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SOMMAIRE

Nous avons étudié i5 mensurations corporelles, prises au niveau du tronc et du membre pos-
térieur, sur !ig coquelets âgés de m semaines et appartenant à 32 familles de la souche Bresse-

!ile. Nous avons déterminé le poids vif vide ainsi qu’un critère de qualité, appelé écart viande/os
qui est l’écart du poids de viande observé au poids estimé à partir de la droite de régression
poids de viande -- poids d’os.

Dans notre échantillon, le poids et les mensurations présentent une variabilité génétique élevée.
L’héritabilité « mère » de l’écart viande/os est forte mais son héritabilité « père » est nulle.

Nous avons appliqué la méthode des composantes principales à l’analyse des &cent; matrices des
corrélations entre les i mensurations (corrélations totales, intra-familles, génétiques « mère o et

génétiques (père e), puis nous avons étudié en détail les 2 premières composantes obtenues. Les
4 analyses concordent. Elle confirment nos résultats précédents et montrent, au moins pour la
souche étudiée, que ces 2 composantes ont une réalité biologique : facteur de taille générale pour
la première, facteur de compacité du corps pour la seconde. Les 2 composantes sont génétiquement
indépendantes et leurs héritabilités sont élevées.

L’écart viande/os est lié positivement, quoique faiblement, aux composantes de taille générale
et de compacité. Les corrélations génétiques avec l’angle de poitrine (0,589) et le tour du pilon
(o,&cent;i&cent;) montrent que ces 2 mensurations peuvent être utilisées pour améliorer indirectement l’impor-
tance relative de la viande et de l’os sur la carcasse.

INTRODUCTION

L’étude simultanée de différentes mensurations corporelles a permis à quelques
chercheurs d’exprimer la variabilité morphologique des animaux. Nous avons men-
tionné ces travaux dans nos études précédentes sur le poulet (ROUVIER et PICARD,

Une version plus courte de cette étude a été présentée au /3e Congrès mondial d’Aviculture, Kiev
(U. R. S. S.), août r966.



1965 et 1966). Nous avons montré, par l’analyse en composantes principales des
corrélations phénotypiques, que la plus grande partie de la variance analysée pouvait
s’expliquer par les deux premières composantes, que nous avons interprétées comme
un facteur de « taille générale » et un facteur de « compacité u. La même méthode a
été appliquée aux corrélations génétiques entre différentes caractéristiques de car-
casses de porcs par SMITH et ai. (1962, zg65).

Au point de vue pratique, les mensurations corporelles peuvent permettre une
estimation de la qualité de la carcasse, en particulier de l’importance relative de la viande
et de l’os. BIRD (ig43) a utilisé pour cela l’écart du poids vif observé au poids vif estimé
à partir de la droite de régression poids vif-longueur du pilon. Nous avons cité précé-
demment (RicnxD et ROUVIER, zg65) de nombreux autres auteurs qui avaient calculé
des corrélations entre les mensurations et divers rendements en viande.

Dans le présent travail, nous faisons une étude phénotypique et génétique de
15 mensurations prises au niveau du tronc et du membre postérieur, en utilisant la
méthode des composantes principales. Nous recherchons les variances et covariances
génétiques des composantes de taille générale et de compacité obtenues à partir de
l’analyse des corrélations phénotypiques. Nous étudions les relations entre les mensu-
rations et les 2 composantes d’une part, le poids vif et un index de qualité lié à l’impor-
tance relative de la viande et de l’os d’autre part.

MATERIEL EXPÉRIMENTAL

Ti,is cent quinze coquelets, obtenus en 10 lots d’éclosion, ont été abattus à l’âge de i r semaines.
Ils appartenaient à 3z familles pédigrées (8 coqs et 1 poules par coq) d’une même souche dite Byesse-
pile. Les r5 mensurations suivantes ont été prises sur la carcasse plumée : longueur du tronc, longueur
du bréchet, longueur des blancs, hauteur de poitrine, profondeur des blancs, largeur du thorax
largeur du bassin, angle de poitrine, tour de poitrine, longueur de la cuisse, longueur du pilon,
longueur de la patte, longueur du doigt médian, tour du pilon et diamètre de la patte. Les animaux
et les mensurations ont été décrits en détail précédemment (RicaxD et RouviER, r965 ; RoumEx
et RICARD, r966).

