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L’espèce bovine cumule un certain
nombre de freins au progrès génétique :
gestation longue (9 mois), maturité
sexuelle tardive (15 mois), espèce
monotoque, nombreux caractères d’in-
térêt agronomique dont l’expression,
souvent tardive, est liée au sexe. Pour
pallier ces limitations, les schémas de
sélection bovins ont intégré successive-
ment de nombreuses biotechnologies
(insémination artificielle, transplanta-
tion embryonnaire) et méthodes de
sélection (testage sur descendance, éva-
luation BLUP) afin d’être les plus effi-
caces possible. La plus récente évolu-
tion en date est l’usage d’informations
moléculaires pour l’évaluation géné-
tique. Nous présenterons dans cet article
l’impact et la mise en œuvre pratique de
cette innovation sur les schémas de
sélection.

1 / Les travaux pionniers

L’essor des outils moléculaires a
ouvert de nouvelles perspectives pour la
compréhension du vivant et par voie de
conséquence sa gestion. Durant les
années 90, de nombreux travaux postu-
lant l’utilisation d’informations molécu-
laires afin d’améliorer la précision des
évaluations génétiques des candidats à
la reproduction ont conclu à l’impact
positif de telles approches sur le progrès
génétique (Kashi et al 1990). L’intérêt
de cette intégration pouvait néanmoins
être réduit dans le cas de caractère à
héritabilité forte (Lande et Thompson
1990), ou si le nombre de Quantitative
Trait Loci (QTL) ou plutôt la proportion
de variance génétique expliquée par 
les QTL était faible (Meuwissen et

Goddard 1996, Spelman et al 1999).
Les imprécisions sur la localisation des
QTL ainsi que sur l’estimation de la
proportion de la variance génétique
expliquée par ceux-ci pouvaient quant à
elles réduire de moitié le progrès géné-
tique supplémentaire permis par l’infor-
mation QTL (Spelman et Bovenhuis
1998). Ainsi, il est apparu très tôt que si
l’intérêt de ces outils moléculaires pour
la sélection semblait évident, leur utili-
sation efficace demeurait contrainte par
des facteurs difficiles à maîtriser.

1.1 / Le premier programme
français de sélection assistée par
marqueurs 

A la suite des travaux pionniers de
Georges et al (1995), de nombreux tra-
vaux de détection de QTL ont été mis en
œuvre à travers le monde (Khatkar et al
2004 pour une revue). En France, un
programme de détection de QTL
conduit de 96 à 99 (Boichard et al
2003), a abouti à la mise en évidence de
plusieurs centaines de QTL. La taille du
dispositif restant réduite, la localisation
des QTL et les parts de variances qu’ils
expliquaient portaient à caution et
nécessitaient confirmation. Néanmoins,
puisqu’un ensemble de QTL semblait
faire consensus et que ces derniers per-
mettaient d’expliquer des proportions
de variance suffisamment importantes,
il devenait envisageable de mettre en
œuvre une évaluation assistée par mar-
queurs. 

Un premier programme de sélection
assistée par marqueurs a donc été mis 
en place en France dans les trois 
principales races bovines laitières

(Prim’Holstein, Normande et Montbé-
liarde). Il devait permettre d’une part de
fournir aux professionnels un outil d’ai-
de à la sélection mais également de col-
lecter des informations afin de progres-
ser dans la connaissance du vivant (Fritz
et al 2003). 

Une évaluation assistée par mar-
queurs de première génération (SAM1)
a été réalisée mensuellement de 2001 à
2008. Cette évaluation reposait sur un
modèle mixte de type Fernando et
Grossman (1989), postulant un déséqui-
libre de liaison familiale (Robert-Granié
et al 2011). Dans le détail, 43 mar-
queurs microsatellites ont été utilisés
pour suivre 14 régions QTL impliquées
dans le déterminisme génétique de
7 caractères évalués. Ces caractéris-
tiques, paraissant modestes aujourd’hui,
correspondaient à un compromis accep-
table entre coûts de génotypage et gains
de précision des évaluations au vu des
connaissances de l’époque.

