Programme canadien
d’évaluation génétique
des ovins

Webinaire

Le module d’accouplements avanceé

Mis a jour

le 1er février 2018

Cultivons l'avenir 2 " p e
Une initiative tédérale-provinciale-lerritoriale Ca-na-da- Qu ebec



Table des matieres

1 Plan de formation

2 Description du module d’accouplements

3 Etapes préliminaires

3.1 La mise a jour de I'inventaire

3.1.1 Disposition et transfert d’animaux en inventaire

3.1.2 Ajout d’animaux en inventaire

3.1.3 Création d’animaux inexistants dans le programme

0N NGO Y NN

3.2 La précision des généalogies et les notions de base de la consanguinité

33 La précision des évaluations génétiques

4 Les différents moteurs de recherche

4.1 La recherche dans I'inventaire de troupeau

4.1.1 Filtres disponibles

4.2 La recherche dans la base de données GenOvis

4.2.1 Filtres disponibles

5 La fonction permettant de coller une liste d’identifiant

5.1.1 Procédure

6 Préparation de la requéte

6.1 Sélections obligatoires

6.2 Types disponibles

6.2.1 Type De base

6.2.2 Types Optimaux

6.3 Procédure

7 Accés a la requéte

7.1 Procédure

8 Explication des données présentées dans les fichiers produits

8.1 Fichier CSV produit par le Type De base

8.2 Fichiers CSV produits par les Types Optimaux

8.2.1  Fichier PA

8.2.2  Fichier PAOPT1

8.2.3  Fichier PAOPT2

9  Erreurs les plus fréquentes a éviter

10 Astuces du sélectionneur

10
12

12
13

13
15

16
16

17
17

17
17
17

18
20
20
21
21

22
22
22
23

24
27



10.1 Sélection des critéres

10.2 Priorités de sélection

10.3 Notions pour optimiser le progrés génétique

11 Présentation interactive d’un exemple complet

Annexe 1 : Codes de disposition et codes de commentaires

Annexe 2 : Les indices de sélection

Annexe 3 : Les EPD

Annexe 4 : Conversion d’un fichier CSV en format Excel

Prenez des notes!!

Pour nous joindre

27
29
30
31
32
33
41
42
45
46



1 Plan de formation

1. Description du module d’accouplements
2. Etapes préliminaires
a. La mise a jour de I'inventaire
e Disposition et transfert d’animaux en inventaire
e Ajout d’animaux en inventaire
e Création d’animaux inexistants dans le programme
b. La précision des généalogies et les notions de base de la consanguinité
c. La précision des évaluations génétiques
3. Les différents moteurs de recherche
a. Larecherche dans l'inventaire de troupeau
b. Larecherche dans la base de données GenOvis
4. Fonction permettant de coller une liste d’identifiant
5. Préparation de la requéte
a. Sélections obligatoires
b. Types disponibles
c. Procédure
6. Acces alarequéte
a. Procédure
7. Explication des données présentées dans les fichiers produits
a. Fichier CSV produit par le Type De base
b. Fichiers CSV produits par les Types Optimaux
8. Erreurs les plus fréquentes a éviter
9. Astuces du sélectionneur
a. Sélection des criteres
b. Priorités de sélection
c. Notions pour optimiser le progrés génétique

10. Présentation interactive d’'un exemple complet



2 Description du module d’accouplements

Le module d’accouplements du programme GenOvis permet de connaitre le potentiel
génétique et le coefficient de consanguinité de la progéniture issue du croisement entre des
brebis et des béliers préalablement sélectionnés.

Le module propose deux types de résultats, soit le Type De base et les Types Optimaux.
Type De base :

Le type de base offre a l'utilisateur un fichier simplifié contenant la prédiction du potentiel
génétique (valeur et rang centile) des deux caractéres choisis et le coefficient de consanguinité
de la progéniture (si la case est cochée) pour les femelles et les males sélectionnés.

Types Optimaux :

Les types optimaux permettent a l'utilisateur de déterminer I'emphase qu’il souhaite mettre
pour les différents caractéres sélectionnés. De plus, dans les fichiers créés par les types
optimaux, le programme indique par un astérisque (*) les meilleurs choix d’accouplements selon
les caractéres sélectionnés et I'emphase souhaitée pour chacun. Mais ATTENTION, les types
optimaux ne remplacent en aucun cas le bon jugement d’un sélectionneur et certaines notions
essentielles au progrés génétique doivent étre considérées!

Il est important de noter que seuls les animaux présents dans la base de données du programme
GenOvis peuvent étre utilisés par le module. Vous pouvez donc soumettre au module
d’accouplement des sujets qui ne vous appartiennent pas, mais que vous souhaiteriez acheter.
Ainsi, vous pourrez vérifier rapidement si le coefficient de consanguinité de la progéniture issue
des béliers ou des femelles que vous prévoyez acheter est dans les normes ou trop élevé. De
plus, vous pourrez voir les évaluations génétiques attendues chez les descendants de ce bélier
au sein de votre entreprise pour plusieurs caractéres.

Il s’agit d’un outil aidant le progrés génétique et la conservation de la diversité génétique des
élevages.

IMPORTANT

Le niveau de précision des coefficients de consanguinité calculés par le module d’accouplements du
programme GenOvis est influencé par la profondeur des généalogies entrées dans le programme.
Aucun transfert d’information n’est fait de fagon automatique entre la base de données GenOvis et
celle de la Société canadienne d’enregistrement des animaux (SCEA).

La SCEA met a la disposition de ces utilisateurs un service d’accouplement virtuel sur leur site Internet
http://www.clrc.ca. Il s’agit d’un outil d’'une grande précision pour les animaux enregistrés.



http://www.clrc.ca/
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3 Etapes préliminaires

3.1 Lamise ajour de l'inventaire

Le module d’accouplements offre un moteur de recherche et un filtre basés sur I'inventaire de
troupeau GenOvis des participants. Afin de faciliter et d’accélérer la recherche des animaux
désirés, il est recommandé d’effectuer la mise a jour de lI'inventaire régulierement ou avant
I"utilisation du module.

Les différentes procédures présentées ci-dessous peuvent étre exécutées graces aux fonctions

proposées sous I'onglet _

Les codes de disposition et de commentaires a utiliser dans le programme GenOvis sont
disponibles a 'annexe 1.



3.1.1 Disposition et transfert d'animaux en inventaire

Pour retirer un animal mort ou vendu a votre inventaire d’animaux actifs, utilisez la fonction

[ Disposition fTransfert ] . Voir la procédure compléte a la section 2.3.7 Disposition

et transfert du Guide de I'utilisateur.

Il est également possible d’effectuer la disposition et le transfert de vos animaux a I'aide d’un
fichier d’importation nommé Fichier CSV disposition et transfert. Pour plus d’information, vous
référez a la section 2.3.6.2.5 Fichier CSV pour disposer des animaux du Guide de l'utilisateur.

3.1.2 Ajout d’animaux en inventaire

Pour ajouter un sujet a votre inventaire, sélectionnez I'animal désiré dans le tableau principal de
I'onglet | Animaux | et double-cliguez sur son identifiant ou cliguez sur [l'onglet
( Modifier 'wl Indiquez le code RB (agneau gardé pour la

reproduction) dans la section Commentaire et enregistrez. Pour ajouter plusieurs animaux

provenant d’'un méme groupe contemporain dans votre inventaire, choisissez I'onglet

[ Ajout de poids

pour accélérer la manipulation.

Utilisateur 43224 Modifier I'animal CEPO45742DD

» Identification

» Disposition

[ ~ Commentaires

Autres commentaires

Code de commentaire 1 [RB Agneau Gardé pour la reproduction

Code de commentaire 2 | Choix précédsnts

Code de commentaire 3 | 3X (Agneau) Mort par suffocation

3Y (Agneau) Naissance prématurée

3Z (Agneau) Suffered from coccidiosis.

4A (Agneau) non présent  la pesée (perdu
4B (Agneau) envoyé en station dépreuves
Al Brebis Sujet engendré par insémination

ET Brebis Transplantation embryonnaire

HH Agneau Cornes.

RB Agneau Gardé pour la reproduction

» Génotypage de la tremblante
o] oo SN



http://www.cepoq.com/admin/useruploads/files/guide_de_l_utilisateur_-_base_web_de_genovis_fevrier_2018_final.pdf
http://www.cepoq.com/admin/useruploads/files/guide_de_l_utilisateur_-_base_web_de_genovis_fevrier_2018_final.pdf
http://www.cepoq.com/admin/useruploads/files/guide_de_l_utilisateur_-_base_web_de_genovis_fevrier_2018_final.pdf

3.1.3 Création d’animaux inexistants dans le programme

Pour ajouter un sujet inexistant dans la base de données GenOQvis a votre inventaire, celui-ci doit

d’abord étre créé a partir de la fonction [ Ajout i I'inventaire I . Voir la

procédure compléte a la section 2.3.5 Ajout a I'inventaire du Guide de I'utilisateur.

IMPORTANT

Cet onglet doit étre utilisé uniguement pour créer des animaux INEXISTANTS dans le programme. Il est
important de s’assurer que I'animal a ajouter n’existe pas déja dans un autre troupeau ou sous un
autre identifiant. La création d’un animal existant dans le programme peut diminuer considérablement
la fiabilité des évaluations génétiques. Lors de I'ajout d’'un animal, il est important de compléter sa
généalogie afin que toutes les informations connues soient prises en considération dans le calcul de la
consanguinité, sinon, il y aura une importante perte de précision qui peut rendre les résultats
inutilisables. En cas de doute, il est préférable de demander au service de saisie du CEPOQ d’ajouter le
ou les sujets pour vous dans votre dossier GenOvis. Ce service est gratuit.

3.2 Laprécision des généalogies et les notions de base de la consanguinité

Le module d’accouplements utilise les données des généalogies disponibles dans la base de
données du programme GenOvis pour calculer le coefficient de consanguinité de la progéniture
des animaux sélectionnés. Sa précision dépend donc directement de la profondeur des
généalogies disponibles. Afin de s’assurer de la fiabilité des résultats obtenus par le module
d’accouplements, il est fortement recommandé de valider la précision de la généalogie
disponible sur le certificat de performance des sujets utilisés (surtout des béliers). Des
généalogies incomplétes entraineront une faible fiabilité des taux de consanguinité obtenus par
la progéniture. Pour obtenir une précision acceptable du calcul du coefficient de consanguinité

de la progéniture, des généalogies complétes sur 4 générations et plus sont recommandées.



Voici I'exemple d’un animal ayant une généalogie incompléte diminuant ainsi la fiabilité du
calcul de son taux de consanguinité et celui de sa progéniture :

CERTIFICAT DE PERFORMANCE OFFICIEL

RACE: DORSET POLLED

TATOU : CEPO45795D PROPRIETAIRE 43224 CDBQ DATE NAISS. : 2016-08-08
NUMERO ATQ : 537045795 ELEVEUR : 43224 CDBQ SEXE : M
REG #: 729512-P NOM: CEPO 45795D | CONSANGUINITE : 0,00% |
PARENTAGE  PERE: CEPO98045BD MERE : CEPO54073BD GENOTYPAGE TREMBLANTE
#ENR. : 715645-P #ENR. : 708742-P Codons 136/ 154/ 171
GRAND-PERE Grands-parents manquants GRAND-PERE : CEPOB0231Y AA/RR/RR
GRAND-MERE : GRAND-MERE : CEPO5549S 643099-P NOTE CONFORMATION :

Lors de la découverte de généalogie incompléte, il est recommandé d’en informer le service de
saisie du CEPOQ afin qu’elle soit complétée, lorsque possible. Pour les animaux enregistrés, il est
important de fournir le numéro d’enregistrement de I'animal, puisqu’il donne accés a plusieurs
informations sur le site Internet de la SCEA qui peuvent s’avérer trés utiles pour compléter les

généalogies.