Au cours de l’éviscération, les organes digestifs (jabot, ventricule succenturié, gésier, intestins)
ont été vidés de leur contenu, ce qui nous a permis de calculer pour chaque poulet un poids vif
« vide ».

Sur la carcasse éviscérée, nous avons disséqué et pesé directement : les muscles pectoraux;
la viande (peau non comprise) et les os frais des cuisses, des pilons et des 2 premiers segments des
ailes. Le reste de la carcasse (sans la peau mais avec les bouts des ailes) a été mis à cuire pendant
!5 minutes dans le panier d’un autocuiseur. Les os ont été séparés de la viande puis mis à l’étuve
à 100°C pendant zç heures et pesés secs. Nous avons estimé pour ce « reste de carcasse ,, :

1° poids d’os frais = z,7 X poids d’os secs
2° poids de viande = poids reste carcasse - poids os frais

Le coefficient 2,7 a été obtenu en pesant frais puis sec l’ensemble des os des cuisses, des pilons
et des ailes de 3z poulets du même âge et de la même souche que ceux étudiés ici (RICARD, données
non publiées). Finalement, nous avons pu estimer un poids total de viande et un poids total d’os
de la carcasse éviscérée.

CALCULS ET RÉSULTATS

Nous avons calculé précédemment les paramètres statistiques des mensurations
de carcasses (RouvWx et RiCARD, zg66). Les tests de normalité des distributions ont
abouti à des x2 non significatifs à l’exception de ceux concernant la longueur du



bréchet, la hauteur et le tour de poitrine. Le lot d’éclosion n’avait pas d’effet sur
l’homogénéité des variances, excepté pour la profondeur des blancs et l’angle de
poitrine. Au contraire, l’effet sur les moyennes était presque toujours significatif,
sauf pour la longueur des blancs, la hauteur et l’angle de poitrine. Nous indiquons
dans le tableau i les valeurs de la moyenne et de la variance phénotypique de chaque
mensuration.

Pour les nouvelles variables, les Z2 de normalité ne sont pas significatifs :

Nous avons vérifié que la liaison entre le poids de viande et le poids d’os pouvait
être considérée comme linéaire (F = r,o6 pour 260 et 53 degrés de liberté). La corré-
lation entre le poids de viande et le poids d’os est de o,c!o2. La droite de régression
a pour équation :

L’écart-type de la pente de la droite est de o,og2. Dans cette équation, x est le poids
d’os et y le poids de viande, tous deux exprimés en grammes. Pour chaque poulet,
nous avons calculé l’écart du poids de viande observé au poids estimé par la droite
de régression. Les écarts ont été comptés parallèlement à l’axe des ordonnées et
exprimés en unité d’écart-type du poids de viande lié par le poids d’os. Les nouvelles
variables sont ces écarts multipliés par io et auxquels nous avons ajouté une constante
égale à 50 pour ne pas avoir de nornbres négatifs. Dans la suite du mémoire, nous
appellerons cette variable « écart viande/os ».

Nous avons effectué une analyse hiérarchique (père-mère-poulet) des variances
et covariances pour les 15 mensurations corporelles, le poids vif vdie et l’écart

viande/os. Dans le tableau i sont résumés les résultats de l’analyse des variances : =
carrés moyens intra-famille (c’est-à-dire entre pleins frères-intra-mères), entre mères-
intra-pères et entre pères. Les carrés moyens entre mères-intra-pères sont tous signi-
ficatifs au seuil i p. 100 par rapport aux carrés moyens intra-familles. Dans le cas
présent, où on peut considérer que les sous-classes ont des effectifs égaux (4 poules
par coq, io enfants par poule), on peut également tester l’effet « père » en comparant
le carré moyen entre pères au carré moyen entre mères-intra-pères. Pour toutes les
mensurations et le poids vif vide, on obtient un F significatif au seuil i p. 100. L’écart
viande/os donne lieu à un carré moyen « père » plus petit que le carré moyen « mère ».
Il en résulte une valeur négative, quoique faible, pour l’estimation de la variance
génétique due au père (é2p _ - o,og5).

