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Résumé. Les variances génétiques additives et non additives et les variances des effets d'environnement 
permanent ont été estimées pour le nombre de lapereaux nés vivants (NV), nés morts (NM) et nés totaux (NT) 
dans une souche synthétique sélectionnée sur la taille de portée depuis 1999. Le fichier comprend 11 582 mises 
bas  de 2620 lapines entre 1999 et 2012. Le nombre total d'animaux dans le fichier des généalogies est de 4012. 
Deux modèles "Animal" ont été utilisés contenant tout ou partie des effets suivants : effet génétique additif (A), 
effet d'environnement permanent (EP), effets de dominance (D). Quand on utilise le modèle de base (A + EP), 
l'estimation des héritabilités est 0,09, 0,04 et 0,12 respectivement pour NV, NM et NT. Les composantes EP 
pour ces caractères sont 0,07, 0,02 et 0,06 respectivement. Quand on inclut l'effet de la dominance dans le 
modèle, les héritabilités et les effets d'environnement permanent sont légèrement modifiés. L'estimation de la 
composante de dominance est faible pour le nombre de nés vivants (0,05) et le nombre de nés morts (0,07), et 
pratiquement nulle pour le nombre de nés totaux.  

Abstract. Estimation of dominance effects on the litter size components of Pannon Ka rabbits. Additive 
and non additive genetic and permanent environmental variances were estimated for the number of kits born 
alive (NBA), number of kits born dead (NBD) and total number of born kits (TNB) of a synthetic rabbit 
population selected for NBA since 1999. The data file consisted of 11582 kindlings of 2620 rabbit does collected 
between 1999 and 2012. The total number of animals in the pedigree file was 4012. Two different animal models 
were used containing all or part of the following effects: additive genetic effects (A), permanent environmental 
effects (PE), dominance effects (D).  Using the basic model (A + PE), heritability estimates were 0.09, 0.04 and 
0.12 for NBA, NBD and TNB, respectively. The PE components for these traits were 0.07, 0.02 and 0.06, 
respectively. Including dominance component slightly changed heritability and permanent environmental 
components. The estimated dominance component was small for NBA (0.05) and for NBD (0.07) and practically 
zero for TNB.  
 
Introduction 

Des modèles basés sur des hypothèses simplificatrices 
sont généralement utilisés dans l’estimation des 
valeurs d’élevage (évaluations génétiques) des 
programmes de sélection. Parmi les paramètres 
génétiques, la variance génétique additive est 
généralement la seule utilisée. Les autres paramètres 
génétiques (non additif) ne sont pas présents dans les 
modèles (par exemple la dominance), car peut-être 
l’utilisation de modèles complets est trop difficile en 
pratique. La raison la plus importante est que le 
fichier des données ne convient pas toujours pour 
estimer les paramètres non additifs. Les demi-frères 
paternels ne donnent pas d’information pour estimer 
la dominance, car  les groupes de frères et soeurs sont 
nécessaires, ce qui n’est possible que dans les espèces 
multipares (par exemple le poisson, la volaille, le 
porc, le lapin). Peu d’études ont été publiées sur le 
sujet de cette composante de la variance chez le lapin 
(Sánchez et al., 2005; Fernandez et al., 2010; Nagy et 
al., 2012). Ainsi notre objectif est d’estimer ce 
paramètre pour le nombre de lapereaux nés vivants, 
nés morts et nés totaux, dans la souche synthétique 
Hongroise Pannon Ka. 

 

1. Materiel et méthodes 

Les données de mises bas de lapines Pannon Ka ont 
été collectées entre 1999 et 2012 à la ferme cunicole 
de l’Université de Kaposvár. Le fichier des données 
se composait de 11 582 mises bas de 2 620 lapines. Le 
nombre d’animaux dans le fichier de généalogies est 
de 4012. Les caractères étudiés sont le nombre de 
lapereaux nés vivants (NV), nés morts (NM) et nés 
totaux (NT). Les mises bas ont été réparties en 4 
groupes (1, 2, 3-10, 10-) à cause du grand nombre de 
mises bas et sa distribution déséquilibrée. Les 
moyennes et écart-types des paramètres NV, NM, NT 
sont présentés dans le tableau 1. 

Tableau 1.  Moyennes et écart-types des caractères 
étudiés  

Caractère 

 

n 

 

Moyenne 

 

Ecart-
type 

NV 11110 8,90 2,99 

NM 11582 0,65 1,74 

NT 11582 9,19 3,11 

NV: nombre de lapereaux nés vivants; NM: nombre de 
lapereaux nés morts; NT: nombre de lapereaux nés totaux 
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Les paramètres génétiques ont été estimés par la 
méthode REML. Les logiciels utilisés ont été PEST 
(pour préparer les données) (Groeneveld, 1990) et 
VCE 6 (Groeneveld et al., 2008). Deux modèles 
différents ont été utilisés : 

- Dans le modèle de base (modèle 1) l’effet 
d’environnement permanent (EP) a été introduit aux 
cotés de l’effet génétique additif (A). L’effet de 
dominance (D) a été inclu dans le modèle complet 
(modèle 2: A+EP+D). La variance de dominance a été 
estimée par la variance de l’effet «famille de pleines 
soeurs», où la variance «famille» (VC) représente un 
quart de la variance dominance (VD).  

