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1. Introduction

Dans le courant des années 90, des cartes gerstiquété développées a l'aide de
marqueurs génétigues. Avec ces avancees, les ehesaflisposaient de précieux outils pour
détecter des régions chromosomiques ou des géhesigant les caractéres d’intérét comme
la production laitiere, la fertilité, etc.. En sé&ien laitiere, de nombreux programmes d’étude
ont été entrepris dans le but d’avoir une meillamenaissance de l'influence de différentes
régions du génome sur ces caracteres. Il est mamt@ossible de valoriser ces recherches en
utilisant les informations obtenues dans la sé@ecti'utilisation de marqueurs moléculaires
en sélection est appelée SAM pour Sélection Assizaé Marqueurs.

Cet article présente les principes de I'informat@métique et de la Sélection Assistée par
Marqueurs. Il présente également un dispositif A1 $nis en place en France. Cet article et
ce dispositif sont le fruit de la collaborationlasieurs partenaires. Tout d’abord, TUNCEIA
(Union National des Coopératives d’Elevage et dmmation Artificielle) représente les huit
unités de sélection associées a ce projet (UMOTHBRA BETAIL, GNA, UNECO, GDH,
OGER, MIDATEST et URCEOQO). Ensuite, le GIE (groupemé’intérét économique)
LABOGENA est responsable de la realisation desggpaEnfin, I'Institut National de la
Recherche Agronomique (INRA) est représenté pax tiaoratoires : la Station de
Génétique Quantitative et Appliqguée (SGQA) dévedlms outils d’analyses statistiques et
réalise I'évaluation génétique et le Laboratoiré€za@métique biochimique et Cytogénétique
(LGDbC) réalise les recherches de cartographie de QT

2. Information génétique, marqueurs génétiques egétection

L’information génétique d’un animal est contenuasides molécules d’ADN organisées en
chromosomes. Cette information génétique est naicessla synthese de protéines qui
participent a de nombreuses fonctions biologiques portion d’ADN qui code pour une
protéine est appelée un gene. Il existe parfoisiglus variants (alleles) d’'un méme gene et
les protéines résultantes peuvent étre différeies.lors, des animaux présentant différents
alleles pour un gene exprimeront différemment |léomstions biologiques. Par ailleurs, une
méme fonction biologique est influencée par de menes protéines et donc de nombreux
genes. La valeur génétique d’'un animal particuk#iete I'influence sur une fonction
biologique ou un caractére de tous les alleleggdass de cet animal.

Chez les bovins, les chromosomes sont organis29 paires de chromosomes autosomes et
une paire de chromosome sexuel. Pour chaque paidromosome vient du pére et l'autre
de la mére. L'information génétique est donc trassmdes parents au descendant. Il y a donc



une ressemblance entre les parents et les desteidas I'expression de leur fonction
biologique. Chaque parent ne transmet qu’un chromespar paire, et donc seulement la
moitié de son information génétique. Cette transioisest aléatoire et des descendants d’'un
méme pere peuvent plus ou moins se ressembler @elitgont recu une information
génétique similaire ou non.

La sélection repose sur I'estimation de la valéndgique a travers I'observation des
fonctions biologiques (performances) d'un animaleses apparentés et sur le choix, comme
parents des futures générations, des animaux gmnteilleures valeurs génétiques. En
moyenne, une moitié de cette supériorité seranmmse aux descendants.

Cette sélection ne se base donc pas sur I'obsemvditiecte des génes car ceux-ci sont
difficiles a mesurer. Néanmoins, pour suivre leansmission des parents aux descendants, il
existe des outils moléculaires, a savoir les marcgigénétiques. Ceux-ci sont des portions
d’ADN qui n’influencent généralement pas les foant biologiques mais qui peuvent étre
observées notamment grace aux outils de biologiéaulaire. Ces marqueurs présentent
différent variants (alléles) qui permettent de déteer, entre deux régions chromosomiques,
laquelle a été transmise. En effet, la région clomymique située autour du marqueur est
transmise avec celui-ci. Les marqueurs permettamt d’observer les différences
d’'informations génétiques transmises entre desces@h de comparer ces différences
d’information recue avec des différences de peréores mesurées.

3. Utilisation des marqueurs génétiques : détectiode QTL

Une premiére utilisation de ces marqueurs généigatla détection de QTL, ceux-ci étant
des régions chromosomiques qui ont un effet swamactere d’'intérét. Ce sont donc des
portions de chromosome ou du génome qui influenaeatfonction biologique particuliére.
Cette portion peut contenir un ou plusieurs geBasggénéral, on ne connait pas la localisation
et I'étendue de cette région de maniére précise.

