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B Depuis 2009, la sélection génomique a profondément transformé les méthodes de sélection chez les bovins
laitiers puis allaitants. Cet article présente cette évolution de rupture, en rappelle les principes, expose les raisons
des choix réalisés ainsi que les principaux résultats acquis’.

Introduction

La sélection génomique, proposée
par Meuwissen et al. (2001), consiste a
sélectionner des reproducteurs sur la
base de leur valeur génétique prédite
a partir de marqueurs génétiques répar-
tis sur tout le génome. Son principe
est relativement simple : une grande
population dite de référence*’, c’est-a-
dire phénotypée et génotypée pour des
marqueurs génétiques couvrant tout
le génome, permet d'établir les rela-
tions statistiques entre génotypes et
phénotypes. Autrement dit, a partir de
ces données, cette méthode estime les
effets des marqueurs génotypés sur le
phénotype. A noter que les marqueurs

n'étant généralement pas les variants
causaux, ces effets sont statistiques et
non biologiques. Il est supposé qu'il
existe une association entre les alleles
du marqueur et les alléles des variants
causaux sur le segment génomique qui
entoure le marqueur. Cette association
est dite déséquilibre de liaison (DL).
Les effets statistiques des marqueurs
reflétent donc I'effet global du segment
génomique entourant chacun d'entre
eux. Une fois estimés, ces effets de mar-
queurs sont appliqués a des candidats
génotypés et leur somme constitue une
prédiction des valeurs génétiques des
candidats a la sélection (figure 1). Ceci
suppose que les effets estimés dans
la référence soient conservés chez les
candidats et donc que les candidats

soient proches de la référence. A noter
que seul le génotype des candidats est
nécessaire, il n'est pas nécessaire qu'ils
soient phénotypés.

Au début des années 2000, cette
approche de sélection génomique est
restée d'abord sans application, faute
de disposer des outils génomiques adé-
quats. Elle nécessite en effet de pouvoir
génotyper les individus pour un grand
nombre de marqueurs couvrant l'inté-
gralité du génome. Mais des progrés
technologiques considérables ont été
réalisés dans ce domaine. Le génome
d’un nombre croissant d'espéces d'éle-
vage a été séquencé, donnant accés
a des dizaines de millions de variants
génétiques, potentiels marqueurs

1 Lestravaux de Didier Boichard et coll. sur la sélection génomique bovine ont été reconnus par le Laurier de I'INRA, prix collectif « Impact de la recherche » en 2016
et primés par I'Académie des sciences en 2024. https:.//www.inrae.fr/actualites/lacademie-sciences-recompense-didier-boichard-ses-travaux-genetigue-bovine
2 Les concepts suivis d'un astérisque a leur premiere occurrence dans le texte sont définis dans I'encadré 1.
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Quelques concepts génétiques.

SNP ou single nucleotide polymorphism : polymorphisme de I'ADN résultant de la substitution d'une base par une autre. Les SNP sont les polymorphismes (ou
variants) les plus nombreux surle génome (plus de 150 millions sont décrits chez les bovins). Silévenement mutationnel est unique, le SNP n'a que deux alleles, 'allele
ancestral qui préexistait a la mutation, etl'allele dérivé issu de la mutation. Il existe également des SNP a trois ou quatre alleles, mais ils sont beaucoup moins nombreux.

Puce a SNP : dispositif miniaturisé permettant, a partir d'un échantillon d’ADN, de génotyper plusieurs dizaines de milliers de variants bialléliques pour plusieurs
dizaines d'individus simultanément. Deux entreprises produisent ce type de puce, llumina et ThermoFisher.

Déséquilibre de liaison (DL) : association non aléatoire entre les alleles de deux variants génétiques a Ichelle d'une population. On le mesure souvent par le carré
de la corrélation entre génotypes. Plusieurs sources peuvent créer du DL entre variants : la mutation, la sélection, la migration, ou la dérive. Une fois créé, le DL tend a
étre détruit progressivement au cours des générations par les recombinaisons successives. Le DL est généralement trés fort entre marqueurs proches (car il y a peu de
recombinaisons entre eux) et décroit lorsque la distance entre variants augmente.

Population de référence : ensemble de taille suffisante d'individus génotypés et phénotypés utilisé pour estimer les effets statistiques des variants génétiques sur
les phénotypes. Cest le carburant de la sélection génomique.

Effectif génétique (Ne) d’une population : indicateur de diversité génétique d'une population, égal a la taille d’une population théorique non sélectionnée,
reproduite au hasard et qui présente la méme évolution de consanguinité que la population étudiée. Le DL présent sur le génome augmente lorsque Ne diminue. Les
races bovines laitieres ont des Ne compris entre 50 et 100, les races allaitantes entre 100 et 300.

Nombre de segments indépendants (Me) d'une population : le nombre de segments indépendants Me est le nombre maximum de QTL indépendants que
I'on peut trouver sur le génome et détermine donc le nombre d'effets indépendants a estimer. Me est d'autant plus faible que le DL sétend sur de grandes distances
et donc que Ne est faible. Différentes formules ont été proposées pour estimer Me, basées sur des hypothéses différentes. Les modeles les plus aboutis reposent sur
|a variance des termes de la différence entre les parentés génomiques et pedigree dans la population de référence. Plus cette variance est forte, plus Me est faible.

Coefficient de détermination (CD) : le (D est le carré de la corrélation entre valeur génétique vraie et valeur génétique prédite. Il est compris entre 0 (absence
dinformation) et 1 (la valeur prédite est égale a la valeur génétique vraie). La valeur vraie étant inconnue, on ne peut pas mesurer le CD mais seulement I'estimer. Il existe
plusieurs facons de I'estimer, par exemple : 7) un CD empirique est obtenu en comparant les index prédits aux performances futures ; i) un CD théorique en mesurant la

q76 (formule [1])
1+ 6 — (Dyqh?

(Dekkers et al, 2021), avec q la fraction de la variance génétique expliquée par les marqueurs, h2 I'héritabilité du prédicteur phénotypique, 6 = Nh2/Me, N l'effectif
de la population de référence et Me le nombre de segments indépendants dans le génome.

quantité d'information disponible pour estimer lindex. Le (D génomique dans la population de référence peut Sexprimer comme (Dg=

Evaluation génomique de type « Single Step » : il s'agit d'une évaluation génomique en une seule étape de tous les animaux, qu'ils soient génotypés ou non,
combinant les informations de phénotypes, pedigree et génotypes. Pour cela, la méthode calcule I'espérance des génotypes des animaux non génotypés, condition-
nellement aux génotypes des animaux typés et du pedigree de la population. Ou, de fagon équivalente, la méthode calcule et utilise la matrice d'apparentement
(notée H) entre tous les animaux, génotypés ou non, en combinant les informations des génotypes et du pedigree. Cette méthode est considérée comme optimale
en termes de précision et de réduction des biais.

« Run of homozygosity » (ROH) : un individu a une probabilité égale a son coefficient de consanguinité détre homozygote pour un allele de variant issu d'un ancétre
commun a son pere et sa mere. Dans ce cas, ce qui est transmis n'est pas un variant isolé mais un bloc haplotypique d'autant plus long que 'ancétre est proche, les
recombinaisons réduisant le segment ancestral au cours des générations. Un ROH est un segment homozygote d'une longueur suffisante (pour garantir 'identité par
descendance) traduisant I'existence de consanguinité. La longueur cumulée des ROH rapportée a la longueur totale du génome couverte par les marqueurs est une
estimation du taux de consanguinité d'un individu.

Variance gamétique et variance d’aléa de méiose : Ia variance gamétique est la variance génétique présente entre les gametes d'un individu, résultant de
la ségrégation des chromosomes et des recombinaisons. Cest aussi a variance génétique des descendants d'un reproducteur. La variance d'aléa de méiose est la
variabilité génétique des descendants d'un couple de parents. Siles effets des génes sont additifs, la variance d'aléa de méiose est la somme des variances gamétiques
des deux parents. Dans le modele polygénique, la variance gamétique et a variance d'aléa de méiose sont égales respectivement a un quart et la moitié de la variance
génétique, si les parents sont non consanguins. Ce modele ne prédit donc pas d’hétérogénéité de ces variances (hors consanguinité). Or en pratique, on observe des
différences de variance entre parents, que 'on attribue a leur plus ou moins grande hétérozygotie aux QTL et a leurs associations positives ou négatives entre alleles
de QTL. Si ces variances sont plus élevées, on trouve des individus plus extrémes dans la descendance, donc de meilleurs descendants élite.

a inclure dans des outils de génoty-
page. Les plus fréquents sont les SNP*
(Single Nucleotide Polymorphism ou
polymorphisme mononucléotidique)
qui résultent de la substitution d’un
nucléotide de la séquence d’ADN par
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un autre. Des dispositifs dénommés
« puces a SNP »* ont été élaborés et
commercialisés par deux compagnies
principales, Illumina et Affymetrix
(aujourd’hui ThermoFisher). Ces puces
permettent de génotyper des individus

pour un grand nombre de SNP simul-
tanément. LUADN est extrait a partir
d'un tissu de I'individu (sang, cartilage,
bulbes de poil, muqueuse buccale
ou nasale, sperme...) et hybridé de
maniére spécifique sur la puce. Pour un
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Figure 1. Principe de l'évaluation génomique.
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Les effets des SNP sont estimés dans une population de référence avec performances et sont appliqués aux génotypes des candidats a la sélection.

marqueur donné, I'hybridation est asso-
ciée a un signal de fluorescence spéci-
fique de l'alléle et permet de déduire le
génotype de I'individu. Des puces a SNP
sont disponibles pour un grand nombre
d'espéces d'élevage. Chez le bovin, la
premiere puce de référence commer-
cialisée en 2008, dite 50k ou moyenne
densité (MD), permettait de tester envi-
ron 54 000 SNP simultanément. Elle a
été complétée ensuite par deux puces
a haute (HD, 777 000 SNP) et basse den-
sités (LD, 7 000 SNP). De nombreuses
autres puces, de densités variables, ont
été créées depuis. Toutes ces puces sont
majoritairement constituées de variants
trés polymorphes dans de nombreuses
races, ce qui permet de les utiliser dans
toutes les populations.

