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La recherche du progres génétique maximal a court terme conduit a un
appauvrissement de la variabilité génétique a long terme. Ce constat,
tres général, est probablement trés marqué chez les bovins laitiers, le
besoin en reproducteurs males étant tres réduit du fait de 'efficacité
exceptionnelle de I'insémination artificielle. Cet article présente un
bilan de la situation dans les huit principales races francaises, sur la
base des données généalogiques disponibles.

Au cours des 25 derniéres années, 1'élevage
bovin laitier en France a connu une intensifi-
cation constante, tant par la voie génétique
que par amélioration de la conduite. L'ins-
tauration des quotas de production en 1984
n’a pas modifié fondamentalement cette
orientation, 'augmentation de la productivité
par vache étant compensée par une diminu-
tion du nombre de vaches. Malgré des
inflexions nettes du critéere de sélection vers
la quantité de matiere utile en 1978, puis vers
une combinaison de la quantité de matiere

Résumé

Cet article présente un bilan de la variabilité génétique dans les huit principales
races bovines laitiéres francaises établi a partir de 'information généalogique. La
stratégie d’ouverture différe entre populations, les races Normande et Tarentaise
étant fermées, les races Prim’Holstein, Pie Rouge des Plaines, Brune et Simmental
Francaise faisant largement appel a des genes extérieurs, tandis que les races
Montbéliarde et Abondance ont procédé a une légere infusion de génes Holstein
rouge. Lorsque la qualité des généalogies et la structure de la population permet
de le calculer correctement, le niveau de consanguinité est faible mais il s’accroit
assez rapidement, de 'ordre de 1 % par génération, ce qui correspond a un effectif
génétique réalisé de quelques dizaines de reproducteurs. Le nombre d’ancétres
efficace, dérivé des probabilités d’origine de génes, est compris entre 17 et 64 et
n’est pas corrélé avec le nombre de femelles dans la population. Les races bovines
laitieres, du fait de l'efficacité de I'insémination artificielle, sont donc des popula-
tions extrémement réduites en terme d’origines génétiques. Des études plus
approfondies devront rapidement proposer des solutions visant a préserver la
variabilité génétique, mais restant compatibles avec les programmes de sélection
actuels. Sans préjuger des réponses a apporter, il semble cependant nécessaire,
d’une part, de maintenir toutes les populations existantes et, d’autre part, d’aug-
menter le nombre de péres a taureaux.

protéique et du taux protéique en 1993 (Col-
leau et al 1994), 'objectif de sélection est resté
assez stable tout au long de cette période et
assez homogene entre populations animales
et entre éleveurs.

Cet état de fait a conduit & une homogénéi-
sation du cheptel national et & une simplifica-
tion extréme du paysage racial. La Frisonne
rapidement « holsteinisée » (Boichard et al
1993), bénéficiant d’'un progres génétique tres
élevé, a progressé au détriment des autres
races, en particulier la Normande. Actuelle-
ment, en dehors des populations faisant 1’ob-
jet de conservation et aprés la reconversion
des races Salers, Aubrac et Maine-Anjou
en populations allaitantes, le cheptel laitier
frangais ne compte plus que 8 races, d’'impor-
tance numérique trés contrastée : la
Prim’Holstein est majoritaire, la Normande et
la Montbéliarde ont un effectif important et
une extension nationale, tandis que les
5 autres races (Abondance, Pie Rouge des
Plaines, Brune, Tarentaise et Simmental
Francaise) n'ont qu'une extension régionale.

Durant cette période, la sélection des races
laitieres s’est intensifiée d’année en année,
dans un contexte de compétition entre races,
entre programmes nationaux intra race, voire
au niveau international en race Holstein.
L’instauration des quotas, provoquant une
diminution du nombre de femelles et donc des
capacités de financement des programmes de
sélection, n’a pas remis en cause cet effort,
mais a plutot accéléré les réformes de struc-
ture et le regroupement des opérateurs.
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Cette compétition conduit a rechercher le
progres génétique maximal a court terme, au
détriment de la variabilité génétique a moyen
et long terme. Ce probléme général est accen-
tué chez les bovins laitiers par deux phéno-
menes : d'une part, I'intervalle de génération
est long, de sorte que le progrés a court terme
n’est pleinement exprimé qu’au bout de 8 4 10
ans, ce qui relativise la notion de long terme
aux yeux des sélectionneurs ; d’autre part, le
potentiel de diffusion exceptionnel des méales
par insémination artificielle, bien supérieur a

Figure 1. Evolution du nombre des inséminations premiéres pour les races
francaises (source : UNCEIA).
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celui des autres espéces, permet de concentrer
Peffort de sélection sur un trés petit nombre
d’individus et réduit d’autant leffectif géné-
tique des populations.

Cet article présente une analyse rétrospec-
tive de I’évolution de la structure génétique de
la population au contréle laitier des huit prin-
cipales races bovines laitiéres francaises, ana-
lyse réalisée a partir de I'information généalo-
gique disponible. L'objectif est d’établir, sur la
base d’indicateurs simples, dans quelle
mesure la variabilité génétique disponible
pour la sélection a pu étre maintenue a un
niveau suffisant et §’il ne conviendrait pas, en
vue du long terme, d’adopter certaines
mesures visant a préserver cette variabilité.

1 / Situation actuelle des
principales races laitieres
et évolution récente

Au cours des 30 dernieres années, le
nombre total de vaches inséminées a aug-
menté régulierement jusqu'en 1984, et forte-
ment décru ensuite. Cette évolution générale
traduit des évolutions raciales trés contras-
tées, comme le montre la figure 1 relative au
nombre de premieres inséminations. Dans les
années 60, la race la plus importante était la
Normande, mais la plupart des races avaient
une extension limitée a leur berceau d’origine
ou leur premiére aire d’'implantation : la
Francaise Frisonne Pie Noir (devenue
Prim’Holstein) dans le Nord et le Nord-Est de
la France, la Flamande dans le Nord, la Mont-
béliarde en Franche Comté, I’Abondance et la
Tarentaise dans les Alpes du Nord, la Brune
en Bourgogne et dans le Sud-Ouest, la Tache-
tée de 'Est (devenue Simmental Francaise)
dans I’Est, et 'Armoricaine (devenue Pie
Rouge des Plaines) et la Bretonne Pie Noir en
Bretagne. Les années 70 ont été marquées
par le développement de la Francaise Fri-
sonne sur 'ensemble du territoire, en particu-
lier dans I’Ouest, au détriment de la Nor-
mande et des races régionales, qui ont vu
leurs effectifs s’effondrer. Dans le méme
temps, la Montbéliarde se maintenait dans
son berceau et se développait dans le quart
Sud-Est et le Massif Central. Depuis 1984,
toutes les races voient leur effectif diminuer,
particulierement la Normande, dont la régres-
sion rapide est inquiétante.

