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Les marqueurs sont des fragments dÕADN qui servent de rep�res pour
suivre la transmission dÕun segment de chromosome dÕune g�n�ration 
� lÕautre. Ils sont notamment utilis�s pour rechercher les g�nes qui
gouvernent les caract�res dÕint�r�t zootechnique, mais ils peuvent
aussi servir, par exemple, � maintenir la variabilit� g�n�tique des
petites populations. LÕarticle rappelle dÕabord les notions � la base du
concept de marqueur puis pr�sente les diff�rentes utilisations actuelles
et potentielles.

R�sum�
Gr�ce aux progr�s r�cents de la biologie mol�culaire, en particulier la d�couverte
des s�quences microsatellites et la technique dÕamplification des s�quences dÕADN
par PCR, de nombreux marqueurs g�n�tiques sont maintenant disponibles et
organis�s en cartes g�n�tiques dans la plupart des esp�ces dÕ�levage. Cet article
pr�sente dÕabord les principales propri�t�s des marqueurs g�n�tiques, en particu-
lier le polymorphisme et la liaison, qui permettent dÕidentifier et de suivre des
segments chromosomiques entre g�n�rations. Il d�crit ensuite les principales
applications possibles des marqueurs dans la gestion des populations et lÕanalyse
de leur variabilit� g�n�tique, et il met lÕaccent sur lÕapplication la plus d�velopp�e
� lÕheure actuelle, la d�tection des principales r�gions chromosomiques (ou QTL)
impliqu�es dans le d�terminisme des caract�res dÕint�r�t �conomique, pr�limi-
naire indispensable � leur utilisation par s�lection assist�e par marqueurs ou
introgression. Enfin, cet article pr�sente succinctement les m�thodes, en particu-
lier celles bas�es sur la cartographie compar�e, pour passer des marqueurs aux
g�nes responsables de la variabilit� g�n�tique des caract�res dÕint�r�t, ouvrant
ainsi la voie � une meilleure compr�hension des m�canismes impliqu�s et � une
utilisation plus facile et plus g�n�ralisable des r�sultats.

Bien que les lois de Mendel d�crivant la
transmission des g�nes entre g�n�rations
soient connues depuis longtemps, il nÕest
g�n�ralement pas possible de les v�rifier sur
les caract�res �conomiquement importants.
Quelques g�nes � effet majeur, comme le g�ne
de sensibilit� � lÕhalothane chez le porc, le
g�ne culard chez le bovin, le g�ne Booroola
chez les ovins, le g�ne de la cas�ine αs1 chez la
ch�vre ou le g�ne de nanisme de la poule
constituent pour lÕinstant des exceptions. En
g�n�ral, au niveau dÕune population comme
intra descendance, les caract�res dÕint�r�t
pr�sentent souvent une distribution continue,
dans laquelle il nÕest pas possible de distin-
guer un nombre fini de g�notypes. Ceci sÕex-
plique par le fait que ces caract�res sont sou-
mis � des effets de milieu, aux effets de

plusieurs g�nes, et �ventuellement � leurs
interactions. Pour analyser ces donn�es et
s�lectionner les populations, un mod�le a �t�
d�velopp� initialement par des math�mati-
ciens. Ce mod�le, dit infinit�simal, suppose
que le caract�re est soumis de fa�on additive �
des effets de milieu et aux effets dÕun nombre
infini de g�nes, non identifiables isol�ment.
Ce mod�le nÕa pas pour but dÕexpliquer le
d�terminisme g�n�tique des caract�res mais
de pr�dire certains param�tres comme le
degr� de ressemblance entre apparent�s, la
sup�riorit� g�n�tique transmissible dÕun
reproducteur, ou le progr�s g�n�tique r�ali-
sable par s�lection, � partir de deux types
dÕinformation, les observations du caract�re
(ou ph�notype) et les g�n�alogies. CÕest lÕoutil
de base en am�lioration g�n�tique. Le fait que
ce mod�le infinit�simal, v�ritable bo�te noire
math�matique, soit op�rationnel et perfor-
mant ne signifie en aucune fa�on quÕil est cor-
rect mais plut�t quÕil est robuste envers une
r�alit� sans doute tr�s diff�rente. Toutefois,
bien que les g�nes agissant sur les caract�res
dÕint�r�t restent en g�n�ral m�connus, faute
de pouvoir les mettre en �vidence individuel-
lement, on peut cependant supposer que leurs
effets individuels, pour certains dÕentre eux,
peuvent �tre importants.

Gr�ce aux progr�s r�cents et spectaculaires
de la g�n�tique mol�culaire qui ont permis,
entre autres, la construction de cartes g�n�-
tiques dans diff�rentes esp�ces animales,
lÕidentification de ces g�nes peut �tre abord�e.
Cet article pr�sente les perspectives offertes
dans lÕ�tude analytique des caract�res et les
proc�dures de s�lection et de gestion des
populations.
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un codon = 3 bases}

un acide aminé

Transcription

L'ADN est organisé en chromosomes.
L'ensemble des chromosomes constitue
le génome.

Chromosome au stade
métaphase de la méiose.

ARN messager

Au cours de la deuxième phase, l'ARN messager 
est "traduit" en protéines : à chaque triplet (ou codon) 
de nucléotides correspond un acide aminé. 
La traduction est initiée par une séquence 
particulière de nucléotides, puis elle démarre au 
premier  triplet qui code pour le premier acide aminé
de la protéine. Elle se poursuit ensuite jusqu'à un
signal "stop" (codon UAA, UAG ou UGA).

La molécule d'ADN se présente sous 
forme d'une hélice à deux brins. 
Chaque brin est constitué de 
l'enchaînement  de 4 éléments de base
appelés nucléotides. Ces 4 nucléotides
diffèrent par les bases azotées qui les
constituent : A, C, G ou T . 
Les enchaînements des nucléotides
 sur les deux brins sont 
complémentaires (bases C avec G, 
T avec A).

Un gène est une portion de la 
molécule d'ADN. 
Il se définit  par la séquence 
des nucléotides.

Les gènes sont la partie codante
du génome, c'est-à-dire les portions
du génome qui seront traduites en 
protéines. Les gènes ne représentent 
que 5 à 10 % du génome.

La synthèse des protéines se déroule en deux phases.
Au cours de la première, l'ADN est "transcrit" en
ARNmessager (les bases utilisées sont les mêmes
que dans l'ADN sauf U à  la place de T).

A un emplacement  (= locus) donné du génome, c'est-à-dire pour un segment d'ADN donné, que ce soit 
ou non un gène, la séquence des nucléotides peut varier d'un individu à l'autre. Cette variabilité définit  le 
polymorphisme génétique, les différentes séquences au locus étant dites allèles.
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1 / D�finition et propri�t�s 
des marqueurs

1.1 / Rappels
LÕinformation g�n�tique est stock�e dans

chaque cellule sous la forme de longues mol�-
cules dÕacide d�soxyribonucl�ique (ADN)
constituant le g�nome. LÕADN est constitu� de
lÕencha�nement pr�cis de quatre �l�ments de
base, les nucl�otides, not�s A, C, G et T (voir
encadr� ci-contre). Les g�nes correspondent �
la partie codante du g�nome, cÕest-�-dire la
partie traduite sous forme de prot�ines, qui
globalement ne correspond quÕ� une faible
part du g�nome (5 � 10 %). LÕADN est organis�
en chromosomes. Chez les esp�ces diplo�des, et
en particulier les esp�ces dÕ�levage, lÕinforma-
tion g�n�tique est contenue dans 2n chromo-
somes r�partis en n paires de chromosomes
homologues, chacun des chromosomes de
chaque paire provenant de chaque parent.

a / Polymorphisme

LÕanalyse de la s�quence nucl�otidique dÕun
segment dÕADN (Ç s�quen�age È) � un locus
donn�, cÕest-�-dire � un emplacement donn�
sur le g�nome (quÕil sÕagisse dÕun g�ne ou non)
et dans une population donn�e, peut montrer
certaines variations. Les diff�rentes formes �
un locus sont dites all�les. LÕexistence de dif-
f�rents all�les possibles � un locus d�finit le
polymorphisme g�n�tique. En pratique, le
polymorphisme peut �tre mis en �vidence par
diff�rentes techniques, g�n�ralement plus
simples et plus l�g�res que le s�quen�age. Un
individu portant deux fois le m�me all�le � un
locus est dit homozygote, tandis quÕun indi-
vidu portant deux all�les diff�rents est dit
h�t�rozygote. Seule une petite partie de cette
variabilit� g�n�tique au niveau de lÕADN se
traduit par une variabilit� des performances.

b / Liaison

Lors de la m�iose, le g�nome dÕun gam�te
est constitu� en tirant au hasard un chromo-
some dans chaque paire du parent. Il en
r�sulte que deux g�nes situ�s sur les chromo-
somes de deux paires diff�rentes sont toujours
transmis ind�pendamment lÕun de lÕautre.
Pour deux g�nes appartenant � une m�me
paire de chromosomes homologues, on
constate que sÕils sont situ�s sur le m�me
chromosome, ils ont tendance � �tre transmis
ensemble, tandis que si ces g�nes sont situ�s
sur les deux chromosomes homologues de la
paire, ils ne sont g�n�ralement pas transmis
ensemble. Cette r�gle est mise en d�faut par
lÕexistence dÕ�changes de mat�riel entre chro-
mosomes homologues, appel�s crossing-over.
Ainsi, deux g�nes situ�s initialement sur le
m�me chromosome peuvent se retrouver sur
les deux chromosomes homologues en cas de
crossing-over. On dit quÕil y a recombinaison.
La fr�quence de recombinaison est surtout
fonction de la distance entre les locus. Deux
locus proches recombinent peu et ont donc

tendance � �tre transmis ensemble, tandis
que deux locus tr�s �loign�s sur le m�me chro-
mosome se comportent comme deux locus
ind�pendants. Le taux de recombinaison
entre deux locus est dÕailleurs la m�thode de
mesure la plus courante et la plus ancienne
de la distance entre deux g�nes, dite distance
g�n�tique. En moyenne, chez les mammif�res
domestiques, 1 % de recombinaison entre
deux locus correspond � une distance phy-
sique dÕun million de bases entre ces deux
locus, la taille du g�nome �tant de lÕordre de 
3 milliards de paires de bases.