Un parametre central de l'efficacité
de la sélection est la précision des
index qui, en génomique, dépend des
caractéristiques de la population de
référence. Les trois criteres essentiels
sont i) sa taille, ii) I'héritabilité ou, de

facon plus générale, I'informativité des
phénotypes, etiii) la diversité génétique
de la population sélectionnée. Plusieurs
formules ont été proposées pour pré-
dire la précision théorique (Coefficient
de détermination* ou CD) de l'évalua-
tion génomique. Ces formules, repo-
sant sur des hypothéses différentes, ne
donnent pas les mémes résultats (Brard
& Ricard, 2015) mais elles fournissent
des ordres de grandeur raisonnables
pour raisonner et optimiser la sélec-
tion. La figure 2 montre la précision de
I'évaluation génomique en fonction de
la taille de la population de référence et
de I'héritabilité du phénotype avec la
formule de Goddard (2009). Cette figure
montre que pour obtenir une précision
élevée, il faut plusieurs milliers d'indivi-
dus si le phénotype est trés héritable,
et plus généralement plusieurs dizaines
de milliers pour des héritabilités modé-
rées. Un autre parameétre important est
la diversité génétique de la population.
On mesure cette diversité par l'effectif
génétique Ne*. La figure 2 correspond a

un effectif génétique de 100, une valeur
typiquement rencontrée pour les races
bovines. Plus l'effectif génétique est
grand, plus le DL décroit rapidement
avec la distance sur le génome, et
donc plus petit est le segment géno-
mique associé a un marqueur. Dans sa
définition la plus intuitive, le nombre
de segments indépendants Me* est
le nombre maximum de QTL indé-
pendants que l'on peut trouver sur le
génome et détermine donc le nombre
d'effets indépendants a estimer. Me est
d'autant plus faible que Ne est faible.
En termes de précision de I'évaluation,
une faible diversité génétique est donc
plutot un avantage, car le nombre d'ef-
fets a estimer est moindre. A dispositif
équivalent, la précision de I'évaluation
peut donc varier entre races.

Enfin, notons que si I’héritabilité d'un
caractére est une donnée biologique,
le prédicteur utilisé peut combiner plu-
sieurs mesures et donc avoir une héri-
tabilité apparente plus élevée. Clest le

INRAE Productions Animales, 2026, numéro 2
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Précision (coefficient de détermination) de l'évaluation génomique en
fonction de la taille de population de référence et de 'héritabilité du prédicteur.
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cas par exemple d'une moyenne de per-
formances sur plusieurs lactations d’'un
individu, ou d’'une moyenne de perfor-
mances de descendants pour un parent.
Boichard etal. (2015) montrent par
exemple qu’un index sur descendance
assez précis (CD =0,7 par exemple)
apporte autant d’information que 2,5
ou 9 individus avec une performance
propre lorsque I'héritabilité est respec-
tivementde 0,5 et 0,2. Et ce nombre est
beaucoup plus élevé si I'héritabilité est
faible.

Les bovins laitiers ont joué un réle
pionnier en sélection génomique.
Plusieurs raisons expliquent cette
situation. D'une part, la sélection phé-
notypique avait des caractéristiques
trés défavorables, nécessitant un tes-
tage sur descendance des taureaux,
et le gain apporté par la sélection
génomique était donc trés important.
D'autre part, la structure de population
était trés favorable a sa mise en place
initiale, 'ensemble des taureaux testés
par le passé constituant une excellente
population de référence qu'il suffisait
de génotyper. Schaeffer (2006) a mon-
tré que dans cette filiere les conditions
étaient réunies pour que la sélection
génomique soit beaucoup plus efficace
et sans doute moins chére que la sélec-
tion sur descendance utilisée jusque-la.
En effet, la sélection génomique permet

INRAE Productions Animales, 2026, numéro 2
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de sélectionner dés le jeune age avec
une précision satisfaisante, supprime le
besoin de testage sur descendance des
taureaux et réduit fortement l'intervalle
de génération. Un paramétre essentiel
est le cott du génotypage et un objectif
constant a été de le réduire. En effet, si
ce co(t est attractif, la constitution de
grandes populations de référence est
possible en génotypant les animaux
avec information phénotypique, sou-
vent disponibles en grand nombre, et
la précision des index est élevée pour
les males comme pour les femelles. De
méme, un cout réduit permet de géno-
typer beaucoup de candidats pour n’en
retenir qu'un petit nombre, et l'inten-
sité de sélection est forte. Toutes ces
conditions favorables expliquent le
développement précoce et rapide de
la sélection génomique chez les bovins
laitiers.

Dans cet article, nous présentons
I'historique de la sélection génomique
bovine en France. Ce travail rétros-
pectif a été réalisé dans le cadre du
projet Obgeno financé par Apis-Gene
( ) et dont l'objectif était de
faire un bilan des 15 années de sélec-
tion génomique chez les bovins. Les
changements ont été trés profonds
dans tous les domaines de la sélec-
tion : fin du testage sur descendance,
constitution de grandes populations

de référence, généralisation du géno-
typage a grande échelle, extension a
un nombre croissant de populations,
évolution des objectifs de sélection
permise par les nouvelles conditions de
sélection, prise en compte de nouveaux
caractéres, gestion de la diversité et des
anomalies génétiques, changements
organisationnels. Cet article aborde ces
différents aspects.

1. Historique
de la sélection génomique

Depuis les années 1950, la sélection
bovine a évolué dans ses objectifs et
ses méthodes mais a toujours gardé
les mémes principes. En bovins laitiers,
la sélection s'est opérée principalement
sur les taureaux d'insémination artifi-
cielle évalués a l'aide d'un testage sur
descendance. Ce procédé a été efficace
mais il avait plusieurs inconvénients : sa
lenteur puisqu’un taureau n‘obtenait
son index qu'a I'age de cinq a six ans,
son colt tres élevé limitant le nombre
de taureaux mis en testage (quelques
centaines par an) puis de ceux diffusés
largement (quelques dizaines par an),
une efficacité limitée pour les carac-
téres fonctionnels peu héritables et
les caractéres observés tardivement
(donc apres I'étape de sélection), et
un décalage de pres de dix ans entre
une décision de sélection et l'impact
observé dans la population. En bovins
allaitants, la monte naturelle étant pré-
dominante, les conditions étaient un
peu différentes, mais tout aussi limi-
tantes sur l'organisation de la sélection
et sur son efficacité, en particulier pour
les caracteres maternels et fonctionnels.
L'arrivée de la génomique a donc pro-
fondément modifié la sélection bovine.

H 1.1. Les débuts
dans trois races laitieres

La sélection génomique a débuté en
France en 2009 dans trois races laitiéres :
Holstein, Montbéliarde et Normande.
Elle s'est basée initialement sur des
populations de référence de taureaux
testés sur descendance. Cette option
est particulierement efficace car un
index sur descendance précis est équi-
valent a une performance propre du
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Apis-Gene est une société anonyme simplifiée créée en 2003 par cing organismes professionnels nationaux
des filieres de ruminants (CNE, Cniel, Eliance, Interbev et Idele). Elle a pour objet d'investir dans la recherche
en génomique animale et, quand les résultats le permettent, de les valoriser. Elle a financé entre autres un
grand nombre de projets de recherche et une douzaine de theses Cifre pour le développement de la sélection

génomique et ses applications. https://apis-gene.com/

VALOGENE est une société anonyme simplifiée créée en 2009 par six entreprises de sélection bovine pour
organiser le génotypage des animaux et le calcul et la diffusion des évaluations génomiques laitiéres. Elle
réalise aussi une partie de ces mémes activités en bovins allaitants pour le compte des organismes de sélec-
tion. Elle achete les puces de génotypage pour I'ensemble du consortium Eurogenomics.

GenEval est une association créée en 2018 par Eliance et Races de France pour réaliser les évaluations
génétiques pour le compte des organismes de sélection, a partir des données de la Base nationale de données
zootechniques maintenue au CT1G (INRAE). Depuis cette date et la mise en place du Reéglement zootechnique
européen, elle remplace INRAE qui réalisait cette mission auparavant. https://geneval fr/

UMT eBIS est une unité mixte technologique rassemblant INRAE, Idele et Eliance localisée a Jouy-en-
Josas (78) et qui a réalisé 'essentiel des travaux de recherche et développement présentés dans cet article.

https://idele.fr/umt-ebis/

taureau avec une héritabilité égale a la
précision de cet index, donc trés élevée
par rapport a I'héritabilité du caractere
mesuré sur chaque fille. Ainsi, méme
avec une population de référence de
quelques milliers de taureaux, les index
génomiques sont relativement précis
pour tous les caractéres disposant d'in-
dex sur descendance. Par ailleurs, grace
a une banque de sperme constituée
depuis 1992 a INRAE avec les entre-
prises de sélection, 'ADN de tous ces
taureaux était disponible, permettant
leur génotypage dans le cadre du projet
ANR - Apis-Gene CartoFine. La précision
étant d'emblée satisfaisante, la mise en
testage des jeunes taureaux a été stop-
pée en 2009 et les index génomiques ont
été officialisés en 2010, ouvrant la voie a
I'utilisation de la semence de jeunes tau-
reaux évalués uniquement sur informa-
tion génomique. Les séries de taureaux
mis en testage les années précédentes
ont recu leurs index sur descendance
entre 2010 et 2013 et ont permis de vali-
der I'approche et de convaincre définiti-
vement les acteurs de la sélection.

A I'échelle internationale, les grands
pays laitiers d’Europe et d’Amérique
du Nord ont profité des mémes outils
génomiques pour réaliser cette transi-
tion. Rapidement, il est apparu que le
consortium Holstein nord-américain
(USA et Canada) disposait d'une trés
grande population de référence de tau-
reaux et donc d'une précision des index

génomiques plus élevée qu'en Europe.
Dés 2009, six pays européens (France,
Allemagne, Pays-Bas, Danemark, Suede,
Finlande), précédemment concur-
rents, bientot suivis par I'Espagne et la
Pologne, ont décidé de partager leurs
populations de référence dans le cadre
d'un nouveau consortium dénommé
EuroGenomics qui marquera dura-
blement l'organisation de la sélection
en Europe. Cette action a clairement
démontré I'importance de la taille de la
population de référence pour gagner
en précision (Lund et al., 2011) tout en
partageant l'investissement entre par-
tenaires. Cette démonstration a égale-
ment creusé I'écart entre races a grands
et plus petits effectifs, écart qu'il fallait
impérativement combler pour assurer
I'avenir de toutes les races.

