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RESUME - Cet article présente un bilan de la variabilité génétique dans les huit principales races bovines laiti¢res frangaises
établi & partir de I'information généalogique. Les données concernent I’ensemble des généalogies connues des femelles au
contrdle laitier et sont extraites du Systéme d’Information Génétique (SIG). Les méthodologies sont dérivées des concepts de
consanguinité et de probabilité d’origine des génes.

La stratégie d’ouverture 4 d’autres populations différe d’une race a 'autre : fermeture totale, recours limité, ou recours généra-
lisé aux génes d’autres races, francaises ou étrangéres. Le niveau moyen de consanguinité est actuellement faible dans les diffé-
rentes races. 1l s’accroit a un rythme inférieur 2 1 point de pourcentage par génération, les effectifs génétiques correspondants
allant de 237 en Simmental 3 56 seulement en Prim’Holstein. Ces effectifs génétiques réalisés, sans doute surestimés, sont pour-
tant sans commune mesure avec les effectifs de femelles considérés. Le nombre efficace d’ancétres, déduit des probabilités d’ori-
gine de génes, est compris entre 15 et 47 selon les races, ce qui traduit de trés forts goulets d’étranglement dans [’histoire récente
de ces derniéres.

Les races bovines laitiéres apparaissent donc comme ayant, en termes. d’origines, des bases génétiques particulierement étroites.
Parmi les réponses & apporter pour gérer sur le long terme la variabilité génétique de notre cheptel laitier, il est nécessaire, d’une
part, de maintenir toutes les races existantes et, d’autre part, d’augmenter le nombre de péres a taureaux et de mieux équilibrer
leurs contributions aux séries de testage.

Use of pedigree information to estimate genetic variability of eight
national or regional French dairy cattle breeds

S. MOUREAUX (1), D. BOICHARD (2), E. VERRIER (2,3)
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SUMMARY - This paper presents an analysis of the genetic variability of the eight major French dairy cattle breeds, based on
genealogical data. Pedigrees of recorded cows were obtained from the Genetic Information System (SIG) and were used to com-
pute inbreeding coefficients and probabilities of gene origin. :

Regarding the use of external germplasm, breeds could be classified in three categories according to their strategy : completely
closed breeds (Normande, Tarentaise), restricted (Montbéliarde, Abondance) or generalized (Prim’Holstein, Pie Rouge des
Plaines, Brune, Simmental) use of genes from other national or international breeds. The current average coefficient of inbree-
ding is low in any breed, and the inbreeding trend is lower than 1. % per generation. Such an evolution corresponds to a realized
effective size between several tens and a few hundreds only. These numbers, although likely overestimated, are by far lower than
the total number of reproducing cows in each breed. The effective number of ancestors, computed from probabilities of gene ori-
gin, ranged from 15 to 47, according to the breed, which is the consequence of severe recent bottlenecks.

It is concluded that dairy cattle breeds are small populations, from a genetic point of view. In order to manage the genetic varia-
bility of this livestock, it is necessary, on the one hand, to maintain all breeds and, on the other hand, to increase the numbers of
bulls’ sires in each breed and to balance their contributions to the cohorts of young bulls to be progeny tested.
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INTRODUCTION

Particulierement bien organisée, la sélection des bovins laitiers
a fait preuve, depuis plusieurs décennies, d’une trés grande
efficacité¢ génétique et constitue une belle réussite écono-
mique, tant pour les organismes maitres d’ceuvre que pour les
éleveurs sélectionneurs et utilisateurs. Les huit principales
races laitieres exploitées en France se distinguent, entre autres,
par leur degré d’ouverture sur des populations extérieures :
deux sont totalement fermées (Normande, Tarentaise), deux
ont eu recours a des infusions momentanées et modérées de
genes extérieurs (Montbéliarde, Abondance), les quatre autres
puisent largement dans un vivier international (Prim’Holstein,
Simmental Frangaise, Pie Rouge des Plaines et Brune). Que le
recrutement s’effectue a une échelle locale ou mondiale, les
programmes sont caractérisés par une concentration des efforts
de sélection sur une élite réduite, sur le plan numérique, de
reproducteurs. En particulier, grice au pouvoir de diffusion de
I’insémination artificielle, les effectifs annuels de nouveaux
reproducteurs méles nécessaires se comptent en quelques cen-
taines & quelques unités seulement. Cette situation permet des
intensités de sélection tres fortes lors du choix des méres a tau-
reaux, ce qui constitue une source majeure de progrés géné-
tique. Elle autorise également le choix d’un nombre trés faible
de peéres a taureaux, nombre qui est allé en diminuant dans les
20 derniéres années, ce qui constitue un resserrement des ori-
gines des générations futures (goulets d’étranglement).