Les effectifs au Controle Laitier (figure 2)
ont présenté une tres forte croissance jusqu’en
1984, puis une relative stabilité ensuite. Il en
résulte que la proportion contrélée ne cesse de
s’accroitre (65 % environ en 1995).

Le critere le plus synthétique pour décrire
Peffort de sélection est le nombre de taureaux
mis a I’épreuve sur descendance chaque
année. Assez faible au début des années 70, il
a régulierement augmenté, et n’a générale-
ment pas diminué depuis 1984, en dépit de la
diminution du nombre de vaches a inséminer,
donc de la capacité de financement des pro-
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Figure 2. Evolution des effectifs de vaches
au contréble laitier dans les trois races nationales
(source : France Contréle Laitier).
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grammes de sélection (tableau 1). Toutes
races confondues, plus de 1 000 taureaux sont
testés chaque année. L'effort de testage est
maintenant de ordre d’'un taureau pour 3
500 inséminations premieres, alors qu’il était
d’un taureau pour 5 000 inséminations pre-
mieres en 1982.

Si I'épreuve de la descendance (« testage »)
est la phase la plus visible, la plus longue et
la plus cotiteuse du programme de sélection,
c’est probablement aussi celle qui a le moins
évolué, en dépit d’efforts pour en réduire la
durée et pour améliorer la connexion du dis-
positif (entre élevages, entre départements,
entre unités de sélection, voire entre pays).
Des évolutions plus spectaculaires ont eu lieu
en amont, pour la procréation des jeunes tau-
reaux, et en aval, dans leur diffusion, pour
augmenter le progrés génétique. L'intervalle
entre générations a été raccourci en choisis-
sant comme meres a taureaux des femelles de
plus en plus jeunes et en utilisant systémati-
quement la superovulation et le transfert
embryonnaire. De méme, I’dge des peéres a
taureaux a sensiblement diminué. Une évolu-

Tableau 1. Nombre de taureaux indexés sur
descendance par année de naissance (moyenne
sur 2 ans pour les 5 races régionales).

Race 1975 1982 1988
Abondance 3 14 8
Pie Rouge des Plaines 8 7 6
Brune 7 8 4
Tarentaise 2 8 2
Simmental 8 6 8
Montbéliarde 67 110 134
Normande 146 139 147
Prim’Holstein 345 734 614

tion importante réside également dans la
concentration des origines des taureaux de
testage sur un nombre de plus en plus faible
de péres a taureaux (tableau 2), en particulier
depuis le début des années 80, au profit de
I'intensité de sélection, mais au détriment de
la sécurité des résultats et sans doute de la
variabilité génétique. En aval, la production
de semence a été modifiée pour augmenter le
nombre de doses produites par taureau, ce
qui permet d’augmenter la pression de sélec-
tion apres testage (passée de 20 % a 10 % de
taureaux mis en service) et de mieux satis-
faire les éleveurs en préservant un reliquat
commercialisable a U'extérieur trés rémunéra-
teur. Ainsi, la diffusion exceptionnelle de cer-
tains taureaux d’élite (certains produisent
jusqu’a 600 000 doses) rentabilise les pro-
grammes de sélection, mais nuit au maintien
de la variabilité génétique a terme des popu-
lations.

2 | Quelques éléments
de démographie

21 / Les données analysées

Toute la suite de cette étude repose sur
I’analyse des données généalogiques de la
fraction au controle laitier des huit princi-
pales races laitiéres élevées actuellement en
France. Ces données concernent toutes les
femelles au Controle Laitier ayant eu une
mise bas entre septembre 1975 et janvier

Tableau 2. Evolution du nombre de péres a taureaux dans les trois principales races frangaises.

Nombre de péres ayant produit x %
Race Période des taureaux mis en testage Noml?re de taureaux
mis en testage
x=60% x=80% x=100%
Montbéliarde 76-80 10 18 55 409
81-85 6 11 46 524
86-90 5 11 37 596
Normande 76-80 10 25 89 747
81-85 10 20 59 680
86-90 8 13 31 628
Prim’Holstein 76-80 44 102 341 2084
81-85 23 53 221 2 886
86-90 13 29 135 3055
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Depuis les années
80 le nombre de
peres a taureaux
a beaucoup
diminué : de 1/3 en
race Montbéliarde
a plus de 2/3

en Normande

et Prim’Holstein.
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Tableau 3. Effectifs des populations analysées.

Race® Effectif total Ni,?;‘;sggi? Autres males Femelles zi?gggélgzels
Prim’Holstein 11 180 346 12 363 138 252 11 029 552 2316 371
Normande 2 338 305 4 550 23 752 2309 823 358 900
Montbéliarde 1664 506 2503 36 803 1625192 331600
Simmental 121 239 321 7746 113 161 13 947
Brune 91 579 210 5043 86 323 13 856
PRP 102 270 142 5676 96 448 12 502
Abondance 106 520 253 4 955 101 312 12 345
Tarentaise 48 320 180 3690 44 450 5817

(1) Par ordre d’effectif de femelles décroissant.

1995, ainsi que tous leurs ascendants connus.
Elles ne comprennent pas les animaux les
plus jeunes, nés depuis 1993. En pratique, la
part de généalogies connues est tres faible
avant la fin des années 60, période d’applica-
tion de la Loi sur ’Elevage instaurant les
structures actuelles, en particulier I'identifi-
cation unique des animaux. L'information se
résume a l'identification de I'individu, de son
pére, de sa meére, a son sexe, son année de
naissance, et son pays d’origine pour les ani-
maux étrangers. Les taureaux d’'insémination
artificielle sont clairement identifiés. Les ani-
maux issus de croisement non agréé ne sont
pas considérés. Les effectifs analysés sont pré-
sentés au tableau 3.