1.2 / Concept de marqueur
Polymorphisme et liaison sont � la base de

la d�finition de la notion de marqueur.

a / Polymorphisme

Le polymorphisme permet dÕ�tablir lÕorigine
parentale de lÕall�le � un locus donn�. Ainsi,
si un all�le port� par un individu est port� par
son p�re mais pas par sa m�re, lÕindividu lÕa
re�u de son p�re. On peut donc distinguer les
chromosomes re�us du p�re et de la m�re.

Un all�le marqueur ne permet de suivre un
segment chromosomique que sÕil peut �tre dis-
tingu� des autres all�les. Intra population, un
marqueur nÕest m�me utile que sÕil est poly-
morphe intra reproducteur, autrement dit que
si le reproducteur est h�t�rozygote au mar-
queur. En effet, chez un reproducteur homozy-
gote, le marqueur nÕest pas informatif pour
distinguer deux types de gam�tes et donc
deux types de descendants. Cependant, m�me
� lÕ�tat h�t�rozygote, un marqueur nÕest pas
informatif � 100 %. Ainsi, dans une famille o�
p�re, m�re et descendant sont M/m, le mar-
queur nÕest pas informatif. DÕune fa�on g�n�-
rale, on mesure lÕinformativit� dÕun marqueur
par son aptitude � distinguer sans �quivoque
deux groupes de descendants selon lÕall�le
marqueur re�u du parent. Le PIC (=polymor-
phism information content) dÕun marqueur,
qui varie de 0 � 1, repr�sente la proportion
dÕindividus informatifs dans une population
id�ale. Un marqueur codominant, cÕest-�-dire
pour lequel tous les all�les peuvent �tre
d�duits simplement de lÕobservation du ph�-
notype, est plus informatif quÕun marqueur
dominant, dont lÕall�le r�cessif nÕest obser-
vable quÕ� lÕ�tat homozygote. DÕautre part, un
marqueur est dÕautant plus informatif que le
nombre dÕall�les est �lev� et que leurs fr�-
quences sont �quilibr�es. Ces consid�rations
expliquent pourquoi les g�n�ticiens recher-
chent des marqueurs codominants tr�s poly-
morphes. Pour augmenter lÕinformativit�, une
alternative consiste � consid�rer un groupe de
marqueurs tr�s li�s comme un marqueur
unique, appel� haplotype, dont le polymor-
phisme r�sulte de toutes les combinaisons
all�liques de chaque marqueur �l�mentaire.

b / Liaison (figure 1)

La liaison g�n�tique permet de g�n�raliser
les conclusions des observations sur un locus
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particulier � lÕensemble du segment dÕADN
entourant ce locus : comme il nÕy a pas de
recombinaison entre le locus observ� et le seg-
ment qui lÕentoure, ce locus devient un mar-
queur de ce segment et de tous les g�nes quÕil
contient.

Le marquage est dÕautant plus efficace que
le segment consid�r� est court, ce qui limite le
taux de recombinaison entre le marqueur et le
g�ne. En pratique, dans de nombreuses appli-
cations, la distance recherch�e entre mar-
queur et g�ne ne d�passe pas 20 cM. La taille
du g�nome �tant dÕenviron 3000 cM, 150 mar-
queurs bien plac�s constituent donc un
maillage th�oriquement suffisant des 100 000
g�nes qui constituent le patrimoine g�n�tique
dÕune esp�ce animale. Avant toute utilisation
syst�matique de marqueurs, il convient donc
de les localiser les uns par rapport aux autres
sur une carte g�n�tique et de v�rifier que le
g�nome est totalement couvert.

c / D�s�quilibre de liaison

Deux locus sont en �quilibre de liaison si
dans lÕensemble des gam�tes de la population
consid�r�e et pour tout all�le M et tout all�le
Q � ces deux locus, la fr�quence de lÕhaplotype

MQ est �gale au produit des fr�quences des
all�les M et Q. Dans ce cas, la connaissance
de lÕall�le � un locus ne permet pas de pr�dire
lÕall�le � lÕautre locus. Au contraire, on parle
de d�s�quilibre de liaison sÕil existe des asso-
ciations pr�f�rentielles entre les all�les des
deux locus. Un d�s�quilibre de liaison est
g�n�ralement d� � lÕexistence dÕune liaison.
Toutefois, lÕexistence dÕune liaison g�n�tique
nÕimplique pas un d�s�quilibre de liaison.
Dans une population ferm�e de grande taille,
on consid�re lÕ�quilibre de liaison comme lÕhy-
poth�se la plus g�n�rale. En effet, tout d�s�-
quilibre apparu par migration, mutation,
s�lection ou d�rive g�n�tique, est progressive-
ment d�truit par les recombinaisons au cours
des g�n�rations. Un d�s�quilibre global au
niveau de la population est donc instable et
nÕexiste que si son origine est r�cente et si les
locus sont tr�s li�s. Cette situation est assez
d�favorable car elle rend le marquage plus
difficile dÕutilisation. En effet, lÕassociation
entre deux all�les de deux locus, d�tect�e sur
un �chantillon de la population, nÕest pas
g�n�ralisable � lÕensemble de la population.

En pratique, deux situations peuvent exis-
ter. Premi�re possibilit�, on cr�e un d�s�qui-
libre, par exemple par croisement entre deux
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Un marqueur 
dÕun g�ne est un
segment dÕADN

proche de ce g�ne
et dont la s�quence

des nucl�otides
peut varier dÕun

individu � lÕautre.

Si on considère un 
locus très proche 
du locus du gène A , la 
probabilité de recombinaison
entre les deux locus est
très faible : ils seront transmis
ensemble lors de la méiose.
Ainsi, sur la figure, l'allèle M 
sera transmis avec l'allèle A1.

Si à ce locus de M, il existe 
différents allèles possibles,
ces allèles peuvent servir
de  marqueurs de A.

Lors de la méiose ont lieu des 
"crossing-over" c'est-à-dire des 
échanges  d'ADN entre chromosomes.

Génotype d'un parent (A1A2-B1B2)

Méiose

Pour les deux gènes A et B donnés, les gamètes ont donc quatre génotypes possibles : 
deux d'origine parentale (A1B1 et A2B2) et deux recombinés (A1B2 et A2B1).
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Un marqueur peut être :
- un gène ;
- un minisatellite, c'est-à-dire un fragment d'ADN constitué de répétitions de séquences 
  fixes de 10 à 30 nucléotides ;
- un microsatellite, c'est-à-dire un fragment d'ADN constitué de 10 à 20 répétitions du 
  même mono- ou  di- ou tri-nucléotides.

Figure 1. Définition et propriétés d’un marqueur.



populations diff�rentes. Le d�s�quilibre est
maximal au cours des premi�res g�n�rations
de croisement, les associations entre locus
chez les gam�tes ressemblant aux formes pr�-
sentes dans les chromosomes des lign�es
parentales. Puis il sÕatt�nue au cours des g�n�-
rations, avec lÕaccumulation des recombinai-
sons. Deuxi�me possibilit�, la population est
en �quilibre de liaison. Dans ce cas, on utilise
les d�s�quilibres qui existent n�cessairement
dans des sous-populations, en particulier intra
famille. Ainsi, par exemple, dans la descen-
dance dÕun parent double h�t�rozygote pour
deux locus li�s, il y a n�cessairement d�s�qui-
libre de liaison, car les gam�tes parentaux
sont plus nombreux que les gam�tes recombi-
nants. Toutefois, les all�les pr�f�rentiellement
associ�s varient dÕune famille � lÕautre.

d / Facilit� de typage

Les protocoles impliquant des marqueurs
mol�culaires sont fr�quemment de grande
taille et n�cessitent des milliers, voire des
dizaines ou des centaines de milliers de
d�termination dÕall�les, ou Ç typages È. Les
g�notypages doivent donc �tre rapides, peu
co�teux et automatisables. Sans que ce soit
une obligation absolue, lÕunicit� de la tech-
nique de marquage est en g�n�ral recherch�e
car elle facilite beaucoup la robotisation et
diminue donc les co�ts. La mise en place de
structures sp�cialis�es dans le typage �
grande �chelle, comme le GIE Labogena,
r�pond � ce souci dÕefficacit� et de ma�trise
des co�ts.

Par ailleurs, lÕint�r�t principal dÕun mar-
queur r�side dans la pr�cocit� du typage,
quand aucune autre information ph�no-
typique nÕest encore disponible. La d�termi-
nation du g�notype au marqueur doit �tre
possible chez tout animal, sans limite dÕ�ge,
de sexe ou de stade physiologique. Ces consi-
d�rations expliquent lÕint�r�t des marqueurs
ADN, tandis que les marqueurs visibles ou
prot�iques requi�rent lÕexpression du g�ne.