Les taureaux évalués en génomique,
plus jeunes que les taureaux testés sur
descendance bénéficient davantage
du progrés génétique. lls sont aussi
sélectionnés plus intensément que les
taureaux aprés testage, inévitablement
beaucoup moins nombreux, de sorte
que le haut du classement a été mono-
polisé par les jeunes taureaux. Ce constat,
visible de tous les éleveurs, a favorisé un
changement trés rapide du type d'utili-
sation des taureaux d'insémination : en
moins de trois ans, les taureaux testés
qui assuraient plus de 80 % des insémi-
nations jusqu'en 2009 ont été remplacés
par de jeunes taureaux ( ).

M 1.2. La stratégie
de massification

Les premiéres puces étaient chéres,
leur usage était donc limité aux besoins
des schémas de sélection, pour le géno-
typage des jeunes candidats males et
éventuellement leurs méres, soit envi-
ron 20 000 typages par an. Le génoty-
page a été ouvert aux éleveurs dés 2011
mais il est resté relativement limité les
premieres années, méme s'il faut men-
tionner la politique volontariste de la
race Montbéliarde. Or, a I'échelle de
la race, une extension du génotypage
de masse des femelles était indispen-
sable a moyen terme pour renouveler
la population de référence, le nombre
de nouveaux males étant insuffisant
pour le permettre. La stratégie a été
de développer un cercle vertueux, une
réduction du co(it unitaire engendrant
une hausse des volumes, elle-méme
entrainant une baisse du colt. Pour
cela, le génotypage a été proposé aux
éleveurs pour la sélection intratrou-
peau a partir d'index précis pour tous
les caracteres. Les éleveurs ont donc
financé les génotypages pour optimi-
ser leur sélection et leur conduite de
troupeau, et les animaux génotypés
puis phénotypés ont ensuite contribué
a accroitre et renouveler la population
de référence. Ceci est une spécificité de
l'espece bovine car dans la trés grande
majorité des autres espéces animales et
végétales, la constitution et le renouvel-
lement de la population de référence
constituent un coGt pour le programme
de sélection. Elle explique aussi le grand
nombre de génotypages réalisés et son
accroissement constant. Le scénario le
plus profitable pour I'éleveur consiste
a combiner le génotypage avec I'utili-
sation de semence sexée de race pure
et du croisement industriel. Dans ce
scénario, les meilleures femelles sont
sélectionnées sur la base de leurs index
génomiques et inséminées avec de la
semence sexée pour couvrir le besoin
de renouvellement. Les autres femelles
peuvent alors étre inséminées par un
taureau de race a viande afin de maxi-
miser le revenu viande (Bérodier et al.,
2019, 2021 ; Boichard et al., 2024).

Loutil de base pour diminuer les

colits a été la puce « basse densité » dite
LD, avec initialement 7 000 marqueurs
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Evolution relative (%) des inséminations selon le type de taureaux dans (Boichard et al., 2012b) et jusqu’a 20 000
trois races laitiéres aprés la mise en ceuvre de la sélection génomique. dans ses versions successives. Elle n'a
pu étre utilisable qu'avec le développe-
Montbéliarde ment de I'imputation, c'est-a-dire une
procédure statistique permettant de
reconstituer l'information manquante
des marqueurs de la puce de référence,
avec une haute précision et un temps
de calcul limité. Diffusée a partir de
2012 et nettement moins chére, la puce
LD a réalisé l'essentiel du volume de
génotypage jusqu'en 2019 et a pu faire
décoller le nombre d'animaux génoty-
pés. A noter que pour une imputation
trés précise, tous les taureaux mis en
marché étaient re-génotypés avec la
puce 50 k.
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o que des indicateurs d'originalité géné-
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sant de la licence du procédé de pré-

Holstein diction génomique pour vendre les

b index génomiques.Valogene comman-
90 | dait les puces a lllumina, organisait le

travail de génotypage avec les labora-
toires, transmettait les génotypages
a INRAE, récupérait les index géno-
miques calculés en retour et les distri-
buait a ses clients. A partir de 2019, les
volumes, négociés par Valogene pour
le consortium EuroGenomics, sont
devenus suffisants pour revenir a une
puce moyenne densité dite EuroGMD
sans surcout. Parmi les 3,2 millions de
génotypes disponibles dans la base
de données nationale SIGENO fin
2025, 26 % ont été obtenus a partir
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—— Seconde utilisation de taureaux avec évaluation génomique petite fraction (0,3 %) de puces a haute
—— Semence importée densité HD. La montre l'aug-
mentation annuelle du nombre de
Source : Idele (2016). génotypages dans la base SIGENO.
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Evolution du nombre de génotypages ajoutés chaque année dans la base
SIGENO. (a) Montbéliarde, Normande, Holstein, Brune ; (b) Abondance, Jersiaise,
Tarentaise, Simmental, Vosgienne ; (c) Aubrac, Limousine, Charolaise, Parthenaise,

Blonde d’Aquitaine.
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Source : Idele (2016).

H 1.3. L'extension
aux autres races

La stratégie des races laitieres a grand
effectif, basée initialement sur les tau-
reaux testés, n'était pas généralisable

aux autres races faute d'effectifs suffi-
sants. Différentes stratégies ont été utili-
sées pour constituer les populations de
référence adaptées. La race Pie Rouge
des Plaines, proche génétiquement de
la Holstein, a bénéficié d’'une évaluation

commune aux deux races. Néanmoins,
cet exemple est malheureusement le
seul cas d'évaluation conjointe entre
races, malgré les efforts massifs consa-
crés a ce sujet dans le cadre du projet
ANR - Apis-Gene Gembal (Hozé et al.,
2014). En effet, en dépit de I'utilisation
de puces HD, les informations d'une
race n'amélioraient pas les prédictions
dans une autre race. Cela signifie que
les variants causaux ne sont pas (ou pas
intégralement) conservés d’'une race a
I'autre ou, plus vraisemblablement, que
leur association avec les marqueurs
utilisés n'est pas conservée entre races.
Une seconde stratégie a consisté a
partager des populations de référence
entre pays pour une méme race. Cette
option, mise en place dés 2009 en race
Holstein dans le cadre du consortium
Eurogenomics, s'est révélée trés efficace
pour la race Brune qui bénéficie d'une
grande population de référence de
taureaux dans le cadre du consortium
Intergenomics depuis 2013. Nettement
plus tardivement, une approche simi-
laire mais bilatérale a été mise en place
en race Simmental en 2019 avec I'Alle-
magne, tandis que la race Jersiaise a
choisi de rejoindre I'évaluation danoise
en 2021. Pour les races laitiéres pré-
sentes quasi exclusivement en France
comme |’Abondance, la Tarentaise ou
la Vosgienne, des populations de réfé-
rence mixtes composées de I'ensemble
des taureaux d'insémination mais sur-
tout de plusieurs milliers de femelles
ont été construites en 2016, avec un
effort de génotypage substantiel com-
paré aux effectifs de ces races. La pré-
cision obtenue est bien sdr plus basse
que dans les races a grands effectifs,
mais suffisante pour disposer d'index
utilisables et éviter, pour les taureaux,
le recours au testage sur descendance.

Depuis 2016 également, les races
Montbéliarde et Normande ont inté-
gré les vaches génotypées avec per-
formances dans leurs populations de
référence. Ceci a permis un gain trés
sensible de précision, car leurs popula-
tions de males d’lA (environ 3 000 ani-
maux) étaient limitées et vieillissantes.
Trés rapidement, les femelles en grand
nombre ont apporté plus de précision
que les males. En Holstein, le contexte
était un peu différent car la population
de référence de taureaux était déja trés
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conséquente (35 000), constituée des
taureaux frangais mais aussi européens
grace aux échanges. Les génotypes
sont échangés au niveau du consor-
tium Eurogenomics, et les phéno-
types des taureaux étrangers ont été
déduits des index calculés par Interbull
(Schaeffer, 1994). Les vaches n‘ont été
intégrées dans la population de réfé-
rence Holstein que plus tardivement
avec l'utilisation de la méthodologie
du Single Step* (voir section 2.3).

Dans les races allaitantes, des pre-
miéres initiatives privées ont vu le
jour en races Limousine (IngenomiX)
et Charolaise (Génes Diffusion) pour
la diffusion de premiers indicateurs
génomiques s'inspirant de la réussite
du modéle laitier. En parallele, le pro-
jet Gembal d'évaluation multiraciale
combinant les populations de réfé-
rence des différentes races, n'a pas
atteint les objectifs de précision suf-
fisante. En conséquence, en 2015 des
évaluations intrarace ont été mises en
ceuvre, se basant sur des populations
de référence combinant différents types
d'animaux, males d’lA et de monte
naturelle, vaches, et jeunes bovins.
Du fait de I'héritabilité et d'une infor-
mation disponible variables, les pré-
cisions des valeurs génomiques sont
assez différentes entre caractéres. Ainsi,
tous les animaux males et femelles ont
une information précoce de poids de
naissance, les données de croissance
présevrage et de développement sont
également trés nombreuses. Les infor-
mations maternelles (facilité de vélage,
allaitement...), limitées aux femelles
reproductrices et plus tardives, sont
beaucoup moins compleétes. La préci-
sion des index maternels est plus faible
que pour les caractéres directs mais
reste suffisante pour une sélection

précoce, alors que les index maternels
polygéniques étaient trop tardifs pour
une sélection majoritairement réalisée
sur les caractéres directs.