Ainsi, il est nécessaire de s’interroger sur les conséquences des
stratégies récentes et actuelles de sélection sur I’évolution de
la variabilité génétique des races concernées. Cette derniére
étant le « carburant » de la sélection, son maintien est en effet
nécessaire, d’une part, a la poursuite du progrés génétique et,
d’autre part, a d’éventuelles réorientations des objectifs de
sélection qui seraient rendues nécessaires par la conjoncture. I}
y a quelques années, un premier bilan de la variabilité géné-
tique des huit principales races bovines laitiéres avait été
effectué, sur la base de I’information généalogique (Boichard
et al, 1996). L’objectif de la présente étude est d’actualiser ce
bilan et d’apprécier dans quelle mesure, cing ans aprés envi-
ron, la situation a évolué.

MATERIEL ET METHODES

1.1 LES POPULATIONS ANALYSEES

Toute I’étude repose sur I’analyse des données généalogiques
des vaches au contrdle laitier dans les huit principales races
¢levées en France. Pour disposer de cohortes complétes, les
femelles nées aprés 1996 sont éliminées. L’information uti-
lisée, extraite du Systéme d’Information Génétique (SIG),
inclut ’identification de I’individu, de son pére, de sa mére, le
sexe de ’individu, sa race, son année de naissance, et son pays
d’origine pour les animaux étrangers. Les taureaux d’insémi-
-nation artificielle sont clairement identifiés. Les animaux issus
de croisement non agréé ne sont pas considérés. Les effectifs
analysés sont présentés au tableau 1.

Tableau 1 - Populations analysées

Femelles nées en

Race Effectif analysé 1993-96
Prim’Holstein 13 533 000 2141 261
Normande 2 467 956 326 699
Montbéliarde 2037115 341512
Abondance 116 707 12 007
Pie Rouge des P 107 008 9932
" Brune 98 703 14 540
Tarentaise - 49878 5576
Simmental 116 842 14 167

La proportion de généalogies connues est trées faible avant
1970, période d’application de la Loi sur ’Elevage instaurant
entre autres Videntification unique des animaux. D’autre part,

de nouveaux élevages entrent réguli¢rement au Contrdle Lai-
tier, de sorte que la connaissance des généalogies n’est que
partielle. 11 en résulte une différence de qualité d’information
entre animaux, entre années et entre races, qui nécessite des
précautions d’analyse et d’interprétation. La figure 1 présente
I’évolution du pourcentage d’ancétres connus selon le rang
d’ascendance pour les femelles nées de 1993 a 1996, groupe
qui sera l'objet d’analyses particuliéres par la suite. La
connaissance du pedigree est généralement bonne sur 4 4 5
geénérations, puis décroft wrés rapidement, pour devenir quasi-
nulle entre la 8ime et la 1 leme génération suivant les races. C’est
en race Normande et Prim’Holstein que la connaissance des
pedigrees est la meilleure et en race Simmental qu’elle est la
moins bonne.

Figure 1
Proportion d’ancétres connus, par race et par génération,
chez les femelles nées en 1993-96
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1.2 METHODES

D’une maniere générale, les méthodes employées consistent a
représenter I'évolution espérée de la variabilité génétique,
dans une quelconque zone du génome neutre vis-a-vis de la
sélection, et ce en I’absence de marqueurs biologiques. Plu-
sieurs parametres peuvent étre calculés et nous indiquons ci-
apres ceux que nous avons retenus dans le cadre de cette pré-
sentation (pour une description plus détaillée, voir Boichard et
al, 1996, 1997).