2.2 / Connaissance
des généalogies
La connaissance des généalogies n’est que
partielle. La figure 3 montre I’évolution en

race Normande, assez représentative de la
plupart des races. Pour les animaux nés et
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Figure 3. Evolution de la connaissance
des généalogies en race Normande.
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enregistrés avant 1960, trés peu nombreux et
essentiellement de sexe maile, le taux de
généalogies connues est assez élevé, reflétant
a la fois la contribution importante des ani-
maux inscrits au Herd Book de longue date et
la qualité de l'information les concernant. Ce
taux est minimal entre 1960 et 1966, avant la
mise en place de l'identification unique et I'ac-
croissement considérable des effectifs contro-
lés. Apres 1970, il s’accroit trés rapidement
d’abord, plus lentement ensuite pour
atteindre 80 a 92 % suivant les races. La frac-
tion résiduelle de généalogies inconnues a
diverses origines. La non validation d’une
généalogie est une cause mineure. En race
Abondance, la séparation fréquente entre éle-
vages laitiers et élevages de génisses, associée
a une gestion imparfaite des données,
explique le taux faible de 60 % de généalogies
connues jusqu'en 1986, bien amélioré depuis.
En race Pie Rouge des Plaines, 'importation
de génes étrangers ne s’est pas toujours
accompagnée de I'enregistrement du pedigree
complet. Mais la cause majeure touche essen-
tiellement les élevages nouvellement entrés
au Controle Laitier, dans lesquels la généalo-
gie des animaux nés avant 'adhésion est
généralement inconnue.

Il en résulte une différence de qualité d’in-
formation entre animaux, entre années et
entre races, qui nécessite des précautions
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d’analyse et d’interprétation. La figure 4 pré-
sente I’évolution du pourcentage d’ancétres
connus selon le rang d’ascendance pour les
femelles nées de 1988 a 1991, groupe qui sera
fréquemment I'objet d’analyses dans cette
étude. La connaissance du pedigree est géné-
ralement bonne sur 3 générations, puis
décroit trés rapidement, pour devenir quasi-
nulle entre la 7¢ et la 10¢ génération suivant
les races. C’est en race Normande que la
connaissance des pedigrees est la meilleure et
en race Pie Rouge des Plaines qu’elle est la
moins bonne. Le tableau 4 quantifie ces diffé-
rences par le nombre d’équivalent-générations
connus et par le nombre moyen d’ancétres
connus. Pour un individu donné, le nombre
d’équivalent-générations est obtenu en som-
mant les coefficients (1/2)" sur tous les
ancétres connus, n étant le rang d’ascendance
de I'ancétre. Ainsi, un parent compte pour 0,5
et un grand-parent pour 0,25. Le nombre
d’équivalent-générations peut aussi étre
obtenu en sommant les proportions d’ancétres
connus par rang d’ascendance.

2.3 |/ Intervalles
entre générations

L'intervalle de génération est défini comme
I'age moyen du parent & la naissance de ses
descendants. Dans 'approche la plus cou-
rante, il peut étre défini selon chacune des
quatre voies de transmission de génes : pére-
fils, péere-fille, mere-fils, mere-fille. Il peut
aussi étre défini plus précisément en distin-
guant les différents types de reproducteurs,
par exemple peére de testage, de service ou de
monte naturelle, ou au contraire plus globale-
ment sur 'ensemble des voies pour passer
d’une génération a la suivante.

Le tableau 5 présente les intervalles de
génération pour les animaux nés en 1972,
1981 et 1989 pour chacune des races, sur les
4 principales voies, les males considérés étant
les males d’'insémination artificielle. L'inter-
valle pére-descendant est toujours plus long
que l'intervalle mere-descendant, du fait des
contraintes du testage. Dans la plupart des
races, 'intervalle s’est allongé entre 1972 et
1981, puis, suivant les races et les voies, a
stagné ou diminué. La légére diminution de
I'intervalle mere-fille est probablement impu-

Tableau 4. Caractérisation de I'information généalogique de la population des

femelles nées en 1988-1991.

Nombre maximum
de générations
remontées

Race

Nombre moyen
d’ancétres connus

Nombre
d’équivalent-

17
16
14
13
18
1
13
12

Prim’Holstein
Normande
Montbéliarde
Simmental

Brune

Pie Rouge des Plaines
Abondance
Tarentaise

99

159

79
40
59
23
62
46

4,7
5,0
42
3,5
4,0
2,8
3,8
3,8

table au raccourcissement de la carriere des
vaches depuis l'instauration des quotas. Le
raccourcissement des voies pére-fils et mere-
fils correspond a une forte volonté d’accélérer
les programmes de sélection, particulierement
dans les plus grandes populations.

24 [/ Tailles de famille

Le tableau 6 présente le nombre de descen-
dants femelles au Controle laitier, par type de
reproducteur. Les tailles de famille sont tres
variables selon le type de parent considéré.
Pres de la moitié des femelles n’ont pas de
filles controélées, les autres en ayant 1,6 en
moyenne. Ce nombre a tendance a diminuer
avec le temps, du fait du raccourcissement des
carriéres et de la baisse des effectifs. Les tau-
reaux de monte naturelle (MN) ont un
nombre de filles trés limité, généralement une
ou deux, rarement trois a six, les familles plus
grandes étant de rares exceptions. L'effectif de
filles de testage par taureau est généralement
plus élevé dans les races a gros effectifs
controlés. Ceci s’explique a la fois par une
contrainte du testage moins limitante, par un
seuil minimal de précision requis pour que
Iindex d’un taureau soit publié plus élevé, et
par la recherche des résultats d’indexation les
plus précoces possibles. Par ailleurs, le
nombre total de taureaux de service reste tou-
jours tres limité, indépendamment du nombre
de femelles. En conséquence, l'effectif de filles
par taureau de service augmente avec la taille
de la population. Il a également augmenté
avec le temps dans toutes les races, méme si

Tableau 5. Intervalles de génération selon les races et les voies, par année de naissance du produit.

Peére-fils® Meére-fils Pére-fille Mere-fille
Race 1972 | 1981 | 1989 | 1972 | 1981 | 1989 | 1972 | 1981 | 1989 | 1972 | 1981 | 1989
Prim’Holstein 9,5 | 10,5 84 | 64 5,8 3,5 6,3 7,6 7,4 48 49 45
Normande 9,4 9,2 8,2 5,2 52 5,0 6,9 8,0 7,5 45 5,0 4.6
Montbéliarde 9,6 8,8 82 | 46 6,9 5,5 6,7 7,5 7,8 40 51 49
Simmental 6,9 9,3 771 388 3,3 3,9 6,3 6,6 6,8 46 5,0 46
PRP 8,7 8,7 7,3 @ @ @ 43 7,2 59 3,7 49 45
Brune 119 | 114 98 | 17,0 77 42 78 7,8 9,5 48 54 49
Abondance 98 | 11,2 | 120 | 54 7,5 7,0 7,5 7,7 7,4 46 54 52
Tarentaise 11,0 | 134 | 13,0 @ 7.4 6,0 5,9 9,0 7,3 47 54 53

(1) Compte tenu du petit nombre de taureaux, les effectifs sont lissés sur 3 ans pour les 5 races régionales.

(2) Indéterminé.
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Les intervalles

de génération pére-
fils et mére-fils ont

diminué dans la

plupart des races,

ce qui traduit
Laccélération
des programmes
de sélection.

générations connus
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Tableau 6. Nombre de filles contrblées par type et par année de naissance du parent.