Pour des questions de rapidit� dÕutilisation
et de limitation de la taille des protocoles, on
peut souhaiter typer les marqueurs sur des
embryons de quelques dizaines de cellules.
Cette technique est actuellement utilis�e pour
sexer des embryons bovins en recherchant des
s�quences sp�cifiques du chromosome Y. Les
deux probl�mes essentiels associ�s au typage
sur embryon sont dÕune part lÕalt�ration de la
qualit� de lÕembryon (alt�ration de la mem-
brane pellucide, pr�l�vement de quelques cel-
lules) affectant son aptitude � la cong�lation
et sa survie ult�rieure (voir lÕarticle de Col-
leau et al, ce num�ro), mais surtout la quan-
tit� tr�s restreinte dÕADN disponible, avec les
probl�mes de sensibilit� de la m�thode de
typage et les risques de contamination par de
lÕADN exog�ne. A lÕextr�me, quelques �quipes
r�alisent m�me des typages mol�culaires sur
spermatozo�de unique. Cette technique, dont
lÕint�r�t zootechnique est limit�, peut sÕav�rer
tr�s utile pour la cartographie fine de locus
tr�s li�s.

2 / D�veloppements r�cents 
en g�n�tique mol�culaire

LÕutilisation des marqueurs nÕa pu se d�ve-
lopper rapidement au cours des derni�res
ann�es que gr�ce aux progr�s importants de
la g�n�tique mol�culaire et � la mise � dispo-
sition dÕoutils et de techniques, qui ont ouvert
la voie � la construction des cartes g�n�tiques
dans les diff�rentes esp�ces dÕ�levage. Parmi
les d�veloppements r�cents, il convient de
citer la mise en �vidence des microsatellites et
la r�action dÕamplification par PCR qui ont eu
un impact particuli�rement marqu� sur lÕ�ta-
blissement des cartes g�n�tiques.

2.1 / Microsatellites

JusquÕ� la fin des ann�es 1970, la principale
limite � lÕ�tablissement de cartes g�n�tiques
�tait le manque de marqueurs polymorphes et
bien r�partis. Au cours des ann�es 1980, de
nouvelles sources de polymorphisme ont �t�
d�couvertes. Tr�s nombreux, les polymor-
phismes de longueur de fragment de restric-
tion (RFLP), largement utilis�s en cartogra-
phie v�g�tale, se sont r�v�l�s assez limit�s
mais surtout difficiles � analyser de fa�on
rapide et automatisable. Constitu�s dÕun
nombre tr�s variable de r�p�titions de
s�quences de 10 � 30 bases, les minisatellites
permettent lÕidentification dÕempreintes g�n�-
tiques tr�s sp�cifiques de chaque individu ; ils
sont tr�s polymorphes mais assez mal r�par-
tis sur le g�nome et surtout difficilement
interpr�tables, les bandes r�v�l�es correspon-
dant � lÕobservation simultan�e dÕun nombre
variable et �lev� de locus.

En 1989, la description de microsatellites a
incontestablement permis lÕessor des projets
de cartographie. Les microsatellites sont des
s�quences constitu�es de r�p�titions en tan-
dem de mono-, di Ð ou trinucl�otides r�p�t�s
de 10 � 20 fois en moyenne. Un motif r�p�t�
fr�quemment rencontr� est le dinucl�otide
TG. Tr�s nombreuses, bien r�parties sur le
g�nome, ces s�quences se caract�risent par un
polymorphisme important d� � la variation
du nombre de r�p�titions selon les all�les.
LÕutilisation de ce type de marqueur n�cessite
la mise en Ïuvre des deux types de tech-
niques suivants :

- comme pour les minisatellites, une telle
d�finition du microsatellite ne caract�rise pas
un locus particulier, mais toutes les s�quences
de ce type dans lÕensemble du g�nome. Le
locus doit �tre d�fini de fa�on unique en consi-
d�rant les s�quences flanquantes, cÕest-�-dire
de part et dÕautre, du microsatellite, ce qui
implique une phase de s�quen�age lors de la
caract�risation du marqueur ;

- la mise en �vidence du polymorphisme est
une difficult� majeure, r�solue par lÕamplifica-
tion PCR (voir plus loin) de la s�quence entou-
rant le microsatellite puis �lectrophor�se de
lÕamplifiat sur gel dÕacrylamide dont la haute
r�solution permet de distinguer les all�les
dont la taille diff�re de deux bases seulement.
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Dans toutes les esp�ces o� ils ont �t�
recherch�s, les microsatellites ont pu �tre
rapidement identifi�s en grand nombre et
leurs propri�t�s (polymorphisme, r�partition)
ont �t� confirm�es.

2.2 / Amplification par PCR
La technique dÕamplification par Ç r�action

en cha�ne par la polym�rase È (ou PCR),
d�crite il y a quelques ann�es est maintenant
utilis�e dans de tr�s nombreuses applications
de g�n�tique mol�culaire. Elle est entre autres
indispensable pour mettre en �vidence le poly-
morphisme des microsatellites. Gr�ce � elle, on
peut disposer en quelques heures de millions
de copies dÕun fragment dÕADN compris entre
deux petites s�quences connues. Ces deux
petites s�quences, dites amorces, sont fournies
comme r�actif, avec lÕADN g�nomique total, la
polym�rase, des nucl�otides et divers facteurs.
Dans lÕapproche classique, les nucl�otides four-
nis pour la r�action sont radioactifs, de sorte
que les diff�rents all�les sont distingu�s par
autoradiographie apr�s �lectrophor�se. Depuis
quelques ann�es, la radioactivit� est remplac�e
par lÕutilisation dÕamorces fluorescentes.

2.3 / Strat�gie dÕ�tablissement
des cartes g�n�tiques

LÕ�tablissement des cartes g�n�tiques suit
la logique suivante :

- constitution dÕune collection dÕADN g�no-
mique de familles de r�f�rence, familles dans
lesquelles sont analys�es les liaisons entre
marqueurs. Les familles g�n�ralement choi-
sies comprennent les deux parents et 10 � 30
produits, la structure familiale pouvant �tre
nucl�aire ou hi�rarchique. Un panel com-
prend g�n�ralement de 150 � 300 individus
au total, cet effectif �tant un bon compromis
entre le travail de typage � r�aliser et la pr�-
cision souhait�e dans lÕestimation des dis-
tances. Pour favoriser la construction dÕune
carte unique au niveau international, ce panel
est distribu� � toutes les �quipes impliqu�es ;

- recherche de microsatellites par criblage
de banque dÕADN g�nomique avec une sonde
oligonucl�otidique (par exemple (TG)n) puis
caract�risation par s�quen�age du motif
r�p�t� et des s�quences flanquantes ;

- typage des individus du panel de r�f�rence
pour les marqueurs �tudi�s, centralisation des
r�sultats et analyse de liaison pour ordonner
les marqueurs les uns par rapport aux autres
et estimer leurs distances g�n�tiques.

2.4 / Apports de la carte
physique

Des outils de carte physique, sans �tre
indispensables, aident consid�rablement la
construction dÕune carte g�n�tique satur�e.
Ainsi, les lign�es cellulaires dÕhybrides soma-
tiques, constitu�es de cellules h�tes dÕune
esp�ce diff�rente ayant incorpor� un ou
quelques chromosomes de lÕesp�ce �tudi�e,
sont un outil simple et rapide de construction
des groupes de synt�nie. Un groupe de synt�-

nie est constitu� des marqueurs situ� sur un
chromosome ou un fragment chromosomique
donn� et quÕon trouve donc chez les m�mes
hybrides cellulaires. DÕautre part, la tech-
nique dÕhybridation in situ, employant histori-
quement la radioactivit� et maintenant des
sondes fluorescentes (FISH), permet de locali-
ser pr�cis�ment une s�quence sur un chromo-
some. Elle permet donc dÕaffecter un groupe
de liaison � un chromosome, de lÕorienter sur
le chromosome, et de v�rifier que la carte
g�n�tique couvre tout le g�nome.

2.5 / Situation actuelle
Les cartes g�n�tiques sont maintenant tr�s

denses chez lÕhomme et la souris, avec plu-
sieurs milliers de marqueurs microsatellites et
de g�nes localis�s, et elles continuent � pro-
gresser tr�s rapidement. Parmi les esp�ces
dÕ�levage, les cartes bovine et porcine sont les
plus avanc�es (Barendsee et al 1997). Fin
1997, la carte bovine comptait 1 200 mar-
queurs microsatellites et plus de 200 g�nes
localis�s. Tous les groupes de liaison sont assi-
gn�s � un chromosome et orient�s. Un effort
important est aussi port� sur le d�veloppe-
ment des cartes du poulet et des ovins. LÕINRA
a r�alis� la premi�re carte caprine.

Un important travail est en cours pour faci-
liter lÕutilisation en routine des marqueurs.
Cette �tape consiste � choisir un sous-
ensemble de 150 � 250 marqueurs bien r�par-
tis sur tout le g�nome, suffisamment poly-
morphes, et surtout bien adapt�s aux
proc�dures de typage automatis�es par
s�quenceur automatique. La mise au point de
ce sous-ensemble est une �tape pr�alable
indispensable � lÕutilisation � tr�s grande
�chelle des marqueurs mol�culaires.

