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RE SUM^ - Grace aux prog&s de la genetique molBculaire, nous disposons depuis quelques annkes de marqueurs gbnk- 
tiques nombreux, polymorphes et bien repartis sur le gdnome. En g6n6ra1, ces marqueurs n'ont pas d'effet propre sur les 
caractbres Cconomiquement importants. Cependant, lorsqu'un marqueur est situ6 sur un chromosome B proximit6 d'un 
gbne important, il a tendance B &re transmis avec ce gene. L'association marqueur-performance permet alors de suivre le 
gbne et de le localiser. Cet article presente les proprietes des marqueurs gCnBtiques puis les differents protocoles de dbtec- 
tion possibles, intra population ou en croisement, en fonction du but recherch6 et de la structure des populations disponibles. 
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SUMMARY - Recent advances in molecular genetics made available many polymorphic markers evenly distributed over 
the whole genome. Usually these markers do not affect economic traits. However, if a marker is located close to an impor- 
tant gene on the same chromosome, it is likely to be transmitted with this gene from parent to progeny. By looking for an 
association between markers and performances, it is possible to trace the gene and to map it. The properties of genetic mar- 
kers are presented. Several detection designs can be used, within population or in crossbreeding, according to the popula- 
tions structure and to the goal of the study. 



INTRODUCTION 

Bien que les lois de Mendel soient connues depuis long- 
temps, il n'est gknkralement pas possible de les vkrifier 
pour les caractbres Bconomiquement importants. Quelques 
gbnes B effet majeur, comme le gbne culard chez les bovins, 
le gbne Booroola chez les ovins ou le gbne de la caskine 
chez la chbvre, constituent pour l'instant des exceptions. En 
gknkral, au niveau d'une population comme intra-descen- 
dance, les caractbres zootechniques prksentent souvent une 
distribution continue, plus ou moins normale, dans laquel- 
le il n'est pas possible de differencier un nombre fini de 
genotypes. Le modele le plus souvent employ6 et bien 
adapt6 & ces donnkes est le modble dit infinitksimal, qui sup- 
pose que le caractkre est soumis & des effets & milieu et aux 
effets d'un grand nombre de gtnes, non identifiables iso- 
lkment. Si ce modble infinitksimal, vkritable boite noire 
mathkmatique, s'avere opkrationnel et performant, cela ne 
signifie pas qu'il est co~e&mais  plutbt qu'il est robuste 
envers une rkalitk sans doute trbs diffkrente. Autrement 
dit, mQme si on ne peut pas identifier les gbnes agissant sur 
les caracteres zootechniques, on peut supposer qu'ils exis- 
tent et que leurs effets individuels peuvent &tre importants. 
Historiquement, la gdnktique animale s'est &velop@e suivant 
plusieurs axes, longtemps indkpendants et qui aujourd'hui 
tendent & se rejoindre. Tandis que les gdnkticiens quantitatifs 
dkveloppaient les outils & sklection des populations animales, 
basks sur l'analyse des performances et des gknkalogies dans 
le cadre du modble infinitbsimal, les gknkticiens molkculaires 
ktudiaient des ghnes individualisks, dkterminisrne mendklien 
: prot6ines du lait ou du sang, enzymes, groupes sanguins, sys- 
t&me majeur d'histocompatibilitk. Ils mettaient en kvidence des 
formes diffkrentes, ou allbles, d'un &me gbne. D2s les annks 
60, des associations ont kt6 recherchhs entre les diffkrents 
allbles d'un gene et les performances zootechniques. Bien que 
les rksultats aient kt4 souvent d6cevants et peu d@tables, ces 
ktudes montrent que le concept de marqueur n'est pas nouveau. 
Cependant, @ce aux profis & la gknktique molkculaire, les 
marqueurs disponibles sont maintenant plus nombreux, plus 
polymorphes et mieux r$artis sur le gknome, relangant l'in- 
Gret & ces Btudes #association. 

1. LES DIFFERENTES APPROCHES 
DE LA GENETIQUE MOLECULAIRE. 

La recherche d'un gbne regissant un caractbre peut se faire 
selon deux approches ubs diffkrentes. La premiere approche, 
la plus intuitive, consiste B remonter la chaine qui va du 
caractbre la proteine et au gene. Cette approche vise B vkri- 
fier l'effet rkel d'un "gene candidat" a priori impliquk dans le 
determinisme du carackre. Elle a parfois ktd utili& avec suc- 
cts, par exemple dans la compr6hension de l'anomalie BLAD 
(bovine leucocyte adhesion deficiency) chez les bovins, mais 
ces quelques rkussites spectaculaires ne doivent pas cacher les 
difficultks d'une telle approche, car pour les caractbres com- 
plexes, le