
Lors de sa mise en place en 2009, la
sélection génomique a révolutionné la
sélection des bovins laitiers en en chan-
geant complètement les conditions d’ap-
plication (Hayes et al 2009). A cette
époque, il était urgent de produire des
recommandations sur l’organisation des
programmes de sélection et la gestion
des populations. Les questions posées
étaient les suivantes :

- Alors que l’on dispose d’une prédic-
tion précoce de la valeur génétique,
faut-il maintenir le testage sur descen-
dance ?

- Combien de jeunes taureaux diffuser,
avec combien de doses pour chacun ?

- Quelle part de marché de la semence
pour les jeunes taureaux avec évaluation
génomique, et pour les taureaux confirmés
sur descendance ?

- Comment limiter l’augmentation de
consanguinité annuelle prévisible compte
tenu de la diminution de l’intervalle de
génération ?

- Quelle organisation sur l’amont du
programme de sélection, en particulier
sur le choix des pères et des mères à
taureaux ?

C’est pour répondre à ces nombreuses
questions qu’a été réalisée cette étude
de simulation de programmes de sélec-
tion. Les résultats, obtenus en 2009, ont
été diffusés auprès des entreprises de
sélection qui étaient très demandeuses,
et ont eu un fort impact pratique, mais ils
n’ont pas été publiés dans un cadre plus
large. Les conclusions avaient cependant
été citées dans diverses études nationales
et internationales (Colleau et al 2009,
Fritz et al 2010, Humblot et al 2010,
Boichard et al 2010, 2012b, Brochard et
al 2013). Compte tenu des enjeux actuels
sur la durabilité de la sélection et sur la
gestion de la variabilité génétique des
races, nous présentons ici la méthodolo-
gie adoptée et le détail des résultats de
simulation qui ont amené aux deux prin-
cipales conclusions de l’étude : la sélec-
tion génomique avec abandon du testage
sur descendance ouvre un grand poten-
tiel de progrès génétique, mais nécessite
une gestion de la variabilité génétique
plus rigoureuse que par le passé.

La sélection génomique permet de
contrôler une grande part de la variance
génétique. En effet, contrairement au
modèle polygénique, elle permet de pré-

dire l’aléa de méiose, c’est-à-dire la dif-
férence entre la valeur génétique de l’in-
dividu et la moyenne des valeurs géné-
tiques parentales, à l’aide de marqueurs
moléculaires, sans information sur perfor-
mance propre ou descendance. De ce fait,
dès 2009, la précision de l’évaluation des
jeunes taureaux sur ascendance et mar-
queurs permettait d’envisager leur utilisa-
tion rapide sans passer par le testage sur
descendance, étape longue et coûteuse.

Comme l’a montré Schaeffer (2006),
on peut alors attendre une augmentation
sensible du progrès génétique annuel en
raison de la réduction de l’intervalle de
génération, mais, dans cette simulation,
la consanguinité augmentait plus rapi-
dement, précisément en raison de cet
intervalle. En effet, non seulement le
renouvellement des générations est plus
rapide, mais le nombre de reproducteurs
par génération diminue s’il reste constant
chaque année, de sorte que l’accroisse-
ment annuel de consanguinité est fonc-
tion du carré de l’inverse de l’intervalle
de générations. Si, par exemple en bovins
laitiers, on raccourcit au maximum l’in-
tervalle de génération sur les voies mâles
sans modifier les voies femelles, la
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Simulation des potentialités de la sélection
génomique chez les bovins laitiers

Lors de sa mise en place en 2009 en France, la sélection génomique a révolutionné la sélection

des bovins laitiers. L’étude présentée dans cet article a été réalisée à cette époque pour

répondre aux questions des sélectionneurs en produisant des recommandations sur la gestion

des populations qui visaient à bénéficier au maximum du progrès génétique tout en limitant

l’évolution potentiellement forte de la consanguinité. Ses résultats sont aujourd’hui encore au

cœur de l’actualité1.

* Cette étude a été réalisée en 2009. Les affiliations indiquées sont celles des auteurs à cette époque. Aujourd’hui l’UNCEIA est devenue ALLICE, F. Guillaume
travaille chez Evolution, M.Y. Boscher à l’INRA, L. Journaux à IDELE, A. Eggen à Illumina, et D. Dupassieux est agriculteur.
1 Ce travail a été réalisé dans le cadre de l’UMT 3G.



réduction de l’intervalle de génération
moyen est de 30%, et on peut alors
s’attendre à un doublement de l’accroisse-
ment annuel de consanguinité. 

Le but de cet article est d’apporter des
réponses quantitatives à ces questions,
et de définir les approches opérationnel-
les adéquates pour les acteurs de la sélec-
tion. On utilise la simulation aléatoire
(simulation des valeurs génétiques et des
performances individuelles) sur une
population de 100 000 nouvelles femelles
par an. Cette situation correspondait à
l’entreprise de sélection UMOTEST en
race Montbéliarde, qui a fourni divers
paramètres nécessaires à cette étude.
Ceci explique les choix, souvent très
précis, des paramètres utilisés par la suite.
Ces choix n’altèrent toutefois pas la
généralité des conclusions.

1 / Méthodologie de simula-
tion

La sélection est supposée s’exercer
pendant 20 ans sur l’index de synthèse
ISU, combinaison synthétique de divers
caractères, et dont l’héritabilité est de
0,20. Les 10 premières années servent à
mimer la situation antérieure à 2009, ce
qui explique l’horizon a priori lointain
de l’étude. Le rythme annuel de croisière
tant pour le niveau génétique (Δg) que
pour la consanguinité (ΔF) de l’ensem-
ble des femelles est apprécié d’après les
évolutions constatées entre les années
15 et 20, soit dans les 5 à 10 ans qui
suivent la mise en place de la sélection
génomique. Le choix assez arbitraire de
cette période est validé a posteriori indi-
rectement par deux indicateurs : i) le pro-
grès génétique observé est en accord avec
les prédictions déterministes fonction des
différentielles de sélection pratiquées ;
ii) l’évolution de consanguinité est égale
à l’évolution de parenté, ce qui montre,
compte tenu du décalage de génération
entre parenté et consanguinité, que l’on
a atteint la vitesse de croisière. 