Les évaluations de la SAM1 ont avant
tout été utilisées pour sélectionner les
jeunes mâles les plus prometteurs à tes-
ter sur descendance notamment au sein
de fratries, ce qui présentait un grand
intérêt puisqu’une proportion importan-
te – 95% d’après Colleau et al (1998) –
des taureaux testés sur descendance
sont issus de transplantation embryon-
naire. Cette utilisation a impliqué un
travail important d’organisation afin de
pouvoir permettre de prélever, génoty-
per et évaluer un candidat en moins de
3 mois après sa naissance, ce qui a
nécessairement engendré un coût sup-
plémentaire au niveau des schémas. Ces
surcoûts pouvaient être facilement 
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Les schémas de sélection bovins laitiers ont été parmi les premiers à tirer parti des outils
moléculaires afin d’améliorer leur efficacité. Depuis dix ans, ces outils ont été intégrés aux
schémas de sélection français, néanmoins la rupture technologique que constituent les puces
denses de SNP disponibles depuis 2008, aura marqué des changements profonds à la fois des
schémas et de la sélection en général tant au niveau français qu’international.



compensés par une réduction du nom-
bre d’animaux testés, mais également
par une évolution des prix versés aux
éleveurs propriétaires des veaux, rédui-
sant les revenus de ces derniers
(Boichard et al 2006). Les évaluations
ont également dans une moindre mesu-
re permis une meilleure gestion des
femelles des noyaux de sélection
notamment dans le choix de pleines
sœurs issues d’une transplantation
embryonnaire. Les évaluations étaient
alors utilisées afin de ne transplanter
que la meilleure des sœurs, ceci permet-
tant d’une part de réduire les coûts de
schéma mais également de contenir
l’accroissement de la consanguinité. Par
construction, les évaluations de la
SAM1 ne pouvaient pas avoir une por-
tée générale. Néanmoins elles étaient
pertinentes dans les cas, fréquents, de
larges fratries d’animaux, qui aupara-
vant auraient été exploités trop intensi-
vement dans le schéma. 

Les gains de précision permis par ces
évaluations demeuraient modérés
(Guillaume et al 2008a et b), mais en
accord avec les potentialités du disposi-
tif. De plus, l’accumulation d’informa-
tions et la collecte ciblée d’informations
sur des filles de testage par exemple
permettaient d’améliorer parfois sub-
stantiellement la précision des évalua-
tions. Au final, le programme de sélec-
tion assistée par marqueurs mené de
2001 à 2008 aura permis la collecte de
70 000 génotypages (Fritz et al 2007).
Il aura été le support de nombreuses
détection de QTL (Gautier et al 2006,
Guillaume et al 2007). Il aura surtout
préparé les entreprises de sélection fran-
çaises à intégrer l’évaluation assistée
par marqueurs dans leurs schémas. Le
lien fort tissé avec les entreprises a été
également le support de discussions et
de mise en place d’outils de gestion des
populations dépassant le simple cadre
de l’évaluation (Colleau et al 2006). 

1.2 / Initiatives internationales
Au niveau international, d’autres

initiatives équivalentes ont été mises en
place, mais peu d’informations ont été
rendu publiques. L’Allemagne a mis en
place une évaluation assistée par mar-
queurs (Wilkens et al 2006). Les princi-
pales caractéristiques de ce programme
étaient un génotypage à un âge assez
tardif des mâles (limitant les économies
sur l’achat de mâles), la ré-utilisation
des marqueurs de contrôle de filiation
ou de contrôles de maladie génétiques
(qui a priori n’étaient pas les plus indi-
qués pour suivre les QTL) et l’utilisa-
tion des évaluations surtout ciblée sur le
choix des femelles. Ces choix straté-
giques ont sans doute diminué l’intérêt
de l’outil. En Nouvelle-Zélande, un pro-
gramme de sélection assisté par mar-

queurs intra-famille a été mis en place
dès 98. Il devait permettre au sein d’un
groupe de pleins-frères de ne retenir
qu’un mâle à tester sur descendance. Du
fait des modestes résultats de reproduc-
tion et faute de permettre une pression
de sélection suffisante, ce programme a
finalement été abandonné en 2000
(Spelman et al 2010).

