencent l’initiation de la croissance folliculaire. Le nombre de 

follicules pré-antraux dépend des gonatrotropines, l’âge, la nutrition et la saison. Le taux 

d’ovulation peut être influencé à court terme par des facteurs tels que la stimulation à la PMSG, 

la nutrition à court terme, qui agissent probablement en changeant le nombre de follicules 

évoluant en atrésie. Les facteurs comme la race, l’âge et la saison agissent probablement en 

changeant le nombre de follicules qui entrent en phase de croissance (Cahill 1981).  
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En particulier, l’effet des traitements photopériodiques en contre-saison, en fin de saison 

sexuelle et en saison sexuelle a été étudié par Thériault et al. 2011. Alors que la fertilité est 

similaire entre les traitements (lumière naturelle, et alternance lumière naturelle et artificielle), 

la prolificité des brebis soumises aux traitements photopériodiques est supérieure en contre-

saison et en fin de saison sexuelle. En saison sexuelle, les brebis du lot témoin (lumière 

naturelle) ont été les plus prolifiques. Ces données suggèrent que la durée de la nuit n’explique 

pas à elle seule les variations de taille de portée, et que d’autres phénomènes endogènes 

interviennent sûrement dans la régulation de l’activité ovarienne.  

Le stress thermique (températures supérieures ou égales à 32°C pendant 5 jours avant et 5 jours 

après l’œstrus) diminue la fertilité des béliers et des brebis, ainsi que la survie embryonnaire 

(van Wettere et al. 2021). 

 

 

Traitements 

Le taux de gestation le plus bas observé après traitement progestagène long terme (12 à 14 

jours) est lié au ralentissement du turn over folliculaire qui permet l’ovulation de follicules 

dominants persistants. Le traitement court terme aux progestagènes (5 à 6 jours) donne lieu à 

un plus fort taux de gestation, probablement dû à l’ovulation de follicules nouvellement 

recrutés. Un traitement avec eCG (Gonadotrophine Chorionique équine) n’a pas eu d’avantage 

en association avec un traitement long terme aux progestagènes, et a eu un effet délétère en 

combinaison avec un traitement court terme à la MAP (acétate de médroxyprogestérone) 

(Viñoles et al. 2001). 

 

 

3.2.3. Evaluation des paramètres reproducteurs en pratique en élevage ovin 

 

En élevage, un recueil régulier des données (effectif de brebis mises à la reproduction, paternité, 

carnet d’agnelage, avortements, mortalité, suivi des poids…) permet de calculer des paramètres 

décrivant les performances de reproduction :  

La fécondité est définie comme le nombre d’agneaux nés sur le nombre de femelles mises à la 

reproduction (exprimée en pourcentage) (Pastorale s. d.). La fertilité est égale au nombre de 

brebis ayant mis bas sur le nombre de brebis mises à la reproduction (« Rudiments de la 

reproduction et des taux de conception chez les ovins » s. d.). La prolificité est la taille 

moyenne des portées (nombre d’agneaux nés sur le nombre total de mises bas).  



35 
 

Les valeurs obtenues à l’échelle d’un troupeau, dépendantes de la génétique et de la conduite 

d’élevage et de reproduction, peuvent être comparées aux valeurs d’un groupe d’éleveurs, à 

celles de la race, ou à des objectifs technico-économiques spécifiques. Elles permettent 

également un suivi de la situation globale du troupeau en termes de reproduction.  

 

 

 

3.3. Bases génétiques de la reproduction de la brebis et applications terrain 

 

3.3.1. Gènes majeurs impliqués dans la reproduction chez les ovins 

Des gènes majeurs impliqués dans la reproduction chez les ovins sont décrits notamment par 

(Mishra 2014) : 

- le gène majeur codant pour le récepteur BMPR1B (bone morphogenetic protein receptor type 

1B) - ce gène est hérité comme un locus seul, autosomal, avec effets additifs sur le taux 

d’ovulation (une copie augmente le taux d’ovulation par 1 ou 2 oocytes) et est exprimé dans les 

cellules de la granulosa et ovariennes ; 

- le gène codant pour le TGFbêta (tubular growth factor bêta), impliqué dans la reproduction ; 

- le gène codant pour le GDF9 (growth differentiation factor 9) est exprimé dans les oocystes 

depuis le premier stade de développement folliculaire jusqu’à l’ovulation - le GDF9 a un rôle 

dans la folliculogenèse, une copie de ce gène augmente le taux d’ovulation, une double copie 

affecte l’ovulation voire l’empêche ; 

- le gène codant pour la BMP15 (bone morphogenetic protein 15), une protéine régulant le taux 

d’ovulation et la fertilité ;  

- le gène codant pour le POU (domain class 1 transcription factor 1), un facteur tissulaire 

spécifique de la reproduction ; 

- le gène « estrogène receptor gene », ayant un rôle dans la fécondité, et également un rôle 

possible sur la prolificité par proximité avec gènes majeurs de la prolificité ; 

- le gène « prolactin receptor gene », qui est supposé être soit un gène majeur impliqué dans la 

prolificité, soit un gène en lien étroit avec un gène contrôlant l’ovulation ; 

- le gène “FSH receptor gene” ; 

- le gène codant pour la Kisspeptin, protéine régulant la sécrétion de GnRH ; 

- le gène codant pour l’inhibine, protéines inhibant la sécrétion de FSH par la glande pituitaire ; 

- le gène GPR54/KISS1R, dont des mutations par délétions semblent avoir des effets 

significatifs sur la prolificité.  
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Des mutations sur les gènes BMPR-1B, BMP15 et GDF9 augmentant le taux d’ovulation (Davis 

2004). Le gène FecX2 est un gène maternel, exprimé quand hérité d’un mâle mais mis sous 

silence si hérité de la mère. Seuls les mâles héritant du gène de la part d’une brebis (chez qui le 

gène est silencieux) produiront des filles à fort taux d’ovulation. Il existe également des gènes 

putatifs impliqués dans la prolificité, dépendant de la race. 

 

La découverte de variations génétiques avec effets moyens ou mineurs sur la prolificité, par le 

génotypage d’une superfamille de gènes TGFbêta, pourrait permettre d’appliquer une approche 

de sélection assistée par marqueurs pour accouplements pour augmenter la prolificité dans les 

races étudiées et leurs croisements (Gootwine 2020). Les auteurs soulignent néanmoins la 

nécessité de mener des recherches plus précises sur l’environnement intra-utérin, et les 

restrictions de croissance observées dans les gestations multiples. En effet, une prolificité élevée 

est souvent associée à l’augmentation de la mortalité fœtale et des agneaux. En particulier, La 

et al. (2020), ont réalisé une analyse protéomique de l’utérus ovin, révélant son rôle dans la 

prolificité. Les protéines des tissus utérins dans les phases folliculaires et lutéales ont été 

identifiées de manière différentielle. Une analyse de corrélation entre le transcriptome et le 

protéome a révélé une corrélation positive entre 2 niveaux « omiques » de prolificité. Au total 

41 et 43 protéines d’abondance différentielle ont été identifiées, respectivement dans les phases 

folliculaires et lutéales.  Ces protéines sont impliquées dans le métabolisme des sphingolipides 

et des acides aminés, et semblent avoir une importance majeure dans le maintien des fonctions 

utérines et l’augmentation du taux de survie embryonnaire. 

 

 

3.3.2. Héritabilité des caractères reproducteurs 

Turner et Young (1969), ont montré une faible héritabilité des caractères reproducteurs (taille 

des portées, survie des agneaux), probablement en lien avec, d’une part, une faible variabilité 

génétique de ces caractères et, d’autre part, une proportion plus importante de l’effet 

environnemental.  

Murphy, Keele, et Freking (2020), ont ainsi décrits des facteurs génétiques (et non génétiques) 

influençant la prolificité des brebis et le poids des agneaux sur un troupeau de Romanov. La 

proportion de variance phénotypique sur la taille de portée attribuable à la génétique 

additionnelle (0,06 à 0,08) et à un effet environnemental permanent (0,05 à 0,07) est très basse. 

Les héritabilités directes estimées pour le poids corporel sont faibles. L’héritabilité maternelle 

est modérée pour le poids corporel (0,34) mais basse pour poids au sevrage (0,11 à 0,18).  
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Des études se sont attachées à estimer des paramètres génétiques de la reproduction, dans 

différentes races et selon des effets fixes et aléatoires. A titre d’exemple, Rosati et al. 2002, ont 

estimé le taux de conception, nombre d’agneaux nés (totaux, vivants) et sevrés, le poids moyen 

de portée par agneau né et sevré, en fonction d’effets fixes (année, âge de la brebis, traitement 

hormonal, saison) et aléatoires (effets génétiques directs et maternels, effets permanent de 

l’environnement des brebis et accouplements des brebis).  

 

 

3.3.3. Application de la génétique à la reproduction des ovins 

GEODE est un Organisme de Sélection agréé par le Ministère de l’Agriculture et de 

l’Alimentation  dont l’objectif est l’amélioration génétique et la sauvegarde des races ovines. 

De nombreuses races y sont représentées, dont la race Berrichon du cher et la race Romanov. 

GEODE porte un programme d’amélioration génétique, basé sur la monte naturelle et 

l’insémination artificielle, et sur l’application de méthodes d’évaluation génétique à un système 

de qualification raciale spécifique. Par le contrôle officiel des performances en ferme (Ovin 

Croissance), une évaluation génétique permet notamment de contrôler les aptitudes maternelles, 

incluant des paramètres de reproduction (fertilité, prolificité, valeur laitière et productivité) et 

les aptitudes bouchères (croissance et morphologie). Certains individus sont également évalués 

sur descendance. Les meilleurs béliers, qualifiés « d’améliorateurs », sont ensuite destinés à la 

collecte de semence pour l’insémination artificielle (« Organisme de sélection - Reproduction 

ovine et brebis - Geode » s. d.). 

 

 

 

 

Conclusion partielle 

Les paramètres de reproduction sont au cœur des objectifs technico-économiques des élevages 

ovins en France. La maîtrise de la reproduction est primordiale et passe par des mesures 

zootechniques et médicales, mais aussi, sur le plus long terme, des améliorations génétiques. 

Les seuils et objectifs fixés sont très dépendants de la race et du système de production. 
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4 - Présentation de la brebis Romane – anciennement INRA 401 

 

 4.1.  Historique de la brebis Romane 

La brebis Romane, anciennement INRA 401, est une race de brebis créée par l’INRA dans les 

années 70, avec pour objectif d’améliorer les performances ovines à l’échelle du cheptel 

Français (Bodard et Dumont s. d.).  

La race Romane est née de croisements successifs entre des individus de race Romanov et 

Berrichon du Cher.  

Ces deux races disposent d’aptitudes complémentaires : la race Romanov se distingue par sa 

bonne prolificité (2,83 en mise-bas de septembre, jusqu’à 3,50 en mise-bas de mars), et 

d’excellentes qualités maternelles, mais une valeur bouchère considérée comme insuffisante 

(poids des mâles nés doubles à 30 jours : 9,5 kg, poids des béliers : 85kg, poids des brebis 60 à 

70 kg), et une toison colorée. C’est une race précoce (dès 7 mois) et désaisonnée. Elle est 

particulièrement utilisée en croisement avec des béliers dits améliorateurs bouchers (Merlande 

2017).  

La race Berrichon du Cher se caractérise par une excellente valeur bouchère (poids des mâles 

nés doubles à 30 jours : 11,1 kg, avec un GMQ30/70 de 350g/j pour les mâles nés simples, 

poids des béliers : 100-140 kg, poids des brebis 70 à 80 kg), facilement désaisonnable, une 

toison blanche, mais est peu prolifique (1,6 agneaux par mise-bas), et des qualités maternelles 

limitées. Elle est principalement utilisée en croisement terminal sur des brebis de race rustiques 

ou prolifiques, afin de produire des agneaux lourds sans excès de gras (Merlande 2017). 

 

Dans un premier temps, des accouplements sans sélection ont été réalisés entre des individus 

des 2 races. Puis les animaux issus de la génération suivante ont été accouplés ensemble, selon 

des schémas réfléchis de manière à créer de nouvelles combinaisons génétiques, ce jusqu’à la 

4ème génération. Suivant ces 4 générations, il a été noté une bonne stabilité des performances de 

reproduction, avec une prolificité de plus de 2 agneaux en moyenne par mise-bas (sur les brebis 

de 3 ans), une bonne fertilité à toutes les saisons (86% en avril, 98% en juillet), des facilités de 

mise-bas, une bonne viabilité des agneaux (90% à 70 jours), et une croissance journalière 

moyenne (de 10 à 30 jours) de 400g pour les agneaux allaités.  

Dans un second temps, à partir de 1980, le troupeau a été soumis à une sélection, en premier 

lieu sur la prolificité, puis sur prolificité et valeur laitière, puis à partir de 1989 sur prolificité, 

valeur laitière, caractères de croissance et caractères bouchers (Ricordeau et al. 1992).  
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Des accouplements sans séparation des générations ont été réalisés afin de continuer la sélection 

et consolider les résultats de performances précédemment acquis. 

Enfin, un protocole mis en place à partir de 1980 grâce à la collaboration entre le Ministère de 

l’Agriculture, l’INRA, l’ITOVIC, les EDE, l’enseignement agricole et la participation 

d’éleveurs, a permis de vérifier sur le terrain les observations décrites expérimentalement 

(Bodard et Dumont 2016). 

 

60 élevages sélectionneurs ont été répertoriés en France en 2017 (Merlande 2017), 28 635 

brebis ont agnelé et ont suivi le contrôle de performance la même année (Bodard et Dumont 

2017).  

 

 

 

 

 4.2.  Caractéristiques, qualités et aptitudes de la brebis Romane 

Placée au 6ème rang des races ovines en termes d’effectif en 2017, avec environ 200 000 brebis 

en France dont 24 000 en sélection (Merlande 2017), la race Romane dispose de qualités issues 

de la sélection menées en amont (Bodard et Dumont 2017). 

- Une prolificité élevée : 1,86 à 2,15 suivant l’âge de la mise-bas selon les données du contrôle 

de performances de 2017. 2,39 en moyenne sur les 10 meilleurs élevages en œstrus naturel.  

- Une bonne précocité : 20,2 % des brebis en œstrus naturel en 2017 étaient âgées de moins de 

15 mois (456,26 jours). 

- Des qualités maternelles importantes : production laitière quantitativement et qualitativement 

suffisante, comportement maternel particulièrement développé, désaisonnement aisé 

permettant la production toute l’année sans utilisation d’hormones. 

- De la rusticité : implantation dans toutes les régions françaises et tout type d’élevage. 

L’Organisme de Sélection rapporte une fertilité en moyenne supérieure à 0,85, sans distinction 

de la parité (d’après le site de l’OS Romane). 

La race Romane est principalement utilisée par voie femelle. Les brebis sont conduites en 

troupeau selon un schéma de production intensive d’agneaux de bergerie par croisements 

terminaux. Les brebis Romanes sont croisées avec des béliers de races bouchères (béliers 
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qualifiés d’améliorateurs bouchers), sélectionnés sur l’aptitude à la production de viande 

(Berrichon du Cher, Rouge de l’Ouest, Suffolk). Les agneaux produits sont de type 

« standard », classés U et R dans la grille EUROP, et naissent à toutes périodes de l’année 

(Merlande 2017). 

 

 

 4.3.  Sélection et perspectives pour la brebis Romane 

L’organisme de sélection de la race ovine Romane (OS ROMANE) porte les objectifs de 

sélection de la race. Il s’agit d’une association Loi 1901 à but non lucratif créée en 1969 par le 

Décret d’Application de la Loi sur l’Elevage de 1966. L’OS Romane regroupe l’ensemble des 

acteurs de la filière de la race Romane, et définit les caractéristiques d’appartenance à la race 

Romane. L’organisme définit également les objectifs de sélection de la race, il a pour objectif 

de tenir et mettre à jour le fichier racial, qui rassemble les données sur la généalogie et les 

performances des individus. L’OS délivre les documents officiels des reproducteurs et réalise 

la promotion de la race.  

L’OS Romane a pour objectif le maintien des qualités actuelles et l’amélioration de la fertilité 

et des qualités laitières (Bodard et Dumont 2020) :  

- Concernant les valeurs maternelles : « maintien d’une prolificité de 200%, en contre-saison, 

en œstrus naturel » ; objectif d’un GMQ en portée double de 500 g entre 10 et 30 jours ; 

« maintenir la bonne fertilité de la race et la capacité à désaisonner naturellement » ; « pointage 

phénotypique des agnelles de renouvellement ». 