Nous donnons dans le tableau 1 les valeurs des composantes mère et père des
héritabilités, avec leurs écarts-types. Ces derniers ont été calculés en utilisant les
formules de GRAYBii,L et RoBERTsox (1957). Nous n’avons pas indiqué la valeur
de la composante père pour l’écart viande/os, étant donné la valeur négative de l’esti-
mation de la variance génétique correspondante. Si on suppose que l’écart observé
entre les composantes mère et père provient principalement de l’échantillonnage,
on peut calculer une héritabilité moyenne de cet écart qui est ici de 0,52.

Les coefficients de corrélation obtenus par l’analyse des covariances sont ras-
semblés dans le tableau 2. Nous n’avons pas calculé les corrélations génétiques père





concernant l’écart viande/os. Pour cette variable, nous avons calculé les corrélations
génétiques globales mère -!- père en divisant la somme des covariances génétiques
mère et père par la racine carrée du produit des sommes des variances génétiques
mère et père. Comme dans le cas de l’héritabilité moyenne, ce calcul suppose l’égalité
statistique des corrélations mère et père, ce que nous n’avons pas pu vérifier. Les
estimations de ces corrélations génétiques globales sont indiquées dans la colonne
18 du tableau 2.

Nous avons analysé les 4 matrices de corrélations obtenues (corrélations phéno-
typiques totales, intra-familles, génétiques mère, et génétiques père) selon la méthode
des composantes principales (HOT£I,II--N!G, 1933). Les 2 premières matrices compre-
naient dans leur diagonale des coefficients de fidélité calculés selon la formule :

où oe2e est la variance de l’erreur aléatoire de mesure et O’2.r la variance de la mesure.

oe2e a été estimé partir à des différences algébriques entre 2 répétitions de la même
mesure (RICARD et ROUVIER, ig65). C2 est la variance phénotypique totale dans le
cas de la matrice des corrélations totales et la variance intra-familles de mères dans

le cas de la matrice des corrélations intra-famille. Pour les 2 groupes de corrélations

génétiques, la matrice comprenait des i dans sa diagonale principale.
I,e tableau 3 indique les caractéristiques des 2 premières composantes pour

chacune des 4 matrices de corrélations étudiées. Les corrélations données comme
résultat de l’analyse des matrices génétiques père et mère doivent s’interpréter comme
des corrélations entre les valeurs génotypiques des composantes et des mensurations.
Les 2 premières composantes expliquent environ 78 p. 100 de la variance analysée
pour la matrice des corrélations totales et la matrice des corrélations intra-famille

87 p. 100 pour la matrice « génétique mère » et 95 p. 100 pour la matrice « génétique
père ». Les caractéristiques des autres composantes n’ont pas été indiquées, étant
donné leur intérêt moindre (RouviER et RICARD, zg66).

I,es corrélations observées entre les 2 composantes et les mensurations corpo-
relles sont le plus souvent du même ordre de grandeur dans les 4 analyses faites.
Cependant, la Z8 composante présente des corrélations souvent plus fortes en valeur
absolue dans l’analyse de la matrice « génétique père », ce qui correspond au fait que sa
variance est plus élevée. Autre exception, la longueur du bréchet est en corrélation
fortement négative avec la 2! composante dans le cas de l’analyse « génétique mère »,
mais la corrélation est légèrement positive dans l’analyse « génétique père ». Cela
semble provenir de la différence des corrélations génétiques père et mère entre l’angle
de poitrine et la longueur du bréchet : 0,94() pour la corrélation « père » et o,!5j pour
la corrélation « mère ». Le faible nombre de coq étudiés (8) peut expliquer un écart
d’échantillonnage important pour la corrélation génétique père.

