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La sélection génomique permet le plus
souvent de prédire plus précisément la
valeur génétique des reproducteurs en
utilisant l’information de marqueurs
moléculaires répartis sur le génome,
les « Single Nucleotid Polymorphism »
(SNP). Le principe des évaluations géno-
miques est basé sur l’utilisation d’une
population dite « de référence » (popu-
lation d’animaux disposant à la fois de
génotypes et de phénotypes) à partir de
laquelle sont estimées les relations entre
les allèles aux marqueurs et les phéno-
types, ces relations sont ensuite extra-
polées aux candidats génotypés dont on
ne connaît pas encore les phénotypes.
Cette population de référence est géné-
ralement constituée de mâles de testage
ancêtres (pères, grands-pères…) de la
population candidate constituée de jeu-
nes mâles ou femelles dont on souhaite
prédire la valeur génétique.

Le progrès génétique annuel est une
fonction des intensités de sélection et des
intervalles de générations sur les quatre
voies de sélection (i.e. père-fils, père-
fille, mère-fils et mère-fille) ainsi que
de la précision des évaluations et de la
variance génétique. L’utilisation des
puces à SNP permet de capter l’aléa
de méiose, qui correspond à l’écart entre
la moyenne des valeurs génétiques des
parents et la valeur génétique du des-
cendant, dès la naissance d’un individu.
La précision des valeurs génétiques des
individus dès leur plus jeune âge pou-
vant ainsi être augmentée, la sélection
génomique peut être synonyme de chan-
gements dans le schéma de sélection.
En effet, selon les contraintes de chaque
espèce, elle peut permettre de sélection-
ner des individus plus jeunes et donc de
diminuer les intervalles de génération,
ou bien d’augmenter les intensités de
sélection en génotypant plus de candidats

que ceux actuellement testés sur descen-
dance. En bovins laitiers, la sélection
génomique, déjà mise en place, connaît
un franc succès en raison de sa capacité
à prédire de manière plus précise la
valeur génétique des mâles reproducteurs
dès la naissance. Elle a donc permis d’éli-
miner le testage sur descendance, très
long et coûteux pour les entreprises de
sélection, diminuant ainsi les intervalles
de générations. En revanche, l’économie
du testage sur descendance peut permet-
tre d’augmenter les intensités de sélection
en génotypant un nombre plus élevé de
candidats. La sélection génomique a per-
mis un accroissement du progrès géné-
tique d’au moins 80% (Colleau et al
2015).

La sélection génomique est actuelle-
ment déployée en bovins laitiers (depuis
2010 pour les principales races laitières,
Fritz et al 2010), en bovins allaitants
(depuis 2015,Tribout et al 2015), en
ovins laitiers Lacaune (depuis 2015,
Astruc et al 2016) et envisagée dans un
avenir proche pour d’autres espèces
d’élevage (volailles, Le Roy et al 2014 ;
porcs, Tribout 2011, races ovines laitières
des Pyrénées). En caprins, la disponibi-
lité depuis 2011 d’une puce SNP conte-
nant un peu plus de 53 000 marqueurs
(dite 50k) permet d’envisager l’applica-
tion de la sélection génomique dans cette
espèce.

1 / Structure génétique et
génomique de la population
caprine

La structure génétique de la population
comme le niveau de consanguinité et le
déséquilibre de liaison, influence les
précisions des valeurs génomiques atten-

dues. En effet, plus la diversité génétique
d’une population est élevée, plus la rela-
tion marqueur-phénotype sera difficile à
construire. Il faudra alors utiliser, quand
cela est possible, une population de réfé-
rence suffisamment grande pour être
représentative de la population candidate
à sélectionner. Par ailleurs, l’apparente-
ment entre la population candidate et la
population de référence est également
un élément clé de la précision des valeurs
génomiques des candidats. En effet, si
la population candidate est trop distante
de la population de référence, le lien
marqueur-phénotype établi dans la popu-
lation de référence ne correspondra pas
à celui existant dans la population can-
didate. 

Après un contrôle qualité des génoty-
pages, destiné à éliminer les marqueurs
ou les génotypages complets sources
possibles d’erreur, 677 mâles testés sur
descendance dont 384 de race Alpine et
293 de race Saanen, 148 jeunes mâles
(87 de race Alpine et 61 de race Saanen)
nés en 2010 et 2011 et n’ayant pas enco-
re de filles au moment de l’étude, ainsi
que 1 985 femelles (1 243 de race Alpine
et 742 de race Saanen) pour 46 959 mar-
queurs ont été conservés. Les femelles,
issues de 20 pères différents (11 de race
Alpine et 9 de race Saanen), ont été
génotypées dans le cadre d’un dispositif
de détection de QTL (Quantitative Trait
Locus) c’est-à-dire de régions du génome
ayant un effet sur les caractères d’intérêt
zootechnique. Dans notre étude, les 677
mâles testés sur descendance (nés entre
1993 et 2009, dont la totalité des mâles
de testage de races Alpine et Saanen nés
à partir de 1998) constituent la population
de référence, cette dernière peut inclure
ou non, selon le cas testé, les femelles
génotypées (nées en 2008 et 2009). La
population candidate est constituée des
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148 jeunes mâles génotypés, nés entre
2010 et 2011. 

Etant donné la petite taille des popu-
lations génotypées (384 et 293 mâles
génotypés et phénotypés respectivement
en race Alpine et Saanen), l’intérêt d’uti-
liser une population multiraciale pour
les évaluations génomiques a été étudié.
Une attention particulière a été portée à
la description de la structure génétique
de la population multiraciale, comme à
celle des populations « uniraciales »
Alpine et Saanen, et de la distance géné-
tique entre ces deux races. 

1.1 / Déséquilibre de liaison

Le Déséquilibre de Liaison (DL) qui
est une mesure de l’association préfé-
rentielle entre marqueurs a été calculé
dans notre population de mâles génoty-
pés (figure 1) selon la méthode de Rogers
et Huff (2009). Comme attendu, le niveau
de déséquilibre de liaison décroit avec
la distance entre marqueurs pour se sta-
biliser à partir de 1000 kb à une valeur
minimale de 0,03. Le niveau de DL dans
la population multiraciale, comprenant
les animaux de races Saanen et Alpine,
est plus faible que celui estimé séparé-
ment dans chaque race. En effet, le dés-
équilibre de liaison estimé entre deux
SNP adjacents (i.e. distance moyenne
de 50 kb sur la puce) est d’environ 0,17
pour les populations « uniraciales »
Alpine et Saanen et de 0,14 pour la
population multiraciale. Cette différence
entre le DL obtenu entre les populations
multiraciales et « uniraciales » a égale-
ment été observée en bovins laitiers
(Hozé et al 2013). Ce niveau de DL esti-
mé dans la population de mâles génoty-
pés est plus faible que celui observé
dans la population de femelles (0,22 à
50 kb pour la population multiraciale,
résultats non montrés). Cette différence
peut s’expliquer par le fort niveau d’ap-
parentement entre les femelles (groupes
de 100 demi-sœurs) qui a une influence
positive sur le déséquilibre de liaison.
Le DL obtenu dans la population caprine
française concorde avec celui trouvé dans
les populations canadiennes de mêmes

races (entre 0,14 et 0,15 ; Brito et al
2015). Ce niveau de déséquilibre de
liaison est légèrement inférieur au
niveau estimé en bovins laitiers français
(Hozé et al 2013), mais proche de celui
observé en ovins laitiers (Baloche et al
2013, Legarra et al 2014a).