- Concernant les valeurs bouchères : croissance des agneaux, Poids-Age-Type (PAT), épaisseur 

de gras et de noix côtelette, conformation phénotypique.  

- Concernant la résistance à la tremblante, les béliers sélectionnés en station sont de génotype 

ARR/ARR, et un programme national sur voie femelle est réalisé.  

Une station d’évaluation des meilleurs jeunes mâles contrôle 300 béliers par an. Ces mâles sont 

utilisés par insémination artificielle afin de procréer le meilleur potentiel génétique (Merlande 

2017).  

La race Romane s’inscrit dans plusieurs programmes de recherches menées notamment par 

l’INRAe. En particulier, la sélection sur la résistance aux strongles gastro-intestinaux en centre 

expérimental est décrite ci-après.  
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PARTIE 2 : MATERIEL ET METHODES 

Un protocole expérimental permettant la sélection de brebis génétiquement résistantes aux 

strongles gastro-intestinaux en condition d’infestation artificielle par Haemonchus contortus 

(par création de lignées divergentes) a été réalisé à l’Unité Expérimentale INRAe La Sapinière, 

à Bourges (18033, France), avec des brebis de race Romane. 

Sur les trois générations de brebis mises à la reproduction successivement de 2015 à 2020 pour 

la création de lignées divergentes, il a été suspecté une augmentation de la taille des portées à 

la naissance (i.e. prolificité) chez les brebis résistantes par rapport aux brebis sensibles. La 

question s’est alors posée de l’impact de la sélection génétique pour la résistance aux SGI sur 

la prolificité des brebis.  

L’objectif de cette étude est, de manière plus large, d’explorer un possible lien entre la sélection 

génétique pour la résistance aux SGI et les paramètres reproducteurs des brebis, incluant la 

fertilité (réussite à la mise à la reproduction) et la prolificité (taille des portées).  

 

1. Obtention des lignées divergentes 

La description complète de l’obtention des lignées divergentes a été réalisée par Moreno-

Romieux et al., 2016, repris par Sallé et al., 2020, et est résumée dans la figure 3 ci-après. Le 

principe repose sur l’estimation de la valeur génétique des individus pour la réponse à un 

protocole d’infestation artificielle à Haemonchus contortus, à l’aide de données génomiques et 

phénotypiques.  

A l’origine, un groupe de 271 individus de race Romane (G0 – 127 males et 144 femelles) a été 

génotypé pour des marqueurs de résistance, et phénotypé sur la résistance à Haemonchus 

contortus selon un protocole d’infestation artificielle.  

Riggio et al., 2014 ont identifié 8 régions du génome significativement associées à une 

résistance aux strongles gastro-intestinaux chez des races ovines Européennes. Des variations 

mineures du génome, ou Single Nucleotid Polymorphism (SNP), issus de la puce SNP de 

800Kb localisée au niveau de ces régions d’intérêt, ont été isolées et génotypées par une 

méthode constituée d’une réaction de polymérase en chaine, ou Polymerase Chain Reaction 

(PCR) compétitive, allèle-spécifique (He C., Holme J., Anthony J., 2014). 
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Vers 6 mois d’âge, ces individus ont subi 2 infestations expérimentales successives, d’une durée 

d’un mois chacune, et séparées d’une période de 15 jours. La raison de cette double infestation 

était de permettre le développement d’une immunité adaptative chez les individus, par contact 

prolongé et répété avec le parasite. A chaque infestation, les individus ont reçu 10 000 larves 

L3 d’Haemonchus contortus de la souche « Humeau » par voie orale. Un prélèvement de fèces 

et de sang a été réalisé le premier jour et à la fin de chaque infestation, afin de mesurer 

l’hématocrite et le nombre d’œufs excrété par gramme de fèces (OPG), selon la méthode de 

Mac Master. Ce protocole de phénotypage est décrit plus en détails dans la littérature (Aumont, 

Gruner, et Hostache 2003 ; Gruner, Bouix, et Brunel 2004 ; Moreno et al. 2017), et est 

schématisé dans la figure 4 ci-après. A la fin de chaque infestation, les animaux étaient traités 

à l’ivermectine par voie orale, à raison de 0,2 mg/kg de poids vif.  

Une approche de sélection basée sur la génomique et le phénotype, détaillée par Sallé et al., 

2020 a permis d’estimer la valeur génétique (index) des individus, sur la base de leur résistance 

ou de leur sensibilité à l’infestation expérimentale par H. contortus, et ainsi de sélectionner les 

individus de la génération G0 les plus résistants et les plus sensibles. Les 6 béliers les plus 

extrêmes (i.e. les 3 individus aux extrémités de la courbe de distribution de l’index) ont été 

accouplés avec des brebis de même lignée qu’eux (55 brebis résistantes et 63 brebis sensibles) 

issues de la même génération G0. L’échantillonnage des mâles, soit la part d’individus 

sélectionnés dans la population disponible, correspond à une pression de sélection de 3% ; de 

même, celui des brebis correspond à une pression de sélection de 30%. Les 236 agneaux issus 

de ces accouplements ont ainsi formé la génération G1. Ces agneaux ont été sélectionnés en 

fonction de leur valeur génétique estimée pour leur résistance ou sensibilité à H. contortus (la 

moyenne de celles de leurs parents), génotypés et phénotypés après 3 mois d’âge selon le 

protocole décrit précédemment. Leur valeur génétique a été estimée en utilisant un modèle 

incluant les effets fixes connus (taille de la portée, sexe), et un effet aléatoire individuel estimé 

à partir de leur pedigree. Leur valeur génomique a été estimée ensuite en fonction de 

l’information du pédigrée et de l’effet du SNP calculé à la génération G0. 87 agneaux G1 ont 

été retenus. 

A la génération suivante, de la même manière des accouplements entre les 6 béliers les plus 

extrêmes (3 de chaque lignée, sélectionnés sur leur valeurs génétiques propres), et 82 brebis 

sélectionnées sur leurs valeurs génétiques (19 résistantes et 20 sensibles issues de la génération 

G0, 23 résistantes et 19 sensibles issues de la génération G1, soit une pression de sélection de 

4% pour les mâles et 20% pour les femelles) ont donné 111 agneaux (génération G2), pour 
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lesquels des valeurs génétiques ont été calculées. Le phénotypage de ces agneaux a été réalisé 

vers 3 à 4 mois d’âge selon le protocole décrit précédemment, par ingestion de 3500 L3 lors de 

la première infestation, puis 10 000 lors de la deuxième. 82 individus du groupe G2 ont été 

accouplés (7 mâles résistants, 6 mâles sensibles, 38 femelles résistantes, 31 femelles sensibles), 

et ont donné 154 agneaux (génération G3) 

Tous les animaux ont été élevés en bergerie, et non confrontés à une infestation naturelle par 

les SGI. 

La figure 3 résume le protocole de sélection ayant abouti aux lignées divergentes.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 3 : création des lignées divergentes, d’après Sallé et al., 2020 

 

 

S : lignée sensible ; R : lignée résistante 
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Age des animaux au moment du phénotypage :  

G0 : 6 mois 

G1 : 4-5 mois 

G2 : 3-5 mois 

Coproscopie : mesures d’excrétion fécale (OPG) par méthode de Mac Master 

 

Figure 4 : protocole de phénotypage des individus pour la résistance aux SGI 

 

 

A chaque génération, à l’issue du phénotypage, la valeur génétique des ascendants était  

calculée à nouveau selon la méthode des équations de prédiction mentionnée ci-avant.  

La corrélation, chez les brebis de la génération G1, entre pédigrée, phénotype et équation de 

prédiction mentionnées ci-avant, étant très bonne (supérieure à 0,84 en prenant en compte le 

pédigrée des G0), les individus à partir de G2 ont été indexés uniquement sur la base de leur 

pédigrée et de leur phénotype. 
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2.  Conduite de la reproduction des brebis issues des lignées divergentes 

 

De 2015 à 2020, 253 brebis issues des lignées divergentes des générations G0 à G2 ont été 

mises à la reproduction à une ou plusieurs reprises, dans le cadre de l’obtention des lignées 

divergentes (accouplements avec des mâles des lignées, cf paragraphe précédent) ou non 

(accouplement avec des mâles du troupeau reproducteur de l’unité expérimentale). Au total, ont 

été enregistrées les mises à la reproduction de 117 brebis de la génération G0 (57 de la lignée 

R, 60 de la lignée S), 45 brebis de la génération G1 (25 de la lignée R, 20 de la lignée S) et 91 

brebis de la génération G2 (51 de la lignée R, 40 de la lignée S).  

La distribution et la moyenne de l’index génétique de résistance aux SGI des brebis mises à la 

reproduction dans cette étude, selon la génération, illustre la divergence des deux lignées 

(Figure 5).  

Génération Lignée Effectif Index moyen Ecart-type 

G0 

R 57 -0,63 0,72 

S 60 0,63 0,61 

Total 117 0,02 0,92 

G1 

R 25 -0,99 0,60 

S 20 1,11 0,76 

Total 45 -0,06 1,25 

G2 

R 51 -1,21 0,52 

S 40 1,17 0,91 

Total 91 -0,17 1,39 

 

Figure 5 : distributions de l’index génétique de résistance au parasitisme des brebis des générations G0, G1 et 

G2 mises à la reproduction, selon leur lignée (R : résistante ; S : sensible) (n=253) 

 

De 2015 à 2020, les mises à la reproduction ont été effectuées à différentes saisons. La figure 

6 présente les effectifs de brebis mises à la reproduction (couleur noire) ainsi que le nombre de 

mise-bas correspondant (couleur verte) selon l’année, la saison, la génération et la lignée. 
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Les brebis G0 ont été mises en moyenne 3,9 fois à la reproduction (min 1 fois, max 7 fois, avec 

une moyenne de 4 pour les R et 3,7 pour les S), les brebis G1 3,4 fois (min 1 fois, max 5 fois, 

avec une moyenne de 3,5 pour les R et 3,3 pour les S) et les brebis G2 2 fois (min 1 fois, max 3 

fois, avec une moyenne de 2 pour les R et les S). 

L’âge moyen à la première mise à la reproduction était de 662 jours pour les G0 (R : 661 jours ; 

S : 662 jours), 481 jours pour les G1 (R : 482 jours ; S : 480 jours), et 303 jours pour les G2 

(R : 306 jours ; S : 299 jours).  

Le poids moyen à la première mise à la reproduction était inconnu pour les G0, 64 kg pour les 

G1 (R : 62 kg ; S : 67 kg), et 63 kg pour les G2 (R : 63 kg ; S : 63 kg). 

Mis à part 91 brebis primipares de la génération G2 en hiver 2018, la totalité des brebis ont été 

conduites en lutte naturelle. Hors période d’automne, en monte naturelle comme en 

insémination artificielle, l’introduction de béliers vasectomisés a permis l’induction et la 

synchronisation des chaleurs (on parle d’effet bélier). 15 jours après, les béliers vasectomisés 

ont été retirés du troupeau et, dans le cas de la lutte naturelle, des béliers reproducteurs ont été 

placés 6 semaines avec les brebis. Un test de paternité par génotypage a permis à postériori de 

déterminer le père des agneaux.  

Au total de 2015 à 2020 ont été enregistrées 679 mises bas, concernant 245 brebis, dont 113 

brebis de la génération G0 (57 de la lignée R ; 56 de la lignée S), 42 brebis de la génération G1 

(25 de la lignée R ; 20 de la lignée S) et 90 brebis de la génération G2 (51 de la lignée R ; 39 

de la lignée S).  
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Figure 6 : frise chronologique de l’ensemble des mises à la reproduction (en noir) et mises bas enregistrées (en 

vert) effectuées sur les brebis issues des lignées divergentes 

 

Les données ont été extraites de la base génétique nationale de l’INRAe (GEEDOC), constituée 

à partir des données des brebis élevées au domaine de  La Sapinière. Les données extraites 

concernaient des caractéristiques des brebis (date de naissance, génération, lignée, index, 

participation à des expériences cas échéant) et des paramètres de reproduction des brebis 

(saison, campagne, date de saillie, lot de lutte et mode de reproduction -insémination artificielle 

ou lutte naturelle-, poids à la mise à la reproduction, résultat du diagnostic de gestation, date de 

mise bas, taille de la portée). 

 

 

 

R : lignée résistante ; S : lignée sensible 

G0 : génération 0 ; G1 : génération 1 ; G2 : génération 2 

Saison : mise-bas prévue en « automne » (août, septembre, octobre), « hiver » (novembre, décembre, janvier), 

printemps (février, mars, avril) 
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3. Analyses statistiques 

 

L’ensemble des données ont été analysées sous R version 3.6.2 (2019-12-12) (R core team, 

2019) grâce au logiciel RStudio, version 1.2.5033, selon les méthodes statistiques décrites par 

Zuur et al. (2009).  

 

 3.1. Construction des fichiers d’analyse 

Dans un premier temps, le fichier initial de recueil des données de reproduction et de mises bas 

a été modifié afin de ne conserver que les données des mises bas, et une variable indiquant le 

rang de mise bas a été créée (« Fichier MISE BAS » de la figure 7). Ce fichier a servi de base 

pour l’étude descriptive et statistique de la taille des portées (prolificité). 

Le fichier réunissant l’ensemble des données de mise à la reproduction (« Fichier 

REPRODUCTION » de la figure 7), a ensuite été modifié afin de créer une variable renseignant 

la réussite à la mise à la reproduction (fertilité) et d’inclure le rang de mise bas précédemment 

calculé.  

La figure 7 résume l’obtention des fichiers ayant permis l’analyse des paramètres de 

reproduction précédemment cités.  
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Figure 7 : étapes de construction des fichiers ayant permis l’étude descriptive et statistique de la fertilité et la 

prolificité des brebis des lignées divergentes 

 

 

 

 3.2. Etude descriptive 

Dans un premier temps, une étude descriptive des variables prolificité et réussite a été menée à 

l’aide de calculs de moyennes, écarts-types, et tests de comparaison de moyennes (tests de 

Student) et de proportions, dans la population générale, puis au sein de chaque lignée et 

génération.  
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 3.3. Etude statistique de la taille des portées 

  3.3.1. Modèle linéaire (lm) 

En raison des faibles effectifs des brebis à plus de trois mises bas, notamment pour la génération 

G2 (aucune brebis de la génération G2 n’a mis bas plus de 2 fois), la taille des portées a tout 

d’abord été étudiée en première et en deuxième mise bas. Les particularités physiologiques liées 

à la première mise bas, décrites dans la synthèse bibliographique ci-avant nous ont conduit à la 

distinguer de la deuxième mise bas. Par ailleurs, en raison des différences de conduite de la 

reproduction des brebis de la génération G2 (âge à la première mise à la reproduction plus 

faible, insémination artificielle en première mise à la reproduction, divergence des lignées plus 

marquée), nous avons considéré la population générale et une population excluant les brebis de 

la génération G2. 

Pour chaque rang de mise bas (1 ou 2), nous avons utilisé un modèle linéaire avec analyse de 

variance (fonction « lm » dans R, fonction « lsmeans » du package « lsmeans » dans R, - V. 

Lenth 2016). Les effets fixes inclus dans le modèle sont les effets de la lignée, de la génération 

et de l’interaction entre la lignée et la génération. En raison de la divergence des lignées, 

différente selon les générations, un modèle linéaire hiérarchique a permis de tester l’effet de la 

lignée intra génération en première et deuxième mise bas. Dans ce dernier modèle, les effets 

inclus sont la génération et la lignée au sein de la génération, et non plus l’interaction entre la 

lignée et la génération.  

En première mise bas, en raison de l’écart d’âge entre certaines brebis au sein de chaque 

génération, et de l’effet décrit dans la littérature de l’âge sur la prolificité (cf synthèse 

bibliographique, partie 3), nous avons dans un premier temps testé, en plus des effets 

précédemment cités, l’effet de l’écart d’âge à la moyenne de chaque génération, qui s’est avéré 

non significatif. Nous avons donc choisi de ne pas le prendre en compte dans les modèles 

finaux. 

Dans les analyses de variance (ANOVA), pour tester chacun des effets, nous avons utilisé une 

approche de type III pour prendre en compte l’interaction dans le calcul de la somme des carrés 

(à l’aide de la fonction « Anova » du package « car » dans R, - Fox et Weisberg 2019). 