- Dans le modèle 2, la variance phenotypique (VP) est 
égale à la somme de la variance génétique additive 
(VA), de la variance d’environnement permanent 
(VEP), de la variance «famille» (VC) et de la variance 
résiduelle (VE): VP=VEP+VA+VC+VE.  

Tableau 2. Structure des modèles « animal » 
utilisés.  

Paramètre Type Niveaux 

Numéro de mise bas F 4 

Année mois F 157 

Animal R 4012 

Environment permanent R 2620 

Famille R 160497 

F: effet fixé, R: effet aléatoire 

2. Résultats et discussion 

Les paramètres génétiques des composantes de la 
taille de portée à la naissance sont présentés dans le 
tableau 3.  

Tableau 3. Paramètres génétiques des caractères 
étudiés ( erreur standard)  

 Modèle h2 EP d2 

NV 1 0,090.02 0,070.01 - 

 2 0,090.02 0,060.02 0,050.01

NM 1 0,040.01 0,020.01 - 

 2 0,020.01 0,010.01 0,070.01

NT 1 0,120.02 0,060.01 - 

 2 0,120.02 0,060.01 0,000.00

NV: nombre de lapereaux nés vivants; NM:  nombre de 
lapereaux nés morts; NT:  nombre de  lapereaux nés totaux; 
h2: héritabilité; EP: part de la variance d’environnement 
permanent; d2: part de la variance de dominance 

L’héritabilité estimée de NV est faible, mais en 
accord avec les valeurs estimées par Piles et al. 
(2006), Lenoir et al. (2009), ou Nagy et al. (2012). 
Une valeur semblable pour l’héritabilité de NM a été 
trouvée par Nagy et al. (2012). La plus forte valeur 
d’héritabilité est observée pour NT (>0.10), en accord 
avec les résultats de Piles et al. (2006) et Nagy et al. 
(2011).  

La variance obtenue pour la composante 
d’environnement permanent est aussi en accord avec 

les résultats des auteurs mentionnés précédemment 
(Piles et al., 2006; Lenoir et al., 2011; Nagy et al., 
2011; Nagy et al., 2012).  

La valeur de la variance de dominance est également 
faible. Pour NV cette valeur est plus faible que pour 
NM, étant inférieure à la variance génétique additive. 
Dans le cas de NT, la variance de dominance est 
nulle. Pour la taille de portée au sevrage, Fernandez et 
al. (2010) ont obtenu une valeur faible de dominance 
(0,017) dans une lignée maternelle de lapin. En 
revanche, des valeurs comprises entre 0,05 et 0,08 ont 
été observées pour NV, NM et NT dans la race 
Pannon Blanc (Nagy et al., 2012). Selon cette même 
étude, l’introduction de la dominance dans le modèle 
a fait diminuer  la variance génétique additive, mais la 
variance d’environnement permanent a aussi beacoup 
diminué. Dans la présente étude, le mélange d’effet a 
été retrouvé seulement pour NM, où l’héritabilité a 
diminué de moitié en introduisant la dominance dans 
le modèle. Chez le porc, Culberston et al. (1998) ont 
trouvé que la variance de dominance du nombre de 
porcelets nés vivants représente le quart de 
l’héritabilité (0,02 vs. 0,08). En revanche, chez Norris 
et al. (2006; 2010), qui ont aussi estimé des 
héritabilités (0,10, 0,08) et des variances de 
dominance (0,07, 0,04) faibles pour le nombre de 
porcelet nés vivants, les variances additives et non 
additives sont plus proches que chez Culberston et al. 
(1998). 

Conclusion 

Les nombres de lapereaux nés vivants et nés morts 
sont influencés par l’effet de dominance et l’effet 
génétique additif. Les effets de dominance n’ont pas 
influencé le nombre de lapereaux nés totaux. En 
comparaison avec des résultats antérieurs, la variance 
d’environnemenr permanent a été peu modifiée par 
l’introduction de la dominance dans le modèle. Parmi 
les 2 modèles étudiés le deuxième modèle a été 
proposé dans lequel tous les paramètres sont présents. 
Ainsi une estimation plus précise de l’effet génétique 
additif devient possible. Quant aux conséquences de 
résultats pour la sélection du lapin: nous pourrions 
choisir partiellement des individus différents selon le 
modèle 2. 
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