Taureau de service® | Taureau de testage @ Taureau de MN Femelle

Race 1972 1981 1972 | 1981 | 1987 | 1972 | 1981 | 1987 | 1972 | 1981 | 1985
Prim’Holstein 2501 3822 82 86 82 | 43 3,5 3,0 1,8 1,7 1,5
Normande 2404 5 346 61 68 7 | 34 2,7 2,8 1,7 1,6 1,5
Montbéliarde 1226 3106 74 80 79 | 51 41 34 1,8 1,7 1,5
Simmental 933 1322 67 85 65 | 29 3,7 1,8 1,6 1,6 14
Brune 355 326 74 62 124 | 34 3,5 3,0 1,8 1,6 1,5
PRP 787 626 95 53 70 | 23 4,0 2,5 1,8 1,6 1,5
Abondance 810 486 57 60 43 | 3.8 3,5 24 1,7 1,6 1,4
Tarentaise 248 298 61 64 29 | 3,6 45 3,5 1,6 1,7 1,5

(1) Compte tenu du petit nombre de taureaux, les effectifs sont lissés sur 3 ans pour les 5 races régionales.
(2) Femelles ayant au moins une fille (40 & 60 % des vaches n’ont pas de filles contrdlées). L'année 1985 correspond a une descen-

dance encore incompléte.

une simple moyenne illustre mal la diffusion
massive des quelques taureaux particuliere-
ment demandés.

3 / La consanguinité
et son évolution récente

31 / Rappels
de quelques concepts

Par définition, le coefficient de consangui-
nité (F) d’un individu est la probabilité qu’a
un locus autosomal (c’est-a-dire non porté par
les chromosomes sexuels), neutre vis-a-vis de
la sélection, cet individu ait recu deux genes
identiques par descendance, c’est-a-dire deux
copies d’'un méme géne ancétre. Il est donc
compris entre 0 et 1. Un coefficient non nul
révele la présence d’au moins un ancétre com-
mun au pére et a la mére de l'individu. Dans
une population fermée, 'augmentation de
consanguinité est inéluctable, méme si elle
n’est pas recherchée. Elle s’accompagne d’'une
diminution de I'hétérozygotie moyenne. Ainsi,
dans une population idéale de taille finie,
c’est-a-dire fermée, non sélectionnée, en géné-
rations séparées et accouplée au hasard, la
perte relative d’hétérozygotie est égale a la
hausse du niveau de consanguinité. A terme,
ceci se traduit par la perte aléatoire d’alleles
(dérive génétique). La diminution d’hétérozy-
gotie et la perte concomitante de variabilité
génétique est d’autant plus rapide que le
nombre de reproducteurs est réduit. On
appelle effectif génétique (NV,) la taille d'une
population idéale présentant une évolution
relative de consanguinité par génération de
AF/(1-F) = 1/(2 N,). Dérive génétique, augmen-
tation de consanguinité et effectif génétique
sont donc liés.

Dans une population réelle au fonctionne-
ment complexe, ’évolution de la variabilité
génétique au cours du temps n’est pas simple
a mesurer directement. Une méthode indi-
recte classique consiste a calculer I’évolution
de la consanguinité au cours du temps puis en
déduire leffectif génétique N, réalisé dans la
population réelle, c’est-a-dire la taille de la
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population idéale qui présenterait la méme
évolution asymptotique de consanguinité.

Les coefficients de consanguinité calculés
sont relatifs a la généalogie considérée. Ils
sont d’autant plus élevés que le nombre de
générations remontées est important, et deux
générations au minimum sont nécessaires
pour qu’un coefficient puisse étre non nul. Or,
dans les populations bovines étudiées, le
nombre de générations connues est tres
variable : d’'une part, les individus au pedi-
gree connus sur 10 générations cotoient des
animaux dont les parents sont inconnus ;
d’autre part, 'information généalogique est de
qualité tres diverse suivant les races et les
années.

Diverses méthodes ont été développées pour
calculer a un cott raisonnable les coefficients
de consanguinité de facon exhaustive pour des
fichiers pouvant comprendre des millions d’in-
dividus. Les plus efficaces sont d’'une part
celle de Meuwissen et Luo (1992) dérivée de
Papproche de Quaas (1976), et d’autre part
celle de VanRaden (1992), qui est une
variante de la méthode tabulaire classique de
Lush. La méthode de VanRaden permet de
supposer un apparentement entre fondateurs,
ce qui, dans une certaine mesure, permet de
s’affranchir de I'hétérogénéité de la connais-
sance du pedigree. Le coefficient de parenté
entre deux parents inconnus, classiquement
considéré comme nul, est alors supposé égal
au coefficient de parenté moyen observé entre
les individus contemporains des parents. C’est
cette méthode qui est utilisée ici.

3.2 / Niveau actuel
de consanguinité

Le niveau de consanguinité des animaux
nés entre 1988 et 1991 est présenté aux
tableaux 7a et 7b. Il est le plus faible en races
Pie Rouge des Plaines et Simmental Fran-
caise, deux races largement ouvertes sur
diverses origines étrangeres et dans les-
quelles les généalogies sont mal connues.
Dans les autres races, la majorité des ani-
maux ont un coefficient de consanguinité non
nul. Fréquemment, en particulier dans les
trois races principales, les taureaux d’insémi-
nation artificielle sont plus consanguins que
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Tableau 7a. Consanguinité (F) des méles d’insémination artificielle nés en 1988-1990 dans les 8 races

laitieres francaises.

Animaux Niveau moyen Niveau moyen Animaux (%)
Race . de F des animaux F maximale (%)
consanguins (%) de F (%) . avec F > 6,25 %
consanguins (%)
Holstein 92 2,60 2,84 6 16,02
Normande 100 2,02 2,02 1 7,29
Montbéliarde 87 1,55 1,79 6 25,88
Simmental 14 0,43 3,12 0 4,69
Brune 1 1,50 1,95 0 488
PRP 0 0,00 0,00 0 0,00
Abondance 55 1,03 1,87 0 6,25
Tarentaise 40 2,84 7,11 20 12,50
Tableau 7b. Consanguinité (F) des femelles nées en 1988-1990 dans les 8 races laitieres francaises.
. . Niveau moyen .
Race Anlmgux Niveau moyen de F des animaux Animan (%) F maximale (%)
consanguins (%) de F (%) . avec F > 6,25 %
consanguins (%)
Holstein 62 0,95 1,52 1 31,26
Montbéliarde 59 0,64 1,09 1 18,16
Normande 67 0,81 1,95 1 28,21
Simmental 26 0,55 2,10 1 25,31
Brune 53 1,06 1,99 3 26,56
PRP 6 0,12 2,82 0 26,56
Abondance 50 1,11 2,23 4 21,78
Tarentaise 45 1,75 3,89 8 28,90