3 / Un exemple dÕutilisation 
des marqueurs : lÕanalyse 
du d�terminisme g�n�tique
dÕun caract�re complexe

La recherche des g�nes r�gissant un carac-
t�re peut se faire selon des m�thodes tr�s dif-
f�rentes. LÕapproche la plus intuitive, qui sÕap-
puie sur lÕanalyse physiologique des fonctions
impliqu�es, consiste � remonter la cha�ne qui
va du caract�re � la prot�ine et au g�ne. Elle
consiste donc � v�rifier lÕeffet possible dÕun
g�ne Ç candidat È a priori impliqu� dans le
d�terminisme du caract�re. Cette approche a
connu quelques succ�s, comme par exemple
lÕidentification de lÕeffet du g�ne de la cas�ine
αs1 sur la composition du lait de ch�vre ou la
compr�hension du mode dÕaction du g�ne de
nanisme chez la poule. Ces quelques succ�s ne
doivent pas cacher les difficult�s de cette
m�thode pour les caract�res complexes, diffi-
cult�s li�es avant tout au nombre tr�s �lev�
de g�nes candidats possibles et au fait que la
plupart dÕentre eux ne sont pas connus. Dans
un premier temps, la recherche � lÕaide de
marqueurs des r�gions chromosomiques
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impliqu�es (ou QTL, pour Ç quantitative trait
locus È) est souvent pr�f�rable. Bien quÕelle ne
permette pas de d�terminer la nature du g�ne
responsable ni son mode dÕaction, elle pr�-
sente divers avantages d�cisifs : elle facilite
consid�rablement la recherche ult�rieure dÕun
g�ne candidat, en comparant sa position sur
la carte g�n�tique avec celle du QTL d�tect� ;
m�me si le g�ne impliqu� reste inconnu, sa
localisation par marqueurs permet son utili-
sation, par exemple en s�lection.

3.1 / Principe
Le principe d�coule directement des pro-

pri�t�s des marqueurs. Consid�rons un repro-
ducteur double h�t�rozygote MQ/mq pour
deux locus li�s, le taux de recombinaison
entre ces deux locus �tant r. Le premier locus
nÕest pas observable directement mais il agit
sur le caract�re dÕint�r�t, de sorte que la sub-
stitution de lÕall�le q par lÕall�le Q chez un
descendant entra�ne un effet not� a. Le
deuxi�me locus nÕa pas dÕeffet sur le caract�re
mais ses deux all�les M et m peuvent �tre
observ�s et distingu�s lÕun de lÕautre. Les
gam�tes produits par ce reproducteur sont de
quatre types, deux types parentaux MQ et
mq, de fr�quence (1-r)/2 et chez lesquels lÕha-
plotype marqueur-QTL est le m�me que chez
le parent, et deux types dits recombinants,
Mq et mQ, de fr�quence r/2, et issus dÕune
recombinaison chez le parent.

Si les locus sont li�s, le taux de recombinai-
son r est inf�rieur � 0,5, les gam�tes paren-
taux sont plus fr�quents que les gam�tes
recombinants, et la diff�rence de performance
entre les produits de ce reproducteur ayant
re�us M et m est de a(1-2r). Plus le marqueur
est proche du QTL, plus lÕeffet apparent du
marqueur est �lev� et proche de lÕeffet vrai du
QTL. Au contraire, lÕefficacit� du marqueur
diminue lorsquÕil sÕ�loigne du QTL, pour deve-
nir nulle lorsque le marqueur et le QTL ne
sont pas li�s.

Pour quÕun QTL, dont la position est quel-
conque et inconnue, puisse �tre d�tect�, il est
n�cessaire de disposer de marqueurs nom-
breux et couvrant tout le g�nome. La taille
des g�nomes animaux �tant proche de 
30 Morgans (soit 3 000 cM), un r�seau de 
150 marqueurs informatifs uniform�ment
r�partis tous les 20 cM permet en th�orie de
couvrir tout le g�nome et de d�tecter tous les
QTL dÕint�r�t. Ceci explique la n�cessit� de
constituer une carte g�n�tique pr�cise, avant
de rechercher des QTL.

LÕutilisation dÕune carte pr�cise pr�sente un
autre avantage. Lorsque les marqueurs sont
analys�s un par un, il est possible de d�tecter
un QTL, mais pas de le localiser pr�cis�ment
par rapport au marqueur li�, ni dÕen estimer
son effet. En effet, avec un seul marqueur, il
est difficile de distinguer un QTL proche �
petit effet dÕun QTL � gros effet mais plus
�loign�, les deux situations conf�rant au mar-
queur le m�me effet apparent. LÕanalyse
simultan�e de marqueurs adjacents (Ç inter-
val mapping È) permet dÕaugmenter un peu la

puissance de d�tection mais surtout dÕestimer
� la fois lÕeffet et la position du QTL (Lander
et Botstein 1989). Diverses m�thodes statis-
tiques peuvent �tre utilis�es mais le principe
g�n�ral est le suivant. En une position x sup-
pos�e du QTL, on calcule, � partir de lÕinfor-
mation marqueur des parents et des produits,
la probabilit� p(x) que le segment chromoso-
mique re�u du parent par le produit pro-
vienne de son grand-p�re ou de sa grand-
m�re. LÕeffet du QTL suppos� en x peut
ensuite �tre estim� par le coefficient de
r�gression lin�aire de la performance sur
cette probabilit�. La pr�sence dÕun QTL est
test�e par le rapport des vraisemblances sous
les hypoth�ses de pr�sence ou dÕabsence du
QTL. Si lÕhypoth�se dÕabsence de QTL est
rejet�e, sa position la plus probable est celle
qui maximise le rapport de vraisemblance.

3.2 / Types de protocole (figure 2)
Tous les protocoles reposent sur lÕutilisation

de reproducteurs doubles h�t�rozygotes aux
marqueurs et au QTL. Dans les protocoles de
d�tection de QTL les plus simples, comme ceux
utilis�s chez les plantes, le reproducteur est un
individu F1 issu du croisement entre deux
lign�es consanguines, donc totalement homo-
zygotes (Paterson et al 1988). La population F1
est totalement homog�ne et se comporte
comme un individu unique. Le d�s�quilibre de
liaison existant en deuxi�me g�n�ration, F2 ou
back-cross, est mis � profit pour �tablir les
associations entre marqueurs et QTL. La puis-
sance dÕun tel dispositif est maximale, ne
d�pendant que de lÕeffectif mesur�, de la part
de variance expliqu�e par le QTL et de la dis-
tance entre marqueurs et QTL.

En lÕabsence de lign�es consanguines, tr�s
difficiles � obtenir chez les animaux dÕ�levage,
le m�me principe peut �tre appliqu� en croi-
sant des races diff�rentes, ou des lign�es diff�-
rentes, voire des lign�es s�lectionn�es de fa�on
divergente. Cependant, dans un tel dispositif,
les populations parentales ne sont pas totale-
ment homog�nes. Les all�les nÕ�tant pas fix�s
dans ces populations parentales, il subsiste un
polymorphisme au QTL, aux marqueurs, ainsi
que dans le reste du g�nome et donc dans la
composante polyg�nique affectant le caract�re.
La F1 est donc constitu�e dÕun m�lange dÕindi-
vidus doubles h�t�rozygotes au marqueur et
au QTL, h�t�rozygotes au marqueur mais
homozygotes au QTL, homozygotes au mar-
queur et h�t�rozygotes au QTL, ou doubles
homozygotes. LÕinformativit� des marqueurs
varie dÕun reproducteur F1 � lÕautre. Enfin, la
composante polyg�nique varie aussi dÕun indi-
vidu F1 � lÕautre. Cette h�t�rog�n�it� intro-
duit un bruit de fond qui contribue dÕune part
� diminuer la puissance de d�tection du dispo-
sitif, dÕautre part � rendre beaucoup plus com-
plexes lÕ�laboration du protocole et lÕanalyse
des r�sultats. Ce bruit de fond est dÕautant
plus �lev� que les populations parentales sont
h�t�rog�nes et proches lÕune de lÕautre. Le
d�s�quilibre de liaison, dont on cherche �
maximiser le niveau par croisement, nÕest pas
total. La structure familiale de la deuxi�me
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g�n�ration, quelconque dans le cas du croise-
ment entre lign�es consanguines, doit �tre
optimis�e dans le cas du croisement entre
races. En effet, un compromis doit �tre trouv�
entre le nombre de familles, suffisamment
�lev� pour limiter le risque que le dispositif
soit peu informatif, et la taille des familles,
suffisamment importante pour que lÕon dis-
tingue lÕeffet du QTL de lÕeffet famille. LÕinfor-
mativit� variable des marqueurs dÕune famille
� lÕautre n�cessite lÕanalyse simultan�e de tous
les marqueurs dÕun m�me groupe de liaison,
de sorte que la position test�e pour le QTL soit
le plus souvent possible encadr�e par deux
marqueurs informatifs.

Les QTL peuvent aussi �tre recherch�s
intra population. Dans ce cas, lÕhypoth�se de
base est lÕ�quilibre de liaison entre marqueurs
et QTL dans lÕensemble de la population. Le
dispositif tire donc profit du d�s�quilibre de
liaison, qui existe n�cessairement intra
famille. LÕeffet apparent du marqueur nÕest
d�fini quÕintra famille et il est susceptible de
varier dÕune famille � lÕautre. Les r�sultats
sont combin�s entre familles en d�terminant
la part de variance expliqu�e par une r�gion
chromosomique donn�e. Ce type de protocole,
souvent bien adapt� aux contraintes des
populations animales, est cependant moins
puissant que les protocoles en croisement.
DÕune part, le nombre de parents homozy-
gotes au QTL, alourdissant inutilement le
protocole, est plus �lev� quÕen croisement, et il
est g�n�ralement incontr�lable. De m�me, le
nombre de marqueurs � consid�rer est plus
�lev�, du fait quÕun marqueur nÕest pas �
lÕ�tat h�t�rozygote chez tous les reproduc-

teurs, et ne permet donc pas de rechercher
des QTL dans ces familles. DÕautre part, un
protocole intra population demande des
familles plus grandes quÕun protocole de croi-
sement. Comme il est souvent difficile dÕobte-
nir de grandes familles de pleins-fr�res
sÏurs, un seul parent, le p�re, est compl�te-
ment informatif, et les diff�rences recherch�es
entre g�notypes sont alors deux fois plus
faibles que dans un protocole de croisement.