Les initiatives connues aux Etats-
Unis, semblent s’être heurtées à des dif-
ficultés de mise en place d’un réseau
efficace de génotypages. Les Pays-Bas
ont quant à eux mis en place un pro-
gramme intégrant des mutations causa-
les, peu d’informations ont été dévoi-
lées sur ce programme, mais il semble
que ce dernier ait régulièrement évolué
pour s’adapter aux nouvelles technolo-
gies disponibles rendant ainsi difficile la
constitution d’une base de données
large contenant des données homogè-
nes. 

De ce panorama rapide, il découle
qu’au-delà du modèle d’évaluation, les
facteurs clés de succès de ces premiers
programmes d’évaluation assistée par
marqueurs résidaient surtout dans l’im-
plémentation de ces programmes sur le
terrain.

2 / Le génotypage haut
débit et la sélection géno-
mique

A partir de 2007, le génotypage à haut
débit (à l’aide de puces pangénomiques
de SNP, telles que la BovineSNP50,
Matukumalli et al 2009) et l’utilisation
de nouveaux modèles d’évaluation ont
permis d’atteindre des niveaux de préci-
sions des index nettement supérieurs
aux méthodes classiques (pour une pré-
sentation plus complète voir Robert-
Granié et al 2011) ouvrant une nouvelle
ère pour la sélection. 

Contrairement à la première généra-
tion d’évaluations assistées par mar-
queurs pratiquées par quelques schémas
de sélection à travers le monde, cette
seconde génération sera rapidement
adoptée dans une majorité de pays et
utilisée aussi bien dans les schémas de
sélection que par les éleveurs. Nous pré-
senterons par la suite quelques évolu-
tions majeures engendrées par la sélec-
tion génomique. 

2.1 / Evolutions dans les schémas
de sélection français

En France, à partir d’octobre 2008
une évaluation intégrant l’effet de QTL
suivis à l’aide d’haplotypes de 6 SNP a
été mise en œuvre mensuellement pour
15 caractères, dans les trois principales

races laitières (Prim’Holstein, Nor-
mande et Montbéliarde). Du fait de
l’expérience acquise depuis 2001 cette
évolution a été intégrée par les entrepri-
ses de sélection avec une rapidité et une
simplicité remarquables (Fritz et al
2010). Dès lors, les bases de données se
sont enrichies régulièrement selon un
rythme d’environ un millier de typages
additionnels par mois. Dès juin 2009, le
nombre de caractères évalués s’est
accru (atteignant 25 à 28 caractères éva-
lués selon les races) les paramètres
génétiques des modèles se sont affinés
et l’évaluation a été officiellement
reconnue. Contrairement aux évalua-
tions de la SAM1, les schémas de sélec-
tion disposaient désormais d’un indica-
teur de la valeur génétique des jeunes
candidats exhaustif (la plupart des
caractères étant indexés), plus fiable et
permettant des comparaisons entre indi-
vidus non apparentés. Ces caractéris-
tiques ont logiquement conduit à aug-
menter l’intensité de sélection des
jeunes candidats mâles.

Au niveau de l’approvisionnement
des schémas de sélection, les jeunes tau-
reaux évalués seulement sur la base de
leur évaluation génomique ont été utili-
sés à raison de 20 à 50% des insémina-
tions de pères à taureaux dès 2010.
Ainsi, dès juin 2011, leurs premiers des-
cendants sont proposés par les entrepri-
ses de sélection. Ce type de candidats,
ayant un intervalle de génération de 2 à
3 ans avec leur père – contre 6 ans clas-
siquement –, devrait constituer une part
de plus en plus importante de la popula-
tion de mâles diffusés, pour vraisembla-
blement devenir la norme d’ici quelques
années. Ce changement dans les sché-
mas de sélection permet de rapprocher
l’intervalle de génération de sa valeur
optimale et d’améliorer grandement le
progrès génétique.

De plus, les jeunes pères à taureaux
utilisés dans les schémas sont plus nom-
breux et chacun moins diffusés que
leurs alter ego testés sur descendance,
ceci afin de compenser la plus faible fia-
bilité de leurs index, mais également du
fait de la relative abondance de taureaux
aux profils similaires, tant et si bien
qu’aucun taureau ne semble justifier
d’être plus utilisé qu’un autre. Cette
organisation de schéma tend à suivre les
recommandations de Colleau et al
(2009) qui garantissent un gain de pro-
grès génétique important tout en conte-
nant l’augmentation de la consanguinité. 