Dans toutes les races, laméthodologie
utilisée au cours des premieres années
était une évaluation génomique en deux
étapes, la premiére étant une évaluation
sur pedigree (comme auparavant) de
tous les animaux et la seconde une éva-
luation génomique des seuls animaux
génotypés. La seconde étape, géno-
mique, ne pouvait fonctionner qu'avec
une population de référence de taille suf-
fisante. Cette taille minimale constituait
un obstacle difficile a surmonter dans
certaines races, en particulier les autres
races allaitantes qui n'ont pas pu adopter
la sélection génomique en méme temps.
Cette difficulté a été supprimée par I'uti-
lisation d'une évaluation génomique en
une seule étape ou « Single Step » (voir
section 2.3). Dans cette approche, toutes
les données sont analysées simultané-
ment, que les animaux soient génotypés
ou non. En conséquence, tous les génoty-
pages sont utilisés, sans nombre minimal.
Bien s(r, la précision est faible initiale-
ment mais elle augmente progressive-
ment avec le nombre de génotypages
ajoutés. Aujourd'hui, avec le Single Step,
toutes les races francaises sont entrées
dans l'ére de la génomique, méme si cer-
taines n'en sont qu'a leur début.

m 1.4. Evolution
des objectifs de sélection

Principalement par la diminution de
I'intervalle de génération, mais aussi par
une précision élevée et une forte inten-
sité de sélection, la sélection géno-
mique apporte un progrés génétique
potentiel au moins doublé par rapport
ala sélection généalogique. Par ailleurs,

la précision est identique entre males et
femelles et plus homogéne entre carac-
téres qu'auparavant, permettant enfin
une sélection efficace sur les carac-
téres fonctionnels comme la fertilité
et la santé de la mamelle, alors que la
sélection antérieure, par manque d'ef-
ficacité sur ces caractéres fonctionnels,
avaitinduit leur dégradation. Tout cecia
rapidement conduit a redéfinir l'objectif
de sélection vers un meilleur équilibre
entre caractéres, tout en conservant le
méme progres génétique sur la produc-
tion laitiére. Ainsi, a partir de 2012, les
organismes de sélection ont redéfini
leurs index de synthése pour donner un
poids élevé a la fertilité et a la résistance
aux mammites et réduire le poids de la
production laitiére, tout en maintenant
le poids sur la morphologie, en particu-
lier de la mamelle. La montre
I'évolution de Iindex de synthése en
race Holstein entre 2001 et 2024.

L'intervalle de génération étant
raccourci, le temps nécessaire pour
observer les résultats de la sélection
est moins long. Cette plus grande flexi-
bilité autorise aussi une remise a jour
plus réguliére de I'index de synthése,
en particulier pour inclure un nombre
croissant de caracteres.

H 1.5. Augmentation
du nombre de caractéeres
évalués

En sélection génomique, un caractére
devient sélectionnable des lors qu'une
population de référence de taille suffi-
sante peut étre constituée. Ce constat a
encouragé les sélectionneurs a augmen-
ter sensiblement le nombre de caractéres
évalués, en particulier les caractéres fonc-
tionnels (dont la santé), la qualité des pro-
duits et tout récemment les émissions de

Poids des différents groupes de caractéres dans l'index de synthése en race Holstein.
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y
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o

Source : PrimHolstein France.
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méthane. Les femelles étant génotypées
en masse, la question était d'obtenir des
phénotypes en nombre suffisant pour
ces femelles. A noter qu'en général, on
cherche a maximiser le nombre de carac-
téres phénotypés par animal pour ren-
tabiliser le génotypage, mais le grand
nombre de génotypages disponibles
dans les grandes races permet souvent
de s'abstraire de cette contrainte. Pour
une large gamme de caractéres, la taille
minimum souhaitable de la population
de référence est de quelques dizaines
de milliers d’animaux, ce qui correspond
a environ 10 000 nouveaux animaux
par an. Plusieurs approches ont été uti-
lisées, plus ou moins colteuses pour
atteindre, voire largement dépasser, cette
recommandation.

Une stratégie tres efficace est I'utilisa-
tion de bases de données déja existantes
et créées a des fins non génétiques, une
fois les conditions d’accés négociées
avec leurs propriétaires. Nous en citons
quelques exemples. La base Normabev
apporte l'information des données de
carcasse de I'ensemble des bovins abat-
tus en France (Croué & Ducrocq, 2017).
Les données d'identification bovine
apportent l'information des mortalités,
en particulier dans le jeune age (Chapard
etal, 2026). Les données des sérologies
réalisées dans le cadre des plans de mai-
trise de la maladie dans les élevages
atteints apportent les phénotypes pour
caractériser la résistance a la paratuber-
culose (Sanchez et al., 2022a). Les don-
nées des carnets sanitaires des éleveurs
apportent I'information sur des troubles
trés divers comme les métrites, les réten-
tions placentaires, les fievres vitulaires ou
les retournements de caillette (Leclerc
etal., 2022).Toutes ces données donnent
lieu a des évaluations génomiques, exis-
tantes ou en cours de mise en ceuvre.
D’autres caractéristiques peuvent étre
dérivées d'informations déja existantes
dans les bases de données comme la
persistance laitiére a partir des controles
laitiers, la précocité de développement a
partir des pesées successives, ou la préco-
cité sexuelle a partir de I'age au premier
vélage ou a la premiére insémination.

Une autre source d'information trés
riche est la spectrométrie moyen infra-
rouge (MIR) du lait. Si le grand projet
ANR - Apis-Gene PhenoFinLait n'a pas
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débouché sur des valorisations pra-
tiques en sélection malgré des résul-
tats techniques trés probants sur la
prédiction des acides gras et des pro-
téines individuels, il a été a l'origine du
stockage systématique des spectres,
aujourd’hui utilisables a d'autres fins.
Une sortie majeure du projet euro-
péen Optimir est la standardisation
des spectres entre spectrometres et
dans le temps (Grelet etal., 2015), ce
qui rend leur utilisation beaucoup plus
aisée lorsqu’une nouvelle équation de
prédiction est disponible. Au-dela des
composants usuels comme les taux
butyreux et protéique, des équations
de prédiction ont été développées pour
la teneur en corps cétoniques dans le
sang (prédicteurs de cétose), pour les
aptitudes fromagéres du lait (Sanchez
etal., 2022b) ou pour les émissions de
méthane (Fresco et al., 2024), autant de
caractéres faisant maintenant l'objet
d’'une évaluation génomique. Le poten-
tiel est encore vaste et divers caractéres
peuvent étre prédits avec une bonne
précision, comme la lipolyse ou les
minéraux, par exemple.

Les troubles des pieds et des sabots
sont la deuxiéme pathologie la plus
responsable de réformes involontaires
chez les bovins laitiers. Le phénotypage
est réalisé par les pareurs qui soignent
réguliérement les sabots des vaches. Les
observations sont standardisées selon
une table homogéne définie a I'échelle
européenne, permettant de noter
jusqu'a 14 troubles différents d'origine
infectieuse ou mécanique. Les volumes
réalisés permettent de constituer des
populations de référence dans les trois
grandes races laitieres et des évaluations
génomiques nationales sont disponibles
depuis 2023 (Croué et al., 2019). Lindex
de syntheése intégre ces caractéres
depuis 2024 en race Holstein.

2. Grandes évolutions
techniques et
méthodologiques

M 2.1. L'évolution des outils
de génotypage

La premiére puce développée conte-
nait environ 54 000 variants géné-
tiques couvrant tout le génome. Elle

était générique, avait un contenu fixe
et connu, et était disponible commer-
cialement a tout acheteur. Plusieurs
évolutions ont permis de réduire les
colts : d'une part la création d'une
puce générique a plus faible densité
(7 000 marqueurs trés variables et
réguliérement répartis choisis parmi les
54 000), puis 'augmentation du nombre
d'individus analysés simultanément par
lame. En paralléle des puces génériques,
des puces personnalisées (« customi-
sées ») ont été proposées sous réserve
de volumes suffisants. Ainsi la puce LD
a pu étre complétée par des marqueurs
choisis par l'utilisateur (EuroG10k),
et il en a été de méme pour la puce
EuroGMD. Grace au volume acheté, la
mise a jour pouvait étre annuelle, ce
qui a permis d'intégrer des variants
issus des avancées de la recherche. Les
variants ajoutés sur la puce peuvent
étre des marqueurs sans signification
biologique ou des variants candidats
causaux. De trés nombreux travaux de
recherche ont débouché sur l'identifica-
tion de variants candidats responsables
de la variabilité des caractéres qui ont
été ajoutés a la puce de génotypage:
variants détectés par analyse d'associa-
tion, ou responsables d’anomalies, ou
disposant d’'une annotation fonction-
nelle forte (Boichard etal., 2018). Ces
variants peuvent améliorer la précision
des évaluations ou sont utilisables indi-
viduellement, comme les variants res-
ponsables d’anomalies.

Au final, les typages de prés de
50 versions de puces sont présents
dans la base de données SIGENO. Deux
fabricants proposent des puces de
génotypage, mais la France comme
EuroGenomics ont travaillé jusqu'a pré-
sent avec des puces Illumina. Des pro-
gres sont encore attendus sur le nombre
de variants, le nombre d’individus
génotypés simultanément par lame, et
en termes de simplification des proces-
sus de laboratoire. Dans un futur encore
indéfini, il est probable que le génoty-
page soit réalisé par séquencage d’ADN
plutét que par puce (ce qui est déja le
cas dans certaines espéces, en particu-
lier quand les puces n'‘existent pas ou
sont chéres), mais ce changement de
rupture n'est pas encore programmé
chez les bovins, les puces donnant
toute satisfaction techniquement en

INRAE Productions Animales, 2026, numéro 2



10/ DIDIER BOICHARD et al.

termes de fiabilité et de simplicité, tout
en étant bon marché compte tenu des
grands volumes.

H 2.2. Un outil
de standardisation,
l'imputation

La diversité des puces est un incon-
vénient qu'il faut corriger dans le pro-
cessus de traitement des données. Pour
cela, on applique une procédure d'im-
putation qui consiste a inférer les géno-
types manquants a partir des variants
proches connus. En effet, les variants
proches sur un segment chromoso-
mique donné ne sont pas indépendants
entre eux et leur DL tend a constituer
des haplotypes (ou séries alléliques de
marqueurs proches) conservés qui per-
mettent d'estimer les génotypes man-
quants en s‘appuyant sur des individus
avec information compléte. Les logiciels
utilisés en génétique humaine, trés en
avance dans le domaine, n‘étaient pas
adaptés a la structure de familles des
populations bovines ni au volume
important a traiter en routine dans
un temps court. D'importants travaux
de recherche ont donc été conduits
jusqu'en 2015 pour améliorer les pro-
cédures d'imputation tant en vitesse
gu'en précision (Phocas, 2022). Depuis
cette date, le systéme francais utilise le
logiciel FImpute (Sargolzaei et al., 2014).