Voici le certificat de performance du méme animal utilisé pour I'exemple précédent, mais
présentant une généalogie compléte sur plus de 3 générations. Pour obtenir une précision
acceptable du calcul du coefficient de consanguinité de la progéniture et de I'animal lui-méme,
des généalogies complétes sur 4 générations et plus sont recommandées. On peut remarquer
sur le certificat de cet animal que sa consanguinité est de 3,48 %, tandis que le taux de
consanguinité de ce méme animal est de 0,0 % sur le certificat ayant une généalogie incompléte
présenté dans le premier exemple. Ces exemples permettent concretement de visualiser

I'importance de la précision des généalogies dans le calcul de la consanguinité :

CERTIFICAT DE PERFORMANCE OFFICIEL

RACE: DORSET POLLED

TATOU : CEPO45795D PROPRIETAIRE 43224 CDEQ DATE NAISS. : 2016-08-08
NUMERQ ATQ : 537045795 ELEVEUR : 43224 CDBQ SEXE : M
REG #: 729512-P NOM: CEPO 45795D | CONSANGUINITE : 3,48% |
PARENTAGE PERE: CEPO98045BD MERE : CEPO54073BD GENOTYPAGE TREMBLANTE
# ENR. : 715645-P # ENR. : 708742-P Codons 136/ 154 /171
GRAND-PERE : CEPOS7779A GRAND-PERE : CEP0OB0231Y AAIRR/RR
GRAND-MERE : CEPO80510X GRAND-MERE : CEPO5549S 643099-P NOTE CONFORMATION :




RECOMMANDATIONS

Taux de consanguinité maximum visé : 6,25 %

Taux de consanguinité maximum recommandé : 12,5 %

Tableau 1 : Taux de consanguinité selon le lien de parenté

Lien de parenté %
Consanguinité
Frére /soeur 25 %
Pere/fille ou Mere/fils 25%
Demi-frere/demi-sceur 12,5%
Oncle/niéece — Tante/neveu 12,5%
Cousin/cousine 6,25 %

Voici quelques conséquences pouvant étre rencontrées chez des animaux dont le taux de

consanguinité dépasse la limite recommandée (12,5 %) :

> Réduction des performances zootechniques de certains caractéres

» Problémes de reproduction et une baisse de productivité sont aussi souvent observés

» Augmentation de la vulnérabilité face aux maladies

> Altération du comportement d’un animal

» Peut provoquer des malformations physiques et congénitales

» Entraine une diminution de la variabilité génétique (génes tendent a étre de plus en plus
identiques d’un individu a l'autre) et, de ce fait, ralentit le progrées génétique a long
terme

» Etc.

3.3 La précision des évaluations génétiques

Le module d’accouplements utilise les données disponibles dans le programme pour calculer la
prévision génétique des indices et/ou des EPD choisis pour les animaux sélectionnés. Sa
précision dépend donc de la disponibilité des données permettant I'évaluation génétique
(pesées a 50 et 100 jours, prolificité, mortalité, etc.), du nombre de collatéraux, de progénitures

ayant un lien avec I'animal et des connexions avec les autres troupeaux du programme. Un
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animal n’ayant pas été évalué et ayant peu de liens génétiques avec d’autres animaux présents
dans le programme aura des évaluations génétiques dont la précision sera plus faible. La fiabilité
des prévisions génétiques de sa progéniture sera donc elle aussi affectée par ce manque
d’information et leurs évaluations génétiques seront plus sujettes aux variations dans le temps.
Plus les informations sont completes pour les males et femelles soumis au module
d’accouplements, plus la prévision génétique de leur progéniture sera précise. Il est possible de
valider qu’un animal ait bien été évalué dans le programme en vérifiant que toutes ces données
de performance sont présentes sur son certificat de performance. Plus la répétabilité d’'un EPD

est élevée, plus sa valeur est précise.

CERTIFICAT DE PERFORMANCE OFFICIEL

RACE: DORSET POLLED

TATOU : CEPO45795D PROPRIETAIRE 43224 CDBQ DATE NAISS. : 2016-08-08
NUMERQ ATQ : 537045795 ELEVEUR : 43224 CDBQ SEXE: M
REG # 729512.P NOM: CEPO 45795D CONSANGUINITE © 3,48%
PARENTAGE PERE:CEPQ98045BD MERE : CEPQ54073BD GENOTYPAGE TREMBLANTE
#ENR. : 715645-P #ENR. : 708742-P Codons 136/ 154 /171
GRAND-PERE : CEPO97779A GRAND-PERE : CEPOB0231Y AATRR/RR
GRAND-MERE : CEPO80510X GRAND-MERE : CEPO5549S 643099-P NOTE CONFORMATION :

DONNEES DE PERFORMANCE Age pesée 50): 66 Age pesée 100j: 119 Age aux ultrasons : 119
Groupe contemporain| Né | Elevé |Pds nais | Pds50j (kg)|  Ajs. GMQ | Pds100j (kg)| Ajs. GMQ | PdslU.(kg)| Longe Gras
43224*2016*5 1 1 54 34,2 26,8 0,480 51,5 43,1 0,326 51,5 347 6,45

ATTENTION

Plusieurs béliers utilisés pour I'insémination artificielle et sujets non évalués provenant du Québec, des
autres provinces canadiennes ou des Etats-Unis, ont trés peu d’information dans la base de données
GenOvis, ce qui peut diminuer la fiabilité des prévisions génétiques et des coefficients de consanguinité

calculés par le module d’accouplements.

Les évaluations génétiques de ces sujets se préciseront grace aux performances de leurs progénitures

évaluées dans le programme.
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4 Les différents moteurs de recherche

CSGRS{V3.15) 43774 CORQ (COR) Déconnexion

(Ciffaer)  Filtres Y —| ag ) sexe (] wace [ |

NV DRL CEPDS7TISAD  GR 99775 34T F 30130329 CEPOROIFWC  CEPOBDILIYC  2017-00.22
NV DPL CEPOUSTAIDD WA 45747 52TOMST4R M 2016-06-01 CEPOS411780  CEFOSISEIB0  nul
IV DRL CEPDMS72I00 AR 45723 537045721 M 201605-27 CEFOSO0GSID  CEFUSM114BD  nub
NV DFL CEPQRLITOD AR 17 JERIT W 20140435 MASIINIIIC  CEFOSRNITE nub
INV DFL CEPOFL000 AR 103 JLERL0D M 2014-04-23 AMASIZOIITIC  CEPOODMESWE  nul
my oel CERCRTITAAD AR ST IS Foonaeaas CIFDOZIFWE  CHPDODOTOYC  3016-03-71
INV._ GELRYL ACEPASSEIDR ATIEI___ 5ATE45952 T 3016-01-28. COMARMCD  CEPDSROZSER. 2017-13-2)

Max brebis / béliers

4.1 Larecherche dans l'inventaire de troupeau

CSGES{VA.15) 41374 CORQ [CDR}

TEfater) e LY — P —

sexe [ Race [ |

Date Naiss.

agnelage

™Y DRy CEFOOTITSAD QR STT7S 3a19TErs

Fooamzazas CEFOBOZIZWC  CEPOEOLIINC  20M7-01-22
my oe cEPOAETAICO W s mwaEa M. ImEesnl CEPOSS1I7ED  CEPOSIOETED
wy ok CEPOISTING WA 45723 s0asTIy W ameesar CEPURSOSIED  CEPOSS1480 el
[T - CEFOSSLITED AR Eatt assan7 M 20140429 ALASIIDNIZIC  CEFOSIINTC el
(LA CEPUSAOEE0  RR 54103 314854105 M 3040438 ALASIINOSEC  CEPGROLESWE
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IO BRMRVL . ACHPASSSIO0 - 3 SITDA56SE o ame-a1-00 COMMSNCO  CEPOSOOZEN0 BONP-13-21

Permet la recherche et la sélection de sujets présents dans I'inventaire de troupeau GenOvis du
participant. Il ne suffit que de cliquer sur les informations des animaux désirés dans le tableau
afin qu’ils soient ajoutés automatiquement a la liste des reproducteurs a soumettre au calcul.

Les entétes du tableau permettent de trier les animaux selon l'information désirée afin de
faciliter la recherche. Il est donc possible de trier les animaux en ordre d’ATQ en cliquant sur
I’entéte ATQ du tableau. La méme procédure est applicable pour toutes les autres colonnes. Un
seul mode de triage peut étre appliqué a la fois.

La signification des entétes du tableau de la liste des animaux en inventaire est la suivante :

Groupe : groupe de I'animal

Race : race de I'animal

ID : tatouage de I'animal

Génotype : génotype de la tremblante (si entré)
Séq. : partie numérique du tatouage

ATQ : numéro a 9 chiffres de I'identifiant ATQ
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Sexe : sexe de I'animal

Date Naiss. : date de naissance de I'animal
Pére : pére de I'animal

Mere : mére de I'animal

Dernier agnelage : date du dernier agnelage (pour les brebis)

4.1.1 Filtres disponibles

=  rvees o) Ao see(]  mae )

Les filtres suivants sont également disponibles afin de permettre de préciser la recherche. :

ID : tatouage de I'animal

ATQ : numéro a 9 chiffres de I'identifiant ATQ

Sexe : sexe de I'animal

Race : race de 'animal

Seuls les animaux répondant aux informations inscrites dans les différents filtres apparaitront

dans le tableau. Plusieurs filtres peuvent étre utilisés en méme temps permettant d’optimiser la
recherche.

4.2 Larecherche dans la base de données GenOvis

Béliers

Recherche :] [ | |

Groupe ] J&@ o ®

Max brebis/béliers

1. Permet la sélection d’animaux par groupe contemporain ou dans I'inventaire

Pour choisir des béliers ou des brebis provenant de votre entreprise, servez-vous du menu

déroulant situé a la droite du mot Groupe ©revee (T Cette fonction vous permet
d’accéder rapidement aux sujets en inventaire ou aux reproducteurs étant les parents
d’agneaux d’un groupe contemporain précis.

13



En sélectionnant un groupe contemporain ou l'inventaire global (INV), vous verrez apparaitre
votre sélection dans le champ texte situé a la droite de ce menu déroulant (voir exemple plus
bas). Il est possible de sélectionner plus d’'un groupe contemporain. Chaque fois que vous
cliguez sur un numéro de groupe, ce groupe s’ajoute dans le champ texte.

Béliers

Recherche [ﬁ ﬁ [ | |

Groupe [2017*5 | |[2017*3,2017*4 ] 0 3

Max brebis/béliers

Pour faire apparaitre les parents des agneaux de ce ou ces groupes dans le tableau du bas,

appuyez sur [ + ]une fois votre sélection terminée. Le nombre d’animaux sélectionnés

s’inscrira a coté du +.

Béliers
Recherche [ | |
Groupe [2017"5 | |[2017*5 ] 3 E

Max brebis/béliers

CEPO45742DD 537045742
CEPO45723DD 537045723
CEPO54102BD 314554102

Pour faire votre sélection finale parmi les animaux présents dans le tableau :

» Encliguant sur un bélier, il sera retiré de la liste.

> E : en appuyant sur le bouton E, vous effacerez tous les animaux présents dans le
tableau afin de recommencer une requéte.