Les coefficients de consanguinité dépendent de la connaissance des généalogies. Ils ne sont donc pas comparables entre races.

les femelles, ce qui traduit, d’'une part, la
meilleure connaissance de leur généalogie et,
d’autre part, les choix de sélection et d’accou-
plements plus séveéres pour les procréer.
Cependant, dans toutes les populations, le
niveau de consanguinité reste faible, inférieur
a 3 %, ce qui est logique compte tenu de I'in-
formation disponible. La proportion d’ani-
maux présentant un coefficient de consangui-
nité supérieur a 6,25 % (soit le produit de
I'union de deux cousins germains) n’est impor-
tante qu’en race Tarentaise (8 % chez les
femelles) et, dans une moindre mesure, en
race Brune. Les coefficients élevés, supérieurs
a 12,5 %, restent trés rares chez les femelles,
et correspondent plus vraisemblablement a
des erreurs d’accouplement qu’a une politique
délibérée. En effet, la consanguinité n’est
généralement pas recherchée ni préconisée :
du fait de 'augmentation d’homozygotie qui
l'accompagne, elle se traduit, a court terme, a
la fois par une diminution des performances,
dite dépression de consanguinité, et par l'ex-
pression de tares génétiques récessives, sou-
vent létales.

3.3 / Evolution du niveau
de consanguinité

L’évolution récente du niveau de consangui-
nité est beaucoup plus riche d’enseignement.
Si on exclut les races Pie Rouge des Plaines et
Simmental Francaise, la hausse de consan-
guinité moyenne au cours de la derniére géné-
ration varie de 0,40 & 1,83 points de pourcen-
tage suivant les races (tableau 8). Cette
évolution correspond a des effectifs génétiques

estimés compris entre 27 et 125. Ces résultats
sont assez disparates et difficiles & comparer.
Les effectifs génétiques réalisés sont cepen-
dant tous assez faibles, et sans rapport avec le
nombre de femelles en contrdle. On peut noter
que la hausse de consanguinité est maximale
en race Tarentaise, qui est la population la
plus petite, qu’elle est proche de 1 point de
pourcentage par génération dans les races
Holstein, Normande et Brune, et que les
résultats plus modérés en races Montbéliarde
et Abondance peuvent partiellement s’expli-
quer par l'infusion récente de sang Holstein
Rouge qui a en partie brisé les liens de
parenté existants. Par ailleurs, la connais-
sance partielle des pedigrees conduit a une
sous-estimation de la consanguinité. Ainsi, les
effectifs génétiques les plus faibles sont peut-
étre les plus fiables. A 'opposé, I'effectif géné-

Tableau 8. Evolution de la consanguinité au cours
de la derniere génération et effectif génétique
estimé des 8 races laitiéres frangaises.

Evolution de la Effectif
Race consanguinité | génétique réalisé

(%/génération) (N,
Holstein 1,09 46
Normande 1,07 47
Montbéliarde 0,40 125
Simmental 0,24 208
Brune 0,90 56
PRP 0,02 2500
Abondance 0,47 106
Tarentaise 1,83 27
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Le niveau de
consanguinité
observé reste faible
dans ensemble
des populations,
mais il augmente
rapidement dans
la plupart des
races.
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tique tres élevé qui est calculé en Pie Rouge
des Plaines, n’a que peu de signification,
compte tenu de la connaissance trés partielle
des pedigrees dans cette race.

4 | Les probabilités
d’origine de gene

41 / Rappels
de quelques concepts

Un geéne autosomal neutre quelconque d’un
individu lui a été transmis par son peére ou
par sa mere, avec une probabilité égale de 0,5.
Ce géne peut provenir d’un des quatre grands-
parents avec une probabilité de 0,25. On peut
remonter ainsi le pedigree de l'individu, et
calculer ’espérance de la contribution a son
génome de chacun de ses ancétres connus
(James, 1972). On définit les fondateurs
comme l'ensemble des ancétres d'une popula-
tion, dont les parents sont eux-mémes incon-
nus. Sous 'hypothése d’absence de mutations,
les fondateurs sont la source de tous les génes
actuels. Chaque fondateur k peut étre carac-
térisé par l'espérance de sa contribution gq,,
dite probabilité d’origine de génes, au génome
d’un individu ou d’un groupe d’individus. La
somme de ces probabilités d’origine de génes
sur tous les fondateurs est égale a 1.

Les probabilités d’origine de génes permet-
tent d’étudier la structure génétique d’'une
population de diverses facons. Nous en pré-
senterons deux. Pour de plus amples détails,
on peut se reporter a I'article de Vu Tien
Khang (1983). En groupant les fondateurs par
origine, on peut caractériser 'influence sur la
population actuelle d’'un groupe initial, par
exemple un troupeau, une région, une souche
ou pays d’origine, ainsi que son évolution au
cours du temps. Nous utiliserons cette
approche pour mesurer 'impact des divers
croisements sur les populations actuelles.

Une deuxiéme approche possible est de
mesurer la contribution des fondateurs les
plus influents. On suppose que les f fonda-
teurs constituent un stock génétique initial
de f génomes complets indépendants. Ces f
génomes ne sont pas tous transmis a la popu-
lation actuelle, une proportion importante
étant généralement perdue au cours des géné-
rations par dérive génétique. L'équilibre plus
ou moins respecté des contributions des fon-
dateurs peut étre synthétisé en un nombre de
fondateurs efficaces f, (Lacy 1989, Rocham-
beau et al 1989), c’est-a-dire le nombre de fon-
dateurs qui, s’ils contribuaient tous de la
méme facon, conduiraient a la méme variabi-
lité génétique que dans la population actuelle.

f
fo=1/%4q?
k=1

Si les contributions des fondateurs sont
équilibrées, le nombre de fondateurs efficaces
est égal a f. Dans tous les autres cas, il est
inférieur.
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Boichard et al (1996) ont montré que cette
approche, simple et classique, surestime le
nombre de fondateurs efficaces si le pedigree
contient d'importants goulots d’étranglement,
ce qui est le cas chez les bovins laitiers avec
les taureaux d’insémination artificielle. Une
méthode alternative permet de déceler les
ancétres les plus importants, qu’ils soient fon-
dateurs ou non, et de déterminer leurs contri-
butions marginales p, au pool de génes actuel.
Par analogie, on définit alors le nombre d’an-
cétres efficaces f,.