Deux protocoles intra population sont clas-
siquement propos�s et reposent sur lÕanalyse
de 2 ou 3 g�n�rations successives. Le proto-
cole sur deux g�n�rations (Soller et Genizi
1978) consiste � analyser des familles de pro-
duits issus de p�res h�t�rozygotes aux mar-
queurs et � un QTL suppos�, et � comparer
intra-p�re les moyennes de production des
deux groupes de descendants ayant re�u lÕun
ou lÕautre all�le marqueur paternel. LÕincon-
v�nient de ce dispositif est le nombre tr�s
�lev�, en g�n�ral plusieurs milliers, dÕindivi-
dus � �lever, g�notyper et dont il faut mesurer
les performances, pour assurer une bonne
puissance de d�tection.

Pour am�liorer cette puissance de d�tection
� nombre de typages fix�, le protocole peut
�tre �tendu sur trois g�n�rations (Weller et al
1990). Le p�re, suppos� double h�t�rozygote
aux marqueurs et au QTL, a des fils dont la
valeur g�n�tique est estim�e sur descendance
� partir des performances de leurs produits.
Le QTL suppos� est d�tect� par la recherche
dÕune association entre la valeur g�n�tique
estim�e des fils et lÕall�le marqueur quÕils ont
re�u de leur p�re. Dans ce protocole, le carac-
t�re est mesur� sur les descendants de troi-
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Figure 2. Dispositifs de recherche de QTL à l’aide de marqueurs.
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si�me g�n�ration, mais seuls le p�re et ses fils
sont g�notyp�s aux marqueurs. LÕint�r�t de ce
protocole est de r�duire la variabilit� r�si-
duelle du caract�re, qui sÕapparente � une
moyenne de performances. En cons�quence, la
puissance de d�tection est nettement am�lio-
r�e. En pratique, le nombre de performances
� mesurer est tr�s �lev�, de sorte que ce proto-
cole nÕest r�ellement envisageable que si les
donn�es existent d�j� avec une structure de
population adapt�e, ce qui est le cas chez les
bovins laitiers (Georges et al 1995). Dans
cette esp�ce, le testage sur descendance est
une g�n�ralit� et, au moins dans les plus
grandes races, il concerne fr�quemment des
familles de plusieurs dizaines de taureaux
demi-fr�res de p�res. Le co�t marginal dÕun
tel programme est alors r�duit au d�veloppe-
ment des marqueurs et au typage des tau-
reaux dÕins�mination artificielle, dont lÕADN
est par ailleurs facilement disponible.

3.3 / M�thodes alternatives
LÕanalyse de liaison classique demande des

effectifs importants, entra�nant � la fois un
co�t de typage �lev� et un protocole lourd, en
particulier lorsque le caract�re observ� nuit �
la sant� ou � la bonne reproduction des ani-
maux. Lorsque le caract�re est soumis � un
d�terminisme monog�nique et que le ph�no-
type permet de d�duire le g�notype sans 
�quivoque, une m�thode alternative dite Ç
homozygozity mapping È a �t� propos�e, parti-
culi�rement bien adapt�e aux maladies r�ces-
sives. Son principe est le suivant. Consid�rons
un ensemble dÕindividus consanguins, dont
lÕanc�tre commun au p�re et � la m�re est
h�t�rozygote pour le g�ne recherch�. Si lÕano-
malie est rare, les descendants pr�sentant
lÕanomalie, et donc homozygotes, ont re�u vrai-
semblablement deux copies du m�me g�ne
port� par lÕanc�tre commun. Chez ces descen-
dants, les marqueurs proches du g�ne recher-
ch� sont donc �galement � lÕ�tat homozygote,
sous lÕhypoth�se dÕabsence de recombinaison.
Si un marqueur non li� au g�ne recherch� est
tr�s polymorphe, la probabilit� quÕil soit par
hasard � lÕ�tat homozygote chez les individus
affect�s d�cro�t tr�s vite quand le nombre dÕin-
dividus consid�r�s et le nombre de maillons
dans la cha�ne de parent� entre les individus
et leur anc�tre augmentent. LÕefficacit� de la
m�thode est augment�e en consid�rant des
haplotypes, cÕest-�-dire des ensembles de mar-
queurs adjacents. En pratique, � condition
quÕune carte g�n�tique pr�cise et assez dense
soit disponible, quelques individus affect�s
suffisent pour localiser le g�ne recherch�.

Cette m�thode a ensuite �t� �tendue � des
situations o� les hypoth�ses sont moins res-
trictives. On recherche chez des individus dÕun
ph�notype donn� une concentration plus forte
quÕesp�r�e dÕun haplotype marqueur Ç iden-
tique par descendance È, cÕest-�-dire d�rivant
par transmission mend�lienne dÕun haplotype
anc�tre unique (Houwen et al 1994). LÕ�loigne-
ment de lÕanc�tre est un param�tre important,
qui d�finit la taille du dispositif. Si lÕanc�tre
est proche, des concentrations fortuites dÕha-

plotypes sont possibles, demandant alors des
effectifs dÕindividus affect�s un peu plus �le-
v�s. Cependant, le nombre total dÕindividus
produits et mesur�s reste limit�. Par contre,
les recombinaisons �tant peu nombreuses, le
g�ne recherch� ne peut pas �tre localis� pr�ci-
s�ment. Au contraire, si lÕanc�tre commun est
�loign�, le nombre dÕindividus affect�s est
faible, ce qui n�cessite un dispositif de grande
taille quant � lÕeffectif produit et mesur�. Mais
la probabilit� de concentration fortuite deve-
nant n�gligeable, le nombre dÕindividus affec-
t�s n�cessaire pour conclure est tr�s r�duit. La
probabilit� de recombinaison entre marqueurs
et g�ne recherch� �tant plus �lev�e, brisant
ainsi lÕassociation d�finissant lÕhaplotype, le
segment conserv� au cours des g�n�rations est
plus court et demande donc, pour �tre mis en
�vidence, une carte de marqueurs plus dense.
Mais, le nombre de recombinaisons accumu-
l�es �tant plus important, la localisation du
g�ne est plus fine. Ces techniques, dites
dÕidentit� par descendance (Identity by des-
cend=IBD), sont encore tr�s r�centes et
demandent encore des d�veloppements, mais
elles sont tr�s prometteuses.

4 / Revue des diff�rentes
utilisations possibles 
des marqueurs g�n�tiques

Les propri�t�s des marqueurs, polymor-
phisme et liaison, peuvent �tre mises � profit
pour la gestion g�n�tique des populations. Le
polymorphisme est utile pour �tablir lÕori-
gine g�n�tique du locus concern� : au niveau
individuel, puisque pour un individu h�t�ro-
zygote en un locus il est en g�n�ral possible
de conna�tre lÕorigine grand-parentale du seg-
ment g�nomique quÕil transmet � ses descen-
dants ; au niveau des populations, sous lÕhy-
poth�se que les formes possibles pour un
m�me segment g�nomique diff�rent dÕautant
plus que les populations sont phylog�n�tique-
ment plus �loign�es. La liaison g�n�tique
est utile pour g�n�raliser les conclusions des
observations sur un locus particulier � lÕen-
semble de lÕADN proche de ce locus : si, lors
de la m�iose, il nÕy a de recombinaison entre
le segment g�nomique visualis� et les zones
avoisinantes, ce segment g�nomique devient
un marqueur g�n�tique de ces zones et
notamment des g�nes quÕelles contiennent.
Dans certaines applications, les marqueurs
sont utilis�s pour suivre l Õensemble du
g�nome, dans dÕautres applications, ils nous
renseignent sur la transmission de g�nes qui
leur sont li�s.

4.1 / Marquage de lÕensemble 
du g�nome

LÕid�e de base est que lÕensemble du g�nome
peut �tre approch� par lÕinformation apport�e
par un ensemble de marqueurs bien r�partis.
Ceci peut �tre mis � profit pour lÕidentification
dÕindividus ou de groupes, la gestion de la
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diversit� g�n�tique entre ou intra populations
ou lÕorganisation dÕun plan dÕintrogression
(cÕest-�-dire lÕintroduction par croisements
dÕun g�ne pr�cis dans une population).

Le contr�le de filiation est une des appli-
cations les plus anciennes du marquage g�n�-
tique. Son principe est la recherche dÕincoh�-
rences entre les g�notypes en diff�rents locus
marqueurs dÕun individu et de ses parents.
Par exemple, un descendant de g�notype
M1M1 au locus M et de m�re certaine M1M1
ne saurait avoir un individu de g�notype
M2M2 pour p�re. Le contr�le de filiation pro-
c�de donc par exclusion, celle-ci �tant dÕautant
plus probable que le nombre de locus analys�s
est important et quÕils sont plus polymorphes.

En France, le contr�le de filiation est une
obligation l�gale (taureaux dÕins�mination,
embryons) � la charge dÕune structure unique
(Labogena) qui, en 1994, a v�rifi� la filiation
de 17 000 bovins, 2 000 ovins, 500 caprins et
25 000 �quins. Les outils utilis�s sont pour
lÕessentiel des antig�nes des globules rouges.
Parall�lement � ces techniques immunolo-
giques, des techniques biochimiques permet-
tent de d�tecter le polymorphisme de pro-
t�ines sanguines par �lectrophor�se. Ainsi,
pour les bovins, 11 marqueurs sont �tudi�s
qui contiennent de 2 � 800 all�les chacun,
conf�rant une efficacit� th�orique (ou probabi-
lit� a priori dÕexclusion) variant selon les
races, de lÕordre de 0,99 pour la race Charo-
laise � 0,96 pour la race Holstein. Des efforts
portent aujourdÕhui sur lÕutilisation de mar-
queurs microsatellites pour r�aliser ces
contr�les. Ces marqueurs ont lÕavantage de
leur efficacit� due � leur fort polymorphisme,
de leur abondance et de leur simplicit� dÕem-
ploi, puisquÕil nÕest plus n�cessaire de pro-
duire de r�actifs immunologiques.