Suggestion d’utilisation : Afin d’optimiser [’utilisation du module
d’accouplements, il est recommandé de procéder a la création de petits
groupes de brebis, soit de 60 a 70 brebis par groupe. Cette technique
vous permettra d’obtenir les résultats plus rapidement.
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2. Permet de rechercher un bélier ou une brebis en particulier a I'aide du champ texte
Recherche. Ce champ est également utilisé pour trouver des animaux provenant des
autres entreprises.

Pour ce faire, entrez le numéro de tatouage ou le numéro ATQ en partie ou en entier dans le

champ texte a droite de Recherche et appuyez sur . En utilisant cet outil, vous pouvez
ajouter des béliers ou des brebis que vous ne possédez pas, mais qui pourraient vous intéresser
dans une perspective d’accouplement. Il peut s’agir d’animaux que vous prévoyez acheter par
exemple. Vous pouvez également retrouver des sujets qui ne sont pas a votre inventaire. Cela
peut prendre un peu de temps. Les premiers 99 animaux qui correspondent a votre recherche

seront affichés dans le champ texte déroulant situé a la droite du bouton .

Recherche [A1AS120822ZC me[ |

Ainsi, soyez le plus précis possible lors de vos requétes. Le mot ATTENDRE (WAIT) apparaitra
durant la recherche. Lorsque la recherche est complétée, ce mot disparaitra et la liste
déroulante du champ texte de droite devient accessible. Sélectionnez alors I’'animal que vous

recherchez et appuyez sur le bouton [ + ]pour gu’il apparaisse dans le tableau.

Recherche |AIAS1Z0822ZC

Groupe [ H

4.2.1 Filtres disponibles

Pour faciliter votre sélection, vous pouvez trier les béliers et brebis présents dans le tableau en
cliguant sur les entétes des différentes colonnes du tableau. Ainsi, vous pouvez trier les animaux
par :

Race : groupe de race du bélier

ID : tatouage du bélier

ATQ: ATQ du bélier

Max brebis/bélier : nombre maximum de brebis qui seront attribuées a ce bélier (utilisé pour
les types optimaux seulement). Vous pouvez également entrer ce nombre dans la case Max
brebis dans la section Requéte. (Pour les béliers uniquement.)

Dernier agnelage : date du dernier agnelage. (Pour les brebis uniquement.)

Les mémes moteurs de recherche sont disponibles pour la section des béliers et des brebis.
Les procédures sont également les mémes.
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5 La fonction permettant de coller une liste d’identifiant

CSGRS{V3.15) 43774 CORQ (COR) BLOGUE | Déconnexion
Fittres Y | v (— o ace [

sex Dernier

Date Nalss.

NV DRL CEPDS7TISAD  GR 99775 34T
NV DPL CEPOUSTAIDD WA 45747 52TOMST4R
IV DRL CEPDMS72I00 AR 45723 537045721
NV DFL CEPQRLITOD AR 17 JERIT
INV DFL CEPOFLO00 AR 03 JLERL0D
my oel CEPOR7TTAAD  RR 577 AT

2013.03:29 CEPOMOZIZWC  CEPOBDILIYC  2017-01.23
20160601 CEFOS4117E0  CEFOSISAIB0  nul
20160527 CEFOSO0GSID  CEFUSM114BD  nub
20140425 MASIINIIIC  CEFOSRNITE nub
2014-04-28 AIAFIIVLIIZC  CEFOODIESWC  mul
2013-03-23% COPDOZIFWS  CEPOODOTOYC  3016-03-31

=i & o =

i1} AT Durnier agnelage

Type de fichier permettant I'utilisation d’une liste d’identifiant :

>
>
>
>

Extraction d’un fichier provenant d’un baton de lecture

Extraction d’un fichier provenant d’une balance électronique

Extraction d’un fichier provenant d’un logiciel (GenOvis, BerGeére, Provin, etc.)

Tous formats de fichier permettant de copier des identifiants (Excel, CSV, Word, autres)

5.1.1 Procédure

1. Téléchargez les informations contenues dans un baton de lecture, un indicateur de balance
ou provenant de tout autre outil électronique dans un fichier Excel, CSV, Word ou autres;

2. Copiez la liste d’identifiants contenus dans le fichier;

3. Collez la liste d’identifiants dans le champ texte a droite de ID list du module
d’accouplements;

4. Appuyez sur le bouton[ + ] et les identifiants des animaux de la liste seront ajoutés
automatiquement a la liste des reproducteurs a soumettre au calcul.

Note : Cette fonction permet I'utilisation d’identifiant ATQ complet contenant les 15 chiffres
présents lors de la lecture de puce électronique. Aucune modification de l'identifiant n’est
nécessaire avant de la copier dans le module d’accouplements.
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6 Préparation de la requéte

Requéte [ Soumetire
Nom requéte * [4322¢_Sai|lie 10 janvier 2013 ]
Caractére 1 * [Maternel ultrason hausse prolificité | T
[ Rafraichir
Caractére 2 * [Maternel hau=se prolificite |
Type [Dptirnal 171 | [ e

]

Max brebis

Calculer consanguinité |+

utiliser ATQ |+

6.1 Sélections obligatoires

Pour permettre au module d’accouplements de calculer une requéte, les sections ayant un
astérisque rouge (*) doivent étre obligatoirement remplies :

> Nom requéte
> Caractére 1 et 2 - Il est obligatoire de choisir 2 caractéres
> Type

Lorsque I'une de ces sections n’est pas remplie adéquatement, le module ne calcule aucune
requéte. Il sera impossible pour I'utilisateur d’obtenir les résultats demandés.

6.2 Types disponibles

Le module d’accouplements propose deux types de résultats, soit le type de base et les types
optimaux.

6.2.1 Type De base

Le type de base offre a l'utilisateur un fichier simplifié contenant la prédiction du potentiel
génétique (valeur et rang centile) des deux caractéres choisis et le coefficient de consanguinité
de la progéniture (si la case est cochée) pour les femelles et les males sélectionnés.

6.2.2 Types Optimaux

Les types optimaux permettent a l'utilisateur de déterminer I'emphase qu’il souhaite mettre
pour les différents caractéres sélectionnés. De plus, dans les fichiers créés par les types
optimaux, le programme indique par un astérisque (*) les meilleurs choix d’accouplements selon
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les caractéres sélectionnés et 'emphase souhaitée pour chacun. Il y a 5 types optimaux offerts
par le module d’accouplements. Ces 5 types optimaux proposent des emphases différentes pour
la consanguinité et/ou les caractéres sélectionnés afin de répondre aux différents besoins des
élevages. A noter que les fichiers proposés prennent en considération qu’un caractére a la fois.
Les deux caracteres préalablement sélectionnés ne se retrouvent donc pas dans le méme fichier,
mais plutét dans deux fichiers différents. Le module fait donc deux propositions
d’accouplement, soit un pour chacun des caractéres sélectionnés.

Voici les définitions des 5 types optimaux disponibles :

Optimal 11 : Met autant d’emphase sur le caractére sélectionné que sur la consanguinité
Optimal 01 : Met 'emphase uniquement sur la consanguinité

Optimal 10 : Met 'emphase uniquement sur le caractére sélectionné

Optimal 12 : Met deux fois plus d’emphase sur la consanguinité que le caractére sélectionné

Optimal 21 : Met deux fois plus d’emphase sur le caractére sélectionné que la consanguinité

ATTENTION

Les types optimaux ne remplacent en aucun cas le bon jugement d’un sélectionneur et certaines

notions essentielles au progres génétique doivent étre considérées.

Vous référer a la section 10.3 Notions pour optimiser le progres génétique de ce document pour

connaitre les notions a considérer pour optimiser le progrés génétique de votre élevage lors de la

planification raisonnée d’accouplements.

6.3 Procédure

1. Nom requéte : Entrez le nom de votre requéte (ex. : Saillie 20 sept 2015). Vous pouvez
utiliser des lettres et des chiffres. Par défaut le programme propose le numéro GenOvis
de l'utilisateur comme nom de requéte. Section obligatoire a remplir.

2. Caractéere 1 et 2: Vous devez obligatoirement
Caractére 1 * [Maternel ultrazon hausse prolificité

sélectionner deux caractéres (indices de sélection

Caractére 2 * [Maternel hausse prolificite

génétique ou EPD) dans les menus déroulants dans les
champs texte du Caractére 1 et Caractere 2.

3. Type : Sélectionnez le type de données que vous désirez avoir, soit Type |De base

Max brebis | D base

de base, soit un des 5 types optimaux proposés. Section cypd 0P
a

obligatoire a remplir. Optimal 01

Optimal 10

Optimal 12

Optimal 21




4. Max brebis : Indiquez le nombre maximal de brebis pouvant étre attribuées au méme
bélier. Vous pouvez également définir des valeurs différentes pour chacun des béliers en
entrant cette information dans le tableau de sélection des béliers. (colonne Max
brebis/bélier). Chaque brebis sélectionnée doit étre attribuée a un bélier. Ex : 75 brebis
et 3 béliers mis a I'accouplement, le Max brebis doit étre égal ou supérieur a 25. (Pour
les types optimaux uniquement et cette information est obligatoire.)

5. Sivous désirez connaitre le coefficient de consanguinité de la progéniture issue de ces
différents accouplements, cochez la case Calculer consanguinité
Calculer consanguinité || | Lorsque le programme calcule la consanguinité, cela prend

plus de temps pour obtenir le fichier des résultats (généralement quelques minutes).

Le calcul de la consanguinité est optionnel.

6. Cochez la case Utiliser ATQ utiliser ATQ |[¥| Si  vous voulez que le plan

d’accouplement soit avec les # ATQ plutot que les tatouages.

[ Soumettre

5 i . ,
[ Sumee ] Le nombre situé 118

7. Appuyez ensuite sur le bouton
sous Soumettre est le numéro de la requéte.

8. Vous n’avez pas a rester sur cette page pour obtenir les résultats. Vous pouvez créer un
nouveau groupe d’accouplements méme si la premiere requéte est toujours en
traitement. Vous pouvez aussi quitter la page et revenir plus tard pour accéder a vos
résultats. Les fichiers seront conservés dans la liste des requétes. Vous pourrez donc y
accéder en tout temps.

9. Appuyez sur le bouton [ Ll tetleling J pour mettre a jour la liste des requétes.

Vous verrez alors pour chacune de vos requétes, I'heure a laquelle le module
d’accouplements a débuté le calcul et, ultérieurement, I’heure a laquelle la requéte a

été complétée.

2 Requate _momrequete ________Jswr ___________ [oshutrequéte __________lFnrequete ||
887 143224 Saillie_10_janvier_2018 0 2018-01-29 14:21:51.0 2018-01-29 14:22:53.0 n
776 143224 0 2017-12-18 10:39:33.0 2017-12-18 10:39:46.0
775 143224 0 2017-12-18 10:31:11.0 2017-12-18 10:31:16.0 E
771 Jazzz4 0 2017-12-13 11:04:13.0 2017-12-13 11:05:29.0
770 Jazzz4 0 2017-12-13 10:26:53.0 2017-12-13 10:27:48.0
767 143224 4] 2017-12-12 21:30:13.0 2017-12-12 21:35:55.0
766 143224 0 2017-12-12 21:30:04.0 2017-12-12 21:34:05.0
0

745 143224

2017-12-05 10:06:30.0 2017-12-05 10:06:31.0
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10. Lorsque la requéte sera terminée, cliquez sur le nom de la requéte dans la liste des

Accéder

requétes pour la sélectionner et appuyez sur le bouton l ) - Vous

obtiendrez un fichier CSV pour le type de base ou 5 fichiers CSV pour les types optimaux

qui peuvent étre facilement convertis en format Excel.

7 Accesalarequéte

7.1 Procédure

1.