1.2 / Variabilité génétique de la
population de référence caprine

La population de référence caprine
(hormis les femelles génotypées) a été
choisie comme étant représentative de
la population en sélection (i.e. animaux
d’élevages adhérents au contrôle laitier).
Il est intéressant de vérifier si le niveau
de diversité génétique, estimée dans la
population de référence choisie est simi-
laire à celui de la population en sélection
à l’aide, par exemple, des coefficients de
consanguinité et de parenté. 

La moyenne de la consanguinité estimée
à partir du pedigree dans la population
de référence caprine (2,1%, tableau 1)
est proche de celle estimée dans la
population de l’évaluation génétique
(ou indexation) (2,3%, tableau 1). Cette
dernière correspond aux mâles de monte
naturelle, y compris les mâles de testage

non retenus comme améliorateurs, nés
la même année que les animaux génoty-
pés. Cependant, la population de jeunes
mâles candidats génotypés est en moyenne
légèrement moins consanguine (2,1 vs
3,1%, tableau 1) que la population totale
de mâles nés entre 2010 et 2011. La plus
faible consanguinité observée dans la
population génotypée peut être expliquée
par une récente gestion des accouple-
ments (Colleau et Moureaux 2006,
Colleau et al 2011,) pour le renouvelle-
ment des mâles d’Insémination Arti-
ficielle (IA) dans le but de préserver la
diversité génétique. 

Le coefficient de parenté moyen, estimé
entre individus 2 à 2, constaté au sein de
la population génotypée est proche de
celui estimé dans la population d’indexa-
tion (tableau 1). Il est cependant légère-
ment supérieur pour la population de
référence génotypée (1,8% vs 1,2% ;
tableau 1) alors que l’inverse est observé
pour la population candidate (1,3% vs
1,9% ; tableau 1). En revanche l’appa-
rentement moyen estimé entre la popula-
tion de référence et la population candi-
date (1,4%) est le même que celui constaté
entre les mâles nés entre 1993 et 2009 et
les mâles nés entre 2010 et 2011 de la
population d’indexation. 

Figure 1. Niveau de déséquilibre de liaison moyen estimé dans la population de
mâles génotypés multiraciale (Alpine + Saanen), « uniraciale » Alpine ou « uniracia-
le » Saanen.

                  
            

 

 Population génotypée Population d’indexation 

 Consanguinité Parenté Consanguinité Parenté 

Mâles nés entre 1993 et 20091 2,1 1,8 2,3 1,2 

Mâles nés entre 2010 et 20112 2,1 1,3 3,1 1,9 
 

1 Mâles correspondant à la population de référence. 
2 Mâles correspondant à la population candidate. 
!

Tableau 1. Coefficients de consanguinité et de parenté moyens (en %) estimé à partir du pedigree dans la population génotypée
ainsi que dans la population d’animaux en élevage (population d’indexation).



Les caractéristiques présentées précé-
demment font état de la diversité géné-
tique observée dans la population multi-
raciale génotypée contenant les animaux
de races Alpine et Saanen. Cependant
les moyennes des coefficients de consan-
guinité et de parenté estimées dans la
population génotypée de race Saanen
sont plus élevées que celles estimées
dans la population génotypée de race
Alpine (tableau 2). De même l’apparen-
tement entre les populations candidate
et de référence estimé à partir des don-
nées de génotypages est plus élevé en
race Saanen (2,4%) qu’en race Alpine
(1,1%). La structure génétique observée
dans la population génotypée Saanen
est donc plus propice à la mise en place
d’évaluations génomiques que celle en
race Alpine, car elle permet d’établir
plus facilement les relations marqueurs-
phénotypes. 

La diversité génétique constatée au
sein de la population caprine génotypée
est donc proche de celle estimée dans la
population d’indexation. Les coefficients
de consanguinité et de parenté estimés
dans la population caprine, bien qu’in-
férieurs à ceux estimés dans les popula-
tions bovines laitières Holstein, Normande
et Montbéliarde (Danchin-Burge 2009),
sont comparables à ceux estimés en ovins
Lacaune (Danchin-Burge 2011). Le
niveau de diversité génétique présent
dans la population caprine est donc
similaire à celui présent dans la popula-
tion ovine Lacaune pour laquelle la
sélection génomique est déjà mise en
place. 

1.3 / Distance génétique entre les
races Alpine et Saanen

Une analyse en composante principale
des génotypes des mâles de race Alpine
et Saanen a été réalisée. Les deux races
se distinguent nettement sur les deux
premiers axes (figure 2) qui expliquent
plus de 12% de la variabilité observée,
ce qui permet de conclure que ce sont
deux races bien distinctes d’un point de
vue génomique. 

La persistance du déséquilibre de liai-
son entre les races Alpine et Saanen pré-
sentée pour des courtes distances entre
SNP (figure 3) est représentative de
l’histoire ancienne des populations. En
effet pour de courtes distances entre
SNP, peu de recombinaisons sont possi-
bles, les segments chromosomiques
conservés se sont donc transmis de
génération en génération. Pour ces cour-
tes distances le niveau de persistance de
DL entre les deux races caprines est
plus proche de celui observé entre les
races ovines Manech tête rousse et tête
noire, relativement proches génétique-
ment, que de celui observé entre la race
ovine Lacaune et la race ovine Manech
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Figure 2. Analyse en composantes principales (deux premiers axes) réalisée sur les
génotypes des 825 mâles comprenant 471 individus de race Alpine (en noir) et 354
individus de race Saanen (en rouge).

             
            

              
        

 

 Race Alpine Race Saanen 

Coefficient de consanguinité 1,8 2,3 

Coefficient de parenté 1,1 2,4 

 

!

Tableau 2. Coefficient de consanguinité moyen (en %) estimé à partir du pedigree
dans la population de mâles génotypés et phénotypés et coefficient de parenté
moyens (en %) entre la population de référence et la population de candidats
estimés séparément dans chaque race à partir des génotypes.