Le modèle génétique pose que la valeur
génétique de chaque animal est la somme
de deux composantes : la valeur géno-
mique (elle-même somme des effets esti-
més des nombreux marqueurs couvrant
le génome) et la valeur polygénique rési-
duelle, non prédictible par les marqueurs.
La variance génétique est donc supposée
inclure une composante prédite par les
marqueurs génétiques et une composante
polygénique résiduelle qui n’est prédite
que, pour partie, par l’ascendance et les
collatéraux, et éventuellement par des
performances individuelles ou de des-
cendants. 

Dans les conditions de l’époque (2008-
2009), les méthodes proposées d’évalua-

tion génomique ne permettaient pas
d’expliquer plus de 50% de la variance
génétique par les marqueurs. C’est donc
cette hypothèse qui a été utilisée dans
les simulations, même si elle parait pes-
simiste aujourd’hui (les modèles actuels
expliquent 60 à 90% de la variance géné-
tique selon les caractères). Les résultats
de cette simulation n’en sont que plus
démonstratifs, car la sélection génomique
actuelle étant plus efficace, les consé-
quences sont encore plus marquées.

L’évaluation génomique est conduite
dans l’ensemble de la population à par-
tir des généalogies, de toutes les perfor-
mances, et des génotypes des animaux
typés. En pratique, cette évaluation estime
les deux composantes, génomique et
polygénique résiduelle, et l’index total (ĝ)
de chaque animal est la somme des index
polygénique et génomique. 

La valeur génétique vraie des individus
étant connue (puisque simulée), il est
possible de calculer le Coefficient de
Détermination (CD) vrai de ces animaux.
Le CD moyen des index d’un groupe de
N individus ayant une quantité d’infor-
mation comparable, s’obtient directement
à partir des différences entre valeurs
génétiques vraies et valeurs prédites : 

où σg est l’écart
type génétique.

Cinq scénarios ont été comparés,
impliquant tous l’utilisation d’informa-
tion génomique, mais avec des modes
d’emploi différents. Chaque scénario est
répliqué 10 fois aléatoirement. Ce nom-
bre assez réduit de réplications est suffi-
sant compte tenu de la faible variation
des résultats. En effet, les écart-types
entre réplications d’un même scénario
sont de l’ordre de 0,01pour Δg et de
0,015% pour ΔF. 

1.1 / Le scénario de référence (REF)

C’est le scénario où l’on continue le
programme habituel de contrôle sur
descendance (figure 1). Cent-trente tau-
reaux sont testés par an, mais ne prati-
quent que 11% des Inséminations
Artificielles (IA), l’objectif étant de
produire 80 filles adultes par taureau.
Ces taureaux sont auparavant sélection-
nés grâce à la génomique en 2 étapes :
à l’entrée en station (400 sur 800 issus
de 430 mères à taureaux), puis à 1 an
(130 sur 400). Les 11 et 15 meilleurs
taureaux à l’issue du testage parmi les
130 sont utilisés respectivement en pères
à taureaux et pères à vaches. Ces vieux
taureaux sont utilisés deux années de
suite. Notons que dans ce schéma, les
430 Mères à Taureaux (MAT) sont choi-
sies initialement sur index sans typage
préalable pour produire 800 veaux mâles
en ferme. Toutes sont exploitées en vue
d’une seule collecte d’embryons. Les
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Figure 1. Description schématique du scénario REF, conservant le testage sur
descendance.

Figure 2. Les grandes lignes du scénario AXMAX, n’utilisant que des jeunes
taureaux.
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20% qui ne répondent pas au traitement
de superovulation sont inséminées. Les
autres produisent en moyenne 6,3
embryons transférables puis sont insé-
minées. Aucune mesure spéciale d’en-
diguement de la parenté-consanguini-
té n’est effectuée.

Les autres scénarios partagent des
caractéristiques communes : toujours 400
veaux en station mais trois fois plus de
veaux en ferme 2 400 au lieu de 800).
Le régime de reproduction des MAT est
identique à celui adopté dans le schéma
de référence, donc très classique. En ce
qui les concerne, l’innovation vient du
fait qu’on sélectionne 2 900 candidates
mère à taureaux (« pré-MAT ») sur index,
qu’on les type, qu’on les réévalue en
tenant compte de leur valeur génomique
et qu’on en sélectionne finalement la
moitié supérieure (1 290). Cette sélection
produit des MAT assez jeunes, avec 50 à
60% de génisses. Par rapport au schéma
de référence, la pression de sélection
génomique pour les MAT est plus élevée
et surtout la pression de sélection des
veaux en ferme est bien plus élevée. 

1.2 / Le scénario d’accélération
maximum (AXMAX)

Dans ce scénario (figure 2), on n’utilise
que des jeunes taureaux (80, avec 1 250
filles par taureau) sélectionnés en 2
étapes : en ferme (400 sur 2 400 issus de
1 290 mères à taureaux) et en station à
1 an d’âge (80 sur 400). De plus, en raison
des risques évoqués dans l’introduction,
on prend des mesures énergiques d’en-
cadrement de la consanguinité. D’abord,
il n’y a plus de distinction entre taureaux
de service et Pères à Taureaux (PAT) ou,
en d’autres termes, tous les taureaux de
service sont aussi des PAT, ce qui gonfle
considérablement l’effectif de ces der-
niers (80 contre 11 dans le scénario REF).
Par ailleurs, le nombre maximum de
veaux par mère est de 2 à l’entrée en
station, et le nombre maximum de veaux
par père est de 5 à l’entrée en station et
de 2 à la mise en service.