Les mères à taureaux connaissent une
situation inédite. Elles peuvent désor-
mais être évaluées avec une fiabilité
(Coefficient de Détermination, CD)
identique à celui des taureaux pour l’en-
semble des caractères évalués en routi-
ne, notamment pour les caractères fonc-
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tionnels dont l’importance économique
est prépondérante pour les éleveurs.
L’augmentation de la fiabilité des éva-
luations génétiques des femelles d’au
minimum 20% impactera favorable-
ment le progrès génétique. De plus, la
sélection peut être plus équilibrée car ne
favorisant pas, par construction, les seu-
les femelles fortes en production. La
population de reproducteurs d’élite se
trouve potentiellement nettement élar-
gie et devrait pouvoir permettre de met-
tre en avant de nouveaux reproducteurs
aux caractéristiques originales et désira-
bles. Ce phénomène devrait être encore
amplifié dans les années à venir avec la
massification du génotypage des femel-
les laitières qui devrait permettre l’éva-
luation génomique de plusieurs dizaines
de milliers de femelles chaque année.
Enfin, le recours à de multiples
transplantations embryonnaires sur les
femelles à la fois originales et à haut
potentiel génétique devrait permettre
d’impacter le progrès génétique tout en
maintenant la variabilité génétique du
noyau de sélection.

La sélection génomique s’est donc
traduite dans les schémas de sélection
par une utilisation de reproducteurs à la
fois plus jeunes, plus nombreux et plus
originaux. Contrairement au premier
programme de sélection assistée par
marqueurs, les évaluations génomiques
interviennent fortement sur chacune des
voies de la sélection et permettent d’en-
visager de réels gains de progrès géné-
tique, là où auparavant un simple retour
sur investissement était jusqu’alors
espéré. Avec des intervalles de généra-
tions quasiment réduits à leur minimum,
une fiabilité élevée des évaluations
pour une population soumise à la sélec-
tion élargie, il reste désormais peu de
facteurs du progrès génétique pouvant
connaître de grande optimisation.

2.2 / Evolution dans les élevages
Le dispositif d’amélioration géné-

tique s’est basé durant des années sur le
testage sur descendance. Or, ce disposi-
tif très onéreux a vu son utilité réduite
avec l’arrivée de la génomique.
Désormais, les jeunes mâles des sché-
mas de sélection ont des profils globale-
ment bien connus (contrairement aux
anciens taureaux de testage). Ils peuvent
donc à l’instar des taureaux de service
être utilisés de manière ciblée pour
réaliser des accouplements raisonnés.
De plus les performances des premières
filles de ces taureaux n’apporteront
potentiellement qu’un gain marginal de
CD. En conséquence, les jeunes tau-
reaux sont désormais «diffusés» et non
plus testés. En pratique, les éleveurs
achètent les doses de ces taureaux à un
prix plus modéré en fonction de leurs
objectifs de sélection et ne sont plus

rétribués pour conserver et faire produi-
re les femelles issues de ces jeunes tau-
reaux. 

La diffusion des jeunes reproducteurs
se fait souvent par le biais de gammes
de taureaux aux profils équivalents. Ce
choix permet de garantir aux entreprises
de sélection un nombre important et
homogène de descendantes pour chacun
des taureaux diffusés, tout en limitant à
l’échelle des élevages le risque de
déceptions suite à l’usage trop intensif
d’un nombre réduit de taureaux finale-
ment décevants. Parallèlement, certains
taureaux choisis pour leur attractivité
commerciale sont également diffusés
individuellement. Cette situation est
néanmoins plus risquée car elle main-
tient un «star système», responsable de
dérives par le passé. 

L’utilisation de jeunes taureaux a été
globalement très vite intégrée par les
professionnels français. Ainsi dès la
campagne 2009-2010, selon les races de
15 à 20% des inséminations ont été
réalisés avec des taureaux sélectionnés
sur la base de leur évaluation géno-
mique, la répartition du nombre d’insé-
minations par taureau restant générale-
ment contenue de 1000 à 2000 doses (à
comparer aux dizaines de milliers d’in-
séminations réalisées par les taureaux
testés sur descendance les plus diffu-
sés). Dans les faits, le risque d’une utili-
sation excessive d’un jeune taureau est
réduit d’une part par la production plus
limitée des jeunes taureaux (et donc
d’une pénurie possible de ses doses) et
d’autre part par la relative abondance en
bons jeunes taureaux.