Figure 3. Persistance du déséquilibre de liaison (DL) selon la distance entre SNP
(en kb) entre (1) les ovins laitiers de races Manech tête rousse et Manech tête noire,
(2) les ovins laitiers de races Manech tête rousse et Lacaune et (3) les caprins de
races Alpine et Saanen.



tête rousse, plus éloignées. La persistance
de DL pour une distance moyenne entre
deux SNP sur la puce (50 kb) est même
plus élevée que celle observée entre les
deux races Manech. Ces résultats concor-
dent avec une origine commune de
l’Alpine et la Saanen à partir d’une même
race Suisse dont la version albinos (i.e.
blanche) a été sélectionnée en race pure
en France depuis plus de quarante ans
pour former la race Saanen (Babo 2000).
Cependant, la persistance du déséquilibre
de liaison entre les races Alpine et Saanen
est plus faible que celle constatée entre
les deux rameaux de la race Lacaune
laitière (Guillaume Baloche, INRA
GenPhySE, communication personnelle)
bien que le temps de divergence entre les
races ou rameaux considérés soit simi-
laire.

La structure génétique de la popula-
tion caprine génotypée est représentative
de la population utilisée en indexation.
La taille de cette population étant petite
et la diversité génétique observée élevée,
la structure de la population caprine n’est
pas a priori optimale pour une mise en
place d’évaluations génomiques. Cepen-
dant les caractéristiques de la population
caprine (DL, consanguinité et parenté)
sont similaires à celles observées en
ovins laitiers Lacaune, race qui s’est lan-
cée dans la sélection génomique récem-
ment. Enfin, bien qu’ayant une origine
commune, les races Alpine et Saanen
sont aujourd’hui sélectionnées en race
pure et se distinguent clairement l’une
de l’autre d’un point de vue génomique. 

2 / Les premiers résultats
d’évaluations génomiques
caprines

La précision des évaluations génomi-
ques a été estimée par validation croisée.
Celle-ci consiste à diviser la population
de référence qui contient l’ensemble des
mâles phénotypés et génotypés (677
mâles) en deux sous-populations : la
population d’apprentissage comprenant
les 425 mâles nés entre 1993 et 2005, et
la population de validation contenant les
252 mâles plus récents nés entre 2006 et
2009. La population d’apprentissage
comprenant les phénotypes et les géno-
types des animaux, permet d’établir les
équations de prédiction faisant le lien
entre les allèles aux marqueurs SNP et
les phénotypes. Ces équations sont
ensuite appliquées à la population de
validation qui ne contient que les géno-
types des plus jeunes individus. La pré-
cision de validation (figure 4) estimée
correspond à la corrélation entre les
valeurs génomiques prédites (ou GEBV
pour « Genomic Estimated Breeding
Values ») pour les individus de la popu-
lation de validation et une approxima-

tion de leurs valeurs génétiques vraies
par les « Daughter Yield Deviation »
(DYD). Les DYD sont issues de l’éva-
luation génétique BLUP (« Best Linear
Unbiaised Predictor ») classique, et cor-
respondent à la performance moyenne
des filles de chaque mâle, chacune cor-
rigée des effets du milieu et de la moitié
de la valeur génétique de la mère.

2.1 / Évaluations génomiques
basées uniquement sur les mâles
génotypés

Les premières évaluations génomiques
testées en caprins sont des évaluations
basées uniquement sur l’information
phénotypique (c’est-à-dire les DYD) et
génotypique des seuls mâles génotypés.
Elles correspondent aux évaluations
mises en place en premier lieu en bovins
laitiers. Dans un premier temps, les éva-
luations génomiques caprines ont été
réalisées pour la population multiraciale,
considérant la race Alpine et la race
Saanen comme une seule et même race.
Des évaluations réalisées selon la
méthode d’estimation GBLUP (« Genomic
BLUP ») ont permis d’obtenir les préci-
sions de validation pour les 11 caractères
sélectionnés en caprins laitiers. Les 5
caractères de production : les quantités
de lait, de matière grasse et de matière
protéique et les taux butyreux et pro-
téique, ainsi que le comptage de cellules
somatiques sont issus des données col-
lectées lors du contrôle laitier et stan-
dardisés pour une durée de 250 jours
(Clément et al 2014). Les 5 caractères
de morphologie mammaire (le profil de

la mamelle, la distance plancher-jarret,
la qualité de l’attache arrière, la forme
de l’avant pis et l’orientation des trayons)
sont notés une fois dans la carrière des
chèvres le plus souvent en première lac-
tation lors du pointage. Les précisions
de validation obtenues se situent entre
0,32 pour le score de cellules somatiques
qui est le caractère le moins héritable
(h² = 0,2) et 0,53 pour le taux butyreux
(h² = 0,5) (Carillier et al 2013, Carillier
2015). Les gains de précision constatés
avec l’apport de l’information géno-
mique, entre 3,4 et 21,3%, sont inférieurs
à ceux estimés en ovins laitiers Lacaune
(Astruc et al 2012) et en bovins laitiers
de race Holstein, Montbéliarde ou
Normande (Fritz et al 2010). Ces faibles
valeurs de précision de validation ainsi
que ces faibles gains de précision peu-
vent être expliqués par la petite taille de
la population de référence caprine qui
comprend seulement 677 mâles contre
plus de 2 000 béliers pour les évaluations
génomiques ovines. Les gains observés
en caprins sont proches de ceux consta-
tés en race bovine Simmental dont la
population de référence est constituée
de 229 taureaux (Hozé et al 2014a). 

Les évaluations génomiques bovines
des principales races laitières françaises
étant basées sur l’utilisation de méthodes
bayésiennes (Boichard et al 2012), des
méthodes de type Lasso Bayésien ainsi
que de type Bayes Cπ ont été testées
pour les évaluations génomiques en
caprins laitiers (Carillier 2015). Contraire-
ment aux méthodes de type GBLUP, les
méthodes bayésiennes permettent d’al-
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Figure 4. Schéma de la validation croisée utilisée pour estimer les précisions
génomiques dans le cas de la population caprine.



louer une part de variance différente à
certains SNP. Ces parts de variance peu-
vent différer selon le caractère considéré.
Les précisions obtenues pour la popula-
tion de validation des 252 mâles caprins
avec ces méthodes sont plus faibles (entre
0,21 pour l’orientation des trayons avec
le Lasso Bayésien et 0,43 pour le profil
de la mamelle avec le Bayes Cπ) que
celles obtenues avec le GBLUP. Ces
résultats ne concordent pas avec ceux
trouvés dans les autres espèces qui sont
similaires voire meilleurs avec les métho-
des Bayésiennes qu’avec le GBLUP
(Duchemin et al 2012, Colombani et al
2013, Jiménez-Montero et al 2013, Hozé
et al 2014b). Les plus faibles précisions
constatées peuvent être expliquées par
l’utilisation d’une population multira-
ciale dans le cas des évaluations caprines.
En effet, les méthodes Bayésiennes per-
mettent de sélectionner les SNP ayant
un effet fort sur les caractères. Dans le
cas multiracial, ces méthodes sélection-
nent donc les SNP ayant un effet fort
dans les deux races, or il existe des QTL
qui ne sont pas communs aux deux races
caprines Alpine et Saanen (Palhière et
al 2012, Maroteau et al 2013).