Dans le cas de la première analyse (corrélations phénotypiques totales), nous
avons calculé les corrélations entre les 2 premières composantes et les 2 critères de

qualité : poids vif vide et écart viande/os. Nous avons estimé les héritabilités et les
corrélations génétiques de ces 2 composantes selon la méthode établie par RouviER
(zg66). Les valeurs obtenues pour les héritabilités et les corrélations avec les critères
de qualité sont indiqués dans le tableau 4.



Par définition, les 2 composantes doivent être indépendantes sur le plan phéno-
typique. Le calcul de leur corrélation génétique montre qu’il en est de même sur le
plan génétique. Nous obtenons en effet :



Corrélation génétique due à la mère = o,OII
Corrélation génétique due au père = 0,005





DISCUSSION

I. Variabilité de chaque caractère

Le carré moyen « mère » est significativement supérieur au carré moyen entre
frères pour l’ensemble des variables étudiées et le carré moyen « père » est significa-
tivement supérieur au carré moyen mère, à l’exception de celui concernant l’écart
viande/os. Il existe donc des différences génétiques entre familles, ce qui donne la
possibilité d’améliorer ces caractères par la sélection.

Les valeurs que nous obtenons pour l’héritabilité sont dans l’ensemble nettement

supérieures à celles citées pour les poulets (I,!RN!R et al., 1947 ; Cor,I,I!s et al.,
Ig50 ; KISH, 1953 ; BRUNS ON et ai., 1956 ; SIEGEL et ESSARY, Ig5g ; MERRITT et
Gow!, Ig62). Mais chaque calcul d’héritabilité est un cas particulier, qui dépend de
la souche et du milieu. Or, dans nos conditions d’élevage la souche étudiée a toujours
montré une très forte variabilité génétique (données non publiées). D’autre part,
les écarts-types sont élevés, principalement en ce qui concerne l’héritabilité père, ce
qui souligne l’importance de l’erreur d’échantillonnage dans nos calculs.

Dans notre échantillon, le père ne semble pas avoir d’influence sur l’importance
relative de la viande et de l’os chez ses enfants. la grande différence observée entre
les estimations des composantes mère et père de l’héritabilité peut provenir en grande
partie de fluctuations d’échantillonnage. Mais elle peut traduire également un effet
différé de l’ocuf maternel ainsi que l’action de gènes dominants ou liés au sexe. Nos
données ne permettent pas de conclure car nous n’avons étudié que des coquelets.

2. Variabilité morphologique globale
Nous l’avons précisée à partir des résultats des analyses en composantes princi-

pales (tabl. 3). Nos résultats confirment ceux rapportés précédemment (RoITViER et

KICARD, 1965 et 1966) et les généralisent au cas de l’étude des corrélations génétiques.
La première composante traduit une augmentation simultanée des valeurs phéno-
typiques et génotypiques des I5 mensurations. C’est un facteur de « taille générale ».
La deuxième composante est un facteur de « compacité ». Elle traduit une opposition
entre le groupe des largeurs, d’une part, certaines longueurs, la hauteur de poitrine
et la profondeur des blancs, d’autre part. La variabilité génétique importante que
nous trouvons pour ces 2 composantes confirme les hypothèses émises sur leur signi-
fication biologique.

Dans le cas de la matrice des corrélations phénotypiques, le facteur de taille géné-
rale est fortement lié au poids (tabl. 4). Nous avions observé un résultat semblable sur
le poulet vivant (ROUVIER et RICARD, Ig65). L’héritabilité de cette composante est
élevée. WEBER (1957) avait obtenu un résultat analogue à partir de mensurations cor-
porelles de vaches. WRIGHT (Ig32) avait émis l’hypothèse de gènes agissant sur la taille
générale à la suite d’une analyse factorielle de mensurations d’os de lapins et de poules.