Pour détecter ces régions, on utilise des marqugunstiques. En sélection laitiere, un
dispositif « petites-filles » est généralement ap@. Dans ce dispositif, des familles de
taureaux (des taureaux issus d’un méme pere) sootypées et les valeurs génétiques de ces
taureaux sont estimées de maniére précise a gastiperformances de nombreuses filles en
production. Dans chacune des familles, les margugémétiques permettent de distinguer a
diverses positions du génome deux groupes deddsx qui ont recu, pour la portion de
chromosome autour du marqueur, I'information géneticontenue sur le premier
chromosome du pere de ceux qui ont recu I'inforamatiu second chromosome. Si I'on
observe des différences de performances signifesigntre ces deux groupes dans plusieurs
familles, il est alors probable que cette régiorntallles géenes influencant le caractere étudie.
En utilisant un nombre important de marqueurs tépanr tout le génome, il est possible de
tester I'existence de QTL tout le long du génome.

4. Premiéres détections de QTL et identification dgénes

De tels dispositifs de détection ont été entregaiss de nombreux pays tels que les Etat-Unis,
les Pays-Bas, la France, I’Allemagne, etc. A laesde ces programmes de détection, de
nombreux QTL ont été détectés. En race Holstemaios de ceux-ci apparaissent dans de
nombreuses études, ce qui indique gu’ils ségrétpamd I'ensemble de la population Holstein.
Les QTL les plus significatifs sont ceux qui org &dfets les plus forts et qui sont les plus
fréquents. Pour ces QTL, des études ont tenté dégpmdir la connaissance sur la localisation
précise du QTL (jusqu’au géne), ce que I'on apdalleartographie fine, et sur I'action du
QTL. En effet, lors de la détection, la définitides régions chromosomiques détectées reste



floue et I'étude ou I'utilisation des geénes requas efforts de recherche importants pour
aboutir a une région nettement plus précise ougeuar. De telles recherches ont déja permis
d’identifier plusieurs génes sous-jacents aux peesr@TL détectés tels que DGAT1, GHR

ou le gene ABCG2. Il est trés probable que, dampiechaines années, le nombre de QTL
identifiés va s’'accroitre pour tous les caractenéme si les QTL les plus significatifs ont

déja été étudiés.

En plus du travail de recherche effectué sur cels @dlir comprendre leur mécanisme et
approfondir nos connaissances sur le génome, lésp@lvent étre utilisés en sélection a
travers la sélection assistée par marqueurs.

5. Intéréts de l'utilisation des QTL dans la séle@n
L'utilisation d’informations génomiques présentageurs intéréts en sélection :

« On peut obtenir de I'information génomique (viamearqueurs génétiques) des la
naissance d’un animal, voire avant. Cette inforamaést donc disponible tres tét. Il
n’est pas nécessaire d’attendre qu’un animal exptimphénotype (par exemple qu'il
entre en lactation ou soit abattu pour sa carcgea#)le sélectionner. Dans certains
cas, cela devrait permettre de réduire l'intervd#egénération en sélectionnant les
reproducteurs plus tot. Dans d’autres cas, celagted’ obtenir une information
complémentaire pour choisir les reproducteurs Igitsgsont jeunes et que leur
information disponible est limitée ;

- De méme, cette information est indépendante du geXanimal, on peut sélectionner
un reproducteur male pour des géenes qu'il va trattsena ses filles pour des
caractéres qui ne peuvent étre mesurés que chiearieies ;

- La précision de l'information génomique dépendrdaderécision de I'estimation des
effets d'un QTL ou d’'un gene. S'il est possiblelee estimer de maniere précise,
I'information génomique sera elle-méme trés prédisegénotypage en lui-méme est
tres fiable. La précision de cette informationasbmparer a celle que I'on peut
obtenir par d’autres voies. En effet, il est pafoeu fiable de se baser sur une
performance pour sélectionner un animal (caracteraible héritabilité) ; il est par
exemple peu précis de sélectionner une vache pdertdité a partir du résultat d’'une
seule insémination artificielle ;

« Le colt de I'information est a comparer au codkidéormation classique ou de
'animal. Par exemple, si une mesure phénotypigie@lteuse ou difficile a mesurer
(comme la qualité de carcasse), le recours a tinédion moléculaire peut se justifier.
De méme, 'amortissement du colt des génotypages pas le méme pour un étalon
de prix que pour un lapin. Les colts de génotypagaspar ailleurs continuer a
diminuer.