 

  3.3.2 Modèle linéaire mixte (lme) 

Afin de prendre en compte la multiplicité des mises bas de certains individus, étalées sur 

plusieurs campagnes et saisons, la taille des portées a été modélisée à l’aide d’un modèle 
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linéaire mixte avec analyse de variance (packages « lme4 » - Bates et al. 2015 - et « lsmeans » 

dans R ; méthode de calcul du coefficient de détermination - R² - décrite par Nakagawa et 

Schielzeth, 2013). Les effets aléatoires pris en compte sont l’individu, la campagne, et la saison 

; les effets fixes sont la lignée, la génération, et leurs interactions.  

Etant données les particularités physiologiques associées à la première mise bas mentionnées 

précédemment, nous avons dans un premier temps testé l’effet de la parité (primipares VS, 

multipares) en plus des effets cités précédemment. Cependant, ces modèles étaient 

surparamétrés, notamment du fait que les 2 niveaux du facteur « parité » n’étaient pas 

représentés dans toutes les campagne-saisons (certaines campagne-saisons ne correspondent 

qu’à des primipares par exemple). Afin de conserver la variable campagne-saison (en effet 

aléatoire) tout en étudiant la parité, nous avons choisi de tester les modèles décrits dans le 

paragraphe précédent selon inclusion ou exclusion des primipares. De même, en raison des 

particularités de conduite de la reproduction des brebis de la génération G2, et de fait que 

l’inclusion d’une variable « mode de lutte » introduisait une sur paramétrisation du modèle, 

nous avons choisi de tester les modèles décrits dans le paragraphe précédent selon inclusion ou 

exclusion des brebis de la génération G2.  

La répétabilité du modèle (part de variance expliquée par le modèle pour un effet aléatoire 

donné) est calculée comme le quotient de la variance propre à l’effet considéré par la somme 

de la variance de l’effet considéré et de la variance résiduelle du modèle. La méthode de 

Nakagawa et Schielzeth nous a permis de calculer pour chaque modèle le R² marginal (part de 

variance expliquée par les seuls effets fixes) et le R² conditionnel (part de variance liée aux 

effets fixes et aléatoires). 

 

 3.4. Etude statistique de la réussite à la reproduction 

Une étude statistique de cette variable a été menée, à l’aide d’un modèle à seuil (fonction 

« glm » dans R). Les effets fixes considérés sont la lignée, la génération, le résultat de la mise 

à la reproduction précédente, et leurs interactions. Un modèle hiérarchique a également permis 

de tester l’effet de la lignée intra génération. Comme pour l’étude de la prolificité, nous avons 

exclu la variable écart d’âge par rapport à la moyenne de la génération. Pour les mêmes raisons 

évoquées ci-avant, ces modèles ont été testés en distinguant première et deuxième mise bas, 

avec et sans les brebis de la génération G2.  
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NB : Kadarmideen, Janss, et Dekkers (2000) ont montré que pour une variable binaire avec des 

effets fixes ou une distribution non normale, on peut considérer une équivalence du modèle 

basé sur la régression linéaire et du modèle à seuil. Dans le cas présent, l’équivalence du modèle 

peut s’appliquer.  
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PARTIE 3 : RESULTATS  

 

 

1 - Etude de la taille des portées en première mise bas 

 

En raison des particularités de la première mise bas, citées ci-avant, celle-ci a fait l’objet d’une 

étude spécifique par rapport aux autres rangs de mise bas. 

 

 

1.1. Etude descriptive 

 

La taille des portées allait de 0 à 4 agneaux par portée, avec une majorité des portées (84%) 

composées de 2 ou 3 agneaux.  Aucune brebis de la lignée S n’a donné de portée à 4 agneaux. 

Les figures 8 et 9 présentent les répartitions des tailles de portée en première mise bas dans la 

population générale, selon la lignée et selon la génération.  

 

 

 

 

 

 

Figure 8 : répartition des portées en première mise bas selon leur taille et la lignée 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 9 : répartition des portées en première mise bas selon leur taille, la lignée et la génération de la mère 
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Toutes générations et lignées confondues, la taille de portée moyenne en première mise bas 

était de 2,36 +/- 0,74 agneaux par portée. 

Toutes générations confondues, la taille de portée moyenne en première mise bas des brebis des 

lignées R et S était respectivement de 2,48 +/- 0,74 et 2,23 +/- 0,73 agneaux par portée. La 

différence de taille des portées était significative entre brebis des deux lignées (résultats du test 

de Student : t = 2,76, ddl = 240, p = 0,006). 

Toutes lignées confondues, les primipares des générations G0 avaient une taille des portées 

significativement plus élevée que celle des G1 (taille de portée moyenne de 2,51 et 2,10 pour 

les brebis des générations G0 et G1, respectivement ; t = 3,98, ddl = 96, p < 0.001). La taille 

des portées des brebis des générations G2 n’était pas significativement différente de celles des 

G0 et des G1.   

Au sein de la génération G0 et au sein de la génération G1, la taille de portée moyenne entre 

brebis des deux lignées n’était pas significativement différente. Au sein de la génération G2, la 

taille de portée moyenne entre brebis des deux lignées était significativement différente, avec 

une moyenne de taille des portées des brebis de la lignée R et S respectivement de 2,55 et 1,97 

agneaux par portée. 

 

Le tableau 3 résume les tailles de portées moyennes en première mise bas selon la lignée et la 

génération.  
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Tableau 3 : taille de portée moyenne en première mise bas selon la génération et la lignée au sein de chaque 

génération 

Génération 
Lignée Effectif Taille de portée 

moyenne1 
Ecart-
type 

P (test de 
Student) 

G0 

R 57 2,56 0,73 

0,460 
S 56 2,46 0,70 

TOT 113 2,51a 0,70  

G1 

R 22 2,14 0,47 

0,610 
S 20 2,10 0,60 

TOT 42 2,10b 0,53  

G2 

R 51 2,55 0,81 

< 0,001 
S 39 1,97 0,78 

TOT 90 2,30ab 0,84  

Population 
générale 

R 130 2,48 0,74 
0,006 

S 115 2,23 0,73 
1 les moyennes TOT par génération sans lettre commune diffèrent statistiquement (p < 0.05) 

 

 

 

 

1.2. Etude statistique avec modèle linéaire  

 

Sur la base des différences de moyennes observées grâce aux tests de Student, la taille des 

portées en première mise bas a été modélisée avec un modèle linéaire simple permettant de 

tester les effets de la lignée, la génération, et leur interaction. Un modèle hiérarchique a 

également permis de tester spécifiquement l’effet de la lignée intra génération plutôt que 

l’interaction globale entre lignée et génération.  

 

Population générale (toutes générations confondues) 

L’ANOVA réalisée sur la taille des portées en première mise bas a révélé un effet significatif 

de la lignée (F = 6,44, p = 0,011), de la génération (F = 6,36, p = 0,002) et de l’interaction entre 

la lignée et la génération (F = 3,20, p = 0,04). Le coefficient de détermination R2 ajusté du 

modèle (part de variance expliquée par le modèle) était de 0,082. 

Les brebis de la lignée R étaient plus prolifiques que les brebis de la lignée S (moyennes 

respectives ajustées – ls means - de 2,42 et 2,16 agneaux par portée). Les brebis de la génération 

G0 étaient plus prolifiques que les brebis de la génération G2, elles-mêmes plus prolifiques que 
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les brebis de la génération G1 (moyennes respectives ajustées de 2,51, 2,26 et 2,09 agneaux par 

portée). L’effet de l’interaction entre générations était significatif entre les brebis de la lignée S 

de la génération G2, et les brebis de la lignée R et de la génération G0 (p = 0,019) et en défaveur 

des brebis G2 de la lignée S (-0,478 agneaux par portée en moyenne).  

Au sein de la génération (modèle hiérarchique), l’effet de la lignée était significatif sur la taille 

des portées en première mise bas (F = 5,03, p = 0,002). En particulier au sein de la génération 

G2, avec une moindre prolificité des brebis de la lignée S (1,97 agneaux par portée en moyenne 

estimée contre 2,55 pour les brebis G2 de la lignée R).  

 

Population excluant les brebis de la génération G2 

L’ANOVA sans les brebis de la génération G2 ne montrait pas d’effet significatif de la lignée, 

un effet significatif de la génération (F = 12,41, p < 0,001), et pas d’effet significatif de 

l’interaction entre la lignée et la génération sur la taille des portées en première mise bas.  

Au sein de la génération, l’effet de la lignée n’était pas significatif sur la taille des portées en 

première mise bas. Le coefficient de détermination R2 ajusté du modèle (part de variance 

expliquée par le modèle) était de 0,062. 

 

Conclusion partielle 

Les résultats montraient des différences significatives de taille des portées en première mise bas 

entre brebis des lignées R et S, au sein de la génération G2. L’absence de différences 

significatives entre lignées au sein des générations G0 et G1, et la perte de significativité de la 

lignée dans le modèle linéaire lors de l’exclusion des brebis de la génération G2, suggèrent 

fortement que l’effet de la lignée sur la prolificité dans la population générale n’était en réalité 

que l’effet de la lignée dans la population de la génération G2.   

L’effet de la génération, significatif dans tous les modèles, signe une différence significative 

entre générations G0 et G1 à minima.  

 

Les tableaux 4 et 5 présentent les résultats des ANOVA type 3 réalisées sur les modèles testés, 

ainsi que les effets obtenus dans les modèles testés.  
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Tableau 4 : résultats des analyses de variance de type 3 réalisés sur les modèles linéaires avec interaction et 

hiérarchique testés sur la taille des portées en première mise bas. 

 

DDL : degré de liberté ; F : statistique du test de Fisher 

 

 

Tableau 5 : résultats des effets obtenus dans les modèles linéaires avec interaction et hiérarchique testés sur la 

taille des portées en première mise bas 

 

Estimation (sauf pour intercept) : différence avec la moyenne du groupe RG0 ; ES : erreur standard ; ddl : degré 

de liberté 
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La figure 10 représente les moyennes de taille de portée en première mise bas ajustées pour 

chaque niveau des effets fixes étudiés (lignée, génération), ainsi que les barres d’erreurs 

correspondant à l’intervalle de confiance à 95%.  

 

 

 
Les moyennes sans lettre commune diffèrent statistiquement (p < 0.05) 

 
Figure 10 : moyennes ajustées à chaque niveau des effets fixes étudiés (lignée, génération) sur la prolificité en 

première mise bas et barres d’erreur correspondant à l’intervalle de confiance à 95% 
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2 - Etude de la taille des portées en deuxième mise bas 

 

En raison de sa spécificité par rapport à la première mise bas, et du faible nombre d’individus 

de la génération G2 ayant mis bas plus de deux fois (cf précédemment), la deuxième mise bas 

a également fait l’objet d’une étude spécifique. 

 

2.1.       Etude descriptive 

 

La taille des portées allait de 0 à 4 agneaux par portée, avec une majorité (84%) des portées 

composées de 2 ou 3 agneaux. La figure ci-dessous présente les répartitions des tailles de portée 

en deuxième mise bas dans la population générale, selon la lignée et selon la génération.  

 

 

 

 

 

 

Figure 11 : répartition des portées en deuxième mise bas selon leur taille et la lignée 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 12 : répartition des portées en deuxième mise bas selon leur taille, la lignée, et la génération de la mère 

 

Toutes générations et lignées confondues, la taille de portée moyenne en deuxième mise bas 

était de 2,25 +/- 0,69 agneaux par portée. 
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Toutes générations confondues, la taille de portée moyenne en deuxième mise bas des brebis 

de la lignée R et S était respectivement de 2,38 +/- 0,63 et 2,11 +/- 0,73 agneaux par portée. La 

différence de taille des portées était significative entre les brebis des deux lignées (t = 2,76, ddl 

= 185, p-value = 0,006). 

Lignées confondues, la différence de taille des portées était significative entre brebis des 

générations G0 et G1 (t = 4,29, ddl = 103, p-value < 0,001), avec une taille de portée moyenne 

respective de 2,39 et 1,97 pour les brebis des générations G0 et G1. La taille des portées n’était 

pas significativement différente entre brebis des générations G0 et G2 et entre des brebis G1 et 

G2. 

Au sein de la génération G0 et de la génération G1, la taille de portée moyenne entre brebis des 

deux lignées n’était pas significativement différente. Au sein de la génération G2, la taille de 

portée moyenne entre brebis des deux lignées était significativement différente (t = 2,60, ddl = 

63, p-value = 0,011), avec une moyenne de taille des portées des brebis de la lignée R et S 

respectivement de 2,41 et 1,94 agneaux par portée. 

Le tableau 6 résume les tailles de portées moyennes en deuxième mise bas selon la lignée et la 

génération.  

 

Tableau 6 : taille de portée moyenne en deuxième mise bas selon la génération et la lignée au sein de chaque 

génération 

Génération Lignée Effectif Taille de portée 
moyenne1 

Ecart-type P (test de 
Student) 

G0 

R 47 2,49 0,59 
0,145 

S 49 2,29 0,76 

TOT 96 2,39a 0,69  

G1 

R 20 2,10 0,39 

0,151 
S 14 1,86 0,36 

TOT 34 1,97b 0,39  

G2 

R 34 2,41 0,74 

0,011 
S 31 1,94 0,73 

TOT 65 2,18ab 0,77  

Population 
générale 

R 101 2,38 0,63 

0,006 
S 94 2,11 0,73 

1 les moyennes TOT par génération sans lettre commune diffèrent statistiquement (p < 0.05) 
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2.2.        Etude statistique avec modèle linéaire  
 

De la même façon que pour les primipares, après avoir constaté des différences entre 

générations et au sein de la génération G2 dans nos observations préliminaires (cf. 2.1), nous 

avons testé les différents effets sur la taille des portées en deuxième mise bas à l’aide d'un 

modèle linéaire. Les effets testés étaient la lignée, la génération, et leur interaction. Un modèle 

hiérarchique a également permis de tester l’effet de la lignée intra génération.  

 

Population générale (toutes générations confondues) 

L’ANOVA a révélé un effet significatif de la lignée (F = 7,76, p-value = 0,005), de la génération 

(F = 5,81, p-value = 0,004) et pas d’effet significatif de l’interaction entre la lignée et la 

génération (F = 0,94, p-value = 0,393) sur la taille des portées en deuxième mise bas (Tableau 

8). Le coefficient de détermination R2 ajusté du modèle (part de variance expliquée par le 

modèle) était de 0,081. 

Les brebis de la lignée R étaient plus prolifiques que les brebis de la lignée S (moyennes 

respectives ajustées – ls means - de 2,32 et 2,02 agneaux par portée). Les brebis de la génération 

G0 étaient plus prolifiques que les brebis de la génération G2, elles-mêmes plus prolifiques que 

les brebis de la génération G1 (moyennes respectives ajustées de 2,39, 2,18 et 1,94 agneaux par 

portée).  

Au sein de la génération (modèle hiérarchique), l’effet de la lignée était significatif sur la taille 

des portées en deuxième mise bas (F = 3,80, p-value = 0,011). En particulier au sein de la 

génération G2, avec une moindre prolificité des brebis de la lignée S (1,94 agneaux par portée 

en moyenne estimée contre 2,41 pour les brebis G2 de la lignée R).  

 

Population excluant les brebis de la génération G2 

Sans les brebis G2, l’ANOVA a révélé une absence d’effet significatif de la lignée, un effet 

significatif de la génération (F = 12,02, p-value < 0,001), et pas d’effet significatif de 

l’interaction entre la lignée et la génération sur la taille des portées en deuxième mise bas.  

Au sein de la génération, l’effet de la lignée n’était pas significatif sur la taille des portées en 

deuxième mise bas. Le coefficient de détermination R2 ajusté du modèle (part de variance 

expliquée par le modèle) était de 0,083. 
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Conclusion partielle 

Comme pour les primipares, l’effet de la lignée sur la taille de portée semblait donc lié à la 

génération G2 seule, et un effet de la génération a pu être noté, à minima entre les générations 

G0 et G1.  

 

Les tableaux 7 et 8 présentent les résultats des ANOVA type 3 réalisées sur les modèles testés, 

ainsi que les effets obtenus dans les modèles testés.  

 

Tableau 7 : résultats des analyses de variance de type 3 réalisés sur les modèles linéaires avec interaction et 

hiérarchique testés sur la taille des portées en deuxième mise bas. 