Une premiére approche consiste a analyser la provenance des
genes d’un ensemble d’animaux considérés. Le principe
retenu est trés simple : un géne d’un animal donné a une pro-
babilité Y2 de provenir de chacun de ses deux parents, ¥ de
chacun des quatre grands-parents, etc. En procédant de la sorte
sur tout un fichier, on peut détecter les ancétres majeurs, c’est-
a-dire ceux par lesquels les pedigrees passent préférentielle-
ment. Chaque ancétre est caractérisé par sa contribution
« brute » au patrimoine génétique des animaux étudiés : par
exemple, en ne regardant que les contributions parentales, un
animal qui serait pere de tout un ensemble de vaches contri-
buerait pour 50 % au patrimoine génétique de cet ensemble.
On calcule également pour chaque ancétre sa contribution
« marginale », tenant compte simultanément de sa contribution
« brute » et des relations de parenté qu’il peut avoir avec les
autres ancétres. De ces contributions marginales, on déduit un
nombre efficace d’ancétres qui s’interpréte comme suit : 1’en-
semble étudi¢ a la méme variabilité qu’une population qui
serait issue des contributions génétiques parfaitement équi-
tables d’un nombres d’ancétres égal au nombre efficace cal-
culé. Ce nombre est d’autant plus faible que la population a
connu de sévéres goulets d’étranglement dans son histoire.
Une deuxiéme approche consiste a calculer le coefficient de
consanguinité de tous les animaux du fichier et a retracer 1’é-
volution de la moyenne des coefficients selon ’année de nais-
sance des animaux (on rappelle qu’un animal est consanguin si
ses deux parents sont apparentés entre eux, ¢’est-a-dire s’ils
possédent au moins un ancétre commun). La censanguinité
ayant pour conséquence une homogénéisation du patrimoine
génétique, son élévation au sein d’une race (sous leffet de
goulets d’étranglement, par exemple), s’accompagne d’une
diminution de la variabilité génétique. Du rythme observé
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d’élévation de la consanguinité€ dans une population, on déduit
un effectif génétique « réalisé ». Cet effectif génétique (ou

- effectif efficace) résume en un seul nombre la combinaison

des effectifs de reproducteurs maéles et femelles prenant en
compte la plus ou moins grande hétérogénéité des tailles de
leur descendance : plus le nombre de reproducteurs est faible,
d’une part, et plus les nombres de leurs descendants sont iné-
gaux, d’autre part, plus 'effectif génétique est petit. Dans le
cas des races laitieres, & cheptel femelle trés nombreux, 1'ef-
fectif génétique est principalement conditionné par le nombre
de méles et par la maniére dont ils sont utilisés.

Enfin, pour se projeter dans 1’avenir, on calcule la parenté
moyenne qui existe dans certaines catégories de reproducteurs.
Le calcul de la parenté entre tous les taureaux d’insémination
nous permet d’apprécier dans quelle mesure ces reproducteurs,
dont 'importance stratégique est indéniable, sont originaux les
uns par rapport aux autres. .

RESULTATS .

Les huit principales races ont été conduites de fagon trés difté-
rente au cours des 30 derniéres anndes. Les races Prim’Hol-
stein et Brune ont maintenant achevé leur croisement d’ab-
sorption avec les souches Nord-américaines (au moins 94 % et
78 % de geénes Nord-américains, respectivement, chez les
femelles nées en 1996, chiffres sans doute sous-estimés du fait
de T'utilisation de taureaux_européens croisés mais dont on
connait mal la généalogie). A I’inverse, les races Normande et
Tarentaise sont fermées. Un point mérite d’Etre réalisé sur les
4 autres races : la Simmental utilise des génes d’origine alie-
mande et suisse ; de méme la Pie Rouge des Plaines utilise des
génes d’origine néerlandaise (MRY), allemande (Rotbunt) et
nord-américaines (avec une importante fraction Holstein
rouge, et gquelques infusions de Holstein noir) ; les races
Montbéliarde et Abondance ont réalisé une légére infusion
Holstein rouge par le passé. Le tableau 2 montre que la frac-

tion Holstein en Pie Rouge des Plaines, encore en augmenta-

tion ces derniéres années, a atteint un niveau tres élevé, que ia
fraction Holstein rouge est faible et s’est stabilisée en Montbé-
liarde et Abondance, et que la Simmental utilise de plus en
plus de genes allemands (purs Simmental) et a renonc€ aux
origines suisses, actuellement fortement croisées Holstein.