W 2.3. Les méthodes
d'évaluation génomique

Les méthodes adoptées ont beau-
coup évolué au cours des 15 derniéres
années, tant en termes théoriques que
pratiques. La méthode utilisée initiale-
ment combinait a la fois l'information
de QTL (quantitative trait locus, ou petite
région du génome identifiée comme
affectant un caractére) connus et de SNP
individuels couvrant tout le génome
(Boichard et al., 2012a). Cette approche,
attractive en théorie mais relativement
complexe a mettre en ceuvre car dépen-
dante de la population et du caractére,
a été abandonnée progressivement
a partir de 2016 pour les nouveaux
caracteres et définitivement en 2022.
A partir de 2015, les performances des
vaches ont été prises en compte direc-
tement (et pas seulement au travers de
leur pére), ce qui s'est traduit par une
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augmentation considérable de la quan-
tité de données analysées. Un effort
continu a été consenti pour adapter les
logiciels aux évolutions de méthodes
et aux changements d'échelle de I'acti-
vité. Nous avons intégré des approches
pour prendre en compte l'information
étrangére, un point crucial pour tirer
profit des échanges Eurogenomics et
Intergenomics. Cette intégration repose
sur une étape de définition d’'un phé-
notype par dérégression des index
Interbull, associé a un poids représen-
tant sa précision, puis l'intégration de
ce phénotype dans I'évaluation, avec
un modeéle spécifique puisque ce phé-
notype ne dépend pas des effets du
modeéle des performances francaises.

Jusqu'en 2022, I'évaluation était en
deux étapes. Ce pipeline a été remplacé
par une évaluation en une seule étape,
dite « Single Step »*, proposée dés 2010
par Aguilar etal. (2010). Le Single Step
correspond a |'état de I'art actuel. Pour
cela, le logiciel spécifique HSSGBLUP a
été développé par INRAE, adapté a de
trés grandes populations génotypées et
phénotypées (Tribout et al., 2020).

Enfin, comme mentionné précédem-
ment, a partir de 2013, les traitements
hebdomadaires ont été proposés en
complément des indexations officielles
réalisées trois fois par an, permettant
aux clients de disposer d'évaluations
trés précoces juste aprés le génotypage,
ainsi que d'informations complémen-
taires comme le contréle de filiation et
le statut pour diverses anomalies.

W 2.4. Les autres
informations apportées
par la sélection génomique

Le génotypage a grande échelle per-
met de créer de nouvelles applications.
Ainsi, quand un ou les deux parents
d’un animal génotypé le sont aussi, on
peut valider les parentés déclarées. Le
principe est simple : les parents sont
compatibles si, pour chaque marqueur
analysé, ils ont pu transmettre un alléle
a leur produit. Ainsi, par exemple, si les
deux parents sont A-A et le produit A-B,
aucun parent n‘a pu transmettre B etau
moins un des deux parents est incom-
patible. Avec un nombre suffisant de
marqueurs (200 SNP bi-alléliques requis

par ICAR, 500 dans la chaine d'analyse
francaise), ce test est trés précis et un
faux parent est détecté incompatible
avec une puissance proche de 1. En
cas d'incompatibilité, les vrais parents
peuvent étre recherchés dans la base
de données et on parle d’assignation de
parenté. Avec 500 SNP, les vrais parents
sont facilement retrouvés et la probabi-
lité de détecter un parentincorrect mais
cependant compatible est trés faible.

On peut également vérifier le sexe de
I'animal, ce qui est un controle qualité
tres utile. Les males n‘ont qu’un chro-
mosome X et n‘ont donc qu'un seul
allele pour les marqueurs de ce chromo-
some, si on exclut la région pseudo-au-
tosomale, et ils ont un chromosome Y
et donc un alléle pour les marqueurs
du Y. A l'inverse les femelles, ont plu-
sieurs marqueurs a l'état hétérozygote
sur le X (sauf consanguinité extréme),
et n'ont pas de signal sur les marqueurs
du Y. Ce test fonctionne dans la trés
grande majorité des cas. Compte tenu
du grand nombre d’analyses réalisées,
on trouve cependant des exceptions
qui correspondent a des anomalies
des chromosomes sexuels, de type X0
(un seul chromosome X et pas de Y, un
cas pour 2 600 femelles déclarées), ou
XXY (deux chromosomes X et un 'Y, un
cas pour 1 130 males déclarés). Le sys-
téme détecte également les femelles
avec un jumeau male, présentant un
risque de free-martinisme (un cas pour
1 000 femelles déclarées). Ces animaux
sont généralement stériles et le proprié-
taire estinformé de ce diagnostic. Enfin,
grace a un test spécifique du géne SRY,
responsable de la détermination du
sexe male chez les mammiféres, on
détecte quelques cas rares d’animaux
de génotype XY, mais phénotypique-
ment femelle, du fait d’'une délétion
totale de SRY (un animal sur 20 000,
plusieurs observations dans trois races).

La puce permet de tester les variants
causaux de génes d'intérét ou d'ano-
malies. Ainsi, chaque fois qu'une muta-
tion nouvelle est découverte, elle est
ajoutée sur la puce de sorte que les
populations des différentes races sont
ensuite génotypées a grande échelle
pour ce variant. Cette information est
essentielle a la fois en sélection pour
réduire ou augmenter la fréquence des



variants ciblés, mais aussi pour orien-
ter les accouplements et éviter la nais-
sance de produits atteints d'anomalies.
Un bilan sera présenté en section 3.5.
A noter qu'aucun brevet nest pris sur
les tests d’'anomalies mises en évidence
en France qui sont rendues publiques
au fur et a mesure des publications
scientifiques, mais une petite rede-
vance est percue sur l'utilisation de la
puce de génotypage pour assurer un
modéle économique aux recherches
correspondantes. Lorsque I'anomalie
est localisée mais que le variant causal
n'est pas encore caractérisé avec certi-
tude, un test sur haplotype est fourni,
en tirant profit des génotypes phasés.
Le variant causal étant issu d'un éve-
nement de mutation unique et localisé
sur un chromosome particulier trans-
mis entre générations, il est entouré de
marqueurs dont la série allélique (ou
haplotype) définit une association forte
et permet de réaliser un diagnostic. Ce
test comporte un petit taux d'erreur et
doit étre utilisé avec précaution par le
client, mais sa précision est connue et
généralement suffisante pour prendre
des décisions de sélection, tant que le
variant causal n'est pas encore connu et
son test diffusé.

Les génotypages permettent aussi
de caractériser l'originalité génétique
d’un individu. Ainsi, s'il porte surtout
des alléles fréquents, son originalité
sera faible. On peut ainsi calculer une
distance entre I'animal et le reste de la
population. Cette distance est d’autant
plusforte que I'animal est peu apparenté
avec la population. Pour les males, trois
critéres dénommés ORI sont calculés
en routine, définis selon la population
de comparaison : I'ensemble des males
utilisés lors des années précédentes, les
autres candidats males contemporains,
et 'ensemble des femelles susceptibles
d'étre accouplées avec ce male.

Les génotypages permettent éga-
lement d'estimer tres précisément les
coefficients d’apparentement entre
individus ou le coefficient de consan-
guinité d'un individu. Le coefficient
d'apparentement génomique est trés
utile pour optimiser les plans d'ac-
couplements (Bérodier et al., 2021). Le
coefficient de consanguinité est estimé
par la proportion du génome couverte
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par des « Run of Homozygosity »* (ROH)
(Purfield etal., 2012 ; Curik et al., 2014).
Ces critéres ne sont pas fournis en rou-
tine mais uniquement sur demande.

Une autre application est utilisée en
sélection. La probabilité de procréer un
candidat élite (au-dela d’un certain seuil
d'index) dépend d’une part de la valeur
des parents, d’autre part de la variabi-
lité des descendants des parents. Cette
variabilité intra-parent est dite variance
gamétique*, celle intra-couple de
parents variance d’aléa de méiose*. On
peut estimer les variances gamétiques
ou d’aléa de méiose soit par simula-
tion de descendants, soit de facon
déterministe, a partir des effets de SNP
estimés dans I'évaluation génomique
et des génotypes phasés des parents.
Dans un programme de sélection, cette
information est utile pour maximiser la
probabilité d'obtenir un produit élite,
ou pour estimer une corrélation entre
caractéres intrafamille. Les entreprises
de sélection ont accés a cette applica-
tion sur demande auprés de GenEval
( ). Si cette application est
particulierement appréciée des sélec-
tionneurs, son impact sur le progrés
génétique reste encore discuté (Elsen
etal., 2025). Par contre, les études de
Hozé et al. (2022) montrent que cette
variabilité est insuffisante pour modifier
significativement la variabilité phénoty-
pique d’un troupeau.

3. Bilan de 15 années
de sélection génomique

W 3.1. Pratique
de génotypage

Depuis l'ouverture du génotypage
aux éleveurs en 2011, le nombre de
femelles laitieres génotypées n'a cessé
de croitre pour atteindre plus de 93 %
des analyses actuellement. Elles sont
principalement génotypées avant
I'dge d'un an, et plus de la moitié l'est
avant trois mois. Aprés une période
de génotypage sélectif intratroupeau,
les pratiques ont évolué et, chez les
éleveurs utilisant cette technique, la
grande majorité des génisses est géno-
typée. Le taux de pénétration actuel du
génotypage est d'environ 40 % chezles
génisses des élevages en contréle de

performances. Les males candidats sont
génotypés par les entreprises de sélec-
tion en grande majorité avant 'age d'un
mois et sont sélectionnés a ce stade trés
précoce.