1.3 / Le scénario mixte entre
AXMAX et REF (AXMIX)

Le scénario mixte AXMIX (figure 3)
conserve l’utilisation de vieux taureaux
évalués sur descendance, en conformité
avec les conceptions exprimées par la
plupart des entreprises de sélection en
2009. Comme dans AXMAX, 80 jeunes
taureaux génomiques sont utilisés chaque
année mais n’assurent que 50% des IA.
Les 20 meilleurs sont utilisés pour la
diffusion large (1 300 filles par taureau,
pour 26% des IA), tandis que les 60 autres
sont en diffusion plus restreinte (400
filles), ce qui correspond à 24% des IA.
A 6 ans et sur la base de l’information

sur descendance, les 20 meilleurs tau-
reaux parmi les 80 sont réutilisés pendant
2 ans (2 500 nouvelles filles par taureau
et par an). Une année donnée, 60 pères
à taureaux sont utilisés : les 20 meilleurs
jeunes pour la moitié des IA, les 20
meilleurs taureaux de 6 ans pour un
quart des IA et les 20 meilleurs taureaux
de 7 ans pour le dernier quart des IA.
Par ailleurs les effectifs de mères à tau-
reaux, de mâles en ferme et en station
sont les mêmes que pour AXMAX, mais
il n’y a pas de filtrage strict des origines
parentales.

1.4 / Les scénarios AXMIX+
et AXMIX++ 

Deux autres scénarios mixtes, AXMIX+
et AXMIX++ (figures 4 et 5), correspon-
dent à une gestion de plus en plus serrée 

de la variabilité génétique par les sélec-
tionneurs, mais en entérinant le scénario
AXMIX d’utilisation des semences par
les éleveurs, c’est-à-dire une réutilisation
des taureaux après évaluation sur des-
cendance (si on suppose qu’elle est inévi-
table). Cette gestion est effectuée en
quelque sorte pour atténuer les effets
défavorables du scénario AXMIX sur la
variabilité génétique. Mais elle demande
aux sélectionneurs de s’éloigner des
canons habituels, notamment d’utiliser
tout taureau de service comme PAT.

AXMIX+ diffère d’AXMIX au niveau
des jeunes pères à taureaux. Au lieu
d’un effectif annuel de 20, on passe à 80
mais en autorisant une utilisation déséqui-
librée. Une année donnée, 120 pères à
taureaux sont donc utilisés. Les 4 groupes
constitués des 20 meilleurs jeunes, des
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Figure 3. Les grandes lignes du scénario AXMIX, mixte entre REF et AXMAX.

Figure 4. Les grandes lignes du scénario AXMIX+.

Figure 5. Les grandes lignes du scénario AXMIX++.
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60 autres jeunes, des 20 meilleurs de 6
ans et des 20 meilleurs de 7 ans contri-
buent chacun pour le quart des IA. Il n’y
a toujours pas de filtrage strict des origi-
nes parentales.

Dans AXMIX++, il y a 120 pères à
taureaux annuels comme dans AXMIX+
mais tous les jeunes taureaux sont utilisés
de manière équilibrée. De plus, il y a le
même filtrage des origines parentales
que dans AXMAX.

2 / Résultats

2.1 / Comparaison des scénarios
AXMAX et AXMIX avec REF

Tout d’abord, il convient de noter que
le progrès génétique du scénario REF
est légèrement supérieur (10%) à celui
du scénario conventionnel, non présenté
ici, avec testage sur descendance et sans
génomique. Autrement dit, l’évaluation
génomique apporte peu si on conserve
un testage sur descendance.

Les scénarios AXMAX et AXMIX
conduisent tous deux à une augmentation
très conséquente du progrès génétique
annuel par rapport à REF (+ 80%), scéna-
rio qui utilise la génomique, mais qui
conserve le testage classique sur descen-
dance. En terme d’ISU, on passe donc
d’un progrès annuel de 5 à 9 points, ce
qui a priori semble très attractif. Cepen -
dant, les deux scénarios diffèrent consi-
dérablement en matière de « durabilité »
car AXMAX est nettement plus économe
de la variabilité génétique (tableau 1).
Ce schéma est même de ce point de vue
un peu meilleur que le schéma de réfé-
rence. Ces résultats montrent qu’en
sélection génomique, il est parfaitement
possible de « booster » le progrès géné-
tique sans conséquence néfaste pour la
consanguinité, grâce à l’utilisation plus
équilibrée d’un plus grand nombre de
reproducteurs.

Le schéma AXMIX mime en quelque
sorte l’effet de la poursuite de pratiques
et d’habitudes qui se sont mises en place
depuis des décennies, bien avant l’arrivée
de la sélection génomique. Il n’est guère
plus générateur de progrès génétique
qu’AXMAX, tout en doublant le taux
d’accroissement de la consanguinité.
Sur la synthèse (Δg et ΔF), AXMAX est
donc le schéma le plus performant. A
noter qu’il est aussi sans doute le moins
coûteux, car il ne nécessite pas de garder
les taureaux en attente d’évaluation sur
descendance. Cependant, il présente un
inconvénient de nature sociologique car
il peut apparaître frustrant aux éleveurs,
aux techniciens impliqués en sélection
et aux entreprises, pour plusieurs raisons.
D’une part, ils ne pourraient pas utiliser

des taureaux à la fois de niveau très élevé
et désormais très bien connus à l’âge de
6 ans (CD 0,99, tableau 1). D’autre part,
le CD des jeunes taureaux (0,61 dans
notre simulation, correspondant à une éva-
luation génomique avec un père lui-même
sans information sur descendance) pour-
rait leur paraître insuffisant, même avec
des index moyens de groupe très élevés. 

On note que dans le schéma REF (80
filles de testage) le CD à 6 ans est de
0,94. Cette valeur est bien plus élevée
que dans le modèle polygénique clas-
sique et mérite d’être commentée. En
effet, avec le système d’indexation utilisé
et le typage systématique de tous les
mâles reproducteurs au fil des généra-
tions, d’une part le CD sur ascendance
est déjà relativement élevé (0,69) et,
d’autre part, le niveau génétique indivi-
duel des femelles supports de testage est
bien mieux connu que dans le modèle
polygénique.