Pour des situations extr�mes dans les-
quelles les accouplements ne peuvent pas �tre
contr�l�s, cÕest lÕidentification plut�t que le
contr�le des paternit�s qui est recherch�e,
cette identification se faisant a posteriori, �
lÕaide de marqueurs g�n�tiques. Ce cas est
fr�quent chez les arbres, les poissons ou les
animaux sauvages pour lesquels lÕutilisation
des marqueurs tr�s polymorphes appara�t
comme une solution efficace. Son extension
aux mammif�res dÕ�levage pourrait parfois
�tre envisag�e.

LÕidentification des lign�es en vue dÕune
protection des droits de leur cr�ateur est une
pr�occupation importante des s�lectionneurs
de plantes. Ici encore, les marqueurs de lÕADN
sont des candidats de choix pour �tablir un
profil g�n�tique sp�cifique de chaque lign�e.
Si lÕon se r�f�re aux r�flexions relatives � la
brevetabilit� du vivant, ce type dÕapplication
pourrait se d�velopper dans le futur pour les
animaux domestiques.

Les g�n�ticiens essaient depuis longtemps
de situer g�n�tiquement les diff�rentes sous-
populations dÕune m�me esp�ce (races,
lign�es, rameaux) les unes par rapport aux
autres. Au-del� de son int�r�t historique, la
connaissance des filiations entre ces sous-
populations est n�cessaire � lÕorganisation des

programmes de conservation de la diver-
sit� g�n�tique. Ces programmes ont pour
ambition dÕ�viter la perte de g�nes qui pour-
raient se r�v�ler utiles dans lÕavenir si les
conditions �conomiques changent ou apr�s un
�puisement de la variabilit� g�n�tique imm�-
diatement disponible. Dans le choix des sous-
populations conserv�es, les redondances doi-
vent �tre �vit�es afin dÕoptimiser lÕutilisation
de ressources financi�res limit�es.

La distance g�n�tique entre deux popula-
tions peut �tre bas�e sur les informations
apport�es par les fr�quences all�liques en dif-
f�rents locus. Deux populations sont consid�-
r�es comme dÕautant plus proches que les dif-
f�rences de fr�quence dÕall�les en diff�rents
locus sont faibles, traduisant ainsi lÕhypoth�se
oppos�e qui veut que, par d�rive, s�lection
et/ou mutation, des populations �loign�es pos-
s�dent des distributions dÕall�les tr�s diff�-
rentes. LÕhypoth�se est aussi faite que les
marqueurs observ�s donnent une bonne
image de lÕensemble du g�nome, ce qui sup-
pose quÕils soient en nombre suffisant et bien
r�partis. LÕutilisation des distances entre
populations pose toutefois des probl�mes
th�oriques encore en discussion. La notion de
distance ne prend r�ellement son sens que
dans le cas dÕune structure arborescente dans
laquelle existent de r�elles filiations entre les
races. Or, pour les animaux dÕ�levage, il est
vraisemblable que les croisements op�r�s
depuis la domestication se traduisent par une
structure des relations entre races en r�seau
plut�t quÕen arbre. Par ailleurs, dans la pers-
pective de recherche de redondances pour les
aptitudes dÕ�levage, il faut sÕinterroger sur
lÕint�r�t de lÕutilisation de marqueurs neutres
(nÕagissant pas sur les caract�res s�lection-
n�s) tels que les microsatellites.

Enfin, � lÕimage des essais r�alis�s dans le
domaine v�g�tal, les distances g�n�tiques
pourraient �tre un �l�ment de d�cision dans
le choix de lign�es devant �tre crois�es pour
exploiter les effets dÕh�t�rosis (sup�riorit�
de lÕindividu crois� par rapport � la moyenne
de ses parents). En effet, lÕh�t�rosis est sou-
vent expliqu� par lÕhypoth�se dÕune domi-
nance orient�e dans laquelle une majorit� de
g�nes contr�lant un m�me caract�re sont sou-
mis � un effet de dominance (pour un g�ne G,
on parle de dominance si les individus G1G2
ont une valeur sup�rieure � la moyenne des
homozygotes G1G1 et G2G2). Sous cette hypo-
th�se, lÕh�t�rosis est donc dÕautant plus fort
que les lign�es soumises au croisement sont
g�n�tiquement diff�rentes (et homozygotes),
donc que les produits crois�s sont h�t�rozy-
gotes en un plus grand nombre de g�nes.

Les marqueurs peuvent �tre aussi utilis�s
pour maintenir la variabilit� g�n�tique
des petites populations en conservation. Le
principe est de s�lectionner les reproducteurs
sur leur taux dÕh�t�rozygotie estim� par la
proportion de locus h�t�rozygotes parmi 
un nombre donn� de locus marqueurs. 
LÕefficacit� relative de cette technique est
dÕautant meilleure que la population est de
faible effectif.
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Les marqueurs sont �galement un outil tr�s
int�ressant pour lÕintrogression. Parmi les
g�nes contr�lant un caract�re poss�dant un
int�r�t zootechnique, certains ont un effet
majeur sur le caract�re et peuvent �tre mis en
�vidence par la seule observation des ph�no-
types. Dans la plupart des cas, lÕall�le favo-
rable de ces g�nes nÕest pr�sent que dans cer-
taines races (dites donneuses, D), alors que
dÕautres races (receveuses, R), par ailleurs
tr�s am�lior�es ou adapt�es � leur milieu, en
sont d�pourvues. Pour b�n�ficier de lÕeffet
favorable du g�ne majeur sans perdre les pro-
pri�t�s g�n�rales de la race receveuse, il faut
donc introduire (introgresser) lÕall�le favorable
par un croisement simple F1 = R x D, un pre-
mier croisement en retour (BC1 = F1 x R) vers
la race receveuse suivi dÕune succession de
croisements en retour (BCi = BCi-1 x R), �tant
entendu quÕ� chaque g�n�ration BCi, seuls les
reproducteurs porteurs de lÕall�le favorable
sont retenus. A lÕissue de cette s�rie de croise-
ments, des animaux R (ou tout au moins
proches de R), porteurs de lÕall�le favorable,
sont donc disponibles. A titre dÕexemple, le
g�ne Booroola a �t� introgress� en M�rinos
dÕArles. Ce long processus peut �tre acc�l�r�
en choisissant les reproducteurs BCi des diff�-
rentes g�n�rations de croisement en retour
sur leurs g�notypes en des locus marqueurs,
en retenant les porteurs dÕun nombre maxi-
mum dÕall�les marqueurs sp�cifiques de la
race R. Comme pour la gestion de la variabi-
lit� intra population, les locus marqueurs, sÕils
sont nombreux et bien r�partis, donnent une
image de lÕensemble du g�nome. LÕhypoth�se
de travail est que le polymorphisme est suffi-
sant en ces locus pour �tre en mesure de rep�-
rer leur origine raciale, et que la s�lection sur
ces marqueurs, du fait des liaisons g�n�tiques,
entra�ne une s�lection g�n�rale du g�nome
receveur. En consid�rant 2 ou 3 marqueurs
bien r�partis par chromosome, cette technique
fait gagner 2 g�n�rations de croisements en
retour par rapport � la m�thode traditionnelle
pour obtenir une m�me proportion de g�nome
R (Hospital et al 1992).

4.2 / Marquage de zones
sp�cifiques du g�nome

Les marqueurs, qui sont n�cessaires pour
rep�rer les QTL, peuvent aussi aider � fixer
les all�les favorables dans les populations. En
plus du polymorphisme et de la liaison, la
troisi�me propri�t� des marqueurs, le d�s�-
quilibre de liaison pr�sent� plus haut, est
aussi n�cessaire. En se limitant pour simpli-
fier au cas o� il nÕexiste que deux all�les, deux
segments g�nomiques (les locus M et Q) sont
en �quilibre de liaison dans un groupe dÕani-
maux si la proportion de gam�tes porteurs de
lÕall�le M1 est la m�me quel que soit lÕall�le
au locus Q. Dans le cas dÕun d�s�quilibre de
liaison entre M et Q, lÕall�le M1 sera plus sou-
vent associ� � lÕall�le Q1 (par exemple) et lÕal-
l�le M2 � Q2. D�s lors, une s�lection de repro-
ducteurs porteurs par exemple du g�notype
M1M1 augmentera de fa�on indirecte la fr�-
quence de lÕall�le Q1 dans la g�n�ration de

leurs descendants. Si M est un locus mar-
queur et Q un QTL, on dispose ainsi dÕune
m�thode indirecte de s�lection des g�nes favo-
rables en ce dernier locus.

Le d�s�quilibre de liaison global au niveau
dÕune population ne sÕobserve que dans un
certain nombre de cas, mais il est toujours
pr�sent dans la descendance directe de repro-
ducteurs doubles h�t�rozygotes (en M et Q). Il
peut donc �tre utilis� pour la gestion dÕun
g�ne majeur ou plus g�n�ralement pour la
s�lection dÕun ensemble de QTL affectant un
ou des caract�res zootechniques. On parle
alors de s�lection assist�e par marqueurs.