Le module d’accouplements génére des fichiers en format CSV qui peuvent étre
facilement convertis en format Excel.

Accéder

Appuyez sur Accéder l J et une fenétre va Export ast prét

s’ouvrir pour dire que I'export est prét. Cliquez sur Ok.

Une boite de dialogue va apparaitre. Sélectionnez Ouvrir avec (Open with) et cliquez sur
Ok.

Dpening PA_132480054068605234 1.c5¥.zip x|

You have chosen ko open:
E PA_1324800540886052341.csv.zip

which is @ WinRAR ZIP archive (433 bytes)
‘ From: http:f/quartet. aps.uoguelph, ca: 8080

What shauld Firefox do with this file?

& Open with | winkAR. ZIP (def 2wty =l
" SaveFie

™ Do this automatically for files like this From now on.

Cancel

Une autre boite de dialogue intitulée Download montrera le ou les fichiers. Double-
cliquez sur le fichier et il s'ouvrira dans le programme Excel.

Pour le Type De base, un fichier CSV sera produit. Celui-ci sera nommé PA suivi d'une
série de chiffres.

i
= RN RCC T REVR g
Bouter Edrarevess Teder Viswaliser Suppeimer Rechecher Asiant Infor | Antius Commenter  SFX

B B rasssrermmeITi o) p-orchie 28,

97 Selection de 8177 octet dans 1 fichier Total: 8177 octets dan 1 fchier
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Pour les Types Optimaux, 5 fichiers CSV seront produits. Vous devez utiliser les 3
derniers fichiers offerts, soit le PA, le PAOPT1 et le PAOPT2.

dpuaer Detrairevers Tester

AW MY

Vinuske

Soppremar

Hem

3
opemalicg

i - anchive I,

CTele  Compieiak Type

185 &0 Tet Documen:

P

nRer 49

43,336 otets.

Tetal: 43,336 octets dos T fickiers

[T

1081618
LTSS
ey
s
weenae
Gmacy
FIeTr:

5. Convertissez le fichier CSV en Excel. Vous trouverez la procédure a I'annexe 4 de ce

guide.

8 Explication des données présentées dans les fichiers produits

8.1 Fichier CSV produit par le Type De base

Ce fichier contient la prévision génétique des deux caracteres choisis ainsi que le coefficient de
consanguinité, si sélectionné, pour les progénitures produits par les brebis et les béliers soumis

au module d’accouplements.

Une fois ouvert en Excel, le fichier ressemble a ceci :

Wt = | w |

A
PLAN

313480212(DP)
313980231(DP)
313980231(DP)
313480212(DP)
313980231(DP)
313480212(DP)

314553917(DP)
314553936(DP)
314553937(DP)
314553953(DP)
314553968(DP)
314553974(DP)

C
314554117(DP)
537045742{DP)

Maternel_ultrason_haus %

E
-4.35 90
-1.73 0 92
-2.15 92
-2.45 91.5
-5.82 87
-2.67 91.5

Maternel_haus %
-8.31 B7.5
-6.09 90
-6.41 90
-6.45 90
-9.68 84
-6.71 89.5

1%
9.2
5.9
5.9

10.2
6.2
9.2

1. Dans la colonne A, vous retrouverez les péres des brebis sélectionnées ainsi que leur

race.

2. Dans la colonne B, vous retrouverez les brebis que vous avez sélectionnées dans le

module d’accouplements ainsi que leur race.
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3. Dans la colonne C, vous retrouverez le pére du bélier sélectionné (ligne 1) ainsi que le
bélier lui-méme (ligne 2) et leur race.

4. Dans la colonne D, vous retrouverez les évaluations génétiques attendues de la
progéniture issue du croisement de chaque brebis de la colonne B et du bélier de la
colonne C pour le caractére 1 préalablement sélectionné. La case D3 vous indiquera le
nom du caractere évalué.

5. Dans la colonne E, vous retrouverez le rang centile (%) relié aux évaluations génétiques
attendues de la progéniture du croisement de chaque brebis de la colonne B et du bélier
de la colonne C pour le caractére 1.

6. Dans les colonnes F et G, vous retrouverez les mémes informations que dans les
colonnes D et E, mais pour le caractére 2 que vous avez sélectionné.

7. Dans la colonne H, vous retrouverez le coefficient de consanguinité en pourcentage (1%)
de la progéniture issue du croisement de chaque brebis de la colonne B et du bélier de
la colonne C.

8. Si vous avez sélectionné plus d’un bélier, les colonnes | a N seront exactement les
mémes que les colonnes C a H, mais pour le deuxieme bélier. S’il y a un troisieme bélier,
ce sera la méme chose...

8.2 Fichiers CSV produits par les Types Optimaux

Le module d’accouplements produit 3 fichiers différents pour les Type Optimaux. Voici leur
contenu.

8.2.1 Fichier PA

Ce fichier contient exactement les mémes informations que celui produit par le Type De Base.
Pour plus d’information, vous référer a la section 8.1 Fichier CSV produit par le Type De base.

8.2.2 Fichier PAOPT1

Ce fichier contient la prévision génétique des deux caracteres choisis ainsi que le coefficient de
consanguinité, si sélectionné, pour les progénitures produits par les brebis et les béliers soumis
au module d’accouplements. Un astérisque (*) indique les meilleurs choix d’accouplements en
considérant uniquement le caractére 1 ainsi que 'emphase déterminée par le Type optimal
choisi.
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Une fois ouvert en Excel, le fichier ressemble a ceci :

(RN R ST RS TR NR

=
=S

PLAN

313480212(DP)
313980231(DP)
313980231(DP)
313480212(DP)
313980231(DP)
313480212(DP)
313480212(DP)
313980231(DP)

8.2.3

B S D E F G H I J K L M
11 314554117(DP) AIAS120221ZC{DP)
537045742(DP) 25 314554102(DP) 25
Maternel_ultrason_haus %  Maternel_haus % 1% Maternel_ultrason_haus %  Maternel_haus %
314553917(DP) * -4.35 90 -8.31 875 9.2 -1.83 %45 -6.29 92.5
314553936(DP) -L73 92 -6.09 90 59°* 0.79 96.5 -4.07 95
314553937(DP) -2.15 92 -641 90 59 * 0.37 96.5 -4.39 95
314553953(DP) -2.45 915 -6.45 90 10.2 * 0.07 96 -4.43 95
314553968(DP) * -5.82 87 -9.68 84 6.2 -3.3 915 -7.66 89
314553974{DP) -2.67 91.5 -6.71 89.5 9.2 -0.15 96 -4.69 94.5
314553983(DP) * -4.3 90 -8.22 875 26.5 -1.78 %45 -6.2 92.5
314554005{DP) * -5.34 88 -9.24 855 6.2 -2.82 825 -7.22 905

Dans la colonne A, vous retrouverez les péres des brebis sélectionnées ainsi que leur

race.

Dans la colonne B, vous retrouverez les brebis que vous avez sélectionnées dans le
module d’accouplements ainsi que leur race. Le numéro du type optimal sélectionné est
inscrit a la ligne 1.

Dans la colonne C, vous retrouverez le pere du bélier sélectionné (ligne 1) ainsi que le
bélier lui-méme (ligne 2) et leur race. Un astérisque (*) est mis dans cette colonne pour
indiquer les meilleurs choix d’accouplements pour le bélier de la colonne C.

Dans la colonne D, vous retrouverez les évaluations génétiques attendues de la
progéniture issue du croisement de chaque brebis de la colonne B et du bélier de la
colonne C pour le caractére 1 préalablement sélectionné. La case D2 vous indiquera le
nombre maximum de brebis attribué a ce bélier et la case D3 vous présentera le nom
du caractere évalué.

Dans la colonne E, vous retrouverez le rang centile (%) relié aux évaluations génétiques
attendues de la progéniture du croisement de chaque brebis de la colonne B et du bélier
de la colonne C pour le caractére 1.

Dans les colonnes F et G, vous retrouverez les mémes informations que dans les
colonnes D et E, mais pour le caractére 2 que vous avez sélectionné.

Dans la colonne H, vous retrouverez le coefficient de consanguinité en pourcentage (1%)
de la progéniture issue du croisement de chaque brebis de la colonne B et du bélier de
la colonne C.

Si vous avez sélectionné plus d’un bélier, les colonnes | a N seront exactement les
mémes que les colonnes C a H, mais pour le deuxieme bélier. S’il y a un troisieme bélier,
ce sera la méme chose...

Fichier PAOPT2

Ce fichier contient la prévision génétique des deux caracteres choisis ainsi que le coefficient de

consanguinité, si sélectionné, pour les progénitures produits par les brebis et les béliers soumis
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au module d’accouplements. Un astérisque (*) indique les meilleurs choix d’accouplements en
considérant uniquement le caractére 2 ainsi que 'emphase déterminée par le Type optimal
choisit. Les données y sont présentées de la méme fagcon que pour le fichier PAOPT1. Vous
référer a la section 8.2.2 Fichier PAOPT1.

IMPORTANT

Les fichiers CSV PAOPT1 et PAOPT2 produits par les Types Optimaux ne prennent en considération qu’un
seul caractére (Indice ou EPD) a la fois lors de la distribution des astérisques (*) indiquant les meilleurs
choix d’accouplements. Le PAOPT1 doit étre utilisé pour prioriser la sélection sur le caractére 1
sélectionné et le PAOPT2 doit étre utilisé pour prioriser la sélection sur le caractere 2 sélectionné. Notez

que si vous soumettez de nouveau la méme requéte, il est possible que les résultats optimaux obtenus

soient différents.

9 Erreurs les plus fréquentes a éviter

Certaines situations peuvent interrompre et méme empécher le calcul de la requéte de

s’effectuer correctement.

Lors d’oubli d’une ou de plusieurs sélections obligatoires, un message d’erreur automatique ou

ce symbole & apparait a I’écran afin d’en aviser I'utilisateur.

Voici quelques exemples de message d’erreur et leur signification :

1. Le message suivant indique qu’un ou deux des caractéres obligatoires n‘ont pas été

sélectionnés.

Requéte

MNom requéte * 43224 Salllie_10_janvier_2018

Maternel ultrason hausse prolificité

Caractére 2 * &

Type | Optimal 11 |

Max brebis [25 ]

Caractére 1 *

Please choose twa traits

Calculer consanguinité |+

Utiliser ATQ |+

24



2.

Le message suivant indique que le nombre maximum de brebis par bélier (Max brebis)
est manquant. Le Max brebis est une information obligatoire pour les Types Optimaux.

Requéte

Nom requéte *

Caractére 1 * |Maternel ultrason hausse prolificité

% Error

Optimal 11

43224 _Saillie_10_janvier_2018 )
|
|

Type |

You must enter a valid maxu

(
(
Caractére 2 * [Maternel hausse prolificité
(
[

I Max brebis

Calculer consanguinité |+

Utiliser ATQ |v'

Le message suivant indique le_ nombre maximum de brebis par bélier est insuffisant.
Chaque brebis sélectionnée doit étre attribuée a un bélier. Ex : 75 brebis et 3 béliers mis
a I'accouplement, le Max brebis doit étre égal ou supérieur a 25. Le Max brebis est une
information obligatoire pour les Types Optimaux.