f

f o 1/ zpkz

k=1

Par construction, f, est inférieur ou égal
af,

Mais on peut montrer aisément que f, sur-
estime le nombre de génomes de fondateurs
encore présents dans la population actuelle
(N,), parce qu’il repose sur les espérances des
contributions des ancétres et non sur leurs
contributions réelles, et qu’il ne prend donc
pas en compte les pertes aléatoires de génes
au cours des générations par dérive géné-
tique. Une approche analytique est difficile-
ment réalisable dans les populations au pedi-
gree complexe, mais N, peut étre estimé par
simulation (McCluer et al 1986). Le principe
consiste a créer 2f génes a un locus quel-
conque chez les f fondateurs puis a simuler
leur transmission le long du pedigree jusqu’a
la population actuelle, dans laquelle les fré-
quences géniques f, sont estimées par simple
comptage. Ces fréquences sont utilisées pour
estimer N, :

2f
Ng= 1/2 kaZ
k=1

42 | Composition génétique
des races francaises
et évolution

Les races laitieres francaises ont eu des
stratégies tres différentes vis-a-vis de l'utili-
sation de genes extérieurs. Ce qui est pré-
senté ci-dessous ne reflete bien entendu pas
les nombreux croisements, industriels ou
autres, non autorisés dans le cadre des pro-
grammes de sélection et conduisant a la pro-
création d’individus n’appartenant pas a la
race. Les races Normande et Tarentaise n’ont
pas eu recours a des génes extérieurs, les
races Montbéliarde et Abondance ont subi une
légere infusion de génes Holstein rouge, tan-
dis que les races Prim'Holstein, Brune, Sim-
mental Francaise et Pie Rouge des Plaines
ont été et restent encore des populations tres
ouvertes. L’évolution des contributions des
différentes origines au patrimoine génétique
des femelles en fonction de leur année de
naissance, est présentée dans la figure 5.

En race Abondance, apres quelques essais
peu concluants d’importations de génes Pie
Rouge d’Europe Centrale, une infusion Hol-
stein rouge nord-américaine a débuté en 1984
et progresse lentement pour atteindre 6 % des
génes chez les femelles nées en 1992. Cette
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Figure 5. Evolution des contributions étrangeres dans différentes races, selon I’'année de naissance.
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proportion ne devrait pas augmenter dans le
futur, si 'utilisation de taureaux croisés s’ar-
réte dans les faits.

En race Montbéliarde, les premiers essais
d’infusion Holstein remontent au début des
années 70 pour procréer des taureaux demi-
sang, mais ne prennent une certaine ampleur
qu’au début des années 80. Depuis 1986, la
part des génes Holstein est de 4 4 6 % et
devrait rester stable, voire diminuer 1égére-
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ment. La majorité des femelles croisées sont
1/8 Holstein.

La race Holstein, d’extension mondiale,
connait des flux génétiques internationaux
trés importants. Le passage de la Francaise
Frisonne Pie Noir a la Holstein s’est réalisé
grice a une série d'importations successives
et un croisement d’absorption systématique :
rameau de Frise dans les années 60, Hollan-
dais dans les années 65-70, Holstein canadien
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L’introduction

de genes extérieurs
a été treés variable
selon les races :
nulle en Normande
et Tarentaise,
faible en
Montbéliarde

et Abondance,

et tres importante
dans les 4 autres
races.



La moitié des
génes des femelles
nées de 1988 a 1991
provient d’un
nombre d’ancétres
compris entre 7

et 29 selon la race.
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dans les années 70 et le début des années 80,
alors que les importations des USA ne pre-
naient leur véritable essor que vers 1975. En
1992, le pourcentage de génes Holstein était
proche de 90 %, dont 78 % d’origine améri-
caine. Boichard et al (1993) ont montré la suc-
cession des différents génotypes, les 50 % Hol-
stein culminant en 1982, les 3/4 en 1987, les
7/8 en 1990, les 15/16 étant majoritaires des
1992.

La race Brune présente un profil assez com-
parable. L’approvisionnement traditionnel
trés majoritaire en Suisse a décru vers 1975,
date a laquelle un croisement d’absorption
avec la Brown Swiss américaine a été engagé,
croisement en voie d’achévement aujourd’hui.

La Pie Rouge des Plaines est une autre race
tres ouverte qui utilise massivement les génes
de la race Meuse-Rhin-Yssel d’origine néer-
landaise, et d’origine allemande depuis les
années 1980. La part de génes Holstein rouge
a augmenté entre 1986 et 1992 mais n’est pas
connue avec précision, la généalogie des ani-
maux néerlandais et allemands n’étant pas
remontée systématiquement. Elle augmen-
tera sans doute fortement dans les prochaines
années.

Enfin, la race Simmental Francaise, tradi-
tionnellement trés ouverte sur la Suisse,
importe largement d’Allemagne depuis le
début des années 1980. Ceci est peut-étre da
a une volonté de ne pas « holsteiniser » la
Simmental Francaise, la Simmental Suisse
ayant procédé récemment a une infusion mas-
sive de sang Holstein, alors que la Fleckvieh

Tableau 9. Critéres issus des probabilités d’origine de genes.

Nombre de fondateurs | Nombre d’ancétres
Race N ®
efficaces (f,) efficaces (f,) g

Holstein 140 43 30,4
Normande 132 40 21,6
Montbéliarde 146 63 35,8
Simmental 75 33 24,4
Brune 84 28 19,3
PRP 96 64 49,6
Abondance 69 25 17,3
Tarentaise 50 17 15,2

(1) N, = nombre de génomes de fondateurs encore présents dans la population actuelle, moyenne de
100 réplications, écart-type = 1,3 a 3,9 suivant les races.

Tableau 10. Contribution des principaux ancétres au patrimoine génétique des

femelles nées de 1988 a 1991.

Contribution Contribution Nombre d’ancétres
Race de 'ancétre le plus | des 5 plus importants expliquant 50 %

important (%) ancétres (%) des génes
Holstein 9,81 28,84 29
Normande 9,12 28,84 17
Montbéliarde 8,29 25,04 20
Simmental 10,59 33,09 14
Brune 11,89 34,89 11
PRP 5,87 20,79 23
Abondance 9,60 40,85 8
Tarentaise 15,92 44,60 7
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allemande est restée plus fermée a ce type
d’apport. Ainsi, les trois origines francaise,
suisse et allemande sont maintenant assez
équilibrées.