DDL : degré de liberté ; F : statistique du test de Fisher 
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Tableau 8 : résultats des effets obtenus dans les modèles linéaires avec interaction et hiérarchique testés sur la 

taille des portées en deuxième mise bas 

 

 
Estimation (sauf intercept) : différence avec la moyenne du groupe RG0 ; ES : erreur standard ; ddl : degré de 

liberté 

 

La figure 13 représente les moyennes de taille de portée en deuxième mise bas (ls means) 

ajustées pour chaque niveau des effets fixes étudiés (lignée, génération), ainsi que les barres 

d’erreurs correspondant aux intervalles de confiance à 95%. 
 

 
Les moyennes sans lettre commune diffèrent statistiquement (p < 0.05) 

 

Figure 13 : moyennes ajustées à chaque niveau des effets fixes étudiés (lignée, génération) sur la prolificité en 

deuxième mise bas et barres d’erreur correspondant à l’intervalle de confiance à 95 %.  
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3 – Etude de la taille des portées selon le rang de mise bas 

Après avoir analysé la taille de portée par parité (partie 1 et 2), nous avons ensuite pris en 

compte le fait que des brebis aient mis bas plusieurs fois au cours de leur vie. Dans la partie 

descriptive, nous avons considéré l’ensemble des parités à l’exception de la première afin de 

caractériser la taille de portées des brebis multipares. D’un point de vue statistique cela implique 

l’introduction de la notion de données répétées à l’échelle d’un individu, et de facteurs 

nouveaux, telles que la campagne-saison. Nous avons également testé un modèle incluant toutes 

les parités (y compris les premières mises bas) afin d’étudier la particularité éventuelle de la 

première parité en termes d’effet de la lignée et/ou de la génération.  

 

 

3.1. Etude descriptive de la taille des portées des multipares 

 

Au total, la population de multipares considérée était composée de 195 brebis de rang 2 (96 G0, 

34 G1 et 65 G2), 105 de rang 3 (73 G0, 32 G1), et 134 de rang supérieur ou égal à 4 (112 G0, 

22 G1). 

La taille des portées allait de 0 à 4 agneaux par portée, avec une majorité des portées (86%) 

composées de 2 ou 3 agneaux. Les figures 14, 15 et 16 présentent les répartitions des tailles de 

portée des multipares, selon la lignée, la génération et la campagne-saison. 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 14 : répartition des portées des multipares selon leur taille et la lignée 
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Figure 15 : répartition des portées des multipares selon leur taille, la lignée et la génération de la mère 

 

 

 

Figure 16 : répartition des portées des multipares selon leur taille, la campagne-saison et la lignée de la mère 

 

Alors que les brebis des générations G0 et G1 ont été conduites pour une mise bas en hiver 

comme en automne, il est à noter que les brebis des générations G2 ont été conduites 

uniquement pour une mise-bas en hiver. Il est également important de noter que si plusieurs 

mises bas successives ont été enregistrées pour les brebis des générations G0 et G1, en revanche 

les brebis des générations G2 ont mis bas au maximum à deux reprises, et nous n’avons qu’une 

campagne-saison de mise bas de brebis multipares pour cette génération. 

Le tableau 9 résume les moyennes de taille de portées obtenues pour chaque campagne-saison, 

associées à la population correspondante (G0, G1, G2). 
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Tableau 9 : moyennes et écart-type de taille de portée des multipares suivant la campagne-saison 

Campagne-saison Population Effectif Moyenne Ecart-type 

Hiver 2016 G0 80 2,44 0,61 

Hiver 2017 G0 et G1 72 2,43 0,77 

Automne 2018 G0 et G1 81 2,17 0,65 

Automne 2019 G0 et G1 75 2,15 0,63 

Automne 2020 G0 et G1 61 2,10 0,68 

Hiver 2020 G2 65 2,18 0,77 

 

Campagne-saison : pour l’année n de campagne correspondante, mise-bas prévue en « automne » (août, 

septembre, octobre), « hiver » (novembre n, décembre n, janvier n+1), printemps (février n+1, mars n+1, avril 

n+ 1) 

 

Toutes générations et lignées confondues, la taille de portée moyenne des brebis multipares 

était de 2,25+/-0,69 agneaux par portée. 

Toutes générations confondues, la taille de portée moyenne des brebis multipares de la lignée 

R et S était respectivement de 2,29 +/- 0,64 et 2,21 +/- 0,74 agneaux par portée. La différence 

de taille des portées n’était pas significative entre brebis des deux lignées (t = 1,20, ddl = 400, 

p-value = 0,230). 

Lignées confondues, la différence de taille des portées était significative entre brebis des 

générations G0 et G1 (t = 4,56, ddl = 179, p-value < 0,0001), avec une taille de portée moyenne 

respective de 2,34 et 2,01 pour les brebis des générations G0 et G1. La taille des portées entre 

brebis des générations G0 et G2, et G1 et G2 n’était pas significativement différente. 

Au sein de la génération G0 et au sein de la génération G1, la taille de portée moyenne entre 

brebis des deux lignées n’était pas significativement différente. Au sein de la génération G2, la 

taille de portée moyenne entre brebis des deux lignées était significativement différente (t = 

2,61, ddl = 63, p-value = 0,011), avec une moyenne de taille des portées des brebis de la lignée 

R et S respectivement de 2,41 et 1,94 agneaux par portée. 

Le tableau 10 résume les tailles de portées moyennes des multipares selon la lignée et la 

génération.  
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Tableau 10 : taille de portée moyenne et résultats des comparaisons (test de Student) des tailles de portées des 

multipares selon la génération et la lignée intra génération 

Génération Lignée Effectif Taille de portée 
moyenne1 

Ecart-type P (test de Student) 

G0 

R 147 2,35 0,63 

0,895 
S 134 2,34 0,77 

TOT 281 2,34a 0,69  

G1 

R 51 2,04 0,56 

0,584 
S 37 1,97 0,55 

TOT 88 2,01b 0,56  

G2 

R 34 2,41 0,74 
0,011 

S 31 1,94 0,73 

TOT 65 2,18ab 0,77  

Population 
générale 

R 232 2,29 0,64 

0,230 
S 202 2,21 0,74 

1 les moyennes TOT par génération sans lettre commune diffèrent statistiquement (p < 0.05) 

 

 

3.2. Etude statistique avec modèle linéaire mixte 
 

La taille des portées a été modélisée avec un modèle linéaire mixte. Un modèle a été étudié 

chez les multipares uniquement, puis dans la population incluant primipares et multipares (donc 

tout rang de mise bas confondu). Les effets fixes testés étaient la lignée, la génération, et leur 

interaction. Etant donné que certains individus ont mis bas à plusieurs reprises et à des 

campagne-saisons différentes, les effets aléatoires pris en compte étaient l’individu, et la 

variable campagne-saison.  

 

Tout rang de mise bas confondu et toutes générations confondues 

L’ANOVA a révélé une tendance pour l’interaction entre la génération et la lignée (p = 0,057). 

Au sein de chaque génération, les valeurs moyennes ajustées (ls means) pour les brebis de la 

lignée R étaient supérieures aux valeurs moyennes ajustées pour les brebis de la lignée S, 

notamment pour les générations G1 et G2 (respectivement 2,11 et 2,36 pour les brebis R, et 

2,02 et 1,89 pour les brebis S). La répétabilité était de 0,07 pour l’individu, et nulle pour la 

campagne-saison. Le R² marginal était de 0,05, et le R² conditionnel de 0,27 ce qui montre que 
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la plupart de la variation expliquée par le modèle était liée à la variation interindividuelle et que 

la taille de portée était légèrement répétable. 

 

Tout rang de mise bas confondu et sans la génération G2 

Le modèle avec interactions ne montrait pas d’effet significatif de l’interaction entre la 

génération et la lignée (p = 0,796).  

 

Multipares uniquement et toutes générations confondues 

L’ANOVA a révélé une tendance pour un effet d’interaction entre la génération et la lignée (p 

= 0,061). Au sein de chaque génération, les valeurs moyennes ajustées (ls means) pour les brebis 

de la lignée R (respectivement 2,05 et 2,41 pour les générations G1, G2) étaient supérieures aux 

valeurs moyennes ajustées pour les brebis de la lignée S (respectivement 1,97 et 1,94). La 

répétabilité était de 0,07 pour l’individu, et nulle pour la campagne-saison. Le R² marginal était 

de 0,05, et le R² conditionnel de 0,26, ce qui montre que la plupart de la variation expliquée par 

le modèle était liée à la variation interindividuelle et que la taille de portée était légèrement 

répétable. 

 

Multipares uniquement et sans la génération G2 

Le modèle avec interactions ne montrait pas d’effet significatif de l’interaction entre la 

génération et la lignée (p-value = 0,746). 

 

Conclusion partielle 

Dans le modèle simple avec les brebis de la génération G2, seule la génération a un effet 

significatif sur la taille des portées, les brebis de la génération G0 étant plus prolifiques que les 

brebis de la génération G2, elles-mêmes plus prolifiques que celles de la génération G1, tout 

comme les résultats obtenus en première et deuxième mise bas. Ces résultats suggèrent que quel 

que soit le mode de reproduction des brebis de la génération G2 (insémination artificielle ou 

lutte naturelle), et quelle que soit la saison de reproduction des générations G0 (automne, hiver, 

printemps) et G1 (automne ou hiver), les brebis de la génération G0 sont plus prolifiques que 

celles de la génération G2, elles-mêmes plus prolifiques que celles de la génération G1.  

Avec et sans primipares, les résultats montraient que la plupart de la variation de taille de portée 

était liée à la variation interindividuelle et que la taille de portée était légèrement répétable. 
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Sans les G2, la perte de tendance pour un effet d’interaction entre la génération et la lignée 

suggère que cette tendance était uniquement due à la population des G2.  

Les tableaux 11 et 12 présentent les résultats des modèles mixtes testés. 

 

Tableaux 11a et 11b :  présentation synthétique des résultats des modèles, des analyses de variance et calcul des 

moyennes ajustées pour chacun des niveaux de facteur testés sur la taille des portées tout rang de mise bas 

confondu 

 

 
 

 

 
 

IPG = identification individuelle ; CS = campagne-saison ; Répétabilité = pourcentage de variance expliquée 

par le modèle pour un effet aléatoire donné ; R² marginal = part de variance expliquée par les seuls effets fixes ; 

R² conditionnel = part de variance liée aux effets fixes et aléatoires 
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Tableaux 12a et 12b :  présentation synthétique des résultats des modèles, des analyses de variance et calcul des 

moyennes ajustées pour chacun des niveaux de facteur testés sur la taille des portées des multipares 

      

 

 

 

 

IPG = identification individuelle ; CS = campagne-saison ; Répétabilité = pourcentage de variance expliquée 

par le modèle pour un effet aléatoire donné ; R² marginal = part de variance expliquée par les seuls effets fixes ; 

R² conditionnel = part de variance liée aux effets fixes et aléatoires 
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La figure 17 représente les moyennes de taille de portée en première mise bas ajustées pour 

chaque niveau des effets fixes étudiés (lignée, génération), ainsi que les barres d’erreurs 

correspondant aux intervalles de confiance à 95%. 

 

 

 

Figure 17 : moyennes ajustées à chaque niveau des effets fixes étudiés (lignée, génération) sur la taille des portées 

des multipares et barres d’erreur correspondant à l’intervalle de confiance à 95% 
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4 - Etude de la réussite à la première mise à la reproduction  

 

4.1. Etude descriptive  

Les données de 252 premières mises à la reproduction ont été renseignées de 2015 à 2020. 215 

premières mises à la reproduction ont abouti à une mise-bas (réussite), 36 brebis ont été 

enregistrées vides (échec), et 1 brebis a avorté après la première mise à la reproduction (échec). 

 

Toutes générations confondues, la réussite moyenne des brebis de la lignée R était de 87%, et 

celle des brebis de la lignée S était de 83%. La différence n’était pas significative entre brebis 

des deux lignées (X = 0,523, ddl = 1, p = 0,470).  

Entre générations, la réussite moyenne quelle que soit la lignée était significativement différente 

entre les brebis de la génération G1 et G2 (X = 7,36, ddl = 1, p = 0,007), avec une réussite 

moyenne de 73% pour les brebis G1 et 92% pour les brebis G2 ; et non significativement 

différente entre les brebis de la génération G0 et G2 et de la génération G0 et G1. Les valeurs 

moyennes de fertilité étaient égales à 85% pour les brebis des générations G0, 73% pour les G1 

et 93% pour les G2. 

La réussite moyenne selon la lignée était significativement différente au sein de la génération 

G0 (X = 4,790, ddl = 1, p = 0,029) en faveur des brebis R (Tableau 13), et non significativement 

différente au sein des générations G1 et G2 (valeurs respectives de X = 0,940 et 0,007, p = 

0,332 et 0,932). 

 

Ces résultats sont résumés dans le tableau 13 ci-après.  
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Tableau 13 : résultats de la première mise à la reproduction et du test de proportions correspondant 

Population Lignée 

Résultat de la première mise 
à la reproduction 

Résultat du test de proportions 

Nombre de 
réussites 

Nombre 
d’échecs 

X DDL p 
Réussite 

moyenne1 

G0 

R 53 4 
4.790 1 0,029 

0,93 

S 46 14 0,77 

TOT 99 18    0,85ab 

G1 

R 17 8 0.940 

 
1 0.332 

 

0,68 

S 16 4 0,85 

TOT 33 12    0,73a 

G2 

R 46 5 0.007 

 
1 

0.932 
 

0,92 

S 37 2 0,95 

TOT 83 7    0,93b 

Population 
générale 

R 116 17 
0,523 1 0,470 

0,87 

S 99 20 0,83 

X : valeur statistique du test, DDL : degré de liberté  

1 les moyennes TOT par génération sans lettre commune diffèrent statistiquement (p < 0.05) 

 

 

4.2. Etude statistique avec modèle linéaire généralisé  

 

Etant données les différences observées entre générations et au sein de la génération G0, 

plusieurs modèles linéaires généralisés (GLM) ont été utilisés pour modéliser la réussite à la 

première mise à la reproduction. Les effets fixes testés étaient la lignée et la génération, ainsi 

que leurs interactions. Un modèle a également permis de tester l’effet de la lignée intra 

génération.  

 

Population générale, toutes générations confondues 

Dans le modèle avec interactions, l’effet de la lignée n’était pas significatif (p = 0,368), alors 

que l’effet de la génération était significatif (p = 0,015), avec les brebis de la génération G0 et 

G2 plus fertiles que les brebis de la génération G1. L’interaction entre la lignée et la génération 
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était également significative (p = 0,029), en particulier entre les S G1 et R G0, et entre les S G2 

et RG0.  

Dans le modèle hiérarchique, un effet significatif de la génération et de la lignée intra génération 

a été noté (valeurs respectives de p = 0,015 et 0,050). Les brebis de la génération G0 avaient 

une meilleure réussite que les brebis G1 ; et parmi ces brebis de la génération G0, les individus 

de la lignée R avaient une meilleure réussite que les individus de la lignée S.  

 

Population excluant la génération G2 

Dans le modèle avec interactions, les effets de la lignée et de la génération n’étaient pas 

significatifs (p respectivement égales à 0,197 et 0,088), alors que l’effet de l’interaction entre 

lignée et génération était significatif (p = 0,023). En particulier, les brebis de la génération G0 

et de la lignée R avaient une meilleure réussite que les brebis de la génération G1 et de la lignée 

S.   

Dans le modèle hiérarchique, la génération n’avait pas d’effet significatif sur la réussite (p = 

0,107). Il a été noté un effet significatif de la lignée intra génération (p = 0,028). En particulier, 

la différence de réussite entre les brebis G0 des deux lignées était significative, les individus de 

la lignée R ayant une meilleure réussite que les individus de la lignée S.  

 

Conclusion partielle 

Les résultats montraient un effet significatif de la génération sur la fertilité en première mise à 

la reproduction, notamment lié à la génération G2 plus fertile, et un effet de la lignée intra 

génération, au sein de la génération G0, en faveur des brebis de la lignée R.  