De plus, les évaluations présentées ici
sont basées uniquement sur les perfor-
mances des mâles génotypés. Dans le
cas des bovins laitiers (races Holstein,
Normande et Montbéliarde), ces évalua-
tions permettent de prendre en compte
la quasi-totalité de l’information des per-
formances brutes des femelles puisque la
totalité des mâles d’insémination artifi-
cielle (IA) sont génotypés et que le taux
d’insémination artificielle est de plus de
85%. En caprins laitiers français, le
taux d’insémination dans le noyau de
sélection est beaucoup moins élevé
qu’en bovins laitiers (40%, Larroque et
al 2014). L’information des performances
des femelles issues de boucs de monte
naturelle, qui sont en général des fils de
boucs d’IA, n’est donc pas prise en
compte. L’ajout des phénotypes (DYD)
de ces mâles non génotypés dans les
évaluations génomiques a donc été testé
afin d’améliorer les précisions géno-
miques. 

2.2 / Ajout de phénotypes de mâles
non génotypés dans l’évaluation
génomique

Les DYD de l’ensemble des mâles
ayant plus de 10 filles soit 54 412 mâles
(31 024 de race Alpine, 20 522 de race
Saanen et 2 866 mâles croisés) nés entre
1980 et 2005 ont été ajoutés aux perfor-
mances des mâles génotypés (Carillier
2015) dans le cadre d’une évaluation
génomique GBLUP. Les précisions géno-
miques obtenues pour les 252 mâles de
validation, entre 0,31 et 0,58 (figure 5),
sont en général améliorées : de 3% pour

la quantité de matière protéique à 47%
pour la qualité de l’attache arrière par
rapport aux précisions génomiques uni-
quement basées sur les mâles génotypés,
exceptées pour les quantités de lait et de
matière protéique et le taux butyreux.
Cette augmentation des précisions géno-
miques avec l’ajout de phénotypes des
mâles de monte naturelle est plus consé-
quente pour les caractères de morpholo-
gie mammaire. Pour les caractères de
production laitière, les performances des
femelles sont enregistrées depuis plus
longtemps avec une information répétée
à chaque lactation. L’information conte-
nue dans les DYD des mâles génotypés
est donc plus précise pour les caractères
de production que celle contenue dans
les DYD des autres caractères. Cela
peut ainsi expliquer le fait que l’ajout
des DYD des mâles de monte naturelle
ait moins d’effet sur les caractères de
production que sur les caractères de mor-
phologie ou du score de cellules soma-
tiques. 

En revanche dans cette approche, les
précisions non génomiques, c’est-à-dire
uniquement basées sur l’information du
pedigree et des phénotypes, sont plus
élevées qu’avec une approche basée
uniquement sur les animaux génotypés.
Le gain relatif de précision avec l’ajout
des génotypes est par conséquent moins
important : entre 2 et 6% pour les carac-
tères de morphologie. Ce gain de préci-
sion est négatif pour tous les autres

caractères car les précisions génomiques
obtenues sont inférieures aux précisions
non génomiques de 10% à 3%.

De nombreux résultats dans la littéra-
ture montrent que les précisions obtenues
à l’aide d’évaluations génomiques basées
directement sur les performances des
femelles surpassent nettement les préci-
sions obtenues à l’aide d’évaluations
basées sur les phénotypes des mâles
(Aguilar et al 2010, Vitezica et al 2010,
Legarra et al 2014b, Li et al 2014). Ce
type d’évaluations génomiques n’a pas
pu être testé dès le début de notre étude.
En effet, les logiciels permettant de
faire face à la complexité des calculs
dans cette approche n’étaient alors pas
encore disponibles.

2.3 / Évaluations génomiques
« single step »

a) Intérêt des évaluations multiraciales

Les précisions génomiques obtenues
avec des évaluations basées sur les per-
formances brutes des femelles, aussi
appelées évaluations « single step », ont
donc été examinées dans le cas de la
population caprine. Afin d’évaluer l’in-
térêt d’évaluations génomiques multi-
raciales ou « uniraciales », les précisions
génomiques obtenues avec trois modèles
différents ont été comparées (Carillier et
al 2014). Le premier modèle testé cor-
respond à une évaluation multiraciale
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Figure 5. Précisions génomiques (corrélations entre les « Daughter Yield Deviation »
(DYD) et les « Genomic Estimated Breeding Values » (GEBV)) des 252 mâles de
validation obtenues à l’aide d’évaluations génomiques de type « Genomic Best
Linear Unbiaised Predictor » (GBLUP) basées sur les phénotypes des mâles (DYD)
dans le cas d’une population d’apprentissage constituée uniquement de mâles
génotypés (en rouge) et avec l’ajout de phénotypes de mâles non génotypés (en
gris).
MG = Matière Grasse ; MP = Matière Protéique ; TB = Taux Butyreux ; TP = Taux
Protéique ; SCS = Score de Cellules Somatiques ; DPJ = Distance Placher-Jarret ;
PM = Profil de la Mamelle ; AA = Attache Arrière ; AP = Avant Pis ; OT = Orientation
des Trayons.
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comme décrite dans le paragraphe pré-
cédent, les races Alpine et Saanen étant
considérées comme une seule et même
race ayant les mêmes paramètres géné-
tiques. Le deuxième modèle correspond
à une évaluation bi-caractère pour
laquelle le premier caractère considéré
correspond à un caractère donné (par
exemple le taux butyreux) en race Alpine
et le deuxième caractère, corrélé généti-
quement au premier, correspond au même
caractère (le taux butyreux dans cet
exemple) en race Saanen. La corrélation
génétique estimée à l’aide de ce modèle
entre deux caractères analogues varie de
0,45 pour la quantité de lait à 0,76 pour
la distance plancher-jarret. Le dernier
modèle utilisé correspond à deux éva-
luations « uniraciales » : une évaluation
basée uniquement sur les informations
des animaux de race Alpine (pedigree,
phénotypes et génotypes) et une autre
uniquement avec les animaux de race
Saanen.