Tableau 2
Pourcentage de génes extérieurs

de cette origine

<

7

Rac Origine ) )
ace analysée actuel évolution en 5
ans
Montbéliarde Holstein* 43 + 0,6
Abondance Holstein* 4,5 + 0,8
Pie Rouge desP  Holstein 58,9 +15,2
Simmental Suisse 26,1 - 04

* Holstein rouge

Le tableau 3 montre que dans chaque race, la moitié du patri-
moine génétique disponible chez les femelles nées de 1993 a
1996 est expliqué par 5 & 21 ancétres, généralement des tau-
reaux célebres ou des meres de plusieurs taureaux célébres.
Dans la plupart des races, ’ancétre présentant Ia plus forte
contribution explique de P'ordre de 11 % des génes et cette
contribution ne tend pas & décroitre au cours du temps. Le
nombre efficace d’ancétres- est toujours trés faible, compris
entre 15 et 47, et il est trés inférieur au hombre de males d’insé-
mination actifs dans la race. Cet effectif efficace d’ancétres

“reflete plut6t la diversité des approvisionnements. Pour les races

d’extension régionale, ces valeurs sont assez proches des
valeurs rapportées par Boichard et al (1996), par contre, elles
sont beaucoup plus faibles pour les 3 races nationales.

Ces faibles valeurs s’expliquent essentiellement par ’organi-
sation des programmes de sélection. Non seulement les méles
d’TA diffusent largement mais les meilleurs d’entre eux sont

utilisés pour procréer la génération suivante de taureaux et de
meres a taureaux. ’

Tableau 3
Impact des principaux ancétres

Nombre d’ancétres
Nombre efficace

Race expliquapt 50% des 4 ancétres
‘ génes
Prim’Holstein 16 33
Normande \ 12 33
Montbéliarde 12 30
Abondance 8 19
Pie Rouge des P 21 47
Brune i0 28
Tarentaise 5 5
Simmental - 14 36

L’analyse de la consanguinité donne des'résultats convergents.
Le niveau moyen de consanguinité est faible, de 1’ordre de 0,6
4 2 % suivant les races, ce qui traduit le fait que les généalo-
gies ne sont-remontées que sur un nombre limité de généra-
tions, retardant ainsi 1’apparition de consanguinité, et que la
consanguinité proche est en général évitée dans les plans d’ac-
couplements. Du fait de leur ouverture sur plusieurs popula-
tions extérieures, les races Simmental et Pie Rouge des Plaines
présentent une évolution calculée sensiblement plus faible.
Toutefois, le rythme d’augmentation du taux de consanguinité
des femelles au cours des 10°derniéres années est en général
compris entre 0,5 et 0,9 point de pourcentage par génération
(tableau 4). Chez les males d’IA, cette augmentation est
encore plus rapide, ce qui traduit le fait que leurs pedigrees”
sont en général mieux connus, qu’ils dérivent d’un noyau plus
étroit et plus sélectionné et, dans les races en croisement, que
les males sont plus ‘purs’. On peut donc supposer que I’évolu-
tion male refléte assez fidélement ce que devrait étre ou ce que
sera I’évolution des femelles. Ces évolutions correspondent &
des effectifs génétiques compris entre 56 et 237. Ces valeurs
assez faibles, bien que largement surestimées du fait de la sen-
sibilité de 1a consanguinité vis a vis de la qualité de I’informa-
tion généalogique, montrent, s’il en est besoin, que les popula-
tions bovines laitieres sont des populations génétiquement trés
petites, et qu’il convient de gérer leur variabilité génétique.
Tableau 4

Augmentation du coefficient moyen de consanguinité, en point de
pourcentage par génération depuis 1986, et effectif génétique réalisé

Race Evplution par Effectif génétique
génération depuis 1986 réalisé
Prim’Holstein + 0,89 56
Normande + 0,80 62
Montbéliarde - - +0,59 85
Abondance + 0,51 98
Pic Rouge des P +0,36 137
Brune + 0,65 77
Tarentaise ' +0,52 96
Simmental +0,21 237