Pour la gestion dÕun g�ne � effet majeur, la
situation diff�re selon que lÕall�le favorable
est pr�sent ou non dans la population. Dans le
premier cas, la fr�quence de lÕall�le favorable
augmente de fa�on automatique si 1) le carac-
t�re contr�l� par le g�ne majeur est un des
objectifs de s�lection de cette population, 2)
lÕall�le favorable nÕa pas dÕeffet adverse sur
dÕautres caract�res, et 3) il nÕy a pas de surdo-
minance (cÕest-�-dire, dans le cas biall�lique,
si les individus Q1Q2 ne sont pas meilleurs
que les Q1Q1 et les Q2Q2). Cette �volution
automatique favorable des fr�quences all�-
liques est toutefois dÕautant plus lente que
lÕall�le favorable est initialement rare et son
effet faible. Dans un certain nombre de cas,
les marqueurs peuvent donc contribuer �
acc�l�rer la fixation de lÕall�le favorable.

Quand lÕall�le favorable est absent de la
population, il faut lÕintrogresser depuis une
race donneuse. Mais, en lÕabsence de s�lec-
tion, la proportion de reproducteurs porteurs
de lÕall�le favorable diminue ensuite de moi-
ti� � chaque g�n�ration. Il faut donc s�lec-
tionner, parmi lÕensemble des individus n�s
de chaque g�n�ration, les porteurs de cet
all�le. Si le g�notype au locus majeur est
d�termin� dans le jeune �ge, dans les deux
sexes et sans erreur par la simple observa-
tion du ph�notype, les marqueurs nÕont pas
dÕutilit�. Dans les autres cas, ils peuvent
aider � lÕintrogression. Ainsi, le g�ne Boo-
roola (F), qui a un effet consid�rable sur la
taille de port�e de la brebis, nÕest visible que
chez les femelles, et apr�s leur pubert�. Au
cours de lÕintrogression de ce g�ne dans les
races M�rinos dÕArles, il a donc �t� n�cessaire
de tester sur descendance les jeunes b�liers
issus de chaque g�n�ration de croisement en
retour et de g�notype inconnu (++ ou F+) en
les accouplant � des brebis des races rece-
veuses (par hypoth�se toutes ++) : les g�no-
types des filles, toutes ++ si le p�re est ++, ou
� 50 % F+, 50 % ++ si le p�re est F+, sont
d�termin�s par observation des niveaux
dÕovulation. La d�couverte de marqueurs de
ce g�ne �vite maintenant ce testage sur des-
cendance, long et co�teux.

LÕutilisation dÕun d�s�quilibre de liaison
au niveau de la population nÕest possible
que dans un nombre limit� de cas. LÕexemple
du g�ne de sensibilit� � lÕhalothane chez le
porc est de ce point de vue caract�ristique,
avec un tr�s fort d�s�quilibre entre ce g�ne et
un marqueur sanguin Phi en race Landrace,
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chez laquelle lÕall�le d�favorable a �t� �limin�
rapidement par s�lection sur ce marqueur,
alors que dans dÕautres lign�es cette s�lection
nÕa pas �t� possible du fait du relatif �quilibre
de liaison entre ces locus. Un d�s�quilibre est
dÕautant plus vraisemblable que le g�ne
majeur et son marqueur sont proches, et que
la population est g�n�tiquement plus ouverte
aux apports de sang ext�rieur.

Cette d�marche est aussi g�n�ralisable �
un ensemble de QTL marqu�s. Un d�s�qui-
libre de liaison global existe notamment � la
suite de la cr�ation dÕune population par
hybridation de deux lign�es. On peut alors, au
moins partiellement, s�lectionner les animaux
de cette population hybride dÕapr�s le nombre
dÕall�les marqueurs Ç favorables È (en r�alit�
associ�s � des all�les quantitatifs favorables)
quÕils portent. On trie les animaux sur leur
score mol�culaire dont les coefficients sont
ceux de la r�gression multiple des ph�notypes
dÕune premi�re g�n�ration sur le nombre dÕal-
l�les favorables en chaque locus marqueur
(Lande et Thompson 1990). LÕint�r�t de cette
forme de s�lection assist�e par marqueurs est
maximale quand lÕh�ritabilit� du caract�re est
faible et quand les QTL expliquent une
grande part de la variabilit� g�n�tique. Le
progr�s g�n�tique pourrait �tre multipli� par
deux ou trois dans les situations les plus opti-
mistes. A terme, lÕefficacit� diminue, du fait
de la disparition progressive, au cours des
g�n�rations, du d�s�quilibre de liaison du fait
des recombinaisons.

Dans le cas o� les locus sont en �quilibre de
liaison au niveau de la population, il est tou-
jours possible dÕutiliser le d�s�quilibre de
liaison intra famille. En effet, aux �v�ne-
ments de recombinaison pr�s, un reproduc-
teur M1Q1/M2Q2 transmet syst�matique-
ment Q1 avec M1 et Q2 avec M2. Un tri intra
famille sur le g�notype marqueur est donc
efficace. A titre dÕexemple, supposons quÕun
QTL soit d�tect� dans une population bovine.
A partir des donn�es du testage sur descen-
dance dÕun taureau h�t�rozygote M1M2 au
marqueur de ce QTL, le g�notype global (la
phase) de ce taureau peut �tre �tabli (par
exemple M1Q1 sur le premier chromosome et
M2Q2 sur le second), ce qui permet de ne
mettre en testage sur descendance que ses
fils porteurs de lÕall�le marqueur associ� �
lÕall�le quantitatif favorable. LÕefficacit� du
proc�d� est r�duite par les recombinaisons
entre les locus M et Q, par un polymorphisme
insuffisant au marqueur ne permettant pas
de conna�tre la transmission de l Õall�le 
marqueur et par lÕimpr�cision de la d�termi-
nation du g�notype en Q avec la seule obser-
vation des ph�notypes quantitatifs des des-
cendants.

Pour des marqueurs tr�s proches du QTL,
la d�marche est g�n�ralisable aux g�n�ra-
tions suivantes : ayant �tabli les phases pour
chaque reproducteur dÕune g�n�ration ances-
trale, il est th�oriquement envisageable, gr�ce
au suivi continu de la transmission des mar-
queurs et � lÕenregistrement des perfor-
mances, de suivre lÕ�volution des phases chez

les reproducteurs des diff�rentes g�n�rations.
La m�thode Ç BLUP mod�le animal È dÕ�va-
luation des reproducteurs a �t� ainsi �tendue
pour inclure cette information sur la trans-
mission des all�les marqueurs (Fernando et
Grossman 1989, Goddard 1992). LÕid�e de
base est que les informations sur les g�no-
types marqueurs permettent dÕaffiner les coef-
ficients de la matrice de corr�lations entre
valeurs g�n�tiques des apparent�s : � proxi-
mit� du locus du marqueur M, deux fr�res se
ressembleront plus quÕen moyenne sÕils ont
re�u le m�me all�le de leur p�re, moins sÕils
ont re�u des all�les diff�rents.

LÕutilisation des marqueurs pour cette ges-
tion globale sera sans doute une application
beaucoup plus fr�quente pour les animaux
domestiques que lÕintrogression assist�e par
marqueurs dÕun g�ne unique. LÕefficacit� de la
s�lection assist�e par marqueur, compar�e �
la situation standard o� les animaux sont
choisis � lÕaide du BLUP mod�le animal, est
maximale pour les caract�res dÕh�ritabilit�
faible, et/ou les caract�res qui ne sÕexpriment
que chez une partie des individus, les
femelles, par exemple. LÕint�r�t des mar-
queurs se r�sume principalement par lÕapport
dÕinformation plus pr�coce pour estimer le
potentiel g�n�tique de lÕindividu, ce qui peut
se traduire par une augmentation de la pres-
sion de s�lection, une diminution de lÕinter-
valle de g�n�ration, une augmentation de la
pr�cision de lÕ�valuation g�n�tique, ou une
combinaison de ces trois effets favorables au
progr�s g�n�tique.

5 / Du marqueur au g�ne

5.1 / Int�r�t
LÕidentification des r�gions chromosomiques

impliqu�es dans le d�terminisme du caract�re
permet de mettre en place une s�lection ou
une introgression assist�es par marqueurs,
sans conna�tre la nature des g�nes impliqu�s.
De ce point de vue, lÕapproche marqueurs
nÕest quÕun raffinement de la g�n�tique quan-
titative classique, raffinement qui consiste �
distinguer dans la valeur globale du g�nome
une composante caract�ristique dÕun ou plu-
sieurs segments chromosomiques et une com-
posante polyg�nique due aux effets de g�nes
non individualis�s.

Toutefois, lorsquÕun segment chromoso-
mique dÕint�r�t est identifi�, la caract�risation
du g�ne impliqu� et du polymorphisme � lÕori-
gine de la variabilit� g�n�tique du caract�re,
pr�sente de grands avantages. DÕune part,
suivre le g�ne impliqu� est toujours plus pr�-
cis que suivre des marqueurs car on sÕaffran-
chit d�finitivement du risque de recombinai-
son entre marqueur et g�ne. LÕutilisation du
test g�n�tique est plus simple puisquÕelle nÕest
plus d�pendante dÕun d�s�quilibre de liaison
entre marqueur et QTL. La caract�risation
des diff�rents all�les et de leurs effets devient
possible. LÕextension du test � dÕautres popula-
tions est imm�diate, tandis que la recherche
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dÕun polymorphisme similaire dans dÕautres
esp�ces est grandement facilit�e.

DÕautre part, lÕidentification de la mutation
causale permet de comprendre le d�termi-
nisme g�n�tique du caract�re, par lÕ�tude des
cons�quences sur la cascade m�tabolique de
la modification dÕun maillon particulier. Elle
ouvre la voie � de nouvelles possibilit�s dÕac-
tion, comme la th�rapie g�nique en m�decine
humaine ou la transg�n�se en �levage.