La diffusion large et homogène des
jeunes taureaux, ne peut se faire qu’au
prix d’un changement de paradigme
pour les éleveurs (Colleau et al 2009).
On passe ainsi d’un système très «indi-
vidu centré», où les mâles reproducteurs
sont rares et coûteux, à un système de
relative abondance où les mâles repro-
ducteurs sont plus nombreux, interchan-
geables et remplaçables : sitôt leur stock
de doses produit, la plupart d’entre eux
seront reformés. Or, ce paradigme est à
la base de l’intérêt et la passion qu’ont
certains éleveurs pour la sélection. Les
entreprises de sélection devront donc
veiller à maintenir la participation et
l’implication de leurs éleveurs au sché-
ma de sélection s’ils veulent toujours
pouvoir disposer d’un pool important et
varié de reproducteurs.

Des premiers travaux d’évaluations
internationales de jeunes taureaux non
évalués sur descendance ont débuté et
devraient permettre la diffusion interna-
tionale des jeunes reproducteurs les plus
prometteurs. Néanmoins, du fait de la
gestion de la production de semences

des jeunes reproducteurs, il est désor-
mais possible que des entreprises de
sélection fassent une exploitation exclu-
sive de taureaux à grand potentiel géné-
tique. Ce cas de figure, fréquent dans
d’autres filières, pourrait présenter des
avantages mais également un risque en
termes de variabilité génétique.

2.3 / Evolution internationale
Le développement de la sélection

génomique est un phénomène assez glo-
bal, mais paradoxalement il existe enco-
re actuellement une grande variabilité
dans l’application de cette technologie.
Ainsi, aucune méthodologie d’évalua-
tion génomique ne s’est réellement
imposée jusqu’ici (Robert-Granié et al
2011). Il en va de même en termes de
mise en œuvre pratique de la sélection
génomique. La seule véritable tendance
internationale amorcée est la constitution
de grands consortia visant à échanger des
génotypes entre pays afin de constituer
des populations de référence suffisantes.

En Holstein, depuis 2009, le consor-
tium Eurogenomics, regroupant la
France, l’Allemagne, les Pays-Bas et les
pays scandinaves a permis la mise en
commun des génotypes pour 50 000
SNP de 16 000 taureaux Holstein testés
sur descendance. Dès 2008, les Etats-
Unis et le Canada ont également échan-
gé leurs génotypes pour améliorer les
évaluations. Depuis lors, d’autres pays
les ont rejoints. Ceci indique clairement
l’importance capitale de constituer des
populations de références importantes,
mais également la prise de conscience
de l’intérêt de collaborer internationale-
ment dans l’intérêt commun. 

A l’instar du projet Eurogenomics,
une collaboration internationale équi-
valente, le projet Intergenomics a été
mise en place en race brune sous l’égi-
de d’Interbull (centre d’évaluations
internationales). Cette initiative est
actuellement l’une des seules possibili-
tés pour les races à plus faible effectif
de pouvoir accéder à la sélection géno-
mique.

Au niveau international, différentes
stratégies co-existent et révèlent la
grande variété de structuration des filiè-
res de sélection mais aussi d’appropria-
tion des nouveaux outils de la géno-
mique. Ainsi, aux Etats-Unis, certaines
entreprises maintiennent ou même
développent un testage sur descendance
de taureaux présélectionnés sur leur
information génomique en contractuali-
sant des élevages et en diffusant des jeu-
nes taureaux sous formes de packs, tan-
dis que d’autres entreprises misent plus
sur la commercialisation de jeunes tau-
reaux ciblés avec éventuellement le
recours au sexage. 
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Au sein des schémas de sélection,
l’intégration de jeunes pères à taureaux
non testés sur descendance s’impose
peu à peu. Selon une enquête bi-
annuelle sur 28 entreprises de sélection
internationales en octobre 2008, une
seule annonçait utiliser des jeunes
pères à taureaux dans son schéma, un
an plus tard ce chiffre était de 7 et enfin
en 2010, 13 entreprises de sélection
déclaraient utiliser des jeunes pères à
taureaux. Cette utilisation représente
en moyenne 40% des accouplements
du schéma de sélection avec des
valeurs allant de 99 à 5%. Les entre-
prises de sélection n’utilisant toujours
pas de jeunes taureaux dans leurs sché-
mas sont en fait celles dont le pays ne
dispose pas d’évaluations génomiques
officielles. Il existe pour elles un risque
réel de marginalisation, d’autant plus
que l’utilisation de jeunes reproduc-
teurs internationaux n’est pas forcé-
ment aisée. La commercialisation de
jeunes reproducteurs sur le marché
international, n’en est qu’à ses débuts.
Elle se base toujours sur un schéma tra-
ditionnel, mettant en avant un nombre
très réduit de reproducteurs ayant sou-
vent un stock de doses limité et pour