Requéte

Caractére 1 * [Maternel ultrazon haussze prolificité

Error

Nom requéte * [43224_SE|iIIie_lU_janvier_ZUlE! ]
|
|

Caractére 2 * [Maternel hausse prolificité

Type |Optimal 11 | Not enough sires
Max brebis |12

Calculer consanguinité |+

Utiliser ATQ |+
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Voici

quelques autres éléments

pouvant causer

d’accouplements et dont aucun message n’avise I'utilisateur.

un dysfonctionnement du module

Problématique possible

Cause

Solution

Recherche d’animal
infructueuse

Recherche d’animal
infructueuse

Coefficient de
consanguinité absent dans
le fichier

Requéte inaccessible

Requéte inaccessible

Requéte inaccessible

Requéte inaccessible

Interruption de la requéte
(Warning : Unresponsive
script))

Animal inexistant dans la base de
données

Erreur d’identifiant (ATQ ou
tatouage)

Oubli de cocher la case Calcul
consanguinité

Oubli de Soumettre la requéte

Oubli de Rafraichir la requéte

Oubli de sélectionner les brebis
et/ou les béliers a soumettre au
module d’accouplements.

Mauvais protocole pour accéder
aux résultats

Recherche d’un nombre
important d’animaux

Valider si I’'animal recherché
est évalué dans GenOvis
Valider I'identifiant de I'animal
et refaire la recherche
Cocher la case Calcul
consanguinité et soumettre a
nouveau la requéte

Cliquer sur le bouton
Soumettre

Cliquer sur le bouton
Rafraichir

Sélectionner les brebis et les
béliers a soumettre au module
d’accouplements.

Valider les étapes du
protocole

Cocher la case Don’t ask me
again et cliquer sur Continue
(voir le message ci-dessous).
Pour éviter cette situation, il
est conseillé de diviser la
demande en plusieurs petits
groupes de 60-70 brebis.

o

A script on this page may be busy, or it may have stopped responding. You can stop the script now,
open the script in the debugger, or let the script continue,

Script: http://quartet.aps.ucguelph.ca../dojo_build s line 143 > eval: 1175

Don't ask me again

Continue | ‘Debugscript| |Stopscript
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10 Astuces du sélectionneur

10.1 Sélection des criteres

Le module d’accouplements permet de calculer la prévision génétique de la progéniture de deux
caractéres préalablement choisis par I'utilisateur. Les menus déroulants du Caractéere 1 et du
Caractére 2 offrent un vaste choix d’indices et d’EPD a sélectionner. Puisque seulement
2 caractéres peuvent étre choisis, il est préférable de faire les bons choix. Voici quelques notions
pouvant vous aider a faire un choix éclairé.

Priorisez les indices lors de la sélection génétique

La sélection basée sur des données génétiques devrait d’abord considérer les indices de
sélection génétique (GAIN, CARC, MAT, MAT-U, MAT-HP et MAT-UHP). Les indices permettent la
sélection sur plusieurs EPD importants en méme temps et d’éviter la sélection basée
uniqguement sur un seul critere d’'importance économique (prolificité, gain, etc.). En effet,
certains caractéres désirés ont des corrélations négatives avec les autres caracteres, ce qui a
pour conséquence la détérioration d’un caractére lorsque I'on tente d’en améliorer un en
particulier. Les indices vous permettront donc de faire des choix éclairés en sélectionnant des
animaux bien balancés sur les différents caractéres désirés. lls ont été créés afin de répondre
aux besoins spécifiques des races terminales, des races maternelles et des races prolifiques. Il
est important de sélectionner I'indice selon les objectifs de production de I'entreprise et la race
de la progéniture produite par les accouplements soumis au module. Pour plus d’informations
concernant les indices, veuillez vous référer a 'annexe 2.

Attention a la sélection basée uniquement sur un ou des EPD

Le second critére choisi peut &tre un EPD d’un caractére que vous souhaitez améliorer dans le
troupeau. Ainsi, lors de votre sélection, vous pourriez vérifier si la progéniture produite atteint
le minimum ciblé pour le caractere choisi assurant ainsi un progrés génétique pour la prochaine
génération. Un tableau contenant la description des 15 EPD est disponible a 'annexe 3.

Il ne faut jamais baser votre sélection sur un seul EPD (c’est-a-dire ne pas considérer I'indice de
sélection génétique comme premier critére). En voulant améliorer un EPD, vous pouvez
potentiellement en dégrader d’autres, car plusieurs sont inter reliés, d’ou I'importance d’utiliser
les indices génétiques comme premier critére.
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Les caractéres intéressants a utiliser sont :

Race terminale

Indice

GAIN Indice Gain (a utiliser pour les animaux non mesurés aux ultrasons)
CARC Indice Carcasse (a utiliser pour les animaux mesurés aux ultrasons)
EPD

Selon les objectifs de production de I’éleveur et les points faibles a améliorer du troupeau

Race maternelle (augmenter la prolificité)

Indice

MAT-HP Indice Maternel Hausse Prolificité (a utiliser pour les animaux non mesurés aux
ultrasons)

MAT-UHP Indice Maternel Ultrasons Hausse Prolificité (a utiliser pour les animaux mesurés
aux ultrasons)

EPD

Selon les objectifs de production de I'éleveur et les points faibles a améliorer du troupeau

Race prolifique (améliorer les caractéres maternels sans mettre trop d'emphase sur la

prolificité)

Indice

MAT Indice Maternel (a utiliser pour les animaux non mesurés aux ultrasons)
MAT-U Indice Maternel Ultrasons (a utiliser pour les animaux mesurés aux ultrasons)
EPD

Selon les objectifs de production de I’éleveur et les points faibles a améliorer du troupeau
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10.2 Priorités de sélection

Lors de votre sélection finale, certains critéres doivent étre priorisés. L'ordre suivant est
recommandé :

1° Consanguinité (idéalement sous les 6,25 %)

Vous devez donc faire votre sélection en fonction du coefficient de consanguinité de la
progéniture pour commencer. Tous les béliers dont la progéniture a une consanguinité
supérieure a 6,25 % devraient étre retirés de la sélection.

2¢ Indice de sélection génétique

Suite a la validation de la consanguinité, vous devez sélectionner un nombre similaire de brebis
a mettre a I'accouplement avec chacun des béliers. La répartition des brebis a également son
importance. Idéalement, il devrait y avoir de trés bonnes brebis en indice génétique attribuées
a chacun des béliers, car I'objectif est de produire des descendants forts en indices issus de
chacun des béliers afin d’assurer le progres et la variabilité génétique. Par exemple, si toutes les
meilleures brebis sont utilisées avec un seul bélier, il y aura tres peu de descendants avec un
tres bon potentiel génétique issu des autres béliers et cela deviendra problématique lors de
I'introduction ou du choix des futurs reproducteurs (autant pour les futures agnelles que les
futurs béliers). D’ou I'importance d’assurer une belle répartition des brebis pour chacun des
béliers.

Pour optimiser la répartition de vos femelles, il est intéressant de connaitre la moyenne des
reproducteurs (brebis et béliers) en inventaire pour les indices et les EPD utilisés lors de la
sélection. Pour obtenir un progres génétique chez la descendance produite, il est judicieux de
sélectionner la progéniture ayant un indice ou un EPD supérieur a la moyenne des
reproducteurs de I'entreprise. Exercer une pression de sélection plus sévere pour les béliers
(top 10%) est également une méthode efficace pour augmenter le progrés génétique.

3¢ EPD d’intérét pour votre entreprise

L’EPD choisi peut &tre considéré en dernier lors de votre sélection. Vous pouvez vous assurer
que la prévision génétique obtenue par la progéniture est supérieure a la moyenne des
reproducteurs. De cette fagon, vous vous assurez que la nouvelle génération apporte un progres
génétique pour I'EPD choisi. Aucune sélection ne doit étre effectuée en considérant
uniquement un EPD. Lindice de sélection génétique doit toujours &tre priorisé lors de la
sélection d’animaux.
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10.3 Notions pour optimiser le progres génétique

La planification des accouplements est une étape cruciale pour I‘amélioration génétique de
votre troupeau. Le module d’accouplements est un outil pouvant aider les éleveurs lors de la
planification de leurs accouplements. Cependant, I'éleveur ne doit pas se fier uniqguement aux
accouplements proposés par les Types Optimaux, puisque ceux-ci ne prennent pas en
considération plusieurs notions indispensables au progrés génétique. Voici un rappel des
notions a considérer pour optimiser le progres génétique de votre élevage lors de la
planification raisonnée des accouplements :

e Viser un coefficient de consanguinité inférieur a 6,25%
e Augmenter la diversité génétique en :
0 Utilisant des béliers provenant de différents peres
O Répartissant les meilleures brebis du troupeau avec les différents béliers
0 Faisant le méme nombre d’accouplements pour chaque bélier afin de favoriser
la sélection de jeunes béliers qui proviennent de péres différents
0 Faisant des échanges génétiques entre les troupeaux (création de liens entre les
troupeaux)
e Améliorer la précision des valeurs génétiques en :
0 Utilisant un minimum de 3 béliers par groupe de brebis (groupe contemporain)
0 Favorisant l'utilisation de plusieurs béliers (permet de préciser les valeurs
génétiques sur les performances des descendants et de favoriser I'utilisation de
béliers fils)
0 Faisant des échanges génétiques entre les troupeaux (améliorer la connexion
entre les troupeaux)
e Diminuer l'intervalle de génération (I’dge moyen des parents a I'agnelage) en :
0 Priorisant I'utilisation de jeunes béliers (viser des béliers d’'un an ou moins a
I’accouplement)
0 Visant un age moyen des brebis a I'agnelage de 3 ans
e Cibler les forces et faiblesses du troupeau
e Prioriser la sélection basée sur les indices de sélection et éviter d’utiliser qu’un seul EPD
e Portez une attention particuliére a la conformation afin d’optimiser la longévité de vos

sujets
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11 Présentation interactive d’'un exemple complet

Voici les étapes a suivre pour permettre le bon fonctionnement du module d’accouplements :

1.

10.

11.

Sélectionnez les brebis et les béliers a soumettre au module d’accouplements.
Inscrivez le Nom de la requéte.

Sélectionnez les deux Caractéres (indices génétiques ou EPD) pour lesquels vous voulez

connaitre les prévisions génétiques chez les descendants.
Sélectionnez le type de fichier (De base ou Optimal)

Inscrivez le nombre maximum de brebis par bélier si vous utilisez les fonctions

optimales.

Cochez la boite Calculer consanguinité pour obtenir le coefficient de consanguinité de la

progéniture issue du croisement de chacune des brebis avec chacun des béliers.

Cochez la boite Utiliser ATQ pour que le fichier de résultats utilise les ATQ de vos

animaux au lieu de leur tatouage.
Cliquez sur Soumettre.
Aprés quelques minutes (1 a 5 minutes), cliquez sur Rafraichir.

Lorsque le fichier est prét, sélectionnez-le dans la liste des requétes et cliquez sur

Accéder.

Ouvrez le fichier
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Annexe 1: Codes de disposition et codes de commentaires

Codes de disposition pour les brebis

1K | Brebis vendue pour la reproduction 1X | Brebis perdue a cause d’un prédateur
1L | Brebis vendue pour I'abattage 1Y | Disposée — raison inconnue
1W | Brebis réformée a cause de I'age 1Z | Brebis morte

Codes de commentaires pour les brebis

1A | Condition anormale du pis IN | Manque de lait
1B Mere’non maternelle - agneau 1P | Productivité inférieure

refusé
1C | Toxémie durant la gestation 1R | Mauvais membre
1D | Prolapsus de l'utérus 1S | Oestrus synchronisé
1E | Rupture abdominale ET | Transplantation embryonnaire
1F | Brebis trop grasse a I'agnelage Al Sujet engendré par insémination
1G | Brebis trop maigre a I'agnelage 2A | Naissance prématurée (agnelage)
1H | Défauts physiques 2B | Naissance assistée facile (agnelage)
1) | Ovulation induite 2C | Naissance assistée difficile (agnelage)
1M | Mammite 2D | Siege (agnelage)

Codes de disposition et codes de commentaires pour les béliers

6J Nfe.plus utiliser en batterie de 6X | Bélier perdu a cause d’un prédateur
béliers

6K | Bélier vendu pour la reproduction 6Y | Disposé —raison inconnue

6L | Bélier vendu pour I'abattage 6Z | Bélier mort

6W | Bélier réformé a cause de I'age

32




Annexe 2 : Les indices de sélection

Qu’est-ce qu’un indice de sélection génétique? A quoi servent-ils? Comment sont-ils calculés?
Lequel dois-je privilégier dans mon entreprise? Comment devrais-je sélectionner mes sujets
reproducteurs avec les indices de sélection de GenOvis?