4.3 /| Analyse des contributions
des fondateurs

Le nombre total de fondateurs est toujours
trés élevé, du fait de la connaissance incom-
pléte des généalogies (un animal est considéré
comme fondateur deés lors que ses parents
sont inconnus). Cet effectif ne représente pas
la variabilité génétique réelle, d’'une part
parce que ces fondateurs ne sont pas tous
indépendants (mais I'information disponible
ne permet pas de le quantifier), et surtout
parce que leurs contributions a la population
actuelle sont tres déséquilibrées, la grande
majorité des fondateurs ayant une contribu-
tion négligeable. Il en résulte que l'effectif de
fondateurs efficace est assez faible, compris
entre 50 et 146 (tableau 9), les valeurs les
plus élevées étant observées dans les 3 princi-
pales races.

Les conséquences de forts goulots d’étran-
glement sont illustrées au tableau 10. Les
ancétres les plus importants en terme de
contribution au patrimoine génétique sont
dans la quasi-totalité des cas des taureaux
d’insémination artificielle largement diffusés.
Ces ancétres majeurs ne sont pas en général
des fondateurs au sens propre, puisque leur
généalogie est connue. Les résultats du
tableau 10 contrastent fortement avec les
effectifs de femelles. Dans les différentes
races, 'ancétre le plus important contribue a
lui seul pour une proportion comprise entre 6
et 16 % des geénes des femelles nées de 1988 a
1991. La moitié des génes de ces femelles sont
issus d’'un nombre réduit d’ancétres. Notam-
ment la moitié des génes en races Montbé-
liarde et Normande (environ 330 000 et 360
000 femelles considérées respectivement) pro-
vient de 20 ancétres ou moins, et la moitié des
génes en race Prim’Holstein (2,3 millions de
femelles considérées) provient de 29 ancé-
tres seulement. Il en résulte que le nombre
d’ancétres efficace, compris entre 17 en race
Tarentaise et 63 en race Montbéliarde, est
notablement plus faible (2 a 3 fois plus faibles
suivant les races) que le nombre de fonda-
teurs efficace.

Enfin, le nombre de génomes de fondateurs
efficaces encore présents dans la population
actuelle, estimé par simulation, est encore
plus faible et compris entre 15 et 30, I'estima-
tion en race Pie Rouge des Plaines (49)
n’étant sans doute pas fiable, pour les mémes
raisons que celles évoquées pour la consangui-
nité. De fagon imagée, on peut donc considé-
rer que la population actuelle de chaque race
est assimilable, en terme de variabilité géné-
tique, a une population de 15 4 30 animaux
complétement indépendants. En dépit d'un
effectif de femelles important et réparti dans
de nombreux troupeaux, les races bovines lai-
tieres sont donc des populations génétique-
ment tres petites.
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5 / Discussion et conclusions

L'ensemble des résultats présentés permet
de bien caractériser la structure génétique
des principales races bovines laitieres élevées
en France. Méme si le bilan ne porte que sur
la population contrédlée, il est sans doute trés
représentatif de la population totale, compte
tenu de la part de la population controélée et
de I'impact de I'insémination artificielle dans
le reste de la population.

Tout d’abord, la composition génétique de
ces races est bien précisée, trois sous-
ensembles se dégageant nettement : les races
tres ouvertes sur extérieur, ou la proportion
de génes étrangers atteint ou dépasse 75 %
(Brune, Prim’Holstein, Pie Rouge des Plaines
et Simmental Francaise), celles ou l'infusion
de génes étrangers est restée tres limitée
(Montbéliarde et Abondance) et celles qui
sont restées strictement fermées (Normande
et Tarentaise). Les évolutions a venir dépen-
dront évidemment des décisions prises par les
responsables de la sélection de ces races. Il ne
fait guere de doute cependant que la gestion
des races du premier sous-ensemble conti-
nuera de s’effectuer a une échelle internatio-
nale, pouvant aller jusqu’a une absorption
compléte (Brune et Prim’Holstein). Notons
toutefois que 'ouverture de la Simmental
Francaise s’apparente plus a un élargisse-
ment de sa base de sélection au-dela des fron-
tieres aupres de populations sceurs, qu’a un
changement de race par absorption. Le main-
tien a un faible niveau du taux de genes Red
Holstein en races Montbéliarde et Abondance
dépend quant a lui de la rigueur avec laquelle
les décisions correspondantes sont appli-
quées.

L’essentiel de ce travail avait pour but
d’éclairer la situation des races laitieres en ce
qui concerne leur variabilité génétique. Le
maintien de la variabilité génétique est en
effet nécessaire, d'une part, afin de permettre
a 'avenir des marges de progrés génétique
pour les caractéres sélectionnés actuellement
et, d’autre part, afin de permettre une éven-
tuelle réorientation des objectifs de sélection
si le contexte de la production I'impose.
Notamment, la prise en compte des caractéres
jugés secondaires jusqu’'a maintenant, tels
que la fertilité, la résistance aux maladies ou
la longévité, nécessite, pour étre efficace, une
variabilité génétique suffisante de ces carac-
teres. Il est ainsi utile de faire régulierement
le point sur la structure des races exploitées.

L’approche mise en ceuvre, fondée sur la
seule analyse des généalogies, est sans doute
la plus simple et la moins cotteuse a réaliser
actuellement. Elle pourrait étre complétée,
d’une part, par une analyse de I’évolution de
la variance génétique additive des différents
caracteres et, d’autre part, par une analyse
des variations de fréquences alléliques pour
différents marqueurs moléculaires. Les résul-
tats obtenus ici donnent une premiére image
de la variabilité des races, qui présente en
outre I'avantage de caractériser I'ensemble du
génome et non pas les génes gouvernant un

caractere particulier ou des zones chromoso-
miques particulieres.

En matiére de consanguinité, les niveaux
moyens calculés demeurent modérés. La pro-
portion d’animaux ayant un coefficient indivi-
duel élevé est faible, indiquant que les éle-
veurs cherchent a éviter la consanguinité
proche et que, jusqu’a maintenant, le choix
des taureaux d’insémination a permis de le
faire, avec sans doute plus de difficulté en
race Tarentaise que dans les autres popula-
tions. L'évolution récente de la consanguinité
correspond a des effectifs génétiques réalisés
peu élevés, y compris pour les races ayant
subi de nombreux croisements, sans commune
mesure avec l'effectif de femelles reproduc-
trices. Ce résultat est somme toute logique
puisque c’est le sexe le moins représenté qui
influe le plus sur I'évolution de la consangui-
nité et que, dans les populations étudiées, du
fait du recours généralisé a I'insémination
artificielle, les effectifs de reproducteurs
maéles sont faibles, voire tres faibles. De plus,
la variabilité de la taille des descendances
accentue le phénomeéne. Rappelons enfin que
les coefficients de consanguinité calculés ici
sont en moyenne sous-estimés, compte tenu
d’une connaissance incompléte des généalo-
gies.