Certaines entreprises de sélection
préférent limiter le nombre de nais-
sances de males. Le tri sur génotypage
n'est plus réalisé apres la naissance mais
sur I'embryon au stade de huit jours.
Une biopsie de 5 a 10 cellules est préle-
vée sur I'embryon, son ADN est ampli-
fié et le génotypage est réalisé comme
pour les autres échantillons. Mémessi la
qualité des résultats est un peu moins
bonne, elle est largement suffisante
pour déterminer le sexe et estimer la
valeur génomique lors des traitements
hebdomadaires. Parmi les embryons
préalablement congelés, ceux sélec-
tionnés sur la base de cette information
sont remis en place chez des receveuses.
Compte tenu du taux de réussite et du
sex-ratio, il faut produire et génotyper
environ cinqg fois plus d'embryons de
bonne qualité que de males aprés la
naissance pour un méme taux de sélec-
tion, le procédé est donc assez coliteux.
Le choix de cette technique dépend des
conditions propres a chaque entre-
prise. Il est privilégié lorsque l'accés
aux meéres porteuses est restreint ou
co(iteux ou lorsque l'entreprise ne sou-
haite procréer que les males élites dont
elle a besoin. Le nombre maximal d'em-
bryons génotypés a atteint 2 000 en
2019 et a représenté de l'ordre de 4 %
de l'approvisionnement en taureaux
d'insémination. Depuis cette date, ce
nombre tend a baisser.

La filiére bovine allaitante a énormé-
ment profité de la baisse du colt de la
puce du fait de l'utilisation massive en
races laitiéres. Les effectifs génotypés
sont beaucoup plus faibles qu'en lai-
tier, reflétant un démarrage plus tardif
en 2015, un pourcentage plus bas de
la population au controle de perfor-
mances et méme a l'état civil (c’est-
a-dire avec certification des parentés),
mais aussi une pénétration de la tech-
nique encore assez faible intratroupeau.
Aujourd’hui, I'utilisation du génotypage
est courante chez les candidats males
dans les schémas de sélection, que ce
soit pour les taureaux d’'insémination
ou les stations de reproducteurs jeunes.

INRAE Productions Animales, 2026, numéro 2
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Le génotypage des femelles est moins
répandu, méme si certains éleveurs
sélectionneurs les génotypent pour
réaliser un tri précoce et une optimi-
sation des accouplements sur la base
d'index plus précis (en particulier
concernant les aptitudes au vélage et
a l'allaitement). Les nombres de males
et de femelles génotypés sont a peu
prés équivalents. Le génotypage est
plus tardif qu'en laitier du fait de I'allai-
tement, en moyenne a un an d'age, un
peu plus précoce chez les males que
chez les femelles. Dans les races a plus
petit effectif, le génotypage sur puce
est désormais utilisé pour confirmer les
filiations selon les régles du Herd-Book
avec un cout assez similaire a 'ancienne
méthode basée sur un nombre réduit
de marqueurs. Ces typages contribuent
a construire les premiéeres populations
de référence qui sont intégrées dans
I'évaluation « Single Step ».

Ces résultats montrent clairement
une différence de stratégie entre les
bovins laitiers et allaitants. En effet,
alors que les animaux laitiers sont
génotypés en masse et de plus en plus
jeunes et que les femelles constituent
90 % des analyses, les professionnels de
la filiére allaitante génotypent globale-
ment moins, autant de femelles que de
males et autour d’un an d’age. Dans les
deuxfiliéres, le testage sur descendance
a disparu et la sélection des males d'in-
sémination est intense (1/50 environ)
et trés précoce. En conséquence, l'in-
tervalle de génération sur les voies
pére-fils et pere-fille a fortement dimi-
nué en laitier. En allaitant, la tendance
est moins nette du fait de la monte
naturelle majoritaire et de l'intervalle
qui était déja assez court. En laitier, les
méres a taureaux sont de plus en plus
jeunes, triées précocement et trés for-
tement sur la base d'index précis. Dans
les deux filieres, l'intervalle sur la voie
mére-fille a peu évolué.

B 3.2. Description
des populations de référence

La précision des index dépend de
la population de référence. Mais le CD
dans la population de référence nest
pas un indicateur suffisant, car les sélec-
tionneurs sont surtout intéressés par les
candidats a la sélection, généralement
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jeunes et sans performance. Leur CD
génomique n'est pas aussi élevé que
celui des animaux de la population
de référence, en raison d’une perte
d'information entre générations liée
au fait que les marqueurs utilisés ne
sont pas les variants causaux (Boichard
etal., 2025). Cette perte, dite érosion,
est d'autant plus importante que les
candidats sont éloignés de la popula-
tion de référence, en nombre de géné-
rations, et donc moins apparentés avec
elle. Méme pour des candidats dont les
parents font partie de la population de
référence, la perte de CD est fréquem-
ment de l'ordre de 20 %, ce qui doit &tre
pris en compte dans la constitution de
la population de référence.

Les chercheurs sont fréquemment
interpellés sur la quantification du
besoin de renouvellement de la popu-
lation de référence. Le vieillissement de
la population de référence par rapport
aux candidats se traduit par une baisse
de CD liée a I'érosion. Pour maintenir le
CD a son niveau initial CD, il faut donc
rajouter de nouveaux animaux plus
récents dans la population de référence
pour la garder aussi proche que pos-
sible des candidats. Leffectif nécessaire
peut étre estimé comme suit. Les CD ne
s'ajoutent pas mais on a la relation sui-
vante (Colleau & Poutous 1973 ; Harris
& Johnson, 1998) :

(Deyogs T Doy =2 Dy D

(D. = erodé nouv erodé ~“"nouv

‘ 1—, ..

erodé ™~ nouv
Connaissant CD, le CD initial a restau-
rer, et CD,,., le CD érodé aprés une
génération, on en déduit le CD,_,, que
doit apporter la population ajoutée. La
formule [1] donnée dans I’ ,
une fois inversée, permet de déduire
l'effectif N, a rajouter. Ce besoin de
jouvence pour maintenir la précision
de 'évaluation génomique correspond
fréquemment a 20 % de la taille de la
population de référence par généra-
tion. Il induit un codt fixe qui s'ajoute
a celui de sa constitution initiale. S'il est
en général facilement assumé dans les
grandes populations, il rajoute une dif-
ficulté dans les populations plus petites.

Aux débuts de la sélection géno-
mique, les taureaux testés sur des-
cendance ont été privilégiés, car ils
apportaient le maximum d'information

pour un colt de génotypage minimal.
Parce que toutes les races n‘avaient pas
un grand nombre de taureaux d'insé-
mination, ainsi que pour renouveler les
populations de référence ou en créer
pour des caractéres nouveaux sans
historique de données, un nombre
croissant d’autres animaux, essentielle-
ment des animaux avec performances
propres, ont été génotypés. Il faut éga-
lement noter qu’une partie des jeunes
candidats génotypés réalisent ensuite
des performances et intégrent donc la
population de référence, ce qui permet
de l'accroitre et de la renouveler a colt
modéré.

Le présente les effectifs
par race et pour certains caractéres. On
peut en résumer l'information comme
suit :

i) sans surprise, les populations les
plus importantes correspondent aux
races laitiéres Holstein, Montbéliarde
et Normande, mais aussi Brune grace
aux échanges Intergenomics ;

ii) en races laitieres, les effectifs sont
les plus élevés pour les caractéres « his-
toriques » disponibles de longue date
dans les bases de données; ils sont
généralement plus faibles pour les
caractéres de morphologie quand ils ne
sont collectés que sur une partie de la
population ;ils sont les plus faibles pour
les caractéres nouvellement évalués et
pour lesquels il n'y a pas d'historique
profond de collecte de phénotypes
(cas des pathologies des pattes par
exemple) ;

iii) en races allaitantes, les effectifs
pour les caracteres directs sont les plus
élevés, et ce d'autant plus que le carac-
tére est précoce, il est ainsi maximum
pour le poids a la naissance ; il est net-
tement plus réduit pour les caractéres
maternels car seules les méres avec des
produits mesurés (ou les péres de ces
méres) contribuent a la population de
référence, ce qui constitue une limita-
tion importante.

m 3.3. Evolution du progres
génétique

En races laitiéres, grace a une effica-
cité tres élevée de la sélection géno-
mique et un rééquilibrage de l'effort de
sélection entre les différents caractéres,
on observe en général un progrés sur
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Tailles des populations de référence fin 2025 dans les différentes races selon le caracteére.

Nombre d’individus typés

Nombre de péres typés

Race Caractére avec performances avec > 20 produits non typés
avec performances

Production laitiere/cellules du lait/fertilité 16 326 a 16 645 560 a 595
Abondance

Morphologie 13 698 492

Production laitiere/cellules du lait/fertilité 14 182 a 14 551 547 a 566 + 7 426 a 7 839 IGx*
Brune

Morphologie 9 891 421 + 7 474 1Gx

Production laitiére/cellules du lait/fertilité 8290a8435 456 a 468
Tarine

Morphologie 7 559 359

Production laitiére/cellules du lait/fertilité 814528 334 579a613
Simmental

Morphologie 6 274 485

Production laitiere/cellules du lait/fertilité 401 101 a 413 007 3775a 3851
Montbéliarde

Morphologie 252 172 3620

Production laitiere/cellules du lait/fertilité 129 679 a 135419 3024 a 3098

Morphologie 80 629 2925
Normande

Santé des pieds 18 027 406

Paratuberculose 6 055 263

Production laitiere/cellules du lait/fertilité 3683a3749 65a76
Vosgienne

Morphologie 2978 37

. . g R 11500 a 11 942 + 29 366

Production laitiere/cellules du lait/fertilité 796 005 a 859 382 433 071 EGx*
Holstein Morphologie 353 869 10 395 + 32 635 EGx*

Santé des pieds 77 686 1775

Paratuberculose 6178 503

Poids naissance 97 006 8 330

Poids/morphologie sevrage 87 525 a2 90 093 4927 a5 154
Charolaise

Allaitement 21750 1693

Comportement 56 812 2631

Poids naissance 43 707 8 196

Poids/morphologie sevrage 38 465 a 38 720 5972 a 6 062
Limousine

Allaitement 12 058 2253

Comportement 29 113 4105

Poids naissance 35 888 6 107
Blonde Poids/morphologie sevrage 25877 a 29 039 2939 a 3 261
d'Aquitaine | Ajjaitement 13 292 1069

Comportement 18716 2517

Deux indicateurs complémentaires : nombre d'individus génotypés avec performances propres (éventuellement répétées comme les lactations ou les

inséminations) ; nombre de peres génotypés avec des produits phénotypés.