Introduction

Les indices de sélection génétique sont utilisés pour sélectionner sur différents caractéres en
méme temps. Chaque indice est formulé pour donner un taux moyen de progression, établi
pour chaque caractére. A quoi sert d’augmenter le nombre né au 1° agnelage a 5 agneaux par
agnelage, si un seul de ces agneaux survit? En balancant les caracteres dans des indices de
sélection, il devient possible de sélectionner sur différents caractéres importants en utilisant
une seule valeur : celle de I'indice de sélection.

6 indices de sélection génétique peuvent étre utilisés dans I'ovin : I'indice de sélection Gain
(GAIN), I'indice de sélection Carcasse (CARC), I'indice de sélection Maternel (MAT), I'indice de
sélection Maternel Ultrasons (MAT-U), I'indice de sélection Maternel Hausse Prolificité (MAT-
HP) et I'indice de sélection Maternel Ultrasons Hausse Prolificité (MAT-UHP).

Les producteurs commerciaux devraient utiliser I'indice CARC pour acheter des béliers destinés
a la production d’agneaux de marché. L'indice MAT-HP ou MAT-UHP (si disponible) est a
privilégier pour acheter des béliers de races prolifiques destinés a produire leurs femelles de
remplacement alors que I'indice MAT ou MAT-U (si disponible) sera utilisé pour les béliers ayant
de bons caracteres maternels.
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Indices de sélection

L'indice de sélection Gain (GAIN)
Ce dernier est calculé a partir d’'une combinaison des EPD suivants :

Survie agneaux — contribution directe (liée a 'agneau et non pas a sa mere);

Poids a 50 jours — contribution directe (liée a I'agneau et non pas a sa mére);

a

O Poids a la naissance — contribution directe (liée a I'agneau et non pas a sa mere);
a

0O Poids a 100 jours — contribution directe (liée a I'agneau et non pas a sa meére).

f,lD.O%

Va

M Survie agneaux dir (10%) M Poids naissance dir (10%)
M Poids 50j dir (35%) W Gain 50-100j (45%)

L'indice de sélection Gain (GAIN) est utilisé par les producteurs ne faisant pas mesurer
I’épaisseur de la longe et I'épaisseur du gras dorsal de leurs animaux a I'aide d’un appareil a
ultrasons. Cet indice a été congu pour augmenter la croissance et minimiser la perte de
musculature le plus possible. Utiliser I'indice GAIN permet d’obtenir des agneaux qui croitront
plus rapidement, qu’en utilisant un seul caractére de croissance pour faire la sélection. Il permet
d’identifier facilement les sujets dont la progéniture aura une croissance rapide de la naissance
jusqu’a I'abattage et de sélectionner les béliers dont tous les descendants seront destinés a
|"abattoir. On recommande son utilisation dans les races terminales. En effet, I'indice GAIN est
utilisé par les éleveurs de races paternelles, si I'indice CARC n’est pas disponible.
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L’indice de sélection Carcasse (CARC)

Ce dernier est calculé a partir d’'une combinaison des EPD de I'indice GAIN, en plus des EPD
suivants :

O Epaisseur de I'ceil de longe;
O Epaisseur de gras dorsal.

6.5%
17.5% " 6.5%

22.8%

29.2%

M Survie agneaux dir (6,5%) M Poids naissance dir (6,5%)
M Poids 50j dir (22,8%) M Gain 50-100j (29,2%)
M Longe (17,5%) M Gras (17,5%)

L'indice de sélection Carcasse (CARC) permet de sélectionner les animaux qui seront plus
musclés, auront moins de gras et croitront plus vite. Les animaux qui croient plus rapidement
ont tendance a avoir des poids naissance supérieurs et a étre plus gras. Cet indice permet de
balancer ces caracteres, permettant ainsi d’améliorer a la fois la musculature et la croissance,
tout en limitant 'augmentation du poids naissance des agneaux. Pour que cet indice soit calculé,
les producteurs doivent faire mesurer I'épaisseur de la longe et I'épaisseur du gras dorsal de
leurs animaux a l'aide d’'un appareil a ultrasons. (Pour plus de détails, consultez la fiche
technique « Les mesures ultrasons qu’est-ce que c’est? »)

Utilisé par les éleveurs de races paternelles qui participent aux mesures ultrasons, il sert
également les producteurs commerciaux pour I'achat de béliers paternels présentant un bon
potentiel de croissance et de bonnes qualités bouchéres pour la production d’agneaux lourds de
qualité.

35



Ll'indice de sélection Maternel (MAT) — Améliorer les caractéres maternelles sans
mettre d’emphase sur la prolificité

Ce dernier est calculé a partir d’'une combinaison des EPD suivants :

Survie agneaux — contribution directe;
Survie agneaux — contribution maternelle;
Poids a la naissance — contribution directe;
Poids a la naissance — contribution maternelle;
Poids a 50 jours — contribution directe;
Poids a 50 jours — contribution maternelle;
Gain 50-100j — contribution directe;
Nombre d’agneaux nés 1¢" agnelage
Nombre d’agneaux nés agnelages suivants
Poids sevré total 1°" agnelage

Poids sevré total agnelages suivants

O 0000000000 ~D

Intervalle d’agnelage

2.1%_ 6.0%
1.1% 4.1%

6.4% 4.1%

3.2% 14.3%

22.3%
18.4%

8.5% 9.5%
M Survie agneaux dir (4,1%) M Poids naissance dir (4,1%)
W Poids 50j dir (14,3%) W Gain 50-100j (18,4%)
M Survie agheaux mat (9,5%) M Poids naissance mat (8,5%)
M Poids 50j mat (22,3%) W # Nés ler agnelage (3,2%)
M # Nés agnelages suivants (6,4%) M PST ler (1,1%)
B PST suivants (2,1%) M Intervalle d'agnelage (6%)

L'indice de sélection Maternel (MAT) permet de sélectionner les femelles et les béliers lorsque
la prolificité est pres de I'optimal visé. Nous cherchons ici a améliorer les caracteres de
reproduction (taux de survie (mat), poids naissance (mat), poids 50 jours (mat), etc.) en mettant
une faible emphase sur I'amélioration du nombre d'agneaux né afin de le maintenir. Il permet
d’identifier les sujets dont la progéniture femelle sévrera des agneaux plus lourds. C’est un
indice de sélection complet qui prend en considération a la fois les caracteres maternels et la
croissance des agneaux.
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L’indice de sélection Maternel Ultrasons (MAT-U)
Il est calculé & partir d’'une combinaison des EPD de I'indice MAT, en plus des EPD suivants :

O Epaisseur de I'ceil de longe;
O Epaisseur de gras dorsal.

1.7% 4.0%

0.8% ‘ | 4.7%

5.0%\\

2.5%

/16.5%
17.6%__

6.7%
21.2%

3.5% 3.5%

M Survie agneaux dir (4,7%) M Poids naissance dir (4,7%)
™ Poids 50j dir (16,5%) M Gain 50-100j (21,2%)

M Longe (3,5%) M Gras (3,5%)

M Survie agneaux mat (7,6%) Poids naissance mat (6,7%)
M Poids 50j mat (17,6%) M # Nés ler agnelage (2,5%)
M # Nés agnelages suivants (5%) M PST ler (0,8%)

M PST suivants (1,7%) M Intervalle d'agnelage (4%)

L'indice de sélection Maternel Ultrasons (MAT-U) est similaire a I'indice MATERNEL sauf qu’il
comprend également les caracteres de carcasse (longe et gras) mesurés aux ultrasons. Ainsi, il
permet de sélectionner les femelles et les béliers lorsque la prolificité est prés de I'optimal et
présentant une carcasse plus favorable. Par cet indice, nous cherchons a améliorer les
caractéres de reproduction (taux de survie (mat), poids naissance (mat), poids 50 jours (mat),
etc.) en mettant une faible emphase sur 'amélioration du nombre de nés afin de le maintenir.
En plus des caractéeres de reproduction, les caractéres de croissance et de qualité de la carcasse
composent cet indice.

Cet indice permet d’identifier les sujets dont la progéniture femelle sévrera des agneaux plus
lourds, qui auront, par la suite, une bonne croissance et de bonnes qualités boucheéres. Il sert a
I'achat de béliers maternels présentant un bon potentiel de croissance et de bonnes qualités
bouchéres, sans mettre de c6té les qualités maternelles recherchées.
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L'indice de sélection Maternel Hausse Prolificité (MAT-HP) — Augmenter la prolificité
Ce dernier est calculé a partir d’'une combinaison des EPD suivants :

Survie agneaux — contribution directe;
Survie agneaux — contribution maternelle;
Poids a la naissance — contribution directe;
Poids a la naissance — contribution maternelle;
Poids a 50 jours — contribution directe;
Poids a 50 jours — contribution maternelle;
Gain 50-100j — contribution directe;
Nombre d’agneaux nés 1¢" agnelage
Nombre d’agneaux nés agnelages suivants
Poids sevré total 1°" agnelage

Poids sevré total agnelages suivants

0000000 000D DO

Intervalle d’agnelage

5.8% 14.4%

15.4%
18.5%
8.5%
4.2%
[+)
9.5% 3.7%
i Survie agneaux dir (4,1%) I Poids naissance dir (4,1%)
W Poids 50 dir (14,4%) W Gain 50-100j (18,5%)
M Survie agneaux mat (4.2%) 4 Poids naissance mat (3,7%)
M Poids 50j mat (9,5%) B # Nés ler agnelage (8,5%)
M # Nés agnelages suivants (15,4%) M PST ler (5,8%)
MW PST suivants (5,8%) M Intervalle d'agnelage (6%)

L'indice de sélection Maternel Hausse Prolificité (MAT-HP) permet de sélectionner les femelles
et les béliers lorsque nous souhaitons améliorer davantage le nombre de nés a I'agnelage. Il
permet également d’identifier les sujets tres prolifiques.
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Cet indice permet d’augmenter le nombre d’agneaux nés et sevrés, tout en conservant un poids
naissance constant et en augmentant le poids au sevrage. |l permet d’identifier les sujets dont la
progéniture femelle produira plus d’agneaux par agnelage et sevrera des agneaux plus lourds.
C'est un indice de sélection complet qui prend en considération a la fois la croissance des
agneaux et les caractéres maternels en mettant I'emphase sur le nombre de nés.