 

Les tableaux 14 et 15 présentent les résultats des modèles testés pour étudier la réussite à la 

première mise à la reproduction. 
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Tableau 14 : présentation des résultats d’analyse de variance (ANOVA, test du chi2) sur les modèles glm testés 

sur la réussite en première mise à la reproduction 

 

 

DDL : degré de liberté ; Pr(>Chi) : p-value 
 

 

 

Tableau 15 : résultats des modèles glm testés sur la réussite en première mise à la reproduction 

 

 

NB : estimation : différence avec la moyenne de l’intercept, en fonction logit ; ES : erreur standard ; Z : valeur 

statistique du test, Pr(>|z|) : p, ddl : degré de liberté. 
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Tableau 16 : prédictions du modèle glm sur la réussite en première mise à la reproduction 

Génération Lignée Valeur prédite Erreur standard 

G0 

R 0,93 0,03 

S 0,77 0,05 

TOT 0,85 0,03 

G1 

R 0,68 0,09 

S 0,80 0,09 

TOT 0,73 0,07 

G2 

R 0,90 0,04 

S 0,95 0,04 

TOT 0,92 0,03 

TOUTES 
R 0,87 0,03 

S 0,83 0,03 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



77 
 

5 - Etude de la réussite à la deuxième mise à la reproduction  

 

Par analogie avec la première mise à la reproduction, des analyses similaires ont été conduites 

afin d’étudier la deuxième mise à la reproduction, en tenant compte cependant d’un effet 

supplémentaire constitué par la réussite à la première mise à la reproduction.  

 

 

5.1. Etude descriptive  

Les données de 223 deuxièmes mises à la reproduction ont été renseignées de 2016 à 2020. 197 

deuxièmes mises à la reproduction ont abouti à une mise-bas. Parmi ces 197 femelles, à l’issue 

de leur première mise à la reproduction 168 avaient mis bas, 28 étaient vides, et 1 brebis avait 

avorté.  

26 brebis n’ont pas mis bas après la deuxième mise à la reproduction. Parmi celles-ci, à l’issue 

de leur première mise à la reproduction 21 avaient mis bas et 5 avaient échoué. Parmi ces 26 

brebis, 24 brebis ont été enregistrées vides à l’issue de la deuxième mise à la reproduction, et 2 

brebis ont avorté après la deuxième mise à la reproduction. Parmi les 24 brebis vides, 5 étaient 

déjà vides à l’issu de la première mise à la reproduction. Les 2 brebis ayant avorté avaient mis 

bas normalement à leur première mise à la reproduction.  

Générations et lignées confondues, la réussite moyenne des brebis en deuxième mise à la 

reproduction était de 88%. 

Toutes générations confondues, la réussite moyenne des brebis de la lignée R était de 91%, et 

celle des brebis de la lignée S était de 85%. La différence n’était pas significative entre brebis 

des deux lignées (X = 1,36, ddl = 1, p = 0,244).  

Entre générations, la réussite moyenne quelle que soit la lignée n’était pas significativement 

différente entre les brebis de la génération G0 et G1 (X = <0,0001, ddl = 1, p = 1, réussite 

moyenne respectivement de 90% et 92%), G1 et G2 (X = 0,86, ddl = 1, p = 0,354, réussite 

moyenne respectivement de 92% et 84%), et G0 et G2 (X = 1,19, ddl = 1, p = 0,275, réussite 

moyenne respectivement de 90% et 84%). 

Au sein de chaque génération, nous n’avons détecté aucune différence significative de réussite 

entre lignées.   

Ces résultats sont résumés dans le tableau 17. 
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Tableau 17 : résultats de la deuxième mise à la reproduction et du test de proportions correspondant 

Population Lignée 

Résultat de la deuxième mise 
à la reproduction 

Résultat du test de proportions 

Nombre de 
réussites 

Nombre 
d’échecs 

X DDL p 
Réussite 
moyenne 

G0 

R 47 3 
0,758 1 0,384 

0,94 

S 47 7 0,87 

TOT 94 10    0,90a 

G1 

R 20 1  
0.037 

 

1 0,849 

0,95 

S 15 2 0,88 

TOT 35 3    0,92a 

G2 

R 37 6 
0.059 1 

 
0,808 

 

0,86 

S 31 7 0,82 

TOT 68 13    0,84a 

Population 
générale 

R 104 10 
1,358 1 0,244 

0,91 

S 93 16 0,85 

X : valeur statistique du test, DDL : degré de liberté  

1 les moyennes TOT par génération avec lettre commune ne diffèrent pas statistiquement (p > 0.05) 

 

 

5.2. Etude statistique avec modèle linéaire généralisé  
 

Plusieurs modèles linéaires généralisés (GLM) ont été utilisés pour modéliser la réussite à la 

deuxième mise à la reproduction, et ont permis d’introduire un effet de la réussite ou non à la 

première mise à la reproduction, sur la deuxième mise à la reproduction. Les effets fixes testés 

étaient la lignée, la génération, la réussite ou non à la première mise à la reproduction, ainsi que 

leurs interactions. Un modèle a également permis de tester l’effet de la lignée et de la réussite 

à la première mise à la reproduction intra génération.  

 

Avec des brebis de toute génération, dans le modèle simple, aucune différence significative 

entre lignée, entre génération ni selon la réussite à la première mise à la reproduction, n’a été 

observée. Dans le modèle avec interaction ou hiérarchique, aucun effet significatif n’a été noté.  

De même, sans les brebis de la génération G2, aucun effet significatif n’a été noté. 
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Conclusion partielle 

Aucun effet significatif de la génération, la lignée, le résultat de reproduction précédent, ni leur 

interaction, n’a été détecté sur la réussite à la deuxième mise à la reproduction. 

 

Les résultats des modèles sont présentés dans le tableau 18. 

 

Tableau 18 : présentation des résultats d’analyse de variance (ANOVA, test du chi2) sur les modèles glm testés 

sur la réussite en deuxième mise à la reproduction 

 

 

Estimation : différence avec la moyenne de l’intercept, en fonction logit ; ES : erreur standard ; Z : valeur 

statistique du test, Pr(>|z|) : p, ddl : degré de liberté. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



80 
 

Conclusion – résultats 

En première comme en deuxième mise bas, au sein de la génération G2, les brebis de la lignée 

R avaient une prolificité significativement supérieure aux brebis de la lignée S. Toutes lignées 

confondues, l’effet de la génération était significatif entre les générations G0 et G1, en faveur 

de la génération G0. Les modèles testés prenant en compte la multiplicité des mises bas ont 

montré que la plupart de la variation de taille de portée était liée à la variation interindividuelle, 

et la taille de portée était légèrement répétable. Un effet d’interaction entre la génération et la 

lignée, lié aux brebis de la génération G2, a été noté également. 

 

En première mise à la reproduction, la génération G2 était significativement plus fertile, et au 

sein de la génération G0, les brebis de la lignée R étaient plus fertiles que celles de la lignée S. 

En deuxième mise à la reproduction, aucun effet significatif de la génération, la lignée, le 

résultat de reproduction précédent, ni leur interaction, n’a été détecté sur la réussite à la 

deuxième mise à la reproduction. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



81 
 

PARTIE 4 : DISCUSSION 

 

1 – Taille des portées des lignées divergentes 

 

1.1. Première mise bas 

La taille moyenne des portées nées en première mise bas, toutes générations confondues et sans 

distinction de lignée, était de 2,36 +/- 0,74 agneaux par portée. En comparaison, selon le 

contrôle de performances de la race Romane en 2017, la moyenne nationale de taille des portées 

de brebis de moins de 19 mois (83,2% étant des premières mises bas), en œstrus naturel ou 

induit, était de 1,86 (effectif : 4058 brebis ayant mis bas).  

La différence observée entre ces deux résultats peut être expliquée en partie par des différences 

de conduite marquées : en effet, dans notre cas, la mise à la reproduction a été effectuée en 

conditions expérimentales, avec des conditions de logement et d’alimentation constantes et 

contrôlées, et aucun accès au pâturage. En revanche, les données du contrôle de performances 

correspondent à une mise à la reproduction en condition d’élevage, où des variations de 

logement, de conduite (en bâtiment, au pâturage), d’alimentation, ont pu subvenir le long de la 

période de reproduction, mais aussi ont pu être différentes d’un élevage à l’autre. Ainsi, il est 

très peu probable que toutes les brebis d’élevage aient eu une alimentation et des conditions 

favorables à une prolificité maximale. En effet, stress, parasitisme, infections, problèmes 

métaboliques, déficit énergétique sont tout autant de facteurs susceptibles d’induire une baisse 

de la prolificité (Cahill 1981, Castonguay 2018).  

Par ailleurs dans le cas des brebis issues des lignées divergentes, l’âge moyen à la première 

mise bas était de 22,9 mois (64% des brebis étaient âgées de plus de 19 mois) alors que les 

données du contrôle de performances des premières mises bas prenaient en compte des brebis 

de moins de 19 mois. Or, les données d’études réalisées en race Romane montrent que la 

prolificité augmente avec l’âge à la mise à la reproduction (González-García et Hazard 2016), 

ce qui peut expliquer que la taille des portées des lignées divergentes soit supérieure à celles 

enregistrées par le contrôle de performances. 

De plus, 96% des brebis issues des lignées divergentes prises en compte ont été mises à la 

reproduction en période de saison sexuelle (mise bas en hiver ou au printemps), saison où la 

prolificité est réputée maximale (Thériault et al. 2011), alors que la saison de reproduction n’est 

pas précisée dans le contrôle de performances.  
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De plus, il n’est pas exclu que les brebis sélectionnées pour la création des lignées divergentes 

aient subi dès le départ un échantillonnage d’une partie de la population génétiquement plus 

prolifique (volontairement ou non, et indépendamment de la résistance au parasite). A l’Unité 

Expérimentale de Bourges, où ont été sélectionnées les brebis de l’étude, le troupeau d’origine 

en lutte naturelle a une prolificité supérieure à 2 agneaux par portée (sources : Réunions 

techniques de 2017 à 2020). En revanche, les prolificités moyennes de ces brebis (non 

impliquée dans le programme des lignées divergentes) ne sont pas observées supérieures à 

celles des brebis de même race issues des lignées divergentes (2,10 vs 2,16 en 2018, 2,29 vs 

2,14 puis 2,02 vs 2,09 en 2019). Nous pouvons donc conclure que le troupeau dont sont issues 

les brebis des lignées divergentes a une prolificité supérieure à la moyenne nationale (à 

relativiser compte tenu des facteurs environnementaux décrits ci-avant), mais que la sélection 

initiale des brebis pour la création des lignées divergentes ne semble pas avoir pris en compte 

le facteur prolificité.  

 

Différence de taille de portée selon la lignée  

Il semble que, dans la population générale sans distinction de la génération, les brebis de la 

lignée R soient plus prolifiques que les brebis de la lignée S en première mise bas, et que ce 

constat soit principalement dû aux brebis de la génération G2. Cette génération comporte la 

plus grande divergence de lignées, avec un index moyen des brebis de la lignée R et S 

respectivement égal à -1,21 et 1,17. Etant donné que les critères de conservation des individus 

de la génération suivante pour la reproduction étaient indépendants des paramètres 

reproducteurs de la mère, il est peu probable qu’une sélection volontaire ait été faite suivant les 

générations, au sein de chaque lignée, sur des paramètres reproducteurs. Cela suggère plutôt 

une sélection fortuite (dérive génétique, ou « goulot d’étranglement »), ou alors une réelle 

différence de prolificité en première mise bas entre les deux lignées, exacerbée par la divergence 

des lignées en génération G2. 

Il est également important de souligner que les brebis de la génération G2 ont été mises à la 

reproduction plus jeunes que les autres brebis (303 jours). Or à cet âge, la croissance des 

animaux n’est pas encore totalement achevée (poids moyen de 63kg, contre un objectif défini 

par l’OS Romane de 70-80kg adulte). On peut se demander si, à un âge donné, les besoins pour 

la croissance ne sont pas différents entre brebis des deux lignées. Si tel est le cas, il est possible 

que, indépendamment de toute influence génétique liant l’index de résistance aux SGI à la 

reproduction, ou alors en concomitance, à cet âge précis, les brebis de la lignée R aient moins 
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de besoins de croissance que les brebis de la lignée S, ce qui expliquerait que les brebis de la 

lignée R allouent plus de ressources dans la reproduction que les brebis de la lignée S, 

expliquant les différences de prolificité observées. Or, des pesées des brebis de la génération 

G2 ont été réalisées à la mise à la reproduction, et elles étaient identiques en moyenne pour les 

brebis des deux lignées (63kg). Les données de pesées des brebis multipares excluent une 

différence de format au stade adulte, entre brebis des deux lignées. Ces éléments nous 

permettent donc d’écarter une différence de croissance entre lignées.  

Il convient de rappeler que la mise à la reproduction de ces brebis s’est effectuée en dehors de 

toute infestation parasitaire. Les brebis ont été parasitées puis déparasitées avant la mise à la 

reproduction : il est donc très peu probable que cette infestation ait pu avoir un impact direct 

sur la prolificité spécifique des brebis des deux lignées. En effet, les follicules primordiaux sont 

formés durant la période fœtale donc bien antérieure à l’infestation, et un cycle œstral dure 

environ 17 jours chez la brebis, durant lequel 2 à 4 vagues folliculaires se succèdent tous les 4 

à 8 jours (Scaramuzzi et al. 2011). Nous ne disposions pas des données de notes d’état corporel 

qui nous auraient permis d’objectiver une éventuelle différence entre les brebis des deux 

lignées. En effet, une réponse différente à l’infestation chez les deux lignées pourrait influencer 

l’état corporel des animaux (Roeber, Jex, et Gasser 2013) et impacter la folliculogenèse ainsi 

que le taux d’ovulation (Scaramuzzi et al. 2011). En revanche, nous disposions des données de 

poids, qui ne montraient pas de différence entre les deux lignées. 

Finalement, ces résultats suggèrent à priori que la lignée sélectionnée sur sa résistance aux 

strongles ait une prolificité plus élevée que la lignée sensible, en première mise bas, en 

génération G2, et en conditions expérimentales, notamment hors période d’infestation.  

 

Différence de taille de portée selon la génération 

Nous avons observé une moindre prolificité des brebis de la génération G1, notamment 

comparées aux brebis de la génération G0 (respectivement une moyenne de taille de portées de 

2,51 et 2,10 pour les brebis des générations G0 et G1). 

Une raison pouvant expliquer ces différences est la saison de mise à la reproduction. En effet, 

si la totalité des brebis de la génération G0 (et G2) ont mis bas en hiver et au printemps 

(correspondant à une mise à la reproduction en saison sexuelle), en revanche 21% (9/33) des 

brebis de la génération G1 ont mis bas en automne (donc en contre-saison sexuelle) où la 
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prolificité est réputée moindre par rapport à la saison sexuelle (Thériault et al. 2011). Les brebis 

de la génération G1 ont également mis bas en moyenne à un âge plus jeune que les brebis de la 

génération G0, (respectivement 703+/-113 jours et 855+/-89 jours), et même si les différences 

d’âge prenant en compte les écart-types sont faibles, il est possible que ce paramètre explique 

en partie de telles différences de prolificité. La campagne (année de mise à la reproduction) 

pourrait également jouer un rôle sur la prolificité via les conditions météorologiques. En effet, 

des études se sont intéressées à l’effet du stress thermique sur la fertilité et la survie 

embryonnaire, montrant que ces paramètres sont diminués en cas d’exposition à des 

températures supérieures à 32°C autour de la période de l’œstrus (pour les brebis) et 14 à 50 

jours avant (pour les béliers) (van Wettere et al. 2021). Le site de météofrance n’a cependant 

pas enregistré de températures supérieures à 30°C durant les périodes de reproduction 

correspondantes. Enfin, bien qu’on ne l’ait pas objectivée, on suppose une augmentation de la 

consanguinité entre les brebis des générations G0 et G1, qui pourrait contribuer à détériorer la 

prolificité (Belkheir et al. 2019). Néanmoins, dans ce cas, on devrait observer une prolificité 

réduite également pour les brebis de la génération G2, ce qui n’est pas le cas ici, et qui nous 

conduit à pondérer l’effet d’une possible consanguinité des individus.  