En bovins laitiers, plusieurs de ces conditionpmes a la SAM sont réunies :

- Les phénotypes ne sont disponibles que sur lessagttrelativement tard, c’est-a-dire
a la fin de leur premiére lactation (vers trois)ans

- Les males sont sélectionnés par testage sur destm)t’est-a-dire qu’apres avoir
récolté la semence du taureau (aprés un a deuxaamga réaliser environ 500
inséminations pour obtenir environ 80 filles quiméeront leur lactation environ 4
ans plus tard. C’est a partir des lactations dies fijue la valeur génétique du taureau
est estimée. Ce dispositif de sélection est damg foais aussi colteux (environ
40 000 euros par taureau mis en testage) ;



- Les caractéres fonctionnels tels que la fertilitdaorésistance aux mammites ont une
part de plus en plus importante dans les prograntmeaglection. Ces caracteres ont
une héritabilité plus faible, les phénotypes samadmoins précis et il est donc
intéressant de disposer d’information supplémemntair

« Les futurs reproducteurs (jeunes taureaux candalatestage et jeunes femelles
candidates pour étre meres a taureaux) sont ¥laés a un age auquel leur valeur
génétique est mal connue : celle-ci est souventutgd a partir des seuls parents car
I'animal (et parfois sa mere) ne dispose pas d@peances propres. A nouveau, dans
un tel cas, il serait particulierement intéressintlisposer d’une information
supplémentaire.

Pour toutes ces raisons, un programme de Séleksisistée par Marqueurs a été mis en place
fin 2000 en France. Divers schémas de sélection différents objectifs peuvent étre
envisagés avec la SAM. En France, I'objectif esbtEnir une information génétique plus
précise pour les jeunes animaux qui seront ameétre &es futurs reproducteurs. Il n'est par
exemple pas envisagé de remplacer le testage scertance mais plutét d’enrichir
I'information existante. La sélection basée surfirmation moléculaire n’est pas a I’heure
actuelle aussi précise que le testage sur desosmdan

6. Principes de la SAM

La SAM repose sur l'utilisation de marqueurs molétas pour marquer des régions
chromosomiques et suivre leur transmission dapspalation. Cela permet donc de
distinguer les descendants entre eux selon quitlsegu des copies plus ou moins favorables
de I'information génétique de leurs parents. Epteffour chaque région chromosomique
(QTL), il existe plusieurs versions (alléles) dafbrmation génétique dans la population. Le
but est donc de mesurer I'effet de différents ad&du QTL dans la population en connectant
au maximum les parents entre eux et en suivarafgiission des alléles d’une génération a
l'autre.

La SAM repose donc sur deux principes essentiels :

1. Le suivi de la transmission des QTL a 'aide deanaurs génétiques ;
2. L’estimation des effets des différents alleles au.Q

Tout d’abord, pour le suivi de la transmissionaadé de marqueurs, il faut que ceux-ci soient
placés le plus prés possible du QTL d'intérét dféviter toute dissociation du lien entre le
marqueur et le QTL. Il faut également que les maungs soient polymorphes, c’est-a-dire
gu’ils aient un maximum de différents alléles. Hiete si un pere a sur chaque chromosome
la méme version du marqueur, ce dernier ne présectene utilité pour tracer la transmission
de la région chromosomique. Dans cette optiquiypleage des méres augmente les chances
de pouvoir déterminer quel alléle-marqueur vienpdre.

En ce qui concerne I'estimation des effets deseslldes QTL, il se fait essentiellement intra-
familles de pére. Dans chaque famille de pérestipessible de scinder un groupe de
descendants en deux groupes selon qu’ils ont hegwl I'autre chromosome du péere. En
comparant les performances des deux groupes, aregmer I'effet du QTL. Pour ce faire,

il faut disposer de familles suffisamment granadksr{ombreux descendants) et que les
descendants aient des performances. Certaineddamid fils testés offrent une information
tres précise mais disponible assez tard. Pourudej@lines taureaux, on peut disposer de leurs



filles de testage. Cette information est disponjiiies tdt mais est moins précise.