2.2 / Comparaison entre les scéna-
rios AXMIX 

Parmi les scénarios où l’on réutilise
des taureaux confirmés, le meilleur com-

promis entre Δg et ΔF semble être
fourni par le scénario AXMIX+
(tableau 2). 

En effet, le progrès génétique annuel
est encore acceptable par rapport au scé-
nario AXMIX alors que l’accroissement
annuel de consanguinité est réduit d’un
tiers et se situe pratiquement au même
niveau que le schéma de référence.

2.3 / Taille du programme et
équilibre financier du programme

Le tableau 3 montre l’incidence du
nombre de veaux mâles en ferme, avec
la variation correspondante du nombre
de mères à taureaux (1 collecte d’em-
bryons par mère). A l’origine égal à 2 400,
ce nombre a été soit diminué (1 600),
soit augmenté (3 200).

L’augmentation d’un tiers des effectifs
en ferme n’affecte guère les niveaux de
progrès génétique alors qu’une diminu-
tion du tiers a une incidence sur ce pro-
grès. Cependant, celui-ci conserve tou-
jours une supériorité marquée par rapport
au schéma de référence qui conserve le
testage sur descendance.
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Scénario !g("g) !F(%) CD1 CD6 

REF 0,25 0,13 0 69 0,94 

AXMAX 0,46 0,10 0,61 0,99 

AXMIX 0,47 0,22 0,67 0,99 
 

CD1 : Coefficient de Détermination des index taureaux à 1 an ; 
CD6 : Coefficient de Détermination des index taureaux à 6 ans ;  
!g= écart type génétique, égal à 20 points pour l’ISU. 

Tableau 1. Performances des scénarios REF, AXMAX et AXMIX en termes de
progrès génétique (Δg) et d’évolution annuelle de consanguinité (ΔF).

           
          

 
Scénario !g("g) !F(%) CD1 CD6 

AXMIX 0,47 0,22 0 67 0,99 

AXMIX+ 0,43 0,13 0,65 0,99 

AXMIX++ 0,41 0,10 0,64 0,99 
 

CD1 : Coefficient de Détermination des index taureaux à 1 an ;  
CD6 : Coefficient de Détermination des index taureaux à 6 ans ; 
!g= écart type génétique, égal à 20 points pour l’ISU. 
 

Tableau 2. Performances des scénarios AXMIX, AXMIX+ et AXMIX++ en termes
de progrès génétique (Δg) et d’évolution annuelle de consanguinité (ΔF).

             
         

d    
 

Nb veaux en ferme !!g (%) !!F (%) 

1 600 - 7 0 

2 400 0 0 

3 200 + 1 - 9 
 

Les % sont par rapport au scénario AXMAX de base. 
 

 

Tableau 3. Incidence du nombre de veaux typés en ferme sur le progrès génétique
(Δg) et l’évolution annuelle de consanguinité (ΔF) dans le schéma AXMAX.



L’équilibre financier est aussi à consi-
dérer. L’objectif de la sélection assistée
par marqueurs est d’augmenter le niveau
de progrès génétique sans augmenter,
voire en diminuant les coûts de la sélec-
tion. Dans son article pionnier, Schaeffer
(2006) indiquait que le coût du program-
me devait beaucoup baisser. Cette affir-
mation était sans doute simpliste car, à
court terme, elle oubliait les coûts d’évo-
lution du programme (pertes liées à
l’obsolescence des reproducteurs et des
infrastructures devenues inadaptées) et
surtout, à plus long terme, les coûts de
phénotypage et de renouvellement de la
population de référence utilisée dans
l’évaluation génomique. Par ailleurs, la
rentabilité financière dépend beaucoup
du nombre de taureaux mis en marché et
donc de la durabilité, car ces facteurs sont
contradictoires. Un accroissement du
nombre de taureaux améliore la durabi-
lité mais diminue leur diffusion indivi-
duelle, ce qui est défavorable à la rentabi-
lité, tout en sachant que cette diffusion
n’est pas le seul facteur de rentabilité. 

Dans cet article, nous ne faisons donc
pas une comparaison générale entre la
rentabilité de la sélection génomique et
celle de la sélection classique. En revan-
che, nous donnons quelques éléments
sur l’optimisation de la taille du pro-
gramme AXMAX dans un cas particu-
lier. Les éléments détaillés fournis par
UMOTEST en 2009 (que nous ne pou-
vons pas reproduire intégralement ici)
nous ont permis d’évaluer le coût de
fonctionnement du schéma AXMAX de
base. Par rapport au schéma REF (avec
testage sur descendance), la suppression
des primes de testage est partiellement
compensée par l’augmentation des coûts
de typage, de production d’embryons, des
indemnités pour non entrée de veaux en
station. Dans le cadre d’AXMAX, si l’on
souhaite diminuer le prix de l’IA, la
baisse de recettes doit être compensée
par une baisse correspondante des coûts
sur certains postes, en premier lieu, le
coût unitaire du typage et en second lieu
le nombre de veaux en ferme. En 2009,
le coût du typage était très élevé (200
euros). Il a depuis fortement diminué,
grâce à l’augmentation des volumes et
l’utilisation plus systématique de la
puce « Low Density » (LD) moins chère
(Boichard et al 2012a). Dans les condi-
tions économiques de l’époque mais en
supposant un coût de typage de 100€,
pour diminuer de 20% le coût génétique
de l’IA (c'est-à-dire hors mise en place)
du schéma AXMAX, il fallait alors des-
cendre à 1 450 veaux en ferme, valeur
peu différente des 1 600 envisagés dans
le tableau 3. Le progrès génétique aurait
été encore très conséquent (environ + 60%
par rapport au schéma avec testage sur
descendance). Toujours avec un coût de
typage à 100 euros mais avec un prix de
l’IA réduit de 40%, le nombre de veaux
en ferme aurait été de 420, c'est-à-dire

pratiquement le nombre de veaux à ren-
trer en station. Ce cas n’a pas donné lieu
à simulation car le progrès génétique
aurait été trop faible.