Les 4 analyses faites montrent que 1! longueur du tronc est une bonne mesure
de la taille générale et que l’angle de poitrine lui est peu lié. Cela confirme nos résul-
tats précédents : on peut utiliser la longueur du tronc comme mesure intrinsèque de
la taille. Mais l’analyse des corrélations génétiques montre que d’autres variables
ont fortement liées à la taille, en particulier la longueur de la patte.



La composante de compacité est importante puisqu’elle explique environ

24 p. Ioo de la variance analysée pour la matrice « génétique père » et 12 p. 100 dans
les 3 autres cas. De plus, les valeurs observées pour l’héritabilité sont fortes (tabl. q.).
Il semble donc possible de faire une sélection massale efficace sur un index de compa-
cité. Celui-ci peut se définir à partir d’un petit nombre de mensurations, par exemple
en utilisant les équations établies dans notre travail précédent (ROUVIER et RICAxD,
1966).

La deuxième composante explique une part plus importante de la variance dans
l’analyse « génétique père » et l’estimation de l’héritabilité due au père est très élevée
(I,o9o). On peut penser que les coqs ont une grande influence sur la forme de leurs
descendants, ce qui rejoint les observations de MAw et MAM- (I938).

Il est intéressant de noter que d’après les corrélations observées entre les première
et deuxième composantes, on peut conclure à l’indépendance de la taille générale et
de la forme (compacité), à la fois sur le plan phénotypique et sur le plan génétique.
Cela est une conséquence de la méthode d’expression de la taille et de la forme : les
2 composantes principales sont phénotypiquement indépendantes du fait même de la
méthode de calcul ; d’après la relation entre les corrélations phénotypiques, géné-
tiques et dues au milieu (cf. FAL.COXER, ig6i, p. 315), on peut penser qu’elles sont
également indépendantes sur le plan génétique. Quoiqu’il en soit, cette méthode
d’expression de la taille et de la forme donne la possibilité de sélectionner indépen-
damment sur chacun de ces deux caractères.

3. Relations entre l’écart viande/os et la conformation

L’importance relative de la viande et de l’os a été souvent exprimée par le
rapport viande/os (STOTTS et DAxROV·, 1953 ; N&dquo;ORKOV, Io58 ; KOXDRA et al., 1962 ;
POTEDiKOWSKA et Szymxitwiez, I962 ; HowEs et CIL., 1962 ; BAI,JOSOV, I(!63).
Mais si le poids de viande et le poids d’os sont distribués normalement, ce qui est
le cas pour nos données, leur rapport ne suit pas une loi normale. Au contraire, les
écarts à la droite de régression sont théoriquement des variables normales sur les-
quelles on peut appliquer les calculs statistiques. Il est donc préférable de les utiliser.

Une estimation indirecte de l’écart viande/os a été faite par BIRD (1943) qui
a calculé l’écart du poids vif observé au poids estimé à partir de la droite de régression
poids vif - longueur du pilon. Il s’agit d’un critère facile à déterminer sur le poulet
vivant, mais qui n’est peut-être pas suffisamment précis. En effet, nous observons
sur nos données les corrélations suivantes :

Corrélation totale avec

Corrélation partielle avec la longueur du

Corrélation partielle avec le poids vif à

Ces résultats montrent que, pour notre échantillon, la longueur du pilon n’est
pas une mesure spécifique du poids d’os.



Nos données permettent de voir dans quelle mesure on peut estimer l’écart
viande/os indirectement à partir des mensurations de carcasse (tabl. 2 et 4).
Les corrélations phénotypiques sont peu élevées. Les plus fortes concernent l’angle
de poitrine (0,383), le tour du pilon (0,333) et le poids vif vide (o,3io). De même, la
corrélation phénotypique est faible entre l’écart viandelos et la composante de taille
générale (o,y8) ou la composante de compacité (0,200). Sur le plan phénotypique,
la conformation n’a donc pas une grande influence sur l’importance relative de la
viande et de l’os.