Contrairement aux observations ayant conduit à la réalisation de cette étude, il n’a été noté 

aucune différence significative de la différence de prolificité entre brebis des générations G2 et 

brebis des deux autres générations. Or, les brebis de la génération G2 ont été conduites pour la 

plupart en insémination artificielle (92% = 83/90 des brebis G2). De plus, les brebis de la 

génération G2 ont été mises à la reproduction plus jeunes que les autres brebis (âge moyen des 

G2 à la première mise bas 467 +/- 74 jours), et on suppose également que la consanguinité est 

plus élevée chez ces brebis. Il convient donc d’interpréter cette absence de différence 

significative entre la génération G2 et les autres générations avec prudence, étant donné que la 

bibliographie montre généralement une baisse de la prolificité quand les individus sont mis à la 

reproduction jeunes (González-García et Hazard 2016) et quand le taux de consanguinité 

augmente (Belkheir et al. 2019). Ces différences de conduite de la reproduction de la génération 

G2 pourraient masquer une réelle différence de prolificité entre les générations, en sous 

estimant la prolificité des brebis de la génération G2.  
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Conclusion partielle 

La lignée sélectionnée sur sa résistance aux strongles semble avoir une prolificité plus élevée 

que la lignée sensible, en première mise bas, en génération G2, et en conditions expérimentales, 

notamment hors période d’infestation. Cette différence est possiblement liée à la plus forte 

divergence d’index de résistance aux SGI entre les lignées en génération G2. 

L’effet de la génération sur la taille des portées en première mise bas, marqué entre les 

générations G0 et G1, pourrait être expliqué par la saison de mise à la reproduction. Il convient 

d’interpréter l’absence de différences de la génération G2 avec les autres générations au regard 

des différences d’âge à la mise bas et de mode de reproduction.  

 

 

 

1.2. Deuxième mise bas 

En deuxième mise bas, on s’affranchit des différences entre générations concernant l’âge à la 

mise à la reproduction, puisqu’en théorie, la croissance est quasiment achevée (âge moyen de 

668+/- 94 jours pour les G2, 762+/-7 jours pour les G1 et 935+/-8 jours pour les G0, et des 

données de la littérature affirment que la croissance s’achève vers 20-24 mois selon les races 

(Lemelin et al. 1992). En revanche, 97% des brebis de la génération G0 et la totalité des brebis 

de la génération G2 ont été mises à la reproduction pour une mise bas en hiver (saison sexuelle), 

alors que la totalité des brebis de la génération G1 ont été conduites pour une mise bas en 

automne (contre-saison sexuelle).  

La prolificité moyenne en deuxième mise bas obtenue dans la population constituée des brebis 

issues des lignées divergentes (la totalité était âgée de plus de 19 mois) était de 2,25+/-0,69 

agneaux par portée. En comparaison, la prolificité des brebis enregistrées par le contrôle de 

performances après 19 mois (correspondant à 93% de multipares), sur œstrus naturel ou induit, 

était de 2,15 en 2017 (sur un effectif de 22 168 brebis). La différence, moins marquée qu’en 

première mise bas (cf supra), peut être expliquée par les mêmes raisons invoquées ci-avant.  

De manière générale, dans la population générale comme pour chaque génération, les valeurs 

de prolificité en deuxième mise bas sont inférieures aux valeurs en première mise bas, ce qui 

n’est pas cohérent avec les données de la littérature (Castonguay 2018). L’intervalle avec la 

mise à la reproduction précédente est légèrement différent suivant les générations 

(respectivement 329+/-74 jours, 335+/-44 jours et 396+/-16 jours pour les G0, G1 et G2). Pour 
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les générations G0 et G1 notamment, cet intervalle est inférieur aux recommandations usuelles 

(de 370 à 380 jours d’après Duval et al. 1995), ce qui aurait pu engendrer une éventuelle 

dégradation de la prolificité en deuxième mise bas chez ces brebis.  

 

Différences de taille de portée selon la lignée 

Comme en première mise bas, il semble que, dans la population générale sans distinction de la 

génération, les brebis de la lignée R soient plus prolifiques que les brebis de la lignée S en 

deuxième mise bas, et que ce constat soit principalement dû aux brebis de la génération G2. Les 

hypothèses identiques concernant l’effet de la divergence des lignées sur la prolificité peuvent 

être avancées. En deuxième mise bas, on peut écarter l’hypothèse d’allocation préférentielle 

des ressources selon la lignée pour la croissance. De même, le fait que la totalité des animaux 

aient été conduits en lutte naturelle (versus insémination artificielle pour la plupart des animaux 

G2 en première mise bas) rend peu probable l’hypothèse que l’un des deux modes de 

reproduction induise une différence de prolificité entre lignée. Reste donc l’hypothèse d’une 

seule différence de prolificité associée à l’index de résistance aux strongles gastro-intestinaux, 

exacerbée en génération G2 du fait de la divergence plus importante des lignées.  

 

Différences de taille de portée selon la génération 

De même qu’en première mise bas, la différence de prolificité est significative entre brebis des 

générations G0 et G1. Les hypothèses identiques peuvent être avancées concernant la saison de 

mise à la reproduction, puisque la totalité des brebis de la génération G1 ont mis bas en contre-

saison et la quasi-totalité des brebis de la génération G0 ont mis bas en saison sexuelle, ce qui 

peut expliquer que ces dernières aient été significativement plus prolifiques (taille moyenne des 

portées 2,39 contre 1,97 pour les brebis G1). Néanmoins, aucune différence significative n’a 

été notée entre les brebis de la génération G2, qui ont été conduite en saison sexuelle, et les 

brebis de la génération G1 ou G0. Les valeurs moyennes ajustées montrent une prolificité des 

brebis de la génération G2 plus faible (2,18) que les brebis de la génération G0 et plus élevée 

que les brebis de la génération G1, tout comme en première mise bas. Or, en première mise bas, 

des facteurs importants (âge plus faible notamment) nous avaient conduit à penser que la 

prolificité des brebis G2 ait pu être sous-estimée, ce qui ne semble pas être le cas à la vue des 

résultats. 
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Cette différence de prolificité entre les brebis de la génération G0 et les autres, les brebis de la 

génération G0 étant en moyenne plus prolifiques, convient d’être interprétée au regard des 

réformes réalisées entre la première et la deuxième mise à la reproduction. En effet, 29 brebis 

n’ont pas été mises à la reproduction une deuxième fois. Parmi elles, 13 brebis de la génération 

G0, dont 1 vide, de prolificité moyenne de 2,5 (soit environ la valeur de prolificité globale des 

brebis de la génération G0 en première mise bas) ; 6 brebis de la génération G1, dont 1 vide, de 

prolificité moyenne de 2,16 (soit légèrement supérieure à la moyenne de la génération en 

première mise bas de 2,10) ; et 9 brebis de la génération G2, de prolificité moyenne de 2,3 (soit 

la valeur de prolificité globale des brebis de la génération G2 en première mise bas). Etant 

donné les effectifs faibles, et les valeurs moyennes de prolificité des brebis réformées très 

proches des valeurs moyennes de la population d’origine, il est très peu probable que la réforme 

ait entrainé ou augmenté les différences de prolificité entre les générations G0 et G1 observées 

en deuxième mise bas.  On peut donc écarter l’hypothèse d’un effet de la réforme sur les 

différences de prolificité observées.   

 

Conclusion partielle 

Ces résultats confirment les résultats obtenus en première mise bas et nous permettent d’avancer 

que seul le critère de résistance aux SGI expliquerait les différences de prolificité observées au 

sein de la génération G2.  

Les différences entre générations, malgré des changements de conduite et l’âge plus avancé des 

brebis, nous orientent vers un effet de la génération sur la prolificité, indépendant des critères 

de conduite et âge à la mise à la reproduction.  

 

 

1.3. Tout rang de mise bas confondu, et multipares uniquement 

Au total, seules les brebis des générations G0 et G1 ont mis bas 3 fois ou plus, et seules les 

brebis de la génération G0 ont pu mettre bas 5 fois ou plus (max 6 fois). Respectivement ont 

été enregistrées 38 et 24 mises bas de rang 5 et 6 (uniquement des brebis de la génération G0 

en automne), et 105 et 72 mises bas de rang 3 et 4 (uniquement des brebis des générations G0 

en automne ou hiver, et G1 en automne). Par conséquent, les différences observées chez les 

multipares de toutes générations, en comparaison avec les résultats en première et deuxième 



88 
 

mise bas seraient plutôt dues à un effet des générations G0 et G1, qu’un effet de la génération 

G2 ; et /ou alors une dilution des effets de G2 par les générations G0 et G1. 

Les résultats montrent une différence de prolificité entre générations, ce quel que soit mode de 

reproduction des brebis de la génération G2 (insémination artificielle ou lutte naturelle), et la 

saison de reproduction des générations G0 (automne, hiver, printemps) et G1 (automne ou 

hiver) : les brebis de la génération G0 sont plus prolifiques que celles de la génération G1. Ces 

conclusions confirment et complètent celles obtenues en première et en deuxième mise bas, et 

permettent d’introduire la notion de variation interindividuelle de la prolificité, ainsi que sa 

légère répétabilité.  

 

 

Conclusion partielle – taille des portées des lignées divergentes 

En première et en deuxième mise bas, une différence significative de la taille des portées a pu 

être notée entre les deux lignées, en faveur de la lignée R, et semble imputable à une forte 

différence de prolificité entre les lignées au sein de la génération G2, probablement en lien avec 

la plus forte divergence des lignées. Lorsqu’on introduit la notion de mises bas successives, on 

dilue sans doute l’effet propre à la génération G2, étant donné que celles-ci n’ont pas mis bas 

plus de deux fois, et on perd la significativité de l’effet de la lignée. En revanche, un tel modèle 

permet de quantifier la répétabilité liée à l’individu, et permet également de montrer que la 

campagne-saison a probablement un effet assez faible dans la valeur de la prolificité, comparé 

à l’effet de l’individu en lui-même. Un tel modèle montre également un effet de la génération, 

et notamment une différence entre G0 et G1, en faveur de la première.  
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2 – Réussite à la mise à la reproduction des lignées divergentes 

 

2.1. Première mise à la reproduction 

La réussite à la première mise à la reproduction des brebis issues des lignées divergentes était 

en moyenne de 0,85+/-0,35, ce qui correspond aux valeurs de fertilité en œstrus naturel 

recensées par l’Organisme de Sélection (en moyenne supérieur à 0,85 sans distinction de la 

parité d’après site de l’OS Romane). 

 

Fertilité selon la lignée dans la population générale et intra génération 

Une différence significative de fertilité était observée entre brebis des lignées R et S au sein de 

la génération G0, en faveur des brebis de la lignée R. La divergence des lignées est pourtant la 

moins importante dans la génération G0 (index moyen de -0,63 et 0,63 pour les brebis de la 

lignée R et S respectivement, contre -1,21 et 1,17 par exemple au sein de la génération G2). 

Nous avons mentionné plus haut des particularités des brebis de cette génération G0, qui 

pourraient éventuellement expliquer un comportement différent des brebis des deux lignées au 

sein de la génération G0 : âge tardif à la mise à la reproduction, conduite en saison sexuelle. 

Mais ces paramètres ne suffisent pas à expliquer avec certitude ces différences de résultats. Il 

est également possible à l’inverse que les particularités liées aux générations G1 et G2 (âge plus 

précoce, conduite en partie en contre-saison pour les G1 et en insémination artificielle pour les 

G2) aient conduit à « gommer » d’éventuelles différences de fertilité existantes entre les deux 

lignées au sein de ces deux générations.  

 

Fertilité selon la génération 

Les valeurs de fertilité sont significativement différentes entre les générations, et en faveur des 

brebis de la génération G2. Or, étant donné la divergence des lignées, on suppose un taux de 

consanguinité plus important au sein de la génération G2 (bien que non objectivé), donc on 

s’attendrait à avoir une fertilité dégradée pour les individus de cette génération (Belkheir et al. 

2019). De plus, les individus de la génération G2 ont été mis à la reproduction en moyenne plus 

jeunes que les individus de la génération G1 (âge moyen des G1 et G2 à la première mise à la 

reproduction de 481+/- 8 jours et 303+/- 8 jours), ce qui n’est pas cohérent avec les résultats 
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obtenus (González-García et Hazard 2016). Par ailleurs, les brebis de la génération G2 ont eu 

une insémination artificielle en première mise à la reproduction, contrairement aux autres 

brebis, ce qui est généralement source de fertilité dégradée (Raynal et Houdeau 2004). En 

revanche, 21% (9/33) des brebis de la génération G1 ont été mis à la reproduction en contre 

saison sexuelle, contrairement aux brebis de la génération G2, ce qui pourrait expliquer les 

meilleurs résultats de fertilité obtenus pour cette génération (Thériault et al. 2011).  

 

2.2. Deuxième mise à la reproduction 

La réussite à la deuxième mise à la reproduction des brebis issues des lignées divergentes était 

en moyenne de 0,88+/-0,32, correspondant aux valeurs enregistrées pour la race Romane (cf 

supra) et supérieures aux valeurs obtenues en première mise bas (0,85+/-0,35, cf supra). 

La fertilité des agnelles en première mise à la reproduction est souvent plus faible que celle des 

brebis adultes (Castonguay 2018), ce qui est cohérent avec les valeurs obtenues. De plus, parmi 

les 29 brebis non mises à la reproduction une deuxième fois (cf supra), on compte une brebis 

de la génération G0, lignée S, et une brebis de la génération G1, lignée R, vides lors de la 

première mise à la reproduction ; ainsi que 4 brebis de la génération G0, lignée S, dont la mise 

bas avait été notée difficile. Une mise bas notée difficile peut correspondre à une dystocie et/ou 

un problème métabolique, et peut affecter la fertilité de la brebis (Bani Ismail 2017) (par des 

lésions utérines ou vaginales, une perte d’appétit occasionnant une baisse de l’immunité et une 

augmentation du risque infectieux, un problème métabolique etc…). La réforme de ces brebis 

a donc pu donc contribuer à l’augmentation constatée de la fertilité. 

En deuxième mise à la reproduction, aucune différence significative n’a été notée, ni entre les 

lignées, ni entre les générations, ni entre lignées au sein de chaque génération. Et ce malgré des 

différences de saison entre les générations (la quasi-totalité des brebis de la génération G0 ont 

été conduites en saison sexuelle, la totalité des brebis de la génération G1 ont été mises à la 

reproduction en contre-saison, et la totalité des brebis de la génération G2 ont été conduites en 

saison sexuelle).  

De plus, l’intervalle avec la mise à la reproduction précédente est légèrement différent suivant 

les générations (respectivement 329+/-74 jours, 335+/-44 jours et 396+/-16 jours pour les G0, 

G1 et G2). Pour les générations G0 et G1 notamment, cet intervalle est inférieur aux 

recommandations usuelles (de 370 à 380 jours d’après Duval et al. 1995), ce qui aurait pu 

engendrer une éventuelle dégradation de la fertilité en deuxième mise bas chez ces brebis.  
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Conclusion partielle – réussite à la mise à la reproduction des lignées divergentes 

Le taux de réussite des brebis issues des lignées divergentes, en première comme en deuxième 

mise bas, correspond au taux de fertilité moyen enregistré par l’organisme de sélection pour la 

race Romane.  

En première mise à la reproduction, la différence de réussite était significative entre brebis des 

différentes lignées au sein de la génération G0, en faveur des brebis de la lignée R, sans que ce 

résultat puisse être expliqué par les conditions de mise à la reproduction. Toutes lignées 

confondues, une différence significative a également été notée entre générations, en faveur de 

la génération G2, et malgré des facteurs imposés aux G2 conduisant à penser que leur fertilité 

ait pu être sous-estimée (insémination artificielle, âge précoce, taux de consanguinité).  

En deuxième mise à la reproduction, bien que les G0 et G2 aient été conduites en saison sexuelle 

et pas les G1, aucune différence significative de fertilité n’a été notée, ni entre générations ni 

selon la lignée, suggérant que les différences observées en première mise à la reproduction 

soient artéfactuelles (dues à la particularité que constitue la première mise à la reproduction, ou 

encore à un stress non identifié), ou alors si elles existent, s’effacent lors de la deuxième mise 

à la reproduction.  

 

Conclusion : prolificité et fertilité des lignées divergentes 

Un effet génération, indépendant ou concomitant des effets environnementaux et de conduite, 

semble prégnant pour expliquer les différences de prolificité et fertilité observées. En 

particulier, quelle que soit la parité, les brebis de la génération G0 sont plus prolifiques ; et en 

première mise à la reproduction, les brebis de la génération G2 sont plus fertiles. Ces deux 

paramètres de reproduction semblent donc indépendants concernant ces deux populations. En 

revanche, les brebis de la génération G1 cumulent une moindre performance reproductive.  