Enfin, une fois que I'on a estimé les effets désled au QTL dans plusieurs familles, grace
aux connexions dans la population et au suivi deatssmission des QTL, il est possible de
déterminer les effets dans d’autres familles avemsnd’informations ou chez les méres.
Pour cela, il faut bien entendu qu’'un maximum diaaiix de la population soient génotypés
afin de ne pas rompre les connexions par un masuais

7. La SAM mise en place en France

Grace a un dispositif de détection de QTL applided 996 a 1999 sur 14 familles de
taureaux (9 Holstein, 3 Montbéliardes, 2 Normandaskieurs QTL ont été détectés sur la
majorité des caracteres d’intéréts. Etant donnbdegfices que I'on attend de la SAM en
sélection laitiere, 'TUNCEIA (représentant huit tés de sélection citées dans I'introduction),
I'INRA et LABOGENA se sont associés pour lancerquagramme SAM fin 2000.

Chacun de ces trois partenaires a un réle spéeififiout d’abord, les unités de sélection
choisissent les animaux a génotyper et prélevergdhantillons biologiques qu’elles envoient
a LABOGENA. Ces échantillons peuvent étre du sdrg,poils ou du sperme. A partir des
résultats de la SAM, elles sélectionnent ensugigdenes taureaux a mettre en testage ainsi
gue les femelles qui seront méres a taureaux. hiéssude sélection prélévent donc des
échantillons biologiques de « candidats » (lesrfutaproducteurs), de leurs ancétres (entre
autres, les peres a taureaux), de leurs meres dgtenminer plus facilement les alléles
marqueurs transmis par le péere et créer des cammerlans la population, entre autres avec le
grand-pére maternel), de familles de taureauxdesiée filles de testage (pour estimer
efficacement les effets des alleles des QTL daaswie des familles). Les unités de sélection
ont donc un réle essentiel dans la réalisationrdgramme et leurs décisions influencent
directement I'efficacité du programme. Chacuneuwtets peut avoir sa propre stratégie de
génotypage selon gu’elles génotypent les mere®ouselon qu’elles intégrent leur noyau
femelle ou s’intéressent uniquement aux candidatestage ou selon qu’elles décident de
génotyper les jeunes candidats en ferme (avantid) mo en station (jusqu’a 12 mois).

LABOGENA recoit ensuite ces échantillons et réaksegénotypages proprement dits. Le
nombre de marqueurs utilisés est de 45 marqueusgpdenicrosatellites. Ceux-ci permettent
de suivre 14 régions chromosomiques (QTL) chowiedébut de la SAM. LABOGENA
s’engage a réaliser 95 % ces géenotypages en éradrses afin que les unités de sélection
disposent des valeurs génétiques de leurs candidassles temps souhaités. Depuis le début
du programme SAM, ce sont plus de 40 000 animaurmjudonc été génotypes par
LABOGENA et le rythme actuel est d’environ 10 00bnaaux par an.

Enfin, le calcul des valeurs génétiques est réatisgsuellement a la SGQA. Au départ, seuls
les caracteres laitiers étaient évalués (quangif@itl quantité de matiere grasse, quantité de
matiere protéique, taux butyreux et taux protéigue)score de cellules somatiques (liés a la
résistance aux mammites) et la fertilité ont éfgutgs apres un an et un caractére de
morphologie de la mamelle (la distance plancherrref) a été intégré apres deux ans. 3a 5
QTL sont suivis pour chacun de ces caracteres.niviseces QTL expliquent 30 a 50 % des
différences de valeurs génétiques entre animauxiéda variabilité genétique des
caractéres). Le reste de la variance génétiquexpbtjuée par un grand nombre de génes
(non modélisés) qui ont un petit effet sur les cnes. L'effet génétique associé a I'ensemble
de ces genes « mineurs » est appelé « valeur potyge». Toutes les valeurs (les effets des
QTL et les effets polygéniques) sont calculées kanament. Les QTL sont suivis par 2 a 4



marqueurs par QTL (ce qui assure un bon suivi).urégs de sélection recoivent en retour
une valeur génétique globale qui cumule les etfessQTL et la valeur polygénique.

8. Premiers résultats obtenus

L’efficacité de la SAM peut étre mesurée en compiaies index estimés sur de jeunes
taureaux avec deux méthodes différentes : d’ure lpanéthode classique qui se base sur
'ascendance et d’autre part, la SAM qui enrickite information par de I'information
moléculaire. La comparaison doit se faire avam¢dtage, la ou la SAM est plus indiquée. I
faut alors mesurer lequel de ces deux index paédihieux la valeur génétique vraie.
Malheureusement, celle-ci n’est pas disponible iadex aprés testage sur descendance
s’en approche et peut servir de référence. Dams éktde, nous avons uniquement utilisés les
performances des filles des taureaux pour s’affrarme I'influence de la moyenne des
parents.