*|Gx : Taureaux étrangers faisant l'objet déchange d'information dans le cadre d'InterGenomics en race Brune ; EGx : dans le cadre d’EuroGenomics en race Holstein.

INRAE Productions Animales, 2026, numéro 2
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Illustration de l’évolution génétique pour 13 caractéres dans la population femelle Holstein.
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tous les caracteres de l'objectif. La

présente I'évolution génétique
en race Holstein pour différents carac-
téres. Comme espéré, le progrés sur la
production reste inchangé aprés chan-
gement des objectifs de sélection a I'in-
troduction de la sélection génomique.
Par ailleurs, pour les caractéres qui
avaient subi une dégradation comme la
santé de la mamelle et |a fertilité, la ten-
dance a été clairement inversée. L'effort
sur la morphologie a été particuliére-
ment marqué, y compris sur le format
des animaux. Cette évolution favorable
de tous les caractéres est due en partie
a I'évolution des objectifs de sélection
mais surtout a une homogénéisation
des précisions des index a un niveau
élevé, y compris pour les caractéres
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peu héritables, permettant d'obtenir
des gains génétiques représentatifs
des poids des index dans l'index de
synthése. Par ailleurs, ces forts progrés
sont également rendus possibles par
I'augmentation sensible des intensités
de sélection et par la réduction nette
des intervalles de génération sur les
voies pére-fils et pére-fille.

En races allaitantes ( pour
la race Charolaise), la sélection géno-
mique est plus récente et moins intense
et les objectifs de sélection ont peu
changé. La rupture est donc moins
visible. On note une stabilité des carac-
téres de facilité de naissance et d'apti-
tude al'allaitement, et une accélération
sensible de I'aptitude au vélage et du
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développement tant musculaire que
squelettique.

W 3.4. Evolution
de la consanguinité

En sélection génomique, l'intervalle
de génération est réduit, ce qui entraine
une rotation plus rapide entre généra-
tions et donc une forte élévation de
consanguinité annuelle, en I'absence
de mesures correctrices. Ceci doit étre
compensé par des mesures spécifiques
pour la diversité, en particulier dans un
contexte de forte utilisation de I'insémi-
nation. Colleau et al. (2015) ont proposé
des scénarios de sélection apportant
un progres génétique quasi maximum
tout en maintenant I'élévation de la
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Illustration de l'évolution génétique pour sept caractéres dans la population Charolaise.
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consanguinité a son rythme antérieur,
voire en la diminuant. Ces scénarios
reposent sur un nombre suffisant de
males reproducteurs et de péres a tau-
reaux utilisés chacun durant une courte
période.

La présente les résultats d'élé-
vation de consanguinité dans les diffé-
rentes races avant et apres la mise en
place de la sélection génomique. A noter
que I'historique de génotypage ne per-
met pas de faire ce bilan dans la majorité
des races et nous présentons donc les
estimations par pedigree. Les résultats
sont contrastés entre races. En Holstein,
du fait de la compétition internationale,
I'utilisation des taureaux et surtout de
quelques peres a taureaux est particulié-
rement concentrée. Doublet et al. (2019)
ont montré une évolution forte et tres
défavorable de la hausse de consangui-
nité, qui atteint un niveau alarmant dans
cette race. Dans les races nationales, les
entreprises de sélection ont pratiqué
une politique plus favorable a la diver-
sité, avec plus de taureaux utilisés et

Année de naissance des individus

plus de péres a taureaux. Dans les races
a plus petit effectif, alors que le testage
sur descendance limitait tres fortement
le nombre de taureaux utilisés, la possi-
bilité d'utiliser plus de taureaux a amé-
lioré la situation antérieure.

En bovins allaitants, I'évolution de
consanguinité était faible avant la
génomique (Bouquet et al., 2009) et n'a
pas changé depuis. Les races allaitantes
sont des races a plus forte diversité, du
fait d’'une utilisation d’'un bien plus
grand nombre de reproducteurs prin-
cipalement en monte naturelle.

m 3.5. Evolution
des fréquences alléliques
des anomalies

Le génotypage permet d'accéder au
statut des animaux pour un nombre crois-
sant d’anomalies récessives. Toutefois,
avec toujours davantage d’anomalies
caractérisées, une élimination pure
et simple des porteurs est une solu-
tion inenvisageable car trop colteuse

économiquement et génétiquement.
La sélection est donc progressive. Si la
hausse de fréquence d’'une anomalie est
souvent due a l'utilisation importante
d'une origine génétique unique, de
méme la baisse de fréquence est obte-
nue prioritairement par la sélection de
taureaux qui transmettent l'alléle sau-
vage a l'ensemble de la population aux
générations suivantes. En pratique, on
constate une diminution plus ou moins
rapide mais généralisée des alléles délé-
teres. Ceci traduit donc une pression de
sélection effective, en particulier dans le
stade précoce du recrutement des tau-
reaux. En effet, s'il est souvent difficile et
non justifié de réformer un taureau amé-
liorateur mais porteur d'anomalie(s), choi-
sirdes non-porteurs dans sa descendance
comme futurs reproducteurs est une
solution assez peu coUteuse et trés effi-
cace.Le montre I'évolution rela-
tive de la fréquence de 23 anomalies. La
baisse annuelle relative est en moyenne
de 5,9 % de la fréquence observée en
2016. Lévolution n'est positive que pour
trois anomalies dont deux sont trés rares.

INRAE Productions Animales, 2026, numéro 2
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Evolution annuelle (en %) de la consanguinité estimée sur la base du pedigree avant et depuis la mise en ceuvre
de la sélection génomique (SG) dans les différentes races.

Blonde d’Aquitaine
Limousine

Charolaise

Vosgienne
Simmental
Tarentaise
Abondance
Brune
Normande
Montbéliarde

Prim’Holstein

B Depuis SG ® Avant SG

0,00 0,02

0,04

0,08 0,10
% de consanguinité

0,06

0,12

0,14 0,16 0,18 0,20

NB : les valeurs présélection génomique en races Brune et Tarentaise sont probablement sous-estimées, du fait d'un pedigree moins bien connu.

La baisse de la fréquence de cas est
encore plus nette. En effet, la connais-
sance du génotype induit une orienta-
tion des accouplements pour éviter les
risques de veaux homozygotes atteints.
Cette politique est complémentaire de
la précédente, car elle permet de gérer
une anomalie tant qu'elle existe dans
la population. On observe ainsi systé-
matiquement beaucoup moins de cas
que ce qu'on attendrait avec des accou-
plements aléatoires. Par exemple, pour
I'anomalie CDH (déficit en cholestérol
en race Holstein), on observe environ
huit fois moins de cas qu'attendus avec
des accouplements au hasard.

4. Activités de recherche
en lien avec la sélection
génomique

Les développements théoriques et
les données générées par la sélection
génomique ont considérablement

INRAE Productions Animales, 2026, numéro 2

renouvelé les recherches dans ce
domaine. En plus de leur réle en sélec-
tion, les populations de référence sont
des ressources exceptionnelles pour de
nombreuses études. De multiples pro-
jets relatifs a de trés nombreux carac-
téres ont visé l'identification des QTL
responsables de leur variabilité géné-
tique (Boichard et al., 2014 ; Michenet
etal, 2016 ;Ramayo-Caldasetal., 2016 ;
Sanchez etal., 2020). Au-dela de la
compréhension de l'architecture géné-
tique des caractéres, ces programmes
ont permis I'ajout de milliers de SNP
sur les puces de génotypage, amélio-
rant la précision des prédictions géno-
miques. Pour les caractéres complexes,
I'approche de choix est I'analyse d'as-
sociation a I'échelle de I'ensemble des
variants du génome (GWAS), les variants
de la séquence étant imputés a partir
de génotypages. De méme, plusieurs
dizaines d’anomalies génétiques ont
été caractérisées jusqu'aux variants cau-
saux, ces variants étant également ajou-
tés sur la puce. Plusieurs approches sont

utilisées pour caractériser les variants
causaux, du phénotype jusqu’au géno-
type a partir de cas d'anomalies obser-
vés et rapportés a I'ONAB” (Grohs et al.,
2016), mais aussi en fouillant la base de
données de génotypes, par exemple
en recherchant des déficits en haplo-
types (Fritz etal., 2013 ; Boichard &
Capitan, 2026) ou en sélectionnant des
variants sur la base de leur annotation
fonctionnelle (Michot et al., 2016). Pour
Iidentification des variants causaux
sous-jacents aux QTL ou génes a effet
majeur, l'apport des séquences de
génome complet d'un grand nombre
de bovins est essentiel, car ces variants
ne sont pas présents sur les puces d'ori-
gine (Daetwyler et al., 2014).

Les marqueurs seuls sont également
tres informatifs pour répondre a dif-
férentes questions. Les différences de
fréquences alléliques entre populations

3 www.onab.fr
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Evolution de la fréquence de 23 anomalies récessives depuis 2016.