Un effet de la lignée est observé au sein de la génération G2 concernant la prolificité, quelle 

que soit la parité ; et au sein de la génération G0 concernant la fertilité, en première mise à la 

reproduction. Là encore, ces deux paramètres semblent indépendants. Dans les deux cas, les 

résultats sont en faveur de la lignée résistante.  
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3 – Spécificités des lignées divergentes étudiées et perspectives futures à la lumière des 

données de la littérature 

 

3.1. Spécificités en lien avec le mode de sélection et le patrimoine génétique des 

brebis des lignées divergentes 

La sélection des brebis pour la constitution des lignées divergentes a été réalisée sur des 

individus relativement jeunes (3 à 6 mois). En comparaison, la sélection d’animaux pour les 

mêmes critères dans d’autres races, notamment laitières (ex : la race Basco-Béarnaise) en centre 

de sélection se réalise plutôt vers l’âge de 1 an. La raison de sélectionner les brebis de race 

Romane à un âge si précoce est le fait que cette race soit sélectionnée sur des caractères de 

croissance notamment. De ce fait, les animaux entrent en station de contrôle au sevrage à l’âge 

de 3 mois environ, et en sortent vers l’âge de 6 mois pour être vendus, et la sélection s’effectue 

durant ce laps de temps. Or, des études de comptage d’excrétion fécale après infestation 

expérimentale d’agneaux de race Mérinos issus de lignées divergentes pour la résistance à H. 

contortus âgés de 3 à 7 mois (Woolaston et Piper 1996) ont montré que les individus les plus 

jeunes excrètent de manière générale plus d’œufs dans les fèces que les individus plus âgés. On 

peut penser qu’une sélection aussi précoce (phénotypage vers 3 à 4 mois pour les agneaux de 

la génération G2) ait pu permettre la sélection sur la rapidité des individus à développer une 

réponse immunitaire à l’origine de la réduction d’excrétion d’œufs dans les fèces (Lacroux et 

al. 2006), de manière différentielle entre les trois générations. Il est possible que la distinction 

des individus sur ce paramètre induise également une distinction (fortuite) sur d’autres 

paramètres, tels que des paramètres de croissance (bien que la capacité à la croissance ait peu 

d’effet sur la réponse immunitaire en conditions nutritionnelles correctes d’après Doeschl-

Wilson et al. 2009) ou de reproduction.  Ceci pourrait expliquer les différences de prolificité 

observées dans la génération G2 entre les brebis des deux lignées.  

 

Par ailleurs, la constitution des lignées par accouplements entre individus de phénotype extrême 

concernant leur résistance aux strongles a probablement contribué à augmenter le taux de 

consanguinité au sein de chaque lignée, et ce au fil des générations. Or, l’augmentation du taux 

de consanguinité dans une population conduit généralement à une dégradation des paramètres 

reproducteurs, notamment la fertilité et la prolificité (Belkheir et al. 2019).  

De plus, des études ont montré que des régions génomiques soumises à de fortes pressions de 

sélection (pour des qualités bouchères ou de prolificité par exemple) se caractérisaient par une 
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réduction de la diversité génétique et l’augmentation de séries d’homozygoties. Dans les races 

ovines étudiées, de nombreux gènes, certains encore non identifiés, résident dans les régions 

ciblées par la sélection. Certains de ces gènes sont supposés concerner la résistance aux 

nématodes ou la fertilité (Purfield et al. 2017). Il est donc possible qu’à l’inverse, la sélection 

pour la constitution des lignées divergentes, sur la base de la résistance aux nématodes, ait 

conduit à la sélection concomitante de certains paramètres de reproduction (notamment la 

prolificité), et qu’en parallèle, le taux de consanguinité ait augmenté et biaise les résultats de 

fertilité et de fécondité entre générations et lignées. Le calcul du taux de consanguinité et son 

intégration dans les modèles étudiant la prolificité et la fécondité permettraient sans doute 

d’objectiver un éventuel effet de ce paramètre.  

 

3.2. Spécificités en lien avec la conduite des brebis des lignées divergentes 

Il serait intéressant de réitérer l’expérience en conditions d’infestations pendant la 

folliculogenèse, et notamment pendant la période de recrutement des follicules et pendant la 

période de fécondation, soit au moins la durée d’un cycle œstral (Scaramuzzi et al. 2011). En 

effet, il est admis que la réponse à l’infestation met en jeux des mécanismes immunitaires très 

coûteux en énergie et en protéines. A titre d’exemple, le coût supplémentaire dû à l’infestation, 

en énergie et en protéines métabolisables, a été estimé à 4 et 5% (Liu et al. 2005) chez des 

lignées de race Mérinos sélectionnées pour leur résistance aux strongles gastro-intestinaux et 

âgées de moins de 18 mois. Il est également admis qu’il existe trois fonctions biologiques 

fondamentales dans lesquelles les êtres vivants investissent de l’énergie : la croissance, la 

reproduction et la survie (A. Wang, Luan, et Medzhitov 2019). Dans ce cas présent, en 

conditions de non infestation, les brebis doivent répartir leurs ressources entre la fin de leur 

croissance pour certaines, et la reproduction. En conditions d’infestations, la présence du 

parasite nécessite de répartir différemment les ressources. En particulier, les brebis de la lignée 

R devraient allouer des ressources pour la réponse immunitaire, tandis que les brebis de la lignée 

S devraient répondre à la spoliation causée par le parasite. Par exemple, il a été montré sur les 

brebis de la génération G1 qu’en période péri-partum, la différence entre les deux lignées en 

termes de résistance au parasite n’était plus significative. Une telle expérimentation en 

conditions d’infestation pourrait donc, en comparaison avec les présents résultats, permettre 

d’explorer une éventuelle allocation préférentielle des ressources pour la fonction de 

reproduction ou pour la fonction de résistance aux parasites chez des individus parasités, ce au 

sein de chaque lignée.  
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Par ailleurs, si les brebis des lignées divergentes ont été conduites de manière similaire 

concernant l’alimentation et le logement, en revanche il est possible qu’elles aient eu des 

besoins différents, en lien avec leur lignée, au fil des « épreuves » traversées (infestations dans 

le jeune âge, conditions thermiques, mises à la reproduction). A titre d’exemple, une étude a 

montré une corrélation positive entre taille et poids, et résistance aux SGI chez des brebis de 

race Soay (A. D. Hayward et al. 2010, cf paragraphe suivant). Ainsi, il est possible que l’état 

corporel ait changé au cours de la vie de ces brebis, et ce de manière différentielle entre les 

générations et les lignées. Or, des études ont montré une corrélation génétique modérée mais 

favorable entre l’accrétion des réserves corporelles ou leur mobilisation, et les performances de 

reproduction, en particulier la prolificité et le poids de la portée et des agneaux à la naissance 

et au sevrage (Macé et al. 2019). Aussi, il peut être intéressant de mesurer régulièrement les 

notes d’état corporel des brebis, tel que fait en routine dans certains élevages, ou encore 

l’épaisseur de gras dorsal par échographie, afin de pouvoir objectiver la dynamique des réserves 

corporelles de ces brebis, et éventuellement établir un lien avec la lignée des individus, et leurs 

paramètres de reproduction.  

 

 

3.3. Données de la littérature concernant l’allocation préférentielle des 

ressources chez des individus sélectionnés sur une performance spécifique 

 

Par analogie avec l’étude menée dans le cadre de cette thèse, des données de la littérature traitent 

des performances de certaines lignées sélectionnées sur une autre performance, mettant en relief 

la notion d’allocation des ressources entre différentes fonctions biologiques. Si des données 

sont disponibles concernant des performances de lignées ovines sélectionnées sur leur 

résistance aux SGI, il nous a semblé intéressant de comparer ces données à d’autres études 

concernant des fonctions biologiques et espèces différentes.  

 

3.3.1. Données sur des lignées ovines sélectionnées pour leur résistance au 

parasitisme gastro-intestinal 

Un certain nombre de publications se sont attachées à étudier une population sauvage d’ovins 

de race Soay, naturellement résistante aux SGI.  
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Une étude s’est intéressée à l’expression de la résistance aux SGI chez ces brebis (A. D. 

Hayward et al. 2010). Les auteurs ont analysé des données longitudinales sur une durée de 20 

ans. Les résultats ont montré que l’expression de la résistance des individus dépendait d’un effet 

maternel, objectivé par la taille de la portée et l’âge de la mère. Par ailleurs, ils ont également 

montré qu’il existait des changements spécifiques à l’âge, en termes de résistances au parasite, 

associés, chez les mâles, à la taille de la portée d’origine, alors que ces mêmes effets chez les 

femelles étaient influencés par les taux d’infestations parasitaires dans leur jeune âge. Les 

auteurs concluent que les évènements qui ponctuent la vie des individus au cours de leur 

développement peuvent avoir une influence sur les performances notamment de résistance aux 

SGI, de manière immédiate ou différée dans le temps, et pourraient également influencer le 

vieillissement des individus.  

Le chargement en parasite (augmentation du comptage d’excrétion fécale) chez ces brebis 

sauvages semble augmenter avec l’âge des individus (Adam D. Hayward et al. 2009). 

Néanmoins, les auteurs expliquent cette augmentation par l’accumulation de stress 

environnementaux, plus que par le seul effet de l’âge. 

Une corrélation positive entre résistance aux SGI (excrétion fécale) et taille corporelle 

(longueur de la patte arrière et poids des individus) a également été montrée (Coltman et al. 

2001). Cette corrélation, observée chez les deux sexes, suggère que les fonctions de croissance 

et de résistance aux SGI ne font pas l’objet d’une compétition de ressources dans cette 

population, mais qu’au contraire les individus les plus résistants ont des performances de 

croissance supérieures.  

Le succès reproducteur des individus résistants était diminué (Adam D. Hayward et al. 2014). 

Si cette association semblait évidente chez les mâles, en revanche chez les femelles, 

l’association était significative seulement chez les individus de poids corporel le plus élevé, 

suggérant un compromis plus complexe, à trois niveaux (reproduction-immunité-croissance). 

Les auteurs ont émis des hypothèses concernant l’allocation des ressources en protéines, 

notamment chez les femelles, entre anticorps, descendance (fœtus, lactation) et maintien du 

poids corporel. Certains individus investissent les protéines disponibles dans les anticorps et le 

maintien du poids corporel, au détriment des agneaux, d’autres non.  

 

Des études ont été menées sur des lignées de race Mérinos sélectionnées sur leur résistance à 

H. contortus (Eady, Woolaston, et Barger 2003). Les résultats montrent que les deux lignées 

étudiées, une résistante et l’autre contrôle (population non sélectionnée sur la résistance aux 
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strongles) avaient des performances différentes concernant la toison en conditions d’infestation 

naturelle et en condition de non infestation (en défaveur de la lignée résistante).  

 

Des études ont également été menées sur des lignées divergentes de race Romney sélectionnées 

sur leur résistance aux nématodes intestinaux, en conditions d’infestation naturelle (Morris et 

al. 1997, Morris et al. 2000). Il a été noté un nombre significativement plus important d’agneaux 

sevrés chez les brebis de la lignée résistante. En revanche, il est rapporté une diminution 

significative du gain de poids et une augmentation des signes de diarrhée chez les agneaux, 

ainsi qu’une diminution du poids de la toison chez les individus de 1 an et les brebis de la lignée 

résistante, comparé aux individus de la lignée sensible.  

 

Des études ont également concerné des lignées divergentes de brebis de race Pérendale 

sélectionnées sur leur résistance aux strongles gastro-intestinaux dans le jeune âge (après 

sevrage) (Morris et al. 2005). Exposés aux SGI de manière identique, les animaux de la lignée 

S avaient un poids corporel plus important et une toison plus lourde que les animaux de la lignée 

R, alors que les signes de diarrhée étaient plus importants chez les individus de la lignée R.  

 

Une étude sur des ovins de Race Malpura sélectionnés sur leur résistance à H. contortus 

(Swarnkar et al. 2009) a montré que les performances (poids corporel, rendement de la toison, 

taux de réforme) étaient similaires entre les deux lignées même en conditions d’infestation.  

 

Enfin, une étude s’est intéressée à la modélisation de la capacité de réponse de l’hôte à un 

parasite (au sens large), selon l’interaction entre les capacités génétiques de l’hôte pour la 

croissance ou la résistance aux parasites, et l’environnement nutritionnel (Doeschl-Wilson et 

al. 2009). Le modèle montre que si la disponibilité en nutriments est élevée, les hôtes ont de 

meilleures capacités de croissance et vont grandir plus vite sous challenge parasitaire, et les 

résistants auront une meilleure réponse immunitaire. La capacité de résistance a peu d’effet sur 

la croissance atteinte. En cas de rareté des nutriments, la croissance achevée et la réponse 

immunitaire dépendent simultanément de la capacité de croissance et de la résistance aux 

pathogènes. Une capacité de croissance plus élevée serait délétère pour la capacité de l’individu 

à gérer un pathogène, et la résistance pourrait réduire la croissance sur le court terme.  
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Conclusion partielle  

Ces résultats suggèrent qu’il serait souhaitable de réaliser des investigations supplémentaires 

sur les brebis Romane, prenant en compte notamment d’autres paramètres concernant les 

brebis : poids et taille des individus, qualité et poids de la toison, mais aussi qualités 

maternelles, indirectement objectivables via le suivi de croissance des agneaux, et la capacité 

de la mère à amener une portée vivante jusqu’au sevrage. Il serait intéressant d’étudier ces 

paramètres dans différentes conditions, notamment infestation naturelle ou artificielle, non 

infestation, restrictions alimentaires ou alimentation ad libitum, et sur un laps de temps plus 

long. 

 

 

3.3.2. Données sur des lignées sélectionnées pour d’autres paramètres 

De même que la sélection de lignées sur leur résistance aux parasites intestinaux, certaines 

lignées ont pu être soumises à une sélection sur une fonction biologique particulière (poids, 

résistance à une maladie, qualité du lait…). De même que dans l’étude dont cette thèse a fait 

l’objet, des paramètres de production ont pu être évalués sur ces lignées. La relation éventuelle 

entre sélection pour une fonction et ces paramètres peut être mise en parallèle avec les relations 

établies dans ce travail de thèse entre résistance aux SGI et paramètres de reproduction. 

 

Sélection sur le poids des brebis (Michels, Decuypere, et Onagbesan 2000) 

Cette étude s’est intéressée à la sélection ovine sur la base du poids corporel ou taux de 

croissance. Les auteurs se sont demandé si une telle sélection, comparée à la sélection sur des 

critères de reproduction seuls, pourrait être une source importante de variations des corrélations 

génétiques au sein d’une même race entre poids corporel des brebis et prolificité. En effet, dans 

certaines races ovines seulement, il existe une corrélation positive entre poids des brebis et taux 

d’ovulation ; cependant les effets du score corporel au moment de l’accouplement sur la 

prolificité ne font pas l’objet d’un consensus. Dans certains cas, des interactions entre le 

génotype et l’environnement ont été observés.  

Des effets pourraient donc exister entre sélection sur la base du poids corporel des brebis, et 

prolificité, mais semblent largement dépendre de la race et de l’environnement.  

Dans le cadre de cette thèse, s’intéressant à une race en particulier, la sélection sur la résistance 

aux SGI semble avoir joué un rôle sur la prolificité mais pas sur le poids des brebis, corroborant 
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que le lien entre prolificité et poids des brebis dépend probablement d’autres effets, et 

notamment de l’effet de l’environnement.  

 

Sélection sur la réponse à certaines maladies / parasites chez des ovins et bovins  

Les réponses de lignées ovines et bovines à certaines infections ont été étudiées (Morris 1998) 

: eczéma facial (vaches laitières), dermatophilose (moutons), tiques (bovins allaitants). En 

revanche, si les réponses des différentes lignées en termes de résistance et de susceptibilité à 

l’infection prise en compte ont été étudiées, les autres paramètres de production, notamment de 

reproduction, n’ont pas été pris en compte dans ces études. 

 

Il existe des races de bovins dont certains individus sont génétiquement tolérants ou résistants 

aux trypanosomes et qui ont fait l’objet de plusieurs études (Roelants et al. 1987, Holt et al. 

2016, Rajavel et al. 2020). Les mécanismes génétiques et les processus biologiques sous-jacents 

sont néanmoins encore en cours d’investigation. 