L’Indice de sélection Maternel Ultrasons Hausse Prolificité (MAT-UHP)
Il est calculé & partir d’'une combinaison des EPD de I'indice MAT-HP, en plus des EPD suivants :

0 Epaisseur de I'ceil de longe;
O Epaisseur de gras dorsal.

'
4.6% 0% 4.7%
4.6% '. ‘ | .
12.2%

__16.4%

6.7%
21.2%
7.6%
2.9% f"l
3.4%J 35% 3.5%

M Survie agneaux dir (4,7%) M Poids naissance dir (4,7%)
W Poids 50j dir (16,4%) W Gain 50-100j (21,2%)
M Longe (3,5%) M Gras (3,5%)
M Survie agheaux mat (3,4%) M Poids naissance mat (2,9%)
M Poids 50j mat (7,6%) M # Nés ler agnelage (6,7%)
M # Nés agnelages suivants (12,2%) M PST ler (4,6%)
M PST suivants (4,6%) M |ntervalle d'agnelage (4%)

L'indice de sélection Maternel Ultrasons Hausse Prolificité (MAT-UHP) est similaire a I'indice
MATERNEL HAUSSE PROLIFICITE sauf qu’il comprend également les caractéres de carcasse (gras
et longe) mesurés aux ultrasons. Ainsi, il permet de sélectionner les femelles et les béliers
lorsque nous souhaitons améliorer davantage le nombre de nés a I'agnelage, en plus des
caractéres de qualité de la carcasse. Cet indice permet également d’identifier les sujets tres
prolifiques. Nous cherchons a améliorer les caractéres de reproduction en mettant I'emphase
sur le nombre de nés.
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Cet indice permet d’identifier les sujets dont la progéniture femelle produira plus d’agneaux par
agnelage et sevrera des agneaux plus lourds, qui auront, par la suite, une bonne croissance et de
bonnes qualités bouchéres. Cet indice permet donc de combiner les caracteres maternels a de
bonnes qualités boucheéres. Il sert a I'achat de béliers maternels présentant un bon potentiel de
croissance et de bonnes qualités boucheres, sans mettre de coté les qualités maternelles
recherchées en mettant I’'emphase sur le nombre de nés.

Facteurs d’ajustement des différents caractéres dans les indices de sélection

La chose la plus importante a considérer lorsque vous utilisez un indice de sélection génétique,
c’est que les caractéres, qui le composent, sont ajustés séparément et différemment. Dans
plusieurs cas, 2 agneaux ayant des caractéres tres différents peuvent obtenir le méme indice di
a la combinaison des différents caracteres a l'intérieur de l'indice. Bien que les indices de
sélection génétique soient des outils de sélection trés utiles, il est toujours bon d’aller valider
votre sélection a I'aide des différents EPD pour vous assurer que les indices, autant que les EPD,
vous permettront d’atteindre les objectifs que vous vous étes fixés avec votre troupeau.

Le tableau de la page suivante présente les facteurs d’ajustement des différents caracteres a
I'intérieur des 6 indices de sélection génétique.

Indices de sélection génétique

Caractéres
MAT-UHP
Survie agn. Dir 5,98 5,44 4,30 4,80 3,99 461
Pds nais. Dir -3,01 -2,73 -2,16 -2,41 -2,01 -2,32
Pds 50j Dir 2,88 2,62 2,07 2,31 1,92 2,22
Gain 50-100j 2,52 2,29 1,81 2,02 1,68 1,94
Epais. longe - 1,26 - 0,31 - 0,30
Gras dorsal - -4,06 - -0,99 - -0,95
Survie agn. Mat - - 16,72 12,91 6,90 5,51
Pds nais. Mat - - -5,42 -4,18 -2,20 -1,76
Pds 50j Mat - - 3,24 2,50 1,29 1,03
#Nés 1er agn. - - 4,62 3,57 11,44 9,13
PST 1er agn. - - 0,16 0,12 0,81 0,65
#Nés suivants - - 8,22 6,35 18,45 14,73
PST suivants - - 0,25 0,19 0,63 0,51
Intervalle agnel. - - -0,56 -0,36 -0,52 -0,35
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Annexe 3 : Les EPD

EPD

Utilite

EPD caractére de croissance

Taux de survie

Pour sélectionner les sujets qui produiront des agneaux avec une meilleure habileté a

{Direct) SUrvivre jusqu'au sevrage.
Taux de survie | Pour sélectionner les brebis qui aideront davantage leur progéniture a survivre jusgqu'au
{Maternel) seviage.
Poids naissance | Pour sélectionner les sujets qui produiront des agneaux avec un poids a la naissance
{Direct) supérneur.
. . Pour sélectionner les brebis qui produiront des agneaux qui auront un poids a la naissance
Poids naissance . . . : e :
(Maternel) supérnieur du a leur u_terus plus large et & leur habilité a transmetire les nutiments au foetus
pour favoriser sa croissance.
Poids 50 jours | Pour sélectionner les sujets qui produiront des agneaux avec un poids 50 jours supéneur.
{Direct)
Poids 50 jours | Pour sélectionner les brebis qui produiront des agneaux avec un poids 50 jours supérieur
(Maternel) di a leur plus grand potentiel de production laitiére et leur habilité matemel.
Gain 50-100j Pour sélectionner les sujets qui produiront des agneaux ayant une meilleure croissance
{Direct) entre 50 et 100 jours.
Epaisseur de I'eeil | Pour sélectionner les sujets qui produiront des agneaux plus musclés.
de longe

Epaisseur du gras

Age au 1° agnelage

Pour sélectionner les sujets qui produiront des agneaux dont |a couverture de gras sera

dorsal optimum.
EPD caractéres de productivité des brebis

Pour sélectionner les brebis qui donneront naissance & des filles qui atteindront leur
maturité sexuelle plus 6t

Nombre né au 1er
agnelage

Pour sélectionner les brebis qui produiront des filles qui donneront naissance a un plus
grand nombre de progéniture & leur premier agnelage. Améliore la prolificité.

Poids sevres totaux
au 1= agnelage

Pour sélectionner les brebis qui produiront des filles qui sévreront des agneaux plus lourds
lors de leur premier agnelage. Améliore le poids en kg total au sevrage par le nombre
d'agneaux sevrés et le poids des agneaux au sevrage.

Intervalle
d'agnelage

Pour sélectionner les brebis qui auront un intervalle d'agnelage plus court.

Nombre né aux
agnelages suivants

Pour sélectionner les brebis qui produiront des filles qui donneront naissance a plus de
progeniture a leurs agnelages subséquents. Ameliore la prolificité.

Poids sevrés totaux
aux agnelages
suivants

Pour sélectionner les brebis qui produiront des filles qui sévreront des agneaux plus lourds
lors de leurs agnelages subséquents. Améliore le poids en kg fotal au sevrage par le

nombre d'agneaux sevrés et le poids des agneaux au sevrage.

Nous recherchons :

O les EPD les plus positifs pour les caractéres oranges
O les EPD les plus negatifs pour les caracteres bleus
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Annexe 4 : Conversion d’un fichier CSV en format Excel

Pour convertir un fichier CSV en format Excel, vous devez suivre les étapes suivantes :

1. Ouvrez le fichier CSV dans Excel. Vous obtiendrez des données séparées par des

virgules.

Mispenpage  Femulni  Deandel  Riveidn  AMicage  ketaces

AN || e i s s et Sandard E hﬁ s& _“j T T
- . - - - - =y e 14 rme v Leiat i Fen
S A (W W o §= 0 B S iatent ettt Sl | i esoten Pt
! hbgramens - zmpny i favle Colgdey

— — =
4, nsd sireic sirenid, damid, damnid, breed breedgroun,sinebrewdroun, Cambneedgroun, birnhdste minfoda
t:m:u_(rswmwrmum!df DFLDA, 0P, 08,301 2-02-15. 301

POBOZSETE, I KMI0TSS, CIPOBOIL IV
OBI2602C, 313750260, CEPOBOZLIWG.
9, £, CEPCINO0AAIT, 11 5880064, CEPCINNIL TWC.
BIINS00LY,
P CEPOE00LETC, 313350045, CEPOMEHIC,
10 /43234 F CEPOROOSIYC, 313980082, CEPOLLIBRC,
13 43224,8,CHPOROBETE, 11 HS0060,CASO LML,

DR.2RL2-02- 27, 200304 24,201 30422,
P,00, 20130801, 301 5:63. 24, 2018
7,0, 08, 3011-05- 22, 2003-03-20,2023-0
7,07, 2011-05-23,2003-03-12,2013-03-12.1,
20110823, 3011308 19, 3013.08.18,

2735665, CEPOSOTITWG, 313480297.07 LD
26THLI CAPOBDITWE, 3134K00 74,09

765 CEPOELITENC. T, 05-31,2013-03-22.2013-03- 221
38665 CEPOU1STANE 3 1.05.34,2013.03.26 2013.03.36.0 2 1.6,2,12 6,17, 8284, 33 8603,0.
THAM,CEPOTIAIWE 11121714001, 05.05,0 301105 1. 2013-03- i 0.1.3.6.6,52 1149, 54 0559,0. 45642, R1.659,

12375050, CEPOBOLAANC. 313450443, 071, 07,07, D7, 201 1-05-31,2013-03-26.2013-03 26,1110 L,L5.5.26.8626,45,0486,0 47372 AB, 665, MU/

6.8626, 26,5625, 2011

2. Sélectionnez la colonne A en cliquant sur A. Toutes les données de la colonne A

deviendront alors surlignées en bleu-gris.

H o) - [ L: @ E Classeurl [Mode de

| Accueil | Insertion Mise en page Farmules Données Révision Affichage Antidote

_Ij ; Calibri

(S Renvoyer a Ia ligne automatiquement || Stand

Coler I [@ z & | | 8 Fusionner et centrer ~ |s -
Presse-papiers Police () Alignement =
‘ Al - 3 I | ropid,sex,id,nid,sireid,sirenid,damid,damnid,breed,breedgroup,sirebre
A B C D E F G H

| [ropi ,sex,idyld,sireid,sirenid,damid,damnid,breed,breedgroup,sirebreedgroup,dambreedgroup,birthdate,

143224, F, CEPDR02407C,313980240,CEPOB0219WC, 313480219, CEPOB0282W(C,313480282,0P1,D0P,DR,DP,2012-02-
143224, F, CEPDR02472C, 313980247, CEPOB0212W(C, 313480212, CEPOB1585XC,313681585,0P1,0P,DP,DP,2012-02-2
143224, F, CEPDE02527C, 313980252, CEPOB0212WC, 313480212, CEPOB1539XC,313681529,0P1,DP,DP,DP,2012-02-]
143224, F, CEPDE0256ZC,313980256,CEPOB0219WC, 313480219, CEPOB1589XC,313681589,0P1,DP,DP,DP,2012-02-]
143224, F, CEPDR0260ZC,313980260,CEPOB0219WC, 313480219, CEPO81588XC,313681588,0°1,0P, DR, DP,2012-02-2
143224, F, CEPDR02647C,313980264,CEPOB0212WC, 313480212, CEPO80294W(C,313480294,0P1,D0P,DR,DP,2012-03-
143224, F, CEPDR004TYC, 313980047, CEPO56655C,312735665,CEPO80321WC,313480321,0P1,0P,DP,DP,2011-05-22
| [43224,F,CEPDR0048YC, 313980048, CEPO56655C,312735665,CEPOB0297WC,313480297,DP1,0P,DP,DP,2011-05-22
| [43224,F,CEPDR0052YC, 313980052, CEPO3438RC, 312673438,CEPOS0276WC,313480276,0P1,DP, DR, DP, 2011-05-2¢
| [#3224,F,CEPDR0060YC, 313980060, CEPO3391RC, 312673391, CEPOS0328WC,313480328,0P1,DP, DR, DR, 2011-05-2¢
l13224,F,cEPBBO061YC, 313980061, CEPOS6655C, 312735665, CEPO81576%C,313681576,0P1,0°,DP,0R,2011-05-31,
| [43224,F,CEPDR0062YC, 313980062, CEPO56655C,312735665,CEPOB1576XC,313681576,0P1,0P,DP,DP,2011-05-31,
| [43224,F, CEPDR0065YC, 313980065, CEPO3438RC, 312673438,CEPO7143WC,313217143,DP1,0P,DP,DP,2011-05-31,
| |23224,F,cermlon67vC,313980067,CEPO9050TC, 312979050, CEPO80444XC,313480444,DP1,DP,DP, DP,2011-05-31,