En résumé, un schéma de type AXMAX
permet un gain d’au moins 80% du pro-
grès génétique sans augmentation de coût
par rapport à un programme avec testage
sur descendance. Un programme visant
le même nombre de taureaux mis sur le
marché (80 par an), mais se limitant à 1 500
veaux mâles en ferme génère un progrès
génétique encore important (+ 60% par
rapport au schéma testage) et permet de
diminuer le coût du programme de 20%,
au profit des éleveurs et de l’entreprise. 

Ces simulations ont été basées sur des
hypothèses de fonctionnement assez pré-
cises, proches d’un cas réel (UMOTEST),
afin de faciliter l’adoption de la technolo-
gie. On peut faire varier beaucoup de
paramètres, en particulier le niveau de dif-
fusion des mâles, l’intensité de sélection
globale entre générations, la répartition de
la pression de sélection entre mères à tau-
reaux et jeunes mâles. Mais les principa-
les conclusions restent les mêmes. Dans
les races bovines de taille importante,
l’arrivée de la sélection génomique est très
bénéfique techniquement à tous les
acteurs, et réaliste économiquement
comme l’a montré son adoption rapide.

2.4 / Gestion des taureaux d’IA

Le tableau 4 présente les résultats de
schémas AXMAX qui diffèrent selon le
nombre de Taureaux de Service (TS) et
le nombre de Pères à Taureaux (PAT).
Suivant la nouvelle nomenclature, le
schéma AXMAX de base est le schéma
80/80 (80 TS et 80 PAT, qui sont donc
les mêmes). Le schéma 40/40 est plus

intensif car deux fois moins de taureaux
sélectionnés sur ISU sont utilisés : par
rapport au schéma AXMAX de base, il
génère 13% de progrès génétique en plus,
mais au prix d’un doublement de l’aug-
mentation annuelle de consanguinité. 

Le schéma 40W80 (W comme
« within ») vise à la fois la durabilité car il
utilise 80 PAT comme dans le schéma
AXMAX de base, et l’acceptabilité car
seuls 40 taureaux sont utilisés en service.
Ces 40 taureaux ont été pris au hasard
dans les 80. Ce processus a été employé
pour mimer le rejet possible par les éle-
veurs de certains taureaux parce qu’ils
présentent des défauts. Les 40 taureaux
diffusés ne sont donc pas les meilleurs en
ISU, mais ceux qui ne présenteraient pas
de défaut rédhibitoire. Le trait majeur de
ce schéma est que l’entreprise de sélection
prépare néanmoins l’avenir en utilisant un
grand nombre de PAT, y compris les tau-
reaux « mal-aimés ». Par rapport au sché-
ma AXMAX de base, le progrès géné-
tique n’est pas affecté (comme attendu) et
la consanguinité progresse plus vite, mais
d’une quantité modérée, si bien qu’elle se
situe encore à un niveau inférieur à celui
du schéma avec testage (- 10%). A l’évi-
dence, ce type de schéma est très attractif.

2.5 / Gestion des mères à taureaux

Dans le schéma AXMAX de base, les
mères à taureaux ne font l’objet que
d’une seule collecte d’embryons suivie
d’une IA. Une exploitation plus intensive
pourrait consister à effectuer par exemple
cinq collectes, ce qui pour le même nom-
bre de veaux en ferme augmenterait la
pression de sélection puisque les besoins
en mères à taureaux seraient divisés par
cinq. Le tableau 5 montre que le progrès
génétique serait alors augmenté de 11%
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Nombre de taureaux de service / 
Nombre de pères à taureaux !!g (%) !!F (%) 

80/80 0 0 

40/40 + 13 + 100 

40W80 0 + 17 
 

Les % sont exprimés par rapport à l’AXMAX de base. 

Tableau 4. Incidence du nombre de taureaux de service et de pères à taureaux
sélectionnés sur le progrès génétique (Δg) et l’évolution annuelle de consanguinité
(ΔF) dans le scénario AXMAX.

 
 

             
          

 
Nb collectes !!g (%) !!F (%) 

1 0 0 

5 + 11 + 100 

5 + filtrage + 9 + 70 
 

Les % sont exprimés par rapport à l’AXMAX de base. 
 
 

Tableau 5. Incidence du nombre de collectes des mères à taureaux sur le progrès
génétique (Δg) et l’évolution annuelle de consanguinité (ΔF), dans le scénario AXMAX.



par rapport au schéma AXMAX de base
mais que l’incidence sur l’augmentation
de consanguinité serait très forte car
celle-ci doublerait (soit + 54% par rapport
au schéma avec testage) : ces résultats
évoquent tout à fait ceux obtenus avec
le schéma AXMAX 40/40 mentionné
précédemment. 

Dans ces simulations, on avait pour-
tant pris la précaution d’utiliser un père
différent à chaque collecte d’une même
vache. C’est en fait la parenté plus forte
entre les mères sélectionnées qui sem-
ble être la cause majeure de ce résultat.
Quand on limite à 4% (comme observé
empiriquement dans le fonctionnement
du scénario AXMAX de base) la pro-
portion des vaches venant d’un même
père (option filtrage du tableau 5), le ΔF
se réduit sensiblement mais est encore
bien supérieur (+ 31%) à celui engendré
par le schéma avec testage.

Les résultats obtenus après optimisa-
tion de la phase amont du schéma
UMOTEST, où on acceptait un maxi-
mum de 2 collectes, ont montré que
seules 10% des femelles sélectionnées
méritaient les 2 collectes et que seules
5% méritaient une seule IA. Le modèle
1 TE + 1 IA est donc conforté sur données
réelles. Pour résumer, exactement comme
pour les taureaux, on n’a pas intérêt à
insister trop sur certains individus.