 

Il existe également des bovins génétiquement résistants aux tiques (de Castro et al. 1991). Des 

mécanismes immunologiques ont été mis en évidence en infestation expérimentale (Abdul-amir 

et Gray 1987). Il semble que dans certaines races, la présence d’une robe lisse, par opposition 

à une robe à poils longs ou bouclés, fasse partie d’un des mécanismes de résistance (Marufu et 

al. 2011).  

Une étude a comparé un modèle épidémiologique des conséquences de la présence d’individus 

résistants aux tiques (Boophilus microplus), dans une population (Barger 1989) à un modèle 

basé sur la résistance aux SGI chez les brebis, et encourage à augmenter le nombre d’individus 

résistants dans les deux cas.  

En revanche, il semble que la résistance des brebis à Ixodes ricinus puisse être perdue lors 

d’exposition à une forte infestation naturelle, ou bien lors de stress environnemental ponctuel 

(nutritionnel, conditions saisonnières), par une réorientation de la réponse immunitaire de type 

Th1 vers une réponse de type Th2 (Ogden et al. 2002). Il convient donc, encore une fois, de ne 

pas négliger les facteurs environnementaux dans l’expression de la résistance. 

Sélection sur la qualité du lait chez des chèvres (Rupp et al. 2019) 

Des lignées divergentes de chèvres Alpines ont été sélectionnées sur la base du score de cellules 

somatiques. Les caractères de production de lait (quantité, matières grasses et protéiques) 
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étaient similaires dans les deux lignées. 20 chèvres de chaque lignée ont été challengées avec 

H. contortus, et les résultats de cette infestation (taux d’hématocrite et comptage d’excrétion 

fécale) étaient identiques dans les deux lignées, suggérant que la résistance aux mammites et 

aux nématodes gastro intestinaux sont sous régulation génétique indépendante chez les chèvres 

de race Alpine.  

Dans le cadre de ce travail de thèse s’intéressant à une race ovine allaitante, il est difficile 

d’évaluer la qualité du lait des brebis. En revanche, un tel travail serait possible avec une race 

ovine laitière soumise à un travail de sélection sur la résistance aux SGI (exemple : races 

Manech ou Basco-Béarnaise). 

 

Sélection sur la fonction de croissance versus fonction immunitaire chez des volailles (Most 

et al. 2011) 

Cette méta analyse a étudié le compromis entre croissance et fonction immunitaire, chez des 

lignées de volailles (dindes, poulet) issues de sélection divergente pour la croissance (masse 

corporelle) ou sur un aspect de fonction immunitaire. Dans le contexte actuel prégnant de 

réduction de l’utilisation des antibiotiques en élevage, la question posée était de savoir si la 

sélection d’animaux pour une croissance rapide a pu, de manière non intentionnelle, résulter en 

une réduction de la fonction immunitaire. Les lignées sélectionnées pour la croissance ont une 

diminution significative et sévère de la fonction immunitaire. Aucune différence n’a été trouvée 

entre les effets sur l’immunité cellulaire ou humorale, bien que les auteurs soulignent qu’il y ait 

peu de données sur l’immunité cellulaire, et que d’autres études seraient nécessaires. 

Cependant, chez les lignées sélectionnées pour leur immunité, l’effet sur la croissance était 

hétérogène et proche de zéro. Finalement, les auteurs concluent que la sélection pour la 

croissance compromet la fonction immunitaire mais la sélection pour des fonctions 

immunitaires n’affecte pas la croissance de manière significative. Cela corrobore le postulat 

sous-jacent que le coût de la croissance est très élevé comparé au coût de la fonction 

immunitaire, et suggère sur un niveau pratique qu’il peut être possible d’élever des animaux 

performants en termes de croissance, sans détérioration de la fonction immunitaire. La 

résistance aux SGI mettant également en jeu une réponse immunitaire (cf étude bibliographie, 

partie 1), un parallèle peut être fait avec cette étude. 
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Conclusion partielle 

Ces études ouvrent la voie à des possibilités d’investigations multiples concernant les brebis 

Romanes issues des lignées divergentes comme d’autres races ovines. En partant du taux de 

prolificité, il est possible de regarder son éventuelle corrélation avec le poids des brebis, et le 

taux de croissance des agneaux, ce dans chaque lignée. Etant donnée l’hétérogénéité de réponse 

à certaines maladies dans une population, il serait possible d’élargir l’étude à la corrélation entre 

la résistance aux SGI et d’autres maladies (dermatophilose, piétin), tout en prenant en compte 

des paramètres de production (laine, croissance, production et qualité du lait, reproduction). En 

parallèle avec l’étude de Rupp et. al (2019) menée sur des chèvres, il serait intéressant de 

regarder la résistance aux mammites et sa corrélation avec la résistance aux SGI, chez des 

brebis. 

 

 

 

 

3.3.3. Données sur l’allocation de ressources élargies à d’autres espèces et 

fonctions 

Nous pouvons encore élargir la discussion à la notion d’allocation des ressources entre 

différentes fonctions biologiques à l’échelle d’un organisme, hors du cadre de sélection 

expérimentale sur une fonction spécifique. 

La « théorie de l’histoire de vie », développée par Wang, Luan, et Medzhitov (2019), stipule 

que les êtres vivants utilisent différentes stratégies pour optimiser le succès reproducteur face 

aux contraintes imposées par l’environnement. Ces stratégies sont des combinaisons 

spécifiques de caractères d’histoire de vie, tels que taille à la naissance, schéma de croissance 

dans le temps, âge et taille à la maturité sexuelle, fertilité et espérance de vie, qui varient 

considérablement suivant les espèces. Ainsi, les organismes doivent optimiser la distribution 

de ressources limitées, entre trois fonctions biologiques fondamentales, qui sont la croissance, 

la reproduction et les stratégies de survie spécifiques à l’environnement (la survie, ou le 

maintien de l’homéostasie). Un environnement favorable (abondance de nutriments) permet 

l’investissement dans l’anabolisme et dans des processus qui consomment de l’énergie 

(croissance, reproduction). Des conditions défavorables (rareté en nutriments) requièrent la ré 

allocation des ressources disponibles dans du catabolisme spécifique au stress, et dans des 

mécanismes d’économie d’énergie. Quand l’environnement est défavorable, deux types de 

programmes de maintenance peuvent être mis en place : défense et dormance. On entend par 

environnement défavorable l’absence de ressources suffisantes (ex : nutriments) ou la présence 
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de facteurs ayant un impact négatif sur la valeur sélective (prédateurs, pathogènes, toxines). En 

cas de rareté des ressources, le stade de dormance permet de supprimer temporairement les 

fonctions non essentielles, incluant croissance et reproduction. Permettant une économie 

d’énergie, la dormance repose sur le catabolisme, et est généralement associée avec une haute 

résistance au stress environnemental. Le mécanisme de défense se met en place lui aussi au 

détriment de la croissance et la reproduction. Mais celui-ci consomme de l’énergie et repose 

sur l’anabolisme pour fournir une réponse protectrice contre les pathogènes et autres facteurs 

environnementaux hostiles. Un exemple en est la réponse immunitaire (anabolisme).  

 

Le principe d’allocation des ressources pour la croissance, la reproduction et la défense a 

notamment fait l’objet d’un certain nombre d’études basées sur le modèle des plantes. En 

particulier, l’énergie allouée à la reproduction sert à l’élaboration de la masse végétale 

composée des organes reproducteurs (fleurs, fruits, graines). Chez les espèces végétatives, la 

stratégie démographique est souvent différente de celle des mammifères, et nécessite un fort 

compromis entre reproduction et survie, que des études ont tenté de modéliser. Bazzaz et Grace 

(1997) décomposent le coût de la reproduction et de la défense chez les plantes en deux 

niveaux : le coût démographique (réduction de la survie du reproducteur et de sa future 

reproduction) et le coût physiologique (réduction de la croissance végétative qui influence 

indirectement la survie et la reproduction future). Intimement liés dans la nature, ces coûts sont 

souvent dissociés dans les modèles. La reproduction a souvent un coût démographique, et est 

une cause majeure de mort d’un individu chez de nombreuses plantes. Les auteurs soulignent 

la grande variabilité des performances de reproduction entre espèces et intra espèces, composée 

de variations génétiques et de plasticités phénotypiques en lien avec l’environnement. Si le 

passage de la croissance végétative à la reproduction est directement visualisable après atteinte 

d’une certaine masse végétative et le développement des organes de la reproduction, en 

revanche, les auteurs soulignent la plus grande difficulté à estimer l’effort fourni pour la 

reproduction sur le long terme dans le modèle végétal.  

Un parallèle peut être envisagé avec les brebis Romanes issues des lignées divergentes. 

L’infestation par les SGI dans les conditions expérimentales peut être considérée comme un 

coût physiologique susceptible d’influencer indirectement (par spoliation des ressources par le 

parasite, par conséquences indirectes du parasitisme telles que la baisse de prise alimentaire, 

par allocation différentielle des ressources pour la réponse immunitaire) la reproduction. On 

retrouve une variabilité importante des paramètres de reproduction intra espèce (cf partie 
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Résultats : entre lignées, entre générations). En revanche, dans le modèle animal, les mises à la 

reproduction successives et répétées sur plusieurs campagnes permettent une estimation de 

l’effort de reproduction sur le long terme, et notamment avec prise en compte de la parité des 

individus et de leur historique de reproduction. C’est la raison pour laquelle il serait intéressant 

de continuer l’étude des paramètres de reproduction de ces brebis durant les campagnes à venir.  

 

Un autre processus faisant l’objet de nombreuses études concernant l’allocation des ressources 

est le vieillissement, dont la compréhension reste encore incomplète. Un paradigme dominant 

serait que la vieillesse évolue par la compétition entre la demande d’énergie pour la 

reproduction et la maintenance somatique, menant à une lente accumulation de dommages 

cellulaires non réparés. En effet, la reproduction augmente le métabolisme, qui conduit à 

augmenter la production de radicaux oxygénés, qui peuvent contribuer à des dommages 

cellulaires et la senescence. Speakman et Garratt (2014) ont étudié le stress oxydatif (production 

de radicaux oxygénés), comme un coût théorique de la reproduction. Les individus auraient des 

ressources limitées qu’ils peuvent allouer à la reproduction ou la maintenance somatique 

(production contre les effets du stress oxydatif). Les radicaux libres sont produits en directe 

proportion avec l’intensité du métabolisme et sont une conséquence inévitable du 

fonctionnement moléculaire des mitochondries et de la chaine de transport des électrons. Les 

taux élevés de métabolisme qui accompagnent la reproduction conduisent à l’augmentation de 

la production de radicaux libres qui aboutiraient à l’augmentation de la mortalité. 

Paradoxalement, des études ont montré que les individus qui se reproduisaient ont moins ou 

également de stress oxydatif que ceux qui ne se reproduisent pas. Les auteurs soulignent que 

dans de nombreuses études, un facteur couramment négligé est la parité des individus 

reproducteurs, et ils suggèrent un compromis entre allocation des ressources entre protection 

somatique, qui soit plus évident chez des individus reproduits plus tardivement que lors de leur 

première reproduction. 

Cependant, certaines études ont démenti cette théorie en découplant le vieillissement d’un 

compromis entre reproduction et longévité. Une nouvelle théorie est que le vieillissement serait 

plutôt dû à des processus biologiques qui seraient optimisés pour une fonction de début de vie, 

mais qui deviendraient délétères plus tard. Des preuves empiriques supportent de plus en plus 

l’hypothèse qu’une expression génétique suboptimale chez l’adulte peut donner lieu à une 

malfonction physiologique aboutissant à la senescence de l’organisme (Maklakov et Chapman 

2019). Dans plusieurs études sur des mammifères, l’augmentation expérimentale de la taille des 

portées ne réduit pas la survie ou la reproduction des parents, mais réduit la taille des 
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descendants ou leur survie. Ces résultats suggèrent qu’il y a des coûts significatifs de la 

reproduction, et que les animaux peuvent allouer de façon indifférenciée leur investissement 

entre la survie des parents, le nombre de descendants et leur qualité. Le lien entre reproduction 

et vieillissement ne fait donc pas l’objet d’un consensus.  

Dans la continuité des études réalisées, notamment en race Soay (A. D. Hayward et al. 2010), 

et avec une logique d’augmentation de la durée de vie des individus en élevage, il serait 

intéressant d’étudier la résistance aux SGI ainsi que les paramètres de production et de 

reproduction des brebis Romanes issues des lignées divergentes, afin d’évaluer leur longévité.  
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CONCLUSION 

 

L’étude réalisée dans le cadre de cette thèse a montré que la taille des portées était 

significativement différente entre les deux lignées en première et en deuxième mise bas, en 

faveur de la lignée résistante. Ce résultat semble fortement imputable à une différence de 

prolificité entre les lignées au sein de la génération G2 en particulier, qui présente la plus forte 

divergence des lignées.  

La différence de réussite à la reproduction était significative en première mise à la reproduction 

entre brebis des différentes lignées au sein de la génération G0, en faveur des brebis de la lignée 

résistante. Une différence significative a été notée entre brebis des générations G1 et G2, en 

faveur de cette dernière, et pourrait être expliquée par le fait qu’une partie des G1 aient été 

conduites en contre saison sexuelle. En deuxième mise à la reproduction, malgré des différences 

de saison de reproduction, aucune différence significative de fertilité n’a été noté, ni entre 

générations ni selon la lignée. 

Finalement, il n’a pas été montré d’effet délétère de la sélection des brebis de race Romane pour 

la résistance aux strongles gastro-intestinaux, sur les paramètres de reproduction étudiés 

(fertilité, prolificité), ce qui constitue un élément encourageant à la diffusion d’individus de 

cette lignée pour l’élevage, dans un objectif de lutte contre les SGI (Greer 2008, Williams 2011, 

Moreno et al. 2017).  

Ces résultats sont à interpréter à la lumière des différences de conduite entre générations. Il 

convient de rappeler également que les brebis ont été mises à la reproduction hors période 

d’infestation par des strongles gastro-intestinaux et ont été conduites en bâtiment selon des 

conditions expérimentales contrôlées. L’étude de ces mêmes paramètres, ainsi que d’autres 

paramètres de production (laine, croissance), et des paramètres concernant les béliers, en 

conditions d’élevage, avec un suivi régulier dans le temps, permettrait sans doute d’explorer 

d’éventuelles différences entre les deux lignées et de tester la viabilité de la lignée résistante en 

termes économiques et de production en élevage ovin.  
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TITRE : Evaluation des paramètres reproducteurs de brebis Romanes expérimentalement sélectionnées 

sur leur résistance aux strongles gastro-intestinaux, et corrélation à la résistance ou sensibilité génétique 

aux strongles gastro-intestinaux 

RESUME 

La fertilité et la prolificité de trois générations de brebis Romanes sélectionnées en conditions expérimentales sur 

leur résistance ou leur sensibilité à Haemonchus contortus, ont été étudiées. La prolificité était significativement 

différente entre les deux lignées, en faveur de la lignée résistante. Ce résultat semble imputable à une différence 

significative de prolificité au sein de la génération G2 en particulier, qui présente la plus forte divergence des 

lignées. La fertilité en première mise à la reproduction était significativement différente entre les brebis des deux 

lignées au sein de la génération G0, en faveur des brebis de la lignée résistante. Une différence significative de 

fertilité a été notée entre les brebis des générations G1 et G2, en faveur de cette dernière, et pourrait être expliquée 

par des différences de conduite. En deuxième mise à la reproduction, aucune différence significative de fertilité 

n’a été notée, ni entre les générations ni selon la lignée. 
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TITLE : Evaluation of reproductive parameters of Romane ewes, experimentally selected on their 

resistance to gastrointestinal strongyles, and correlation with genetic resistance or sensibility to 

gastrointestinal strongyles 

ABSTRACT 

The fertility and prolificacy of three generations of Romane ewes selected under experimental conditions for their 

resistance or sensitivity to Haemonchus contortus were studied. The prolificacy was significantly different between 

the two lines, in favor of the resistant line. This result appears to be attributable to a significant difference in 

prolificacy within the G2 generation in particular, which exhibits the greatest lineage divergence. Fertility at first 

breeding was significantly different between ewes of the two lines within the G0 generation, in favor of ewes of 

the resistant line. A significant difference in fertility was noted between ewes of the G1 and G2 generations, in 

favor of the latter, and could be explained by differences in management. In second breeding, no significant 

difference in fertility was noted, neither between generations nor by lineage. 
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