173994 £ reomfinneeve 21208nnRe FEDNR7ETRC 2170N8T727 FEDNENISIIAIC 212420357 NDT ND ND ND I011.NA.NT

slololnlalala ol oo ool ]

. . Données
3. Cliquez sur I'onglet Données - L

* Erreurs intervalle agnelagexls [Mode de compatibilité] - Microsoft Excel

Accueil Insertion Mise en page Farmi@gs IDonne’es‘ Evision Affichage Antidate

I = ;‘ i 3 = = W - i s >
| 1 B : =4 T 3| Connexions Al [Alz 15, Effacer E L@
Y a [ | | |I@ % 2 |z A\ =0 =
. L-"J = l \L' - =0 Cis L 1 Proprietés ‘;,Réappliquer | EEE = >
& partir du A partir du A partir A partir d'autres | Connexions || Actualiser . o iL Trier Filtrer 7 ) .Conuer‘trr Supprimer  Validation des Consolide
fichier Access site Web dutexte  sources~ existantes tout~ =2 Madifier les liens d acces 57 ance les doublons  données ™

Données externes Connexions I Trier et filtrer Outils de données




4. Appuyez sur le bouton convertir.

S =

Insertion Mise en page

Formules Donnges Révision Affichage Antidote
o1 ) L, |53 Connexians s| 27z
== =) =i = ;o ) Z¥ |z|a
A partir du A partir & partir d'autres | Connesions || Actualiser - Z| Trier
site Web  dutexte S0UrCes ™ existantes tout> = Ly =

Dannges externes Connexions

5. Une fenétre s’ouvrira.

Sélectionnez « Délimité »
b. Cligquez sur « Suivant »

a.

6. Une deuxiéme fenétre s’ouvrira.

a. Cochezla « Virgule »

b. Cliquez sur « Suivant »

7. Une troisiéme fenétre s’ouvrira.

a. Sélectionnez « Standard »

b. Cliquez sur « Terminer »

alle agnelage.xis

v
I
Filtrer
W Avance
Trier et filtrer

(o T~
=o| - \
g2 L=

pprimer
Houblons

Validation des Consolider Analyse de

Grouper Dissacier Sous-total
données scénarios ~ T i

Qutils de données Plan

Assistant Conversion - Etape 1 sur 3

L'Assistant Texte a déterming gue vos données sont de bype Delimite,

2%

Si e choix wous conwient, chaisissez Suivant, sinon choisissez le type de données qui décrit le migux
vos données.

Type de données diorigin

Chaisissez |z bype de fichier qui décrit le miews vos données @

- Des carackéres tels que des vwirgules ou des tabulations séparent chaque
champ.

" Largeur fixe - Les champs sont dlignés en colonnes et séparés par des espaces,

Apergu des données sélectionnées :

bropid,sex,id,nid,sireid, sirenid, damid, daunid,breed, breedgroup, s
pM22z4 F _CEPOS0Z40ZC, 313980240, CEPOS0Z13WC, 313480213, CEPOB0ZSZWC
pM32z4 F _CEPOS0OZ47ZC, 313980247, CEPOS0Z1ZWC, 313480212, CEPOS1585HC
pM3Zz4 F, CEPOBOZSZZC, 313980252, CEPOB0Z1ZTWC, 313480212, CEPOBL539XC
M3Zz4, F, CEPOBOZ5GZC, 313980256 CEPOSO0Z15TC, 3134802158, CEPOSLE8IXC

3

|*FEERE

Cancel I <Précédent| Suivant > I

Terminer |

Assistant Conversion - Etape 2 sur 3 x|

Cette tape vous permet de choisi les séparateurs contenus dans vos données. Yous pouvez woir les
changements sur waokre kexte dans 'apercu ci-dessous.

rSepatateurs
¥ Tabulation
™ Paint-virgule
¥ irgul 1
m Espace

[~ autre ¢ l_

I™ Interpréter des séparateurs identiques consérutifs comme uniques

El

Tdentificateur de texte : [*

rApercu de donne

opid pex [id id ireid irenid awmid N
3224 EP0O20Z40ZC 313980240 CEPOSO0ZLAWC 2134802138 CEPOSO0ZSEW
3224 EP0O20Z472C 213980247 CEPOROZLIZWC 213480212 CEPO21E2EX
3224 EPOR0ZEZEC B13980Z62 CEPOROZLIZWC [213480Z12 LEPO21E5353XK
3724 EPOS0ZEEZC 313980266 CEPOSOZ1SWE (313480219 CEPOS1ESSH|w

JE1 I v
Cancel | <précedent | [ Suvant> |

Terminer |

21

Cette stape vous permet de sélectionner chaque calonne et de définir e format des données.

[Format des données en colanne
& stapdard
" Texte

L'option Standard corvertit les valeurs numériques en nombres,
les dates en dates et les autres valeurs en texte,

" Date: [aM1 -

€ olonne non distribuge

Destination : |$A$1

rapercu de donné

adscandard wendard Evondard swandard  Evondard
id Fireid Firenid Hamid [
EPOS02402C 13980240 CEPOS0ZL1SWC (313480213 CEPOSOZEEW
EPOS02472C 13980247 CEPOSOZL1ZWC (313480212 CEPOSLEEEX
EFOS02522C (313980252 CEPOS0ZLZWC [2l3460212 CEPOSL539X
EP0S0256ZC (313980256 CEPOBDZIINC (13480219 CEPOSLSESM| v |
I
Cancel < Précédent Suivant = I Terminer I
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8. Chaque donnée séparée par une virgule apparaitra dans une colonne différente.

9.

c-,})u-: ARt Classeur
- Aeueil Inzertion Mise en page Formuses Domnies Revision AMtichage Antigate
P F R y .9 RRE g,
Apartir du A partr du A paie A parte d suties | Connexens | Adualiser :I Trier Futrer
fechier Adcedt  sile Web O leste fources ~ enistartes tout -
i ebkinei Vet e titrex
a1
RS E P 7 W f
1 fropis Jser sirgid sirenid  damig dermid breed
1 EEFFD CRPOSN2A0N 31398 CEPOROZISW 313450219 CEPOROZEIW 313480282 DI
3 a1z CEPOBO4TZ: 313950247 CEPOBO2IZW 313480212 CEPOSISESN 313681585 DPL
4 AZ22F CEPOSOS2N 313980252 CRPOBOZITW 313480212 CEPOR1SIN 3135681535 09
5 3224 CEPOS02S6T 313980256 CEPOBO2INW 313480210 CEPOSISSIN 313681589 DPL
& EEvs (3 CEPORSOIGON  3139R0360 CEPOBO2ITW 13480219 CRPOR1SEEX 313681588 Do
7 a3224fF CEPOS02647 313960264 CEPOBO2LZW 313480212 CEPOSI234W 313480254 DPL
8 EErrl O CEPOSDOSTY 313520047 312735665 CEPOBO3I2IV 313480321 DP1
] a3z0afr CEPOBOD4SY! 313950048 CEPOSESSSC 312735665 CEPOSI2ITW 313480297 DPL
10 a32244F CEPOBOOSIY: 313980052 CEPO343BAC 312673438 CEPOBOZTEW 313480276 D91
n a1204fF CEPOSO060Y! 313980060 CEPOIIOIAC 312673391 CEPOSO3IZEW 313480328 DPL
12 a322a4F CEPOBD0GELYY 313580061 OS6655C 12735665 CEPOSISTEX 313681576 DP
1 azafr CEPOGO0E2Y 13060062 CEPOSEESSC 312735665 CEPOBLSTEN 313681576 DAL
14 4322a0F CEPOROOBSYY 313980085 CEPOILIEAC S12673438 CEPOTIAIWT 313217143 D91
15 a3224fF CEPOSO0ETY! 13960067 CEPOIOSOTC 312979050 CEPOBLA4N. 313480444 DAL

Enregistrez votre fichier en format Excel.

a.

Cliquez sur « Enregistrer sous »

Sélectionnez I’endroit ou

enregistrer votre fichier.

vous

Nommez votre fichier.

B aancé

breedgroun sirebreedgre dambreedyr birthdate

=

25 o
Cormerlir  Supprmer
1ok Gousians

) K

Zior
W - "X
- 5 %0 £ e
i £y % J # . i
1] [l ¥
= e =W o
Vahoation des Consofider Analyie g Guouper Dutocier Sous totad
denndes * SeAnAreE ~ *: s
Outils de dannces Par
L M N o e a
minlodate  mexibdate nlambings nlamis

op oP 1 1
op oP 1 1
op -1} 1 1
oP oP 1 1
op DR 1 1
oP oP 2012-03-01 1 1
oP oR 2001-05-22 2 1 1
oP oP 2011-05-23 1 2
oF oR 2001-05-23 2 1 1
oP oP 2011-05-28 2 2
oR oP 2011-08-31 1 1
oP oP 2011-05-31 i 2
or oP 2011-05-31 1 1
oP op 2011-05-31 i 1

&d"!"‘- B

voulez

L Eregisarer opie du document
] tomes e cope o
[ & Cassewr Becct
- il Ensegistrer te ficmier au foaman classeur Encel
J Ruir

5y Classenr Excel prenant &n charge bes macios
'.t] Encégistes Ie 82040 b 1SrMat XML prENNE 60 ChATge bes MaioH

i't_d Corurt
i
H Erragintier goun &

fx &y Cligoews binsiee Excel
Ersegists
AnmgEment et un en

ite pour un

Claspewr Exgel 97:2000...
ud| Encegistrer une cope chu classeur entidrement compatible avec
Excel 57,2003

=

[ 3 Feuilie de calcul Gpenpo<ument
B Envegistres be clatteur au format Open Document.

5 POF ou RS
bl Fusbiie une copée ou classeur ous forme de fizhier POF ou 1F5.

g e >
Sélectionnez le type de fichier (XLS ou XLSX) v awe - % St wane ot sanot s s o
dans le menu déroulant sous le champ texte oU 1w
vous avez nommé votre fichier. (2 ontons e {3 Qutee e
i. Sivous avez une suite Office T — ———— i3
2003 ou avant, vous devez i [mi R
choisir le type de fichier qui |‘_=":':m ‘3*;;“:3“";;
s'appelle « Classeur Excel e S
97-2003 (*xls) ». R e
ii. Sivous avez une suite Office gungm::_;“’
2007 et plus, vous devez gwquzﬁmm
choisir le type de fichier qui

s’appelle « Classeur

(*xlIsx) ».

Excel

o g fhier = [Tasseur b
Tipede fehisr ! [c)500r £xiel (*, ki) =

Lastmr e (comut s chuwim i o) (. i)
S )

)

Ecel 37 -
e L {*enl]
orge wich § Fcbuer e {2 robi; * bt hd

10. Votre fichier CSV est maintenant converti en format Excel.
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Centre d’expertise en production ovine du Quéebec
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Sainte-Anne-de-la-Pocatiére (Qc)
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418 856-1200, poste 224

genovis@cepog.com
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_H WWW.genovis.ca
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http://quartet.aps.uoquelph.ca/csqges/

Ce webinaire est rendu possible grace au financement du programme
Innov’Action Volet 2: Innovation en production agricole.
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of Alimentation r Cultivons ['avenir :
Quebec Ca_rlada Une initiativa fédérala-provinciale-temitoriale
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