3 / Discussion et conclusion

Au vu des résultats obtenus, il est donc
apparu évident dès 2009 que le testage
formel sur descendance pouvait être
abandonné sans risque et qu’au contraire,
l’utilisation précoce et très limitée dans
le temps de jeunes taureaux sur la base
de leur évaluation génomique allait
générer un supplément substantiel de
progrès génétique. Sur le terrain, la
transition a été assez rapide. La mise en
testage classique de nouveaux taureaux
a été abandonnée dès 2009-2010 (même
si les séries en cours ont continué à
fournir des résultats jusqu’en 2013). Le
rajeunissement des taureaux d’IA a été
progressif mais rapide, avec 30% de part
de marché pour la semence des jeunes
taureaux en 2010 et 60% environ en 2013.
Ces simulations ont contribué à orienter
les choix, en définissant le type de sché-
ma à promouvoir pour le long terme.
Globalement, tous les schémas accélé-
rés de type AX où le testage traditionnel
est abandonné génèrent des progrès géné-
tiques substantiels. Vu le poids de la fer-
tilité ou des mammites dans l’ISU, il
devient alors réaliste de penser que la
sélection des bovins laitiers permettra
enfin d’améliorer ces caractères, dont le
niveau actuel se situe dans une zone cri-
tique. Compte tenu de ces perspectives,
on comprend que les sélectionneurs et

éleveurs n’ont pas hésité devant cette
transition, au moins pour les grandes
races où l’information est abondante.

Progressivement, la méthodologie
statistique d’évaluation génomique va
continuer à s’affiner et la base de données
provenant d’animaux typés va s’élargir.
On sera donc de plus en plus capable de
traquer de nouveaux « Quantitative Trait
Loci » (QTL) à petits effets sur les per-
formances et en grand nombre. On
inclura dans le modèle un nombre crois-
sant de mutations causales. Dans ces
conditions, on peut penser qu’à l’avenir,
la quasi-totalité de la variance génétique
additive pourra être suivie grâce aux
marqueurs. Avec une hypothèse pessi-
miste de 50% dans cette étude, le schéma
AXMAX permet d’obtenir un Δg annuel
de 0,50 écart type génétique (10 points
d’ISU) avec un ΔF annuel de 0,09%.
Les résultats attendus à l’avenir seront
encore plus attractifs. Un gain supplé-
mentaire de 20 à 30% est en effet possi-
ble, même si le changement sera sans
doute plus en termes de diversité des
caractères sélectionnés que d’un sur-
croît de gain sur l’objectif actuel. En
termes d’acceptabilité, le CD des jeunes
taureaux progresse régulièrement et il
est proche du CD classique obtenu en
testage sur descendance, faisant tomber
les réticences de certains acteurs et utili-
sateurs de la sélection à utiliser de jeunes
taureaux. 

Une question opérationnelle importante
est la définition de la taille du programme
de sélection génomique. Ici, nous l’avons
définie par le nombre de veaux mâles
nés en ferme (susceptibles de rentrer en
station puis d’être utilisés en IA). Dans
l’AXMAX de base, nous l’avions défi-
nie comme étant le triple de la taille du
programme classique. Les contraintes
financières mais aussi l’efficacité crois-
sante de la sélection génomique men-
tionnée ci-dessus nous amènent à consi-
dérer que les choix se stabiliseront un peu
plus bas, plutôt vers le double (cf. § 2.3).

Le défi majeur reste la gestion correcte
de la parenté et de la consanguinité.
Celle-ci est essentielle car une augmen-
tation trop rapide signifie une perte
inutile de sources génétiques potentiel-
lement intéressantes dans le futur, par
exemple pour une diversification de
l’objectif de sélection. Cet argument est
bien plus important que l’effet direct de
la consanguinité sur les performances.
La gestion génétique du schéma doit être
plus rigoureuse que dans le passé, le
turn-over des générations étant sensible-
ment (+ 30%, voire plus) plus rapide
que dans un schéma classique. L’idéal
théorique est un schéma AXMAX avec
un grand nombre de taureaux utilisés à
la fois en pères de service et pères à tau-
reaux. Un ordre de grandeur de ce nom-

bre est la moyenne arithmétique des
effectifs mis annuellement en service et
en testage dans le schéma classique. On
a alors un taux annuel d’accroissement
de la consanguinité qui n’est pas supé-
rieur à celui du schéma classique : il est
même inférieur.

Ce mode d’utilisation est susceptible
de heurter la sensibilité des éleveurs et
des opérateurs des entreprises de sélec-
tion, qui doivent in fine satisfaire leurs
clients. Cette sensibilité et même cette
culture s’est développée pendant les
décennies où il n’y avait pas d’alternative
au schéma classique avec testage sur
descendance. Dans ce contexte, à cause
du prix de revient de ce testage, il y
avait très peu de taureaux susceptibles
d’intéresser les éleveurs, c'est-à-dire à
haute valeur pour l’index synthétique et
exempts de défauts majeurs en morpho-
logie ou pour les caractères fonctionnels.
Par ailleurs, le coût de revient élevé
(400 k€) des taureaux commercialisa-
bles imposait leur forte diffusion. Les
plus intéressants d’entre eux faisaient
donc l’objet d’une considération parti-
culière tant au niveau des éleveurs que
des entreprises de sélection (constata-
tion non seulement en France mais aussi
dans le monde entier) : par analogie avec
le show-biz, on a pu parler du « star
system ». Tant que le testage sur descen-
dance perdurait, le « star system » était
compréhensible et il était vraiment dif-
ficile de lui proposer une alternative
crédible, parce qu’acceptable.

L’arrivée de la sélection génomique
change totalement la donne. Il devient
possible : 

i) d’évaluer sans performances de
filles le désormais célèbre « aléa de
méiose » (écart entre la valeur génétique
de l’individu et la valeur parentale
moyenne) avec une précision qui va
croissant, à mesure que les données
s’accumulent et que les méthodes d’éva-
luation génomique se perfectionnent ;

ii) d’évaluer un nombre bien plus
élevé de candidats que dans les séries
classiques de testage, du fait d’un coût
individuel d’évaluation bien plus réduit.