Année Fréquence Fréquence Evolution Evolution
. de mise a | Année allélique a la allélique chez sur la p
Race Anomalie disposition | début date de mise a les animaux période relgz\zoe/ |))ar
du test disposition du test | nés en 2023 (%) | début 2023 0
ABH1 2018 2018 10,95 6,34 —4,61 -8,4
Abondance
MH1 0,08 0,09 0,01 1,8
HH1 1,34 2,36 1,02 10,9
HH3 2013* 2016 3,29 1,72 -1,57 -6,8
HH4 35 1,95 -1,55 —6,3
Holstein
HH5 2,41 1,51 -0,9 -5,3
HH6 1,23 0,48 -0,75 -10,2
2017 2017
HH7 0,67 0,21 -0,46 -11,4
MH1 6,3 5,18 -1,12 -2,5
Normande MH2 2013* 2016 5,51 2,66 -2,85 -7.4
NH2 2,86 1,89 -0,97 -4.,8
Blonde Axonopathie 0017 0017 3,74 3,28 -0,46 -2,0
d'Aquitaine Paillasson 0,26 0,34 0,08 5,1
Charolaise Ataxie 2016 10,8 4,23 -6,57 -8,7
2016
BLAD 1991* 0,16 0,04 -0,12 -10,7
BLIRD 2022 2022 4,38 3,42 -0,96 -21,9
Holstein Brachyspina 2011* 2016 1,07 0,31 -0,76 -10,1
CDH 2017 2017 2,62 0,97 -1,65 -10,5
CVM 2000 2000 1,25 0,39 -0,85 -3,0
Milca 2017* 4,07 3,43 -0,64 -2,2
Montbéliarde 2016
MTCP 2016 8,52 6,12 -2,4 —4,0
Alopécie des
Normande extrémités 2020 2020 517 3,37 -1,8 -11,6
RP1 2016 2016 27,38 17,18 -10,2 -5,3
Moyenne -5,9

La description des abréviations est disponible a https://www.onab.fr/media/files/tableau-des-mutations-genetiques-identifiees-par-l-onab-au-01-01-2026
*:la baisse est comptée a partir de I'année de mise a disposition du test quand elle est postérieure a 2016.

permettent de calculer la distance les
séparant et de les comparer entre elles.
Les pertes de variabilité génétique dans
certaines régions du génome détectent
les traces de sélection passée et donc
informent sur I'histoire évolutive des
populations. L'analyse du déséquilibre
de liaison entre couples de marqueurs a
différentes distances permet de déduire
I'effectif génétique des populations.
Comme indiqué ci-dessus, le déficit en

certains haplotypes permet de détecter
des variants létaux provoquant la mort
de I'embryon ou du foetus en cours de
gestation ou des jeunes veaux. Le cumul
de longueur des ROH est une estima-
tion du taux de consanguinité. Leffet
des ROH sur les caractéres permet d'es-
timer la dépression locale de consan-
guinité, c'est-a-dire la dépression de
consanguinité attribuable a une région
particuliere du génome. L'analyse des

transmissions entre générations permet
d'identifier les événements de recombi-
naison et de les associer a la structure
du génome.

Enfin, la sélection génomique a induit
beaucoup de recherches méthodo-
logiques sur les méthodes de gestion
des populations, tant a INRAE qu'au
niveau international. Parmi les théma-
tiques, nous avons réalisé des travaux
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sur l'évaluation génétique (Croiseau
etal., 2011 ; Legarra & Ducrocq, 2012 ;
Tribout et al,, 2020 ; Maugan et al., 2023 ;
Boichard et al., 2025), y compris pour
des races régionales (Jonas et al., 2017),
sur la prise en compte de l'information
biologique en évaluation (Van den
Bergetal., 2016 ; Liu et al., 2020), sur les
méthodes d'imputation des marqueurs
(Dassonneville etal., 2012, ; Hozé et al.,
2013), sur l'évaluation multiraciale
(Hozé et al., 2014), sur les méthodes de
sélection combinant progrés génétique
et maintien de la diversité (Colleau et al.,
2015 ; Boichard, 2019 ; Doublet etal.,
2019 ; Bonifazi et al., 2026).

5. Des bouleversements
dans l'organisation
de la sélection

Le premier changement a été l'arrét
du testage des taureaux sur descen-
dance. Cela a représenté une rupture
majeure dans l'organisation des pro-
grammes de sélection, apres plus de
50 ans d’une pratique centrale en sélec-
tion. Les taureaux utilisés sont mainte-
nant jeunes et évalués uniquement sur
information génomique, ils sont plus
nombreux et ont chacun une utilisation
plus limitée dans le temps et en nombre
de doses. Le second changement cor-
respond a la mise en place de popu-
lations de référence, qui n'existaient
pas avant la sélection génomique:
les phénotypes dans la population de
référence ne servent plus a caractériser
directement les candidats a la sélection,
mais permettent d'estimer des effets de
marqueurs que l'on applique au géno-
type de candidats non phénotypés. La
population de référence correspond a
un coUt fixe qu'il faut assumer et renta-
biliser au mieux. Ce co(t est facilement
couvert dans les grandes populations
mais constitue un frein important dans
les petites populations, méme sile co(t
du génotypage a baissé. Les politiques
autour de la constitution et de I'entre-
tien des populations de référence ont
considérablement faconné l'organi-
sation de la sélection : les entreprises
ont grandi et se sont parfois interna-
tionalisées, elles se sont associées dans
des alliances pour partager les colts;
en dehors de ces alliances, elles ont
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protégé leurs investissements contre
leurs concurrents, ce qui a conduit a
un arrét de la mutualisation systéma-
tique des données, en particulier pour
les nouveaux caractéeres; elles ont
souvent cherché a se différencier avec
des index ou des services exclusifs. Les
entreprises de collecte de phénotypes
se sont généralement rapprochées des
entreprises de sélection et ont parfois
fusionné. Les économies réalisées avec
I'arrét du testage ont été réinvesties
dans la production de phénotypes,
pour un nombre croissant de caracteéres
et parfois dans I'aide au génotypage. En
France (mais ce n'est pas forcément le
cas ailleurs), certaines entreprises ont
préféré maitriser leur outil de génoty-
page en créant ou rachetant des labo-
ratoires, ce qui a conduit a la dissolution
du GIE Labogena en 2013 qui rassem-
blait INRAE et I'ensemble des filiéres de
génétique animale. Linterprofession
France Génétique EIevage (FGE) a pro-
gressivement perdu son role dans la
gouvernance de la sélection au pro-
fit des organismes et entreprises de
sélection qui conduisent leur politique
propre, FGE ne conservant que le pilo-
tage des systémes d'information et
I'assurance qualité. La mutualisation
qui était la regle depuis la loi sur Iéle-
vage en 1966 a commencé a se fissu-
rer progressivement a partir de la loi
de modernisation agricole” de 2006. Le
phénoméne s'est fortement amplifié a
partir de 2013 avec les premiers projets
privatifs, et surtout depuis 2018 avec
I'application du Reglement zootech-
nique européen. On peut supposer
que cette évolution en route n'est pas
encore terminée.

Conclusion

La sélection génomique a révo-
lutionné la sélection des bovins, en
modifiant les méthodes d’évaluation, la
gestion des programmes de sélection,
la définition des objectifs de sélection,
la prise en compte de caractéres nou-
veaux et la conduite des troupeaux.
Cette approche s'est développée égale-
ment dans d'autres espéces un peu plus

4 Loin®66-1005 du 28 décembre 1966.
5 Loin®2006-11 du 5 janvier 2006.

récemment, chez les animaux comme
chez les plantes, et devient la norme
dans le domaine de la sélection, méme
si les conditions techniques et écono-
miques ne sont généralement pas aussi
favorables qu'en bovins. Cette évolution
n'est pas terminée, tant au niveau tech-
nique qu'organisationnel. Les perspec-
tives d'évolution sont trés nombreuses
et concernent tous les aspects de la
sélection. Les objectifs de sélection
évolueront pour prendre en compte
les contraintes futures liées aux chan-
gements globaux (Lagarde et al., 2026)
et de nouveaux caractéres seront phé-
notypés et évalués, en particulier dans
le domaine de la résilience, la santé et
I'impact environnemental. Les nouvelles
méthodes de phénotypage (robots, cap-
teurs, imagerie...) aideront également a
cette évolution. D'un point de vue théo-
rique, les modéles génomiques savent
prédire les interactions génotype X
milieu avec, pour le méme animal, des
index adaptés a chaque milieu. La mise
en ceuvre de ces méthodes permettrait
de diffuser la génétique la plus adaptée
a chaque élevage pour tirer le meilleur
parti des ressources génétiques exis-
tantes. Une évaluation génomique des
animaux croisés est en préparation, elle
apportera enfin des outils de gestion
génétique pour ces animaux dont on
peut prédire le développement a I'ave-
nir. D’'un point de vue technique, un
nombre toujours croissant de variants
causaux seront inclus dans les prédic-
tions, pour plus de précision et surtout
moins d'érosion et, a terme, pourquoi
pas (méme si c'est trés ambitieux) une
évaluation multiraciale qui permettrait
une meilleure utilisation des inves-
tissements dans un cadre francais de
grande diversité raciale. Enfin, alors
que les modeéles d'évaluation utilisent
actuellement l'information phénoty-
pique, génomique et pedigree, d’autres
sources de données émergent comme
les marques épigénétiques ou le micro-
biote et contribueront a terme a prédire
les phénotypes.
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Résumé

Cet article présente I'histoire et le bilan de la sélection génomique bovine en France, avec ses étapes de démarrage dans les grandes races
laitiéres, son extension progressive a toutes les races, le développement du génotypage permis par la diminution de son co(t, I'intégration
de nouveaux caractéres et la redéfinition des objectifs de sélection avec davantage d'importance donnée aux caractéres fonctionnels.
Il présente les évolutions méthodologiques réalisées au cours du temps, concernant le génotypage, les populations de référence et les
méthodes d'évaluation génomique. Les résultats acquis sont présentés, en termes d'évolution génétique sur les différents caractéres — tou-
jours favorable - d’évolution de la consanguinité — trés variable entre races — et de maitrise des anomalies génétiques. Une forte synergie
a été construite entre recherche et sélection : toutes les évolutions ont été suscitées par la recherche, mais d’'un autre c6té, les données
nouvelles engendrées par la sélection ont nourri la recherche. Enfin, I'article décrit succinctement les fortes évolutions organisationnelles
qui ont été pour partie induites par la sélection génomique.

Mots clés : sélection génomique ; bovin ; objectif de sélection

Abstract

Review of bovine genomic selection in France

This article presents the history and results of bovine genomic selection in France, with its start-up stages in large dairy breeds, its gradual exten-
sion to all breeds, the development of genotyping made possible by the reduction of its cost, the extension to new traits and the redefinition of
breeding goals with more importance given to functional traits. It presents the methodological changes made over time, regarding genotyping,
reference populations and genomic evaluation methods. The results obtained are presented, in terms of genetic evolution on the different traits,
always favorable, on the evolution of inbreeding which varies greatly between breeds, and on the control of genetic anomalies. A strong synergy
has been built between research and selection: all developments have been driven by research, while the new data generated by selection have
fed research. Finally, the article briefly describes the strong organizational changes that have been largely induced by genomic selection.

Keywords : Genomic Selection; Bovine; Breeding Objective
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