Sur le plan génétique, nous obtenons une corrélation globale mère -!- père
un peu plus forte entre l’écart viande/os et la composante de compacité (0,336).
Les poulets les plus compacts ont donc tendance à avoir une meilleure répartition
de la viande et de l’os sur la carcasse. Pour les mensurations prises individuellement,
la plus forte valeur de la corrélation génétique « mère » s’obtient avec l’angle de
poitrine (o,j24). C’est aussi la seule qui soit supérieure à 2 fois son écart-type, lequel
est égal à o,y. Les corrélations génétiques globales mère + père font apparaître
2 mensurations intéressantes : l’angle de poitrine (y = 0,589) et le tour du pilon
(r ! 0,414). On peut remarquer qu’il s’agit des mensurations qui représentent le
mieux l’état musculaire du poulet. Ce sont a !rioyi celles qu’il faudrait utiliser dans
un index de sélection indirecte pour améliorer l’importance relative de la viande
par rapport à l’os dans notre souche de poulet.

CONCLUSION

Dans nos travaux précédents, nous avions montré comment les mesures de
conformation pouvaient être utilisées pour exprimer la taille et la forme du poulet.
La présente étude nous a permis de préciser la variabilité génétique des expressions



mathématiques de la composante de taille générale et de la composante de forme
liée à la compacité de la carcasse. Ces 2 composantes ont, dans notre souche, une
réalité biologique.

Nous avons également précisé les relations existant entre un critère de qualité
de carcasse, l’importance relative de la viande et de l’os, et la conformation du

poulet. Nous avons obtenu une corrélation positive, quoique faible, avec le facteur
de compacité qui correspond par ailleurs à une meilleure présentation de la carcasse.
Il semble, d’autre part, possible d’améliorer indirectement ce critère en sélection-
nant sur l’angle de poitrine et le tour du pilon.

Jusqu’à maintenant, notre matériel expérimental était composé principale-
ment de coquelets de la souche Bresse-j!ile. Il serait souhaitable de voir si les résul-
tats obtenus sur ces animaux peuvent se généraliser. Nous envisageons pour cela
d’analyser des données analogues recueillies sur des souches de type différent et
sur des animaux abattus à divers stades de croissance.

Heçu pour publÙ-atiQn eIl J//ars i966.

SUMMARY

STUDY OF CONFORMATION MEASUREMENTS IN TIIE CIIICKEN

IV. GENETIC VARIABIL11’1’ OF CARCASS MEASUREMENTS AND MEAT/BONE DEVIATION

IN « BRESSE-PILE » COCKEREI,S

Fifteen trunk and leg measurements of ,;I! 1 1 weeks old cockerels were studied. The birds belon-
ged to 32 families (8 sires and 4 dams per sire) from the Bresse-I)ile strain. The empty body weight
of each chicken and a quality criterion called meat/bone deviation were established. This quality
criterion is the difference between the weight of meat determined and that estimated from the regres-
sion line meat/bone weights.

Table I gives the mean and phenotypic variance of each variable studied, the family mean squares
and the heritability values. In our strain, body measurements and weight show a high genetic varia-
bility. The value of dam-heritability in the case of meat/bone deviation is high but its sire-heritability y
is near zero.

Table 2 indicates the phenotypic correlations between all variables taken by’ pair,, dams,
intra-family correlations, dams and sires’ genetic correlations. The ¢ correlation matrices were analy-
zed by the principal conlponents-method. The results concerning the two first-components obtained
are indicated in table 3. Ilere the previously obtained results as regards to hlvenotypic correlations are
extended to the case of genetic correlations. Thev show that in the strain considered the two first
components correspond to biological realities : one to a factor of general body size, the other to a
factor of shape linked with bodv « compactness c.

Table gives the heritabilitv values of size and compactness components, obtained from the
phenotypic matrix, and the correlations between these components and the quality criterion. The
two components are genetically independent and have high heritabilities.

The meat-bone deviation slows a low though positive correlation with the size and compact-
ness components. The correlation value is higher with brcast angle and tibia circumference. These
two characteristics could thus be used as an indirect measurement of the meat/bone deviation in
the selection of chickens.
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