Ce qui était rare auparavant (taureaux
exceptionnels) devient alors bien plus
fréquent et il est possible de sortir d’une
culture de pénurie, qui perd dès lors sa
justification automatique. On peut en
sortir, et, on le doit, impérativement et
rapidement. En effet, mettre en œuvre
la sélection génomique en conservant
l’optique classique en matière de gestion
de taureaux présente des risques impor-
tants : réduction de la variabilité généti-
que, progression rapide de la consangui-
nité-parenté, ce qui veut dire à terme mé-
contentement des éleveurs et menaces sur
la durabilité de l’élevage. Heureusement,
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il existe une voie permettant d’allier
acceptabilité par les éleveurs et durabi-
lité à long terme (cf. schémas 80/80
ou 40W80). En sélection classique, les
pères à taureaux étaient choisis parmi
les pères de service. En sélection géno-
mique, les pères de service devraient être
choisis parmi les pères à taureaux.

Dans ce contexte, les taureaux plus
âgés, testés a posteriori sur descendance
(testage informel) grâce à leur primo-
diffusion basée sur une évaluation géno-
mique seront d’un niveau bien inférieur
aux plus jeunes, sauf exception. Cepen-
dant, leurs index auront alors un CD très
élevé (de l’ordre de 0,95-0,99), bien plus
qu’avec un testage sur descendance
classique, et on pourrait retomber dans
un syndrome de rareté avec redémarrage
du « star system » autour de quelques
individus représentant l’idéal des éle-
veurs : à très forts ISU, avec peu ou pas
de défauts et une précision très élevée.
Si ces derniers sont utilisés massive-
ment en plus des jeunes, on peut avoir
d’excellents niveaux génétiques, mais
au prix d’une progression de la consan-
guinité bien plus forte que dans le schéma
classique de référence avec testage for-
mel, comme le montrent les résultats
des schémas de type AXMIX. En effet,
on cumulera effectif génétique faible et
« turn-over » rapide. Il faudra donc, là
encore, que l’entreprise de sélection gère
au mieux la contradiction, c'est-à-dire
fasse bien la distinction entre l’intérêt à
court terme des éleveurs (satisfaire leurs
demandes concernant les nouvelles vedet-
tes du service) et leur intérêt à long terme,
en donnant la priorité à de nombreux jeu-
nes en matière de pères à taureaux.

Depuis 2009, au moins cinq études
concernant les effets de la sélection géno-
mique dans les programmes de sélection
des bovins laitiers ont été effectuées :
elles sont passées en revue par Bouquet
et Juga (2013). Elles sont unanimes à
mettre en évidence le fort potentiel de la
sélection génomique à surclasser le tes-
tage sur descendance en matière de pro-
grès génétique, mais elles signalent aussi
un fort impact défavorable sur l’évolution
de la variabilité génétique. Les compro-
mis progrès génétique / variabilité géné-
tique suggérés dans ces simulations sem-
blent moins efficaces que les schémas de
type AXMIX++ que nous avons recom-
mandés, très probablement parce qu’ils
n’intègrent pas une des spécificités de
nos simulations qui constitue, selon nous,
la clef du succès : le choix des taureaux
de service parmi les pères à taureaux, et
non le contraire. Cette totale rupture avec
le passé n’a pas été effectuée dans les
travaux mentionnés ci-dessus.

Comme indiqué en introduction, cette
étude a été motivée en 2009 par la néces-
sité de fournir des recommandations aux

entreprises de sélection qui ont eu accès
à toute l’information présentée ici. Les
recommandations étaient particulièrement
fortes car les risques de la sélection géno-
mique sur la diversité génétique à moyen
terme étaient très élevés. Il était donc
essentiel de convaincre les entreprises et
les éleveurs de la nécessité de changer
radicalement leurs pratiques techniques
et commerciales. En termes de gestion
de la variabilité, deux préconisations
majeures leur étaient faites : d’une part,
augmenter le nombre de taureaux diffu-
sés, diminuer leur durée de carrière et le
nombre de doses, favoriser leur turn-
over et, d’autre part, utiliser un bien
plus grand nombre de pères à taureaux,
au moins égal, sinon supérieur au nom-
bre de taureaux diffusés. Ces préconisa-
tions ont-elles été suivies ? Par ailleurs,
à l’étranger, quelle a été la situation ?

En France, dans les trois races concer-
nées initialement par la sélection géno-
mique, le nombre de mâles génotypés,
candidats à la sélection est passé de
3 700 en 2008 à plus de 9 000 en 2013
(2 400 à 5 400 en race Holstein). Le nom-
bre de pères de ces mâles est passé de
240 à plus de 800 (145 à 400 en race
Holstein). Le nombre de mères a suivi
le nombre de mâles, le nombre de des-
cendants par mère n’ayant augmenté que
de 1,3 à 1,6 durant la période. En 2009-
2010, à partir de l’autorisation d’utiliser
des mâles sans évaluation sur descen-
dance, le nombre de mâles diffusés a
d’abord été très élevé, compte tenu d’une
offre initiale pléthorique constituée des
candidats typés retenus, mais aussi de la
série testée de l’année et surtout des qua-
tre années de mâles en attente de résultats
de testage. Ce nombre s’est ensuite sta-
bilisé à un effectif d’environ 220 taureaux
en race Holstein et 80 en races Mont-
béliarde et Normande. Le nombre de
taureaux diffusés sur évaluation géno-
mique est donc sensiblement plus élevé
(de l’ordre de 3 à 4 fois plus) que le
nombre de taureaux précédemment mis
sur le marché après testage sur descen-
dance. En revanche, logiquement, ce
nombre est inférieur au nombre de tau-
reaux précédemment mis en testage
(environ 2 à 2,5 fois moins) avec quelques
centaines de doses chacun. La pression
de sélection des mâles diffusés après
évaluation génomique a constamment
augmenté, elle est actuellement de l’ordre
de un mâle retenu pour 25 mâles typés,
ce qui est proche des préconisations.
La sélection s’appuie aussi sur environ
11 000 typages de femelles réalisés par
les entreprises, soit une pression d’une
mère choisie parmi 2,5 typées environ. 