Les criteres issus de 'analyse des probabili-
tés d’origine de génes sont moins sensibles au
degré de connaissance des généalogies (Boi-
chard et al 1996). A ce titre, ils sont sans
doute de meilleurs indicateurs de la variabi-
lité génétique que ceux issus de la consangui-
nité. Les résultats montrent de facon nette
pour toutes les races une tres faible diversité
des origines des génes des populations
actuelles. Les nombres de fondateurs efficace
calculés ici sont du méme ordre ou plus petits
que ceux calculés pour des populations numé-
riquement beaucoup plus réduites, telles que
les races francaises de chevaux de sport ou de
course (Moureaux et al 1996) et beaucoup plus
faibles que celui calculé pour la race bovine
Limousine (Boichard et al 1996). Ceci est sans
nul doute la conséquence du tres faible
nombre d’animaux « stratégiques », péres et
meres a taureaux, sur lesquels reposent les
programmes de sélection. La réduction
récente du nombre de péres a taureaux et la
sélection de plus en plus précoce des méres a
taureaux sur la base de leur ascendance
devraient, a court terme, contribuer a resser-
rer encore plus les origines des génes dans les
différentes races.

Face a ce constat assez alarmiste, quelles
mesures peut-on proposer ? Différentes voies
peuvent étre envisagées. La premiére et sans
doute la plus importante est de maintenir les
races existantes a un effectif raisonnable.
Bien qu’il soit difficile, avec les outils actuels,
d’apprécier précisément la part de variance
génétique entre races dans la variance géné-
tique totale, on peut cependant supposer
qu’elle est assez forte. Ces races étant
conduites généralement indépendamment les
unes des autres, leurs effectifs génétiques
s’ajoutent, et la disparition d’une des huit
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La variabilité
génétique

doit étre préservée
non seulement
pour permetire une
marge de progreés
sur les caractéres
actuellement
sélectionnés, mais
surtout pour
laisser la
possibilité de
sélectionner sur
d’autres
caracteres.
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races restantes entrainerait une perte impor-
tante, immédiate et sans doute irrémédiable.
Alors que le maintien d’une population a tres
petit effectif est du ressort d'un programme de
conservation financé par la collectivité, le
maintien d’'une population a un effectif plus
important suppose des conditions socio-écono-
miques favorables a ce maintien. Les popula-
tions, particulierement les moins nombreuses,
doivent donc trouver une « niche économique »
adaptée a leur potentiel. Une méthode qui a
fait ses preuves avec les races de 'Est (Abon-
dance, Tarentaise, Montbéliarde et Simmen-
tal Francaise) consiste a associer la race & une
filiere et un produit a bonne valeur ajoutée,
éventuellement protégé par une appellation
d’origine contrdlée dont le cahier des charges
précise le génotype animal.

Intra population, le facteur limitant est
clairement le nombre trés faible de péres a
taureaux. Le mode de sélection habituelle-
ment préconisé et effectivement appliqué
dans les lignées de petite taille, comme chez
les volailles, est la sélection intra-famille. Ce
mode de sélection suppose que chaque repro-
ducteur laisse a la génération suivante un
descendant reproducteur de méme sexe et de
méme type. L'idéal serait donc que chaque
maéle d’insémination artificielle laisse un fils
en insémination artificielle et un seul. C’est
bien entendu illusoire mais on devrait tenter
de se rapprocher de cette situation. En pra-
tique, il convient donc d’augmenter sensible-
ment le nombre de péres a taureaux par géné-
ration et surtout d’équilibrer le nombre de fils
par pere, en évitant les grandes familles. Au-
dela de la préservation de la variabilité géné-
tique, cette approche augmenterait sensible-
ment la sécurité du programme de sélection,
les risques étant répartis sur un plus grand
nombre d’'individus.

Dans les grandes populations, la limitation
de la diffusion des taureaux élite serait une
mesure a priori assez efficace, mais elle est
peu réaliste car elle mettrait en cause le
financement des programmes de sélection.
Notons toutefois qu’elle est déja pratiquée
dans une certaine mesure dans les races
régionales, et que, volontairement ou non,
c’est la norme dans toutes les autres espéces,
bien plus limitées par les contraintes biolo-
giques de I'insémination artificielle, plus rare-
ment par la réglementation comme dans le
cas des chevaux.

Une alternative pourrait consister a modi-
fier I'utilisation des index de sélection. Actuel-
lement, la sélection sur index BLUP Modele
Animal est la référence, car elle maximise le
progrés génétique a court terme. Ce faisant,
en incluant une information familiale, elle
favorise la sélection d’individus apparentés
entre eux, autrement dit, la sélection de cer-
taines familles aux dépens d’autres, ce qui
renforce la dérive génétique. Diverses modifi-
cations sont envisageables, comme la diminu-
tion de I'information familiale dans les index
(Verrier et al 1993), ou la prise en compte dans
le critére de sélection de la parenté moyenne
du candidat avec la population, de fagon a
pénaliser 1'accroissement de consanguinité
qu’il induirait chez ses descendants.

Toutes ces mesures demandent a étre étu-
diées plus précisément pour en mesurer I'im-
pact sur la préservation de la variabilité géné-
tique a long terme et sur le progrées génétique
a court terme. Dans la situation actuelle, il
est urgent de proposer des recommandations
a la fois efficaces pour maintenir la variabilité
et compatibles avec la rentabilité des pro-
grammes de sélection et leur survie a court
terme dans une situation de compétition éco-
nomique.
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Abstract

Pedigree analysis of the French dairy cattle
breeds.

This paper presents an overview of the genetic
variability of the 8 main French dairy cattle
breeds, estimated through pedigree information.
The Normande and Tarentaise breeds are closed
populations, the Montbéliarde and Abondance
breeds recently introduced a limited amount of
Red Holstein genes, whereas the Holstein, Brown
Swiss, Pie Rouge des Plaines, and Simmental
populations widely use foreign germplasm, some-
times until complete absorption. The estimation
of inbreeding is strongly dependent on the popu-
lation structure and on the quality of the pedi-
gree information. When inbreeding can be cor-
rectly estimated, its level is found to increase by
about 1 % per generation, and the realized effec-

tive size is close to or less than 50. The effective
number of ancestors, derived from the probabili-
ties of gene origins, varies from 17 to 64 according
to the breed and is not related to the number of
females in the population. Due to the efficiency of
artificial insemination, the dairy cattle breeds are
genetically small populations. Further investiga-
tions are needed to propose selection methods
more favorable to the preservation of genetic
diversity but still compatible with the selection
programs. Two urgent proposals are to maintain
all existing populations and to increase the num-
ber of bull sires in the breeds with the largest
number of females.
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