Les précisions de validation obtenues
avec le modèle multiracial ont été esti-
mées entre 0,47 pour le score de cellules
somatiques et 0,70 pour le taux protéique
(Carillier et al 2014, Carillier 2015).
Ces précisions sont nettement supérieu-
res à celles estimées à partir des évalua-
tions basées sur les phénotypes des mâles.
En revanche, le gain de précision apporté
par l’information génomique, entre + 1,7%
et + 25,3% est similaire à celui observé
avec les évaluations basées sur les phé-
notypes des mâles génotypés. Les préci-
sions génomiques sont cependant légè-
rement inférieures aux précisions non
génomiques pour les caractères taux
butyreux et taux protéique d’environ 3%.
Cette diminution de précision, bien que
non significative, pourrait être expliquée
par la petite taille de la population de
validation disponible en validation croi-
sée (425 mâles) qui dans le cas de ces
caractères ne serait pas assez importante
pour prédire de façon suffisamment pré-
cise la population candidate.

Le niveau de précision génomique
obtenu avec le modèle multiracial est
similaire à ceux obtenus avec les modè-
les bi-caractère et « uniracial ». Très peu
de différences de précisions sont obser-
vées quels que soient les animaux à par-
tir desquels sont estimés ces précisions
(race Alpine, race Saanen, races Alpine
et Saanen). La figure 6 présente les pré-
cisions génomiques des mâles de valida-
tion en modèles multiracial ou « unira-
cial ». Pour l’ensemble des caractères,
les précisions sont globalement très pro-
ches. Bien que la taille de la population
soit augmentée en considérant un modèle
multiracial, cette étude ne montre pas
d’intérêt des évaluations multiraciales.
Ces résultats concordent avec ceux de la
littérature qui ne montrent pas de diffé-
rence entre les précisions des évaluations

multiraciales et celles des évaluations
« uniraciales » lorsque les races utilisées
sont peu liées d’un point de vue génétique
(Hayes et al 2009; Karoui et al 2012). Il
ne semble donc pas y avoir d’intérêt à
utiliser un modèle multiracial pour aug-
menter les précisions génomiques des
caprins. Cependant, le modèle multira-
cial qui ne consiste qu’en une seule éva-
luation, peut être intéressant pour son
temps de calcul réduit. 

b) Apport de l’information génomique
des femelles

Le génotypage de 1 985 femelles, d’un
dispositif de détection de QTL, nous a
permis d’étudier l’intérêt de l’ajout des
génotypages de femelles pour l’augmen-
tation des précisions génomiques. Ces
femelles étant nées entre 2008 et 2009,
le dispositif de validation croisée pré-
senté précédemment n’est pas adapté.
En effet, dans un contexte d’application
de la sélection génomique en temps réel,
les évaluations génomiques utilisent
l’information des animaux les plus
anciens pour prédire les animaux les
plus jeunes. Or les mâles de validation
utilisés dans les études précédentes sont
nés entre 2006 et 2009, ils sont donc en
partie plus vieux que les femelles géno-
typées. Le design de validation croisée
revu est maintenant composé d’une popu-
lation d’apprentissage de 677 mâles phé-
notypés et génotypés nés entre 1993 et
2009 comprenant ou non les 1985 femel-
les génotypées, et d’une population de

validation de 148 jeunes mâles génotypés
nés entre 2010 et 2011 dont les filles ont
des performances depuis janvier 2015. 

L’inclusion des femelles dans la popu-
lation d’apprentissage permet d’augmen-
ter les précisions génomiques de 2% à
14% pour la grande majorité des carac-
tères étudiés, exceptés la quantité de lait,
la matière et le taux protéiques (Carillier
2015). De telles augmentations de pré-
cisions, non négligeables, avec l’ajout de
génotypes de femelles n’ont pas été obser-
vées en bovins laitiers de race Holstein
(Wiggans et al 2011, Dassonneville et
al 2012, Pryce et al 2012), mais dans
des populations avicoles (Lourenco et
al 2015). Ceci peut s’expliquer d’une
part par la taille de la population d’ap-
prentissage caprine, nettement plus petite
qu’en bovins, et d’autre part, par l’exis-
tence de traitement préférentiel de cer-
taines femelles bovines conduisant à un
phénotypage biaisé de ces femelles, ce
qui n’est pas observé dans le cas des
troupeaux caprins (Dassonneville et al
2012).

Bien que plus importantes qu’en bovins
laitiers, les augmentations des précisions
avec l’ajout des génotypes femelles res-
tent faibles. L’utilisation de femelles
issues d’un dispositif de détection de
QTL (i.e. filles de 20 pères) n’est proba-
blement pas optimale, les mères des jeu-
nes boucs pourraient être de bien
meilleures candidates au génotypage.
Cependant, ces femelles étant filles de

Figure 6. Précisions génomiques des 252 mâles de validation obtenues à l’aide
d’évaluations génomiques de type « Genomic Best Linear Unbiaised Predictor »
(GBLUP) basées sur les performances des femelles dans le cas d’évaluations
multiraciales (en rouge) et « uniraciales » (en gris).
MG = Matière Grasse ; MP = Matière Protéique ; TB = Taux Butyreux ; TP = Taux
Protéique ; SCS = Score de Cellules Somatiques ; DPJ = Distance Placher-Jarret ;
PM = Profil de la Mamelle ; AA = Attache Arrière ; AP = Avant Pis ; OT = Orientation
des Trayons.



boucs d’insémination artificielle eux-
mêmes génotypés, leur génotypage pro-
pre n’apporterait que peu d’information
en termes de diversité génétique, néces-
saire pour prédire les jeunes animaux.
Une étude en bovins laitiers Holstein, a
d’ailleurs montré qu’utiliser les génotypes
de femelles choisies au hasard permet
d’obtenir les mêmes précisions géno-
miques que d’utiliser les meilleures
femelles (Jiménez-Montero et al 2010).
Chez les caprins, de nombreuses femel-
les (44% du pedigree) sont issues de
pères inconnus, du fait du peu d’insémi-
nations artificielles réalisées en pratique
et d’une conduite de monte en lots.
L’apparentement sur pedigree de ces
femelles avec les jeunes boucs candidats
à prédire est donc nul. Il pourrait donc
être intéressant de génotyper certaines de
ces femelles afin de révéler  leur parenté
avec les candidats, d’apporter une plus
grande diversité génétique et ainsi amé-
liorer les précisions génomiques des
candidats.

Les évaluations génomiques de type
« single step » (basées sur les performan-
ces brutes des animaux) permettent
d’obtenir de meilleures précisions de
validation que celles obtenues à l’aide
d’évaluations génomiques basées sur
les performances des mâles. L’ajout des
génotypes des femelles du dispositif QTL
permet d’améliorer modestement les
précisions des évaluations génomiques.
Dans l’objectif d’augmenter davantage
ces précisions, le génotypage d’autres
femelles pourrait être envisagé. En revan-
che, il n’est pas possible de conclure à
l’avantage des évaluations multiraciales
comparées aux évaluations par race. 

Au vu de ces premiers résultats encou-
rageants, la mise en place d’un modèle
d’évaluation génomique « single step »
multiraciale pour les caprins laitiers
français est envisageable. Il a l’avantage
d’être simple à implémenter et rapide en
temps de calcul.

3 / Perspectives pour une
application de la sélection
génomique

3.1 / Augmenter la taille de la
population génotypée

La taille de la population de référence,
c’est-à-dire le nombre d’animaux géno-
typés, est présentée dans de nombreuses
études comme un élément clé de la pré-
cision des évaluations génomiques. Or
nous avons vu que la taille de la popula-
tion caprine est à l’heure actuelle limitée
(825 mâles génotypés), bien que la stra-
tégie de génotypage adoptée ait consisté
à génotyper l’ensemble des mâles des
séries de testage depuis les années 2000

ainsi que l’ensemble des mâles d’insé-
mination artificielle nés entre 1993 et
2000. Le nombre de mâles génotypés ne
pourra donc être augmenté que par le
génotypage des nouveaux mâles candi-
dats à la sélection (soit actuellement envi-
ron 70 par an). Une première stratégie
d’augmentation de la taille de la popula-
tion de référence caprine a consisté à
mutualiser les génotypes des 2 principa-
les races pour constituer une population
de référence multiraciale, cela n’a pas
permis d’augmenter les précisions géno-
miques. 

La deuxième stratégie envisagée a été
l’inclusion de génotypages de femelles,
avec la prise en compte des génotypes des
femelles d’un dispositif de détection de
QTL. Les premiers résultats sont encoura-
geants. Il pourrait donc être envisagé de
génotyper d’autres femelles afin d’amé-
liorer de façon plus conséquente les pré-
cisions des évaluations génomiques. La
structure génétique des populations de
référence et candidate ayant un impact
fort sur les précisions génomiques, le
choix des femelles à génotyper est un
élément sensible. Afin de maximiser l'ap-
parentement entre la population candidate
et la population de référence, il pourrait
être envisagé de génotyper l'ensemble des
mères à boucs jeunes candidats. Cepen-
dant, génotyper l’ensemble des mères à
boucs aurait un coût financier important
et n’apporterait que peu de diversité
génétique au sein de la population de
référence (car elles sont pour la plupart
issues de mâles génotypés). Une solution
pourrait être de génotyper les mères à
boucs qui sont le moins apparentées aux
mâles déjà génotypés. Par ailleurs, la
proportion de femelles issues de pères
inconnus étant élevée, il pourrait être
intéressant de génotyper certaines de
ces femelles apparentées aux candidats
comme des demi-sœurs ou des cousines
du côté maternel. Enfin, un outil d’assi-
gnation de parenté (Barbotte et al 2012)
est actuellement en cours de développe-
ment (OPA-Action Innovante, Isabelle
Palhière, INRA). Son utilisation pour les
femelles issues de pères inconnus qui ne
seraient pas génotypées à l’aide de la puce
de 50K pourrait permettre de révéler la
parenté de ces animaux et donc d’amélio-
rer la précision de leurs valeurs génétiques.

L’augmentation de la taille de popula-
tion de référence n’est pas uniquement à
réfléchir au sein de la seule population
caprine française. En effet, la constitu-
tion d’une population de référence
internationale en race Holstein bovine,
multipliant la taille de la population par
4 a permis d’augmenter les précisions
génomiques de 8 à 12% (Lund et al
2011). Les races Saanen et Alpine caprine
bénéficient de programmes de sélection
dans de nombreux pays en Europe et en
Amérique du Nord. Des collaborations

pourraient ainsi être envisagées avec le
Canada, dont 403 femelles de race Alpine
et 318 de race Saanen sont actuellement
génotypées avec la puce 50k d’Illumina
(Brito et al 2015), les États-Unis (Kennedy
et al 1982, Luo et al 1997), l’Italie
(Frattini et al 2014), le Brésil dont la
majeure partie des animaux sont à l’ori-
gine importés de France (Araujo et al
2006). Cependant, le bénéfice de la
constitution d’une population de réfé-
rence internationale dépend de la proxi-
mité génétique entre les populations des
différents pays, qu’il faudra étudier. Un
tel projet, bien qu’assurément bénéfique
pour les précisions génomiques des ani-
maux français, nécessite de mettre en
place un organisme comme Interbull en
bovins laitiers afin de mettre en com-
mun et standardiser non seulement les
génotypes mais aussi les données phé-
notypiques des animaux dont les mesu-
res peuvent être différentes entre pays. 

3.2 / Utilisation de différents types
de génotypages

L’évolution rapide des technologies
ainsi que des coûts de génotypage pousse
à s’interroger sur la technologie de géno-
typage à utiliser pour les futurs candidats.
En effet, étant donné le prix élevé (envi-
ron 150€ par animal, tout compris hors
prélèvement) de la puce SNP50k caprine
jusqu’en 2014, il était envisagé de déve-
lopper une puce basse densité, moins
chère, qui aurait pu servir au génotypage
des femelles. La baisse récente du prix
du génotypage 50k (environ 70€ par ani-
mal, tout compris) permet d’envisager
d’autres stratégies notamment le déve-
loppement de puce SNP haute densité
ou l’exploitation des données de séquen-
ces. Ce type d’outils, en utilisant un
nombre élevé de marqueurs répartis sur
tout le génome, permettrait de détecter
des SNP fortement associés à un carac-
tère d’intérêt, en augmentant le déséqui-
libre de liaison entre les SNP et les QTL.
Cependant, le gain de précision géno-
mique obtenu avec l’augmentation du
nombre de marqueurs n’est pas observé
dans toutes les études (Hozé et al 2014b).

Les données de séquences complètes
des 20 boucs du dispositif de détection
de QTL pourraient être utilisées afin
d’identifier les gènes ou mutations cau-
sales impliqués dans la régulation des
caractères d’intérêt. Ces informations
pourraient être utilisées pour prédire
plus précisément les valeurs génomiques.
Les récentes études ne permettent cepen-
dant pas de conclure unanimement à
l’intérêt de l’utilisation des données de
séquences dans les évaluations géno-
miques (Hayes et al 2014; Pérez-Enciso
et al 2015). En effet, il n’apparaît pas
toujours intéressant d’utiliser l’ensemble
de ces données de séquence pour cons-
truire la matrice de parenté génomique
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comme c’est le cas pour les évaluations
génomiques classiques. En revanche,
l’utilisation des régions d’intérêt détec-
tées plus précisément grâce aux données
de séquence pourraient être intégrées
dans un modèle d’évaluation génomique
à déterminer afin d’améliorer les préci-
sions génomiques.

L’utilisation simultanée de l’ensemble
de ces technologies, actuellement à l’étu-
de dans le cadre du projet INCoMINGS
(métaprogramme SELGEN), nécessite
de s’intéresser aux méthodes d’imputa-
tion (i.e. estimer les génotypes manquants)
des données les moins denses ainsi qu’au
choix des animaux à génotyper pour
chacune des technologies envisagées.
Comme en bovins laitiers, il pourrait être
proposé de génotyper les candidats à la
sélection ainsi que certaines femelles
avec une puce 50k puis une fois leur
descendance connue, de génotyper à
nouveau les meilleurs mâles (futurs pères
de candidats) sur une puce haute densité.
Malgré une évolution du coût du séquen-
çage qui à très faible densité est compa-
rable à celui d’une puce haute densité en
bovins, il reste aujourd’hui encore rela-
tivement élevé en caprin. Le choix des
quelques animaux à séquencer dans cette
espèce est donc à raisonner.

3.3 / Prise en compte des principaux
gènes majeurs

L’information des puces à SNP ne per-
met pas toujours de capter l’information
parfois complexe des gènes majeurs
(lorsqu’ils sont multi-alléliques par exem-
ple). C’est le cas du gène majeur de la
caséine αs1 en caprins laitiers, pour lequel
les variants sont pour la plupart des
additions ou délétions de bases. Cepen-
dant, pour ce gène une autre information
moléculaire est disponible, puisque son
génotypage est réalisé en routine depuis
1998 (Barbieri et al 1995) et utilisé pour
la présélection des animaux candidats
au testage. Il serait intéressant de pouvoir
intégrer, en plus de l’information géno-
mique par les SNP, l’effet de ces gènes
majeurs dans les modèles d’évaluations
génomiques afin d’améliorer la prédic-
tion des valeurs génomiques des animaux.

Le gène de la caséine αs1 est connu
pour son effet majeur sur le taux pro-
téique dont il explique à lui seul 40% de
la variabilité génétique (Barbieri et al
1995 ; Carillier et al 2016). Le génotype
complet du gène de la caséine αs1 obte-
nu à l’aide des technologies PCR (réac-
tion en chaîne de la polymérase) et RFLP
(polymorphisme des fragments de res-
triction) est actuellement disponible pour
un peu plus de 6 000 animaux (2 946
femelles et 3 327 males). Nous l’avons
utilisé afin d’étudier l’intérêt de la prise
en compte des gènes majeurs dans les
évaluations génomiques. Du fait du multi-

allélisme de ce gène ainsi que du carac-
tère monomorphe de certains allèles dans
notre population, les seuls variants pou-
vant être captés par des SNP ont été éli-
minés lors du contrôle qualité réalisé sur
les marqueurs de la puce 50K. La dispo-
nibilité du génotype au locus de la
caséine αs1 pour une faible proportion
(moins de 1%) des femelles phénotypées
nous a poussés à étudier dans un premier
temps la prise en compte de ce génotype
dans les évaluations génomiques basées
uniquement sur les phénotypes des mâles
génotypés (DYD). Nous avons pu mon-
trer que dans ce cas, l’inclusion du géno-
type au locus de la caséine αs1 permettait
d’augmenter les précisions génomiques
de 19% pour le taux protéique. Cependant,
les précisions des évaluations génomiques
basées sur les performances brutes des
femelles (sans prise en compte d’un effet
du génotype au locus de la caséine αs1)
sont meilleures que celles obtenues avec
les évaluations basées sur les phénoty-
pes des mâles. Il était nécessaire de trou-
ver une méthode permettant de prendre
en compte l’information manquante au
locus de la caséine αs1 pour la majorité
des femelles. La première méthode
envisagée a consisté à prédire le géno-
type pour toutes les femelles non géno-
typées à l’aide d’algorithmes itératifs
(Fernando et al 1993, Vitezica et al 2005).
La deuxième solution envisagée était
basée sur la méthode du « gene content »
(Gengler et al 2007, Legarra et Vitezica,
2015) permettant d’évaluer simultané-
ment, par modèle multicaractère, la
valeur génétique pour le taux protéique
et pour le « gene content », c’est-à-dire
le nombre de chaque allèle dans le géno-
type des individus. Il a été montré que
seule cette deuxième solution permettait
des gains de précisions conséquents
entre 4 et 14% pour le taux protéique
dépendant de la population considérée
Alpine ou Saanen (Carillier et al 2016). 

Outre le gène majeur de la caséine αs1,
le gène DGAT1 ayant un effet très fort
sur le taux butyreux pourrait également
être étudié. En effet, deux mutations
récemment identifiées pour ce gène en
caprin (mutations R396W et R251L
(Maroteau 2014)) ont permis de déve-
lopper un outil de génotypage. Cepen-
dant, l’intégration de l’effet du gène
DGAT1 dans les évaluations génomiques
semble plus complexe dans la mesure
où certains auteurs montrent qu’il existe
un effet de dominance d’un des allèles
du gène pour certains caractères (Kuehn
et al 2007, Koopaei et al 2012, Molee et
al 2012) chez les bovins laitiers Holstein.
Des effets de dominance semblent éga-
lement avoir été trouvés pour le gène de
la caséine αs1 dans des populations capri-
nes étrangères (Dagnachew et al 2011,
Vázquez-Flores et al 2012). Il existe des
modèles d’évaluations génomiques, déve-
loppés récemment, permettant de pren-

dre en compte des effets de dominance
(Vitezica et al 2013). Cependant, ces
mêmes auteurs rapportent que cette prise
en compte n’augmente que faiblement
les précisions génomiques.

En dehors de ces informations de gènes
majeurs, il pourrait être envisagé, à l’ins-
tar de la méthode de sélection par mar-
queurs génomiques mise en place en
bovins laitiers (Guillaume et al 2011),
d’utiliser l’ensemble des QTL détectés
en caprins (Maroteau 2014). Cependant,
de même que pour le génotype au locus
de la caséine as1, il sera nécessaire de
prédire les allèles portés au QTL pour
la totalité des femelles non génotypées.
L’approche de type « gene content »
permet de prédire (bien que de façon
imprécise) l’effet d’un QTL ou d’un gène
majeur pour l’ensemble des femelles.
Cette méthode semble cependant diffi-
cilement applicable pour des centaines
de QTL car la prédiction n’est possible
que QTL par QTL. Des études et modèles
complémentaires sont donc nécessaires
et en cours d’investigation.