En 2013, dans les trois races, après
une phase de transition très rapide,
environ 60% des doses proviennent de
jeunes taureaux et le testage a complète-
ment disparu. Le reste du marché varie

quelque peu selon les races (Le Mezec
2014) : en race Holstein, 20% des doses
proviennent de taureaux avec évaluation
génomique initiale et réutilisés après
confirmation sur descendance, 15% de
taureaux importés (initialement testés sur
descendance, mais de plus en plus sur
évaluation génomique), tandis que les
taureaux testés classiquement ne contri-
buent que pour 5% ; en Montbéliarde,
les 40% restants se répartissent équita-
blement entre taureaux testés et taureaux
confirmés ; en Normande, les taureaux
confirmés couvrent 30% des besoins et
les taureaux testés 10% environ. On
peut supposer que la part des jeunes tau-
reaux va continuer à s’accroître un peu,
mais la part des taureaux confirmés
pourrait se maintenir. Le taux d’utilisa-
tion de chaque taureau est aussi un point
clé. On constate que la préconisation
d’utilisation homogène et limitée en
volume et dans le temps est globalement
bien suivie, mais 8 à 14% des jeunes
taureaux selon la race et l’année sont
sur-utilisés, sans monter cependant à
une diffusion massive. En conclusion,
i) le nombre de pères à taureaux est très
élevé même si leur contribution n’est pas
toujours homogène, les taureaux phares
ayant tendance à être trop utilisés ; ii) le
nombre de jeunes taureaux diffusés est
élevé même s’il tend à diminuer au cours
du temps ; iii) si ces deux points sont
favorables, la réutilisation de taureaux
confirmés (scénario AXMIX) représente
20 à 30% du marché selon les races et
constitue un risque pour la variabilité de
la population. 

La situation à l’étranger semble très
variable. La France a été pionnière dans
l’arrêt du testage de descendance, de
nombreux pays ont continué pour diffé-
rentes raisons (importance du marché
export, précision insuffisante dans les
populations autres que de race Holstein,
hésitation devant l’innovation de rupture,
crainte devant la réaction des éleveurs)
et certains continuent encore. Le nombre
de taureaux diffusés a augmenté, le
nombre de pères à taureaux également,
mais davantage pour les fils typés que
pour les taureaux finalement diffusés.
La diffusion large de chaque taureau
sélectionné reste souvent la règle et peu
de pays ont aussi drastiquement modifié
leur mode de gestion de leurs popula-
tions bovines laitières que la France.
Miglior et al (2014) indiquent que l’évo-
lution annuelle de consanguinité obser-
vée en race Holstein dans plusieurs pays
semblait être beaucoup plus élevée ces
toutes dernières années qu’avant l’ère
de la génomique, même si la période de
transition n’est guère favorable pour
tirer un bilan définitif. Ils suggèrent que
des mesures doivent être prises pour
maintenir l’évolution de consanguinité
à des niveaux acceptables (pénalisation
de la consanguinité future, inclusion de
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nouveaux caractères dans l’objectif),
mais peu d’auteurs préconisent une uti-
lisation limitée des taureaux comme dans
cet article. Globalement, dans ce contexte,
la situation française est plutôt satisfai-
sante même si la réutilisation des tau-

reaux constitue un facteur de risque sur
lequel nous nous devons d’informer. 

Début 2016, la sélection génomique
sera étendue aux races à plus faible effec-
tif. Pour ces races également, dans les-

quelles le nombre de taureaux testés et
sélectionnés est faible, la sélection géno-
mique est une opportunité de mieux
gérer la variabilité par une utilisation
beaucoup plus large de taureaux.
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Résumé

Abstract

Cet article présente une simulation de sélection génomique dans une grande population de bovins laitiers en comparaison à un programme
basé sur le testage des taureaux sur descendance. L’accroissement de progrès génétique est maximum (au moins 80% sans augmentation
de coût) quand les pères à taureaux, dont les effectifs sont en forte augmentation, sont sélectionnés uniquement sur information génomique,
sans testage sur descendance. Avec ce nombre élevé de pères à taureaux, les coefficients de consanguinité et de parenté diminuent,
contrairement à ce qu’on aurait pu craindre compte tenu du raccourcissement de l’intervalle entre générations. Au niveau des éleveurs,
la recommandation est de choisir les taureaux d’insémination de service (pères des femelles) en nombre suffisant dans l’ensemble des
nombreux pères à taureaux génomiques, en opposition complète avec la pratique générale qui, jusqu’en 2009, consistait au contraire
à sélectionner un nombre relativement réduit de taureaux de service parmi les taureaux testés et un nombre encore plus faible de pères
à taureaux parmi les taureaux de service. Ces résultats, obtenus en 2009, ont jeté les bases de la gestion des populations bovines laitières
en France en sélection génomique, mais ils restent tout à fait d’actualité aujourd’hui. Il est en effet essentiel pour la durabilité de la
sélection et de la production que le nombre efficace de reproducteurs soit élevé pour limiter l’augmentation de la consanguinité.
L’observation des premières années d’application montre que ces préconisations sont relativement bien suivies en moyenne. 

Simulating the potential of genomic selection in dairy cattle 

Genomic selection was simulated in a large dairy cattle population in comparison with a breeding scheme based on bull progeny-testing.
The maximum increase of genetic gain (about 80% without cost increase) was obtained when bull sires, in much larger number, were
selected only based on genomic information, without progeny-testing. In spite of a shorter generation interval, annual inbreeding and
coancestry rates were decreased because these bull sires were much more numerous than in the reference scheme. The general
recommendation to the AI industry is to pick-up a quite large batch of commercial sires (for breeding regular females) within the set of
genomic bull sires, in total contrast with the conventional practice where few bull sires are a selected set of commercial sires, themselves
in limited number because selected after progeny-testing. These results obtained in 2009 paved the way for a sustainable genomic
selection of French dairy cattle, and are still up to date. Indeed, it is critical for selection and dairy cattle production sustainability to
maintain a high enough effective size of the breeds to limit the inbreeding trend. An overview of the first years of activity shows
that these recommendations have been well respected on average.
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