5.2 / Identification des g�nes
impliqu�s

LorsquÕun g�ne majeur est localis�, la pre-
mi�re �tape consiste dÕabord � sÕen rappro-
cher, en trouvant dÕautres marqueurs plus
proches. Cependant, en dessous de 1 � 2 cM
entre le marqueur le plus proche et le g�ne
majeur, cette approche perd de son efficacit�.
En effet, le nombre de recombinaisons devient
tr�s faible, entra�nant une forte augmentation
de la taille du dispositif n�cessaire et une plus
grande sensibilit� aux diff�rentes sources
dÕerreur, en particulier les erreurs de g�noty-
page du marqueur ou du g�ne majeur.

Se rapprocher dÕun QTL est souvent plus
difficile. En effet, alors que le niveau de per-
formance permet g�n�ralement de d�terminer
sans erreur le g�notype au g�ne majeur, cÕest
beaucoup plus d�licat pour un QTL, dont lÕef-
fet sur la performance est plus limit�. Plus
lÕeffet du QTL est faible, plus lÕintervalle de
confiance de sa position est large, souvent
sup�rieur � 10 cM, et ceci ind�pendamment
de la densit� des marqueurs utilis�s.

M�me quand la distance g�n�tique entre le
marqueur et le QTL est proche de 0, la dis-
tance physique peut �tre encore tr�s impor-
tante, de lÕordre du million de bases. LÕap-
proche g�n�tique laisse alors la place �
lÕapproche mol�culaire. Les banques de
grands fragments, r�cemment d�velopp�es
dans diff�rentes esp�ces, sont un outil de
choix pour Ç marcher È sur le chromosome. Il
sÕagit de fragments dÕADN de plusieurs cen-
taines de kilobases ins�r�s dans une bact�rie
(BAC) ou une levure (YAC) qui les r�pliquent
comme sÕil sÕagissait de leurs propres chromo-
somes. Ces banques permettent de constituer
des contigs, cÕest-�-dire des s�ries de grands
fragments chevauchants qui constituent un
ensemble continu suffisamment long pour
contenir le g�ne mais beaucoup plus court que
lÕADN g�nomique total.

Parmi les techniques utilisables pour acc�-
der au g�ne recherch� (clonage positionnel),
deux peuvent �tre mentionn�es succincte-
ment. La premi�re, dite Ç exon trapping È per-
met dÕidentifier et dÕexciser sp�cifiquement les
exons, cÕest-�-dire les s�quences codantes de
lÕADN. La deuxi�me approche, probablement
plus facile, consiste � rechercher, parmi les
ARN messagers produits, les transcrits des
g�nes port�s par ces grands fragments, le cri-
blage pouvant sÕeffectuer par hybridation des
grands fragments. La recherche est grande-
ment facilit�e en s�lectionnant seulement les
ARN sp�cifiques du tissu exprimant le g�ne.

Il est important de mentionner que ces
approches, si elles sont possibles, restent
encore tr�s difficiles et assez al�atoires pour
un g�ne � effet majeur. Beaucoup de sp�cia-
listes consid�rent quÕelles sont pour lÕinstant
irr�alistes pour des QTL, compte tenu de lÕin-
certitude sur leur position.

5.3 / Cartographie compar�e
Le clonage positionnel pouvant �tre long et

d�licat, lÕapproche Ç g�ne candidat È reprend
tout son int�r�t gr�ce aux progr�s de la carto-
graphie compar�e. Le principe est dÕutiliser
les connaissances sur les cartes g�n�tiques
humaine et murine qui sont beaucoup plus
d�velopp�es que les cartes des esp�ces dÕ�le-
vage. Pour cela, il convient dÕ�tablir les cor-
respondances de segments chromosomiques
entre les diff�rentes esp�ces. Ces segments
sont souvent de grande taille, le nombre de
remaniements chromosomiques pour passer
dÕune esp�ce � lÕautre �tant limit� � quelques
dizaines. Cette carte compar�e entre esp�ces
a dÕabord �t� construite � partir dÕenviron 
300 locus dÕancrage. Ces locus sont des g�nes
codants mieux conserv�s entre esp�ces que les
marqueurs anonymes non codants et ils ont
�t� choisis pour leur bonne couverture du
g�nome. Plus r�cemment, la carte compar�e a
�t� construite ou compl�t�e par peinture chro-
mosomique. Cette �l�gante m�thode repose
sur le tri de chromosomes dÕune esp�ce par
cytom�trie de flux et lÕamplification par PCR
non sp�cifique de lÕADN de chacun de ces
chromosomes. LÕhybridation de ces produits
dÕamplification sur un caryotype dÕune
seconde esp�ce r�v�le tous les segments chro-
mosomiques correspondant au chromosome
analys� de la premi�re esp�ce. Cette tech-
nique a r�cemment permis dÕ�tablir la carte
physique compar�e de lÕhomme, du bovin et
du porc (Goureau et al 1996).

LorsquÕune zone chromosomique dÕint�r�t
est d�tect�e avec des marqueurs, la zone cor-
respondante chez lÕhomme ou chez la souris
est donc connue. LÕ�norme connaissance accu-
mul�e sur les cartes humaine ou murine peut
alors �tre mise � profit pour identifier un petit
nombre de g�nes candidats localis�s dans
cette zone, ainsi que pour exclure dÕ�ventuels
g�nes candidats a priori int�ressants mais
cartographi�s ailleurs. LÕefficacit� de cette
m�thode peut �tre illustr�e par lÕidentification
r�cente du g�ne culard chez le bovin, � partir
dÕune mutation similaire observ�e chez la sou-
ris (Grobet et al 1997).

Conclusion
Dans un certain nombre de cas, les mar-

queurs g�n�tiques apparaissent d�s aujour-
dÕhui comme un outil tr�s utile � la gestion
g�n�tique des populations. Ils sont la seule
solution pour des applications telles que le
contr�le des paternit�s ou le calcul des dis-
tances entre populations. Ils enrichissent nos
moyens dÕactions pour dÕautres volets, comme
la s�lection classique ou la valorisation des
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La connaissance
de marqueurs 
dÕun QTL 
peut �tre utilis�e
directement en
s�lection, mais 
elle peut aussi
permettre
dÕidentifier
pr�cis�ment 
le QTL et son
polymorphisme 
� lÕorigine 
de la variabilit�
du caract�re.



g�nes � effet majeur. LÕefficacit� et plus encore
la rentabilit� de ces op�rations doivent �tre
confirm�es. D�s maintenant, il est clair que les
marqueurs g�n�tiques, sÕils peuvent largement
contribuer � une meilleure gestion des popula-
tions, ne sauraient �tre consid�r�s comme une
alternative aux m�thodes actuelles bas�es sur
les informations ph�notypiques et g�n�alo-
giques. Les deux approches sont compl�men-
taires et les marqueurs apportent une troi-
si�me source dÕinformation. LÕutilit� des
marqueurs g�n�tiques appara�tra surtout dans
les situations o� les donn�es classiques sont
peu informatives vis-�-vis des valeurs g�n�-
tiques, ou tr�s co�teuses � obtenir : caract�re
dÕh�ritabilit� faible, ou exprim� tardivement ou
dans un seul sexe, ou dont la mesure demande
lÕabattage des animaux... La s�lection assist�e
par marqueurs sera dÕautant plus efficace que
ces marqueurs expliqueront une part plus
importante de la variabilit� g�n�tique.

En am�lioration g�n�tique, la qualit� des
marqueurs est tr�s directement li�e � lÕinten-

sit� de leur liaison avec les zones particu-
li�res (QTL, g�nes majeurs) quÕils marquent.
Dans la plupart des cas, la pleine efficacit�
ne sera atteinte que lorsque ces g�nes � effets
quantitatifs seront isol�s et leurs formes all�-
liques, responsables des variations de perfor-
mances, identifi�es. La construction de g�no-
types, ou r�union, chez un m�me individu,
dÕun certain nombre dÕall�les favorables en
diff�rents QTL contr�lant plusieurs carac-
t�res peut �tre un objectif � terme. Cette
technique, qui est consid�r�e comme r�aliste
pour lÕam�lioration des plantes, demande que
les g�nes int�ressants soient assembl�s par
des introgressions successives. Ceci nÕest pas
encore envisageable dans le cas des animaux,
pour lesquels les co�ts dÕ�levage sont �lev�s
et les intervalles de g�n�ration longs, et ne 
le sera peut-�tre que gr�ce � une artificiali-
sation tr�s importante des m�thodes de
reproduction (Georges et Massey 1991) pour
disposer dÕune pression de s�lection consid�-
rablement accrue.
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Abstract

Use of genetic markers in animal breeding.

Following some recent major advances in molecu-
lar genetics, particularly the discovery of micro-
satellite sequences in all animal genomes and of
the DNA amplification with the PCR reaction,
many genetic markers are now available in most
animal domestic species and are located in gene-
tic maps. The properties of genetic markers are
presented. Out of them, polymorphism and lin-
kage make it possible to trace chromosomal seg-
ments across generations. This paper describes
the potential applications of genetic markers for
population management and analysis of genetic
variability. Emphasis is put on detection of loci

(quantitative trait loci = QTL) involved in the
genetic determinism of economically important
traits. QTL detection is a first step toward mar-
ker-assisted selection or marker-assisted intro-
gression. This paper also briefly presents some
methods, often based on comparative mapping, to
identify the causal genes detected through gene-
tic markers. This final step paves the road toward
a better comprehension of the mechanisms invol-
ved and to simpler, more general, and more effi-
cient selection procedures.
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