lesquels seule une évaluation géno-
mique sur l’échelle du pays d’origine
est disponible. Ceci représente une
réelle régression par rapport à la situa-
tion actuelle pour les taureaux testés
sur descendance. Dans ces conditions,
l’intérêt de jeunes taureaux étrangers
non testés sur descendance peut sem-
bler discutable au sein des schémas de
sélection. La validation des méthodes
d’évaluations génomiques par Interbull
ainsi que la mise en place d’une 
évaluation internationale génomique
(S-GMACE) pourraient améliorer la
situation en facilitant la comparaison
entre taureaux de pays différents. 

Si les outils de la sélection génomique
ont bien été intégrés par la plupart des
grands pays d’élevage, il est encore trop
tôt pour tirer des conclusions sur l’utili-
sation qui sera faite de ces derniers, de
nombreux ajustements et changements
stratégiques devraient avoir encore lieu
dans les années à venir. Plus que la
méthode d’évaluation génomique, ou la
taille de la population de référence, ce
sont les modalités d’utilisation de ces
outils qui conditionneront la compétiti-
vité des schémas.

Conclusion

Si les marqueurs moléculaires ne per-
mettent que d’améliorer la précision des
évaluations, ils sont un élément central
qui a amené les schémas de sélection
bovins laitiers à travers le monde à évo-
luer pour gagner en efficacité.
L’intégration des évaluations géno-
miques par la filière bovine laitière fran-
çaise s’est faite relativement rapidement
et tend à converger vers les pratiques
recommandées pour augmenter le pro-
grès génétique tout en ménageant la
variabilité génétique. Au niveau interna-
tional, les outils de la sélection géno-
mique ont également été intégrés mais
selon des modalités différentes de celle
de la France. L’avenir nous permettra
d’évaluer la pertinence de chacun des
choix. Enfin, si la sélection génomique
est bel et bien intégrée dans le paysage
de l’élevage bovin laitier français, elle
reste un objectif à atteindre pour cer-
tains pays mais également pour des
races laitières à plus faibles effectifs.
Permettre un accès à cette technologie
dans les situations plus complexes reste
ainsi un grand défi pour l’avenir.
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Au sein des espéces d’élevage, c’est sans nul doute dans le secteur des bovins latiers que l’expérience de l’usage des outils moléculai-
res à des fins de sélection est la plus longue. Bien qu’aujourd’hui la plupart des grands pays d’élevage laitier réalisent des évaluations
génomiques, l’introduction de ces outils ne se fait pas de façon uniforme. Ceci peut s’expliquer par des conditions de mise en œuvre
différentes entre pays. Nous dressons ici un panorama de l’utilisation qui est faite des outils de la sélection génomique en bovins 
laitiers au niveau international.

Résumé

Genomic selection in dairy cattle

Dairy cattle are undoubtedly the most experienced agricultural species regarding the integration of molecular information for selec-
tion purposes. Although most prominent countries run genomic evaluations, these tools are being integrated into selection schemes in
various ways depending on the actual constraints of each country. We present a survey of the use of molecular information in dairy
cattle throughout the world.

GUILLAUME F., BOICHARD D., DUCROCQ V., FRITZ S., 2011. Utilisation de la sélection génomique chez les bovins
laitiers. In : Numéro spécial, Amélioration génétique. Mulsant P., Bodin L., Coudurier B., Deretz S., Le Roy P., Quillet E., Perez
J.M. (Eds). INRA Prod. Anim., 24, 363-368.
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