Pour illustrer la signification de ces effectifs génétiques réa-
lisés, notons qu’un effectif génétique de 100 correspondrait 2
un chepte] femelle de taille infinie et & 25 méles seulement.
Dans les populations réelles analysées, les miles sont évidem-
ment bien plus nombreux, mais il y a utilisation abusive de
certains. Ce constat frangais est tout a fait comparable 4 ce qui
est observé dans d’autres pays, comme le montre la comparai-
son de Miglior (2000} en race Holstein.
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Tableau 5
Coefficients moyens de parenté

Parenté moyenne (%) entre

. males d’IA femelles nées males et
Race nés en en 1993-96 femelles nés
1991-95 en 1994-95
Prim’Holstein 46 2,2 29
Normande 5,1 3.0 43
Montbéliarde 4,9 28 39
Abondance 5.8 37 4.8
Pie Rouge des P 2,1 1.8 1,6
Brune 4,1 30 3.1
Tarentaise 53 4,1 4,7
Simmental 1,2 2,0 1,0

L’analyse de la parenté confirme les résultats obtenus lors du
calcul de la consanguinité. Le tableau 5 présente la parenté
moyenne entre méiles, entre femelles, et entre males et
femelles. Les males sont plus fortement apparentés entre eux
que les femelles, ce qui s’explique par le nombre limité de
péres, méres et grands-péres a taureaux. Les résultats observés
sont cohérents avec les effectifs génétiques calculés précé-
demment : les races qui avaient les effectifs les plus faibles ont
les coefficients moyens de parenté les plus élevés.

CONCLUSION

En dépit d’un cheptel de femelles souvent trés nombreux, les
races bovines laitiéres sont des populations a base génétique
fort étroite, de taille « efficace » trés inférieure aux races
bovines allaitantes et méme inférieure aux races ovines lai-
tiéres (Palhiere et al, 2000). Cette taille est d’ailleurs proba-
blement surestimée du fait d’une connaissance incompléte des
généalogies. Cette situation est une conséquence directe de la
réduction drastique du nombre d’ancétres miles majeurs, et
particulierement du nombre de péres a taureaux. Sans vouloir
dramatiser, il convient d’exploiter ces races de fagon durable,
en préservant autant que possible leur variabilité génétique,
pour limiter les risques tant & court terme (dérive génétique,

apparition de tares) qu’a plus long terme (épuisement de la
variabilité¢ génétique, plafonnement du niveau génétique,
moindre adaptabilité a une modification du milieu ou de I’ob-
jectif de sélection). Deux mesures au minimum doivent étre
envisagées : 1) d’une part maintenir toutes les races 4 un effec-
tif raisonnable et dans un contexte fermé, de sorte que effec-
tif génétique du cheptel francais soit la somme des effectifs
génétiques de chacune des races actuelles ; 2) d’autre part, évi-

. ter certains excés qu’on a pu connaitre dans le passé, en parti-

culier dans I'utilisation abusive de certains péres a taureaux.
Ainsi, il conviendrait qu’un pére & taureaux ne soit utilisé
qu’une année et qu’il ne contribue pas a plus d’un quart d’une
série de testage a ’échelle du pays. En race Holstein, ce seuil
devrait étre descendu & un maximum de 60-80 fils mis & 1’é-
preuve par pere.

L’accroissement en cours du poids des caractéres fonctionnels
dans I’objectif de sélection peut aider a limiter les concentra-
tions d’origine, a la condition que I’on raisonne effectivemnent
sur un index de synthése. Une certaine segmentation du mar-
ché de la génétique en fonction de systémes plus ou moins
intensifs pourrait aussi contribuer au maintien de lignées
variées. A I’avenir, une utilisation volontariste des marqueurs
génétiques, visant & exploiter les différences a ’intérieur de la
descendance des différents males, peut également apporter des
éléments de solution. Enfin, le critére de sélection des méles
d’'IA pourrait étre redéfini pour prendre en compte non seule-
ment leur valeur génétique mais aussi leur degré d’originalité
par rapport a leurs contemporains et 4 leurs conjointes poten-
tielles. It n’en demeure pas moins que des mesures démogra-
phiques simples, telles que celles concernant I’ utilisation des
péres a taureaux et suggérées plus haut, seraient les plus effi-
caces et devraient étre discutées sans tarder au sein des struc-
tures concernées.
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