Les premiers jeunes males typés dans le cadre@isNbont terminé leur période de testage
sur descendance. Nous disposons donc de 112 tautiedsiein fils de 9 peres pour lesquels
ont a des index classiques (index sur ascendatee)ndex SAM (tous les deux obtenus en
2002) et des valeurs de référence disponibles @4.20

Les corrélations entre les index de 2002 et leswalde référence sont reprises pour 5
caractéres dans le tableau 1.

Tableau 1. Corrélations entre, d'une part, lesxrale ascendance (classique) et SAM
obtenus en 2002 et, d’autre part, les valeurs ggprex de référence obtenues en 2004 (apres
testage sur descendance)

Index sur
Caractére ascendance | Index SAM
Lait 0.22 0.30
Quantité de matiére grasse 0.28 0.37
CQuantité de matiére protéigue 0.16 0.23
Tawx butyrews 0.41 042
Taux protéigue 0.40 0.45

Pour chacun des 5 caracteres, I'index SAM est utleneprédicteur de la valeur génétique
gue I'index baseé sur I'information des parents. f&ssiltats montrent que I'on peut utiliser la
SAM pour améliorer la précision de I'estimationldevaleur génétique de jeunes animaux
pour lesquels on dispose de peu d’information @aniéthodes classiques. Il est toutefois
important de rappeler que la SAM telle qu’elle #&qipliquée en 2002 a été améliorée depuis.
En effet, a 'époque, les méres et les filles daige n’étaient pas typées et, en conséquence,
la transmission de QTL était moins bien suiviéasttimation des effets des QTL dans
chacune des familles était moins précise.

Un des avantages de la SAM est qu’elle permet @dingrI'écart entre la valeur génétique
d’'un animal et la moyenne de ses parents. En effietpoyenne, la valeur génétique d’'un
animal vaut la moyenne des valeurs génétiquessdpasents. Dés lors, avec les méthodes
classiques, les valeurs génétiques estimées pasitas pleins-freres d’'une méme fratrie sont
identigues tant que ces animaux n’ont pas de pedoces propres. En réalité, certains pleins-
freres recoivent des copies plus ou moins favosatiés genes des parents et I'on observe des



différences génétigues au sein d’'une méme famileSAM, en suivant la transmission de
guelques-uns des genes les plus importants, pefesimer ces différences entre pleins-
freres. Parmi les 112 jeunes taureaux mentionngshalut, il y avait 18 fratries (17 de deux
animaux et une de trois animaux). Le tableau 2 @enjes moyennes pour les index de
référence de deux groupes d’animaux obtenus esiskhant en 2002, avec les index SAM et
pour chaque caractere indépendamment, le meilleorah de chaque fratrie. En utilisant les
index de référence de 2004, on peut vérifier salémaux choisis avec la SAM ont bien une
valeur génétique supérieure a ceux exclus. Celagiate vérifier si la SAM choisit
efficacement des pleins-freres dans une fratrie.

Tableau 2. Moyenne des valeurs génétiques de gsallpeimaux choisis (ou exclus) sur
index élémentaire dans des fratries de males av®AM (avant le testage).

Moyenne | Choix sur index SAM
(avant testage en 02)

Caractére 37 males | 18 gardés | 192 &liminés
Lait 411 h22 305
Cluanfité de .
mafiére grasse L = L
QLI?r_‘I[I[E de__. 132 16.4 101
mafiere profgique
Tauwx butyreux -13 0.7 -18
Taux protéique 0.1 03 -0.1

La SAM se montre trés efficace pour choisir entusipurs pleins-freres. En effet, pour
chacun des caractéres, les moyennes des valewtsquées des animaux sélectionnés sont
nettement supérieures a celles des animaux noctisélges. Si le choix était opéré sur un
index de synthese regroupant les différents carxctaitiers (INEL), la SAM choisirait le
meilleur plein-frere au sein de chaque fratrie d&h&b6 des cas. En sélection classique, le
choix se fait au hasard et le meilleur plein-frésé choisi dans 50 % des cas. Dans les cas ou
la SAM n’a pas permis de sélectionner le meilldeirpfrére, le suivi des QTL était mauvais
(souvent parce que les meres n’étaient pas typédss différences de valeurs génétiques
entre pleins-fréres étaient faibles.

Tableau 3. Proportion de la variance génétiqueigx@é par 7 QTL pour les 5 caracteres
laitiers.

Chromosome
Caractére 3 6 7 14 19 | 20 | 26
Lait 14 11 62| 147 30| 71| 30
Quantité de matiére grasse 14| 49| 47] 103 33| 53| 65
Quantité de matiére protéique 14| 31| 47| 91| 35| 42| 58
Taux butyrewsx 16| 4.3 33| 35| 35| BO| 15
Taux protéigue 58| 104 30 g7 091137 16

Par ailleurs, le génotypage des nombreuses famdldaureaux dans le cadre de la SAM
permet d’augmenter nos connaissances sur les Qadffretun précieux matériel biologique
pour les recherches de cartographie fine de QTISAI a permis de confirmer I'existence
de nombreux QTL et d’en détecter de nouveaux. €dgoarticulierement intéressant pour les



caractéres a faible héritabilité (résistance aummaes ou fertilité) pour lesquels les
dispositifs sont moins puissants. Le nombre delfasngénotypées est maintenant
suffisamment élevé pour estimer correctement lagntmn de la variance génétique due a
chacun des QTL (tableau 3). Cette proportion meguedle part des différences entre valeurs
génétiques est due aux seuls QTL. Pour chacunadasteres, environ 30 a 60 % de la
variance génétique est expliquée par un nombrédida QTL, ce qui tend a montrer que
leurs utilisations en sélection peut étre partargiment efficace.

Enfin, apres avoir validé I'efficacité de la SAMgglétudes ont également été menées pour
vérifier si, grace au gain de précision de la SAKIpeut obtenir un progrés génétique égal a
celui que I'on obtient actuellement mais en testaoins de taureaux. En effet, si les taureaux
a mettre au testage sont mieux choisis, le méngrgs@ménétique peut étre obtenu. Ces
études ont montré que I'on pouvait réeduire d’envit® % le nombre de taureaux mis au
testage, ce qui représente une économie conséquente

9. Perspectives : utilisation du déséquilibre dedison et des genes

La SAM n’est qu’une étape avant l'utilisation deéngs eux-mémes. En effet, des marqueurs
géneétiques sont utilisés pour suivre la transmisd®génes mais si I'on parvient a identifier
ceux-ci, on pourra directement utiliser le géne.fléwet a mesure que les recherches
progressent, I'intervalle dans lequel se trouv&ib se réduit. Lorsque l'intervalle est petit,
on peut parvenir a identifier, sans connaitre leegées marqueurs trés proches de celui-ci.
Ces marqueurs peuvent étre en déseéquilibre deniaigec le gene, c’est-a-dire qu’il y a une
association, au niveau de la population, entralléges des marqueurs et ceux du gene. A
partir de l'alléle au marqueur, on peut déduirdla au QTL et il n’est plus nécessaire de
réestimer I'effet du QTL dans chacune des famillagilisation de tels marqueurs en
déséquilibre de liaison ou de genes identifiésmél@mrer 'efficacité de la sélection et

réduire son codt. En effet, puisque I'on connaiffét du QTL a travers la population, il n’est
plus nécessaire de typer de nombreux animaux apparpour estimer I'effet du QTL et le
suivi de la transmission au travers de la populagist moins essentiel. L'effet du QTL en lui-
méme est connu avec plus de précision. De plissléation sera plus efficace parce que I'on
utilisera directement le gene ou un marqueur 8s@é alors que maintenant les marqueurs
sont plus distants du QTL. Il faudra donc moingyg@ges pour une meilleure précision.

10. Conclusions

La Sélection Assistée par Marqueurs (SAM) permateliorer I'efficacité de la sélection en
apportant des informations supplémentaires a I'delenarqueurs moléculaires qui servent a
suivre la transmission de régions chromosomiqud4.YQui ont une influence sur les
caractéres sélectionnés. La SAM est particulieréimégressante lorsque les informations
sont disponibles tard dans la vie d’'un animal,daesle caractére ne s’exprime que dans un
sexe ou qu’il est peu héritable ou encore lorsquadsure des performances est colteuse,
difficile ou peu précise. Plusieurs de ces condgisont réunies en sélection des bovins
laitiers. C’est pourquoi un programme de SAM aréig en place en France a la fin de
'année 2000. Les premiers résultats de ce progeadargrande envergure sont
encourageants et montrent que la SAM peut effactrg ameéliorer I'efficacité de la
sélection.