3.4 / Évolution des schémas de
sélection caprins avec la sélection
génomique

L’augmentation des précisions n’est
pas le seul levier existant pour augmen-
ter le gain génétique annuel. La sélection
génomique pourrait permettre par exem-
ple de réduire les intervalles de génération
de la voie père, plutôt longs à l’heure
actuelle (environ 4 ans pour l’intervalle
père-fille et 5,5 pour l’intervalle père-
fils), en utilisant les mâles en IA dès
leur maturité sexuelle. La période d’éva-
luation de leur capacité sexuelle et de la
qualité de leur semence étant relative-
ment longue et incompressible (entre 7
et 8 mois), les intervalles de génération
père-fille et père-fils pourraient être
réduits à 1 an et 7 mois. Cependant, le
choix politique de l’organisme de sélec-
tion caprin (Capgènes) pourrait s’orien-
ter vers la conservation d’une précision
élevée pour les mâles utilisés comme
pères à boucs ce qui ne permettrait pas
une diminution de l’intervalle de géné-
ration père-fils. 

De plus, d’un point de vue économique,
la sélection génomique ne permettra a
priori pas d’économiser les coûts du
testage comme en bovins. En effet,
contrairement au cas des bovins laitiers,
la gestion actuelle des boucs d’IA les
élimine une fois le nombre de doses
d’IA suffisant obtenu. La mise en place
de la sélection génomique pourrait
cependant modifier cette gestion. Il
semblerait donc qu’hormis un gain de
précision et une diminution modeste des
intervalles de génération, l’accélération
du progrès génétique en caprin passera
essentiellement par l’intensité de sélec-
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tion, c’est-à-dire le nombre de mâles
candidats à génotyper. Le choix de l’in-
tensité de sélection devra tenir compte
du coût de génotypage relativement
élevé, selon les différentes stratégies de
génotypage citées plus haut, ainsi que
du besoin des éleveurs en doses d’IA.
En effet, aucune économie sur le testage
ne pouvant être réalisée, l’augmentation
de l’intensité de sélection nécessitera
donc une stratégie économique de la
part de l’entreprise de sélection qui doit
étudier différents scénarios. Capgènes
étudie actuellement différents scénarios
pour son futur schéma génomique.

Par ailleurs, la mise en place de la
sélection génomique pour les caractères
déjà en sélection pourrait également
permettre de sélectionner de nouveaux
caractères tels que la robustesse ou des
caractères d’adaptation. Ces nouveaux
caractères étant corrélés faiblement ou
négativement avec les caractères de pro-
duction (Isabelle Palhière et Rachel Rupp,
INRA GenPhySE, communication per-
sonnelle), leur sélection engendrerait à
l’heure actuelle une diminution du pro-
grès génétique pour les caractères prin-
cipaux. Cependant, cette diminution du
progrès serait contrebalancée par l’aug-
mentation du progrès génétique engendré

par la sélection génomique. Les nou-
veaux caractères qui intéressent la filière
caprine sont entre autres les caractères
de fonction sexuelle et de morphologie
des mâles (projet CASDAR Maxi’mâle)
ainsi que les caractères de robustesse
c’est-à-dire la longévité fonctionnelle et
la persistance laitière (projet CASDAR
RUSTIC). 

Conclusion

Dans un contexte très marqué par la
mise en place de la sélection génomique
chez les bovins laitiers, l’arrivée très
récente de la puce 50k caprine (2011) a
poussé la filière à s’interroger sur l’inté-
rêt de la sélection génomique dans cette
espèce. Cette étude présente une synthèse
des premiers résultats d’évaluations géno-
miques, pour cette espèce, dans le monde.
Elle a permis de caractériser la structure
génétique de la population de référence
et d’identifier ses atouts et faiblesses
afin d’aider au choix des futures straté-
gies de génotypage. Les résultats obtenus
montrent que la sélection génomique
peut être envisagée en caprins. En effet,
les précisions des évaluations génomi-
ques basées sur les performances des
femelles sont supérieures aux précisions

obtenues à l’aide d’évaluations génétiques
classiques. Il est toutefois possibles d’aller
plus loin et d’améliorer ces précisions
en incluant l’effet de gènes majeurs ou
en génotypant des femelles.
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Résumé

Abstract

La sélection génomique, qui a révolutionné la sélection génétique des bovins laitiers notamment, est désormais envisagée dans d’autres
filières animales. Chez les caprins laitiers français, le gain de précision attendu des valeurs génomiques était un des questionnements
de la filière en raison de la petite taille de la population de référence disponible (825 mâles et 1945 femelles génotypés sur une puce
SNP 50K). Le but de cette étude est de tester différentes techniques d’évaluation génomique afin d’obtenir les évaluations génomiques
les plus précises possibles. Une étude de la structure génétique de la population de référence caprine constituée d’animaux de races
Saanen et Alpine, a révélé de faibles niveaux de déséquilibre de liaison (0,17 entre deux SNP consécutifs), de consanguinité et de
parenté au sein de la population, ce qui n’est pas favorable à une bonne précision des évaluations génomiques. Les méthodes
d’évaluations génomiques (GBLUP ou Bayésiennes), basées sur des performances pré-corrigées n’ont pas permis une amélioration
significative des précisions des évaluations génomiques pour les caractères évalués en routine (caractères de production, de
morphologie et comptages de cellules somatiques). Cependant les évaluations génomiques basées sur les performances propres des
femelles ont permis d’obtenir des précisions supérieures à celles obtenues sur ascendance. La sélection génomique est donc envisageable
chez les caprins laitiers français. Ces précisions peuvent également être légèrement augmentées par l’inclusion de gènes majeurs tels
que celui de la caséine αs1. 

Toward genomic selection in dairy goats

Genomic selection, which is revolutionizing genetic selection in dairy cattle is now considered in the breeding of other animals.
In French dairy goats, gain in accuracy using genomic selection has been questionned due to the small size of the reference population
(825 males and 1 945 females genotyped). The aim of this study was to investigate how to reach adequate genomic evaluation accuracy
in the French dairy goat population. The study of a reference population structure (Alpine and Saanen breeds) showed that the level
of linkage disequilibrium (0.17 between two consecutive SNP), inbreeding and the relationship between the reference and candidate
population were not ideal to maximize genomic evaluation accuracy. Two steps genomic evaluation (GBLUP, Bayesian) based on
performances corrected for fixed effects did not improve genetic evaluation accuracy compared to classical evaluations for milk
production traits, udder type traits and somatic cells scores. When using genomic evaluation directly based on female performances
(single step), accuracy of genomic evaluation is higher than the accuracy level obtained from the ascendance. Genomic selection is
feasible in French dairy goats. Accuracies could be slightly improved integrating a major gene such as αs1 casein.

CARILLIER-JACQUIN C., LARROQUE H., ROBERT-GRANIÉ C., 2017. Vers une sélection génomique
chez les caprins laitiers. INRA Prod. Anim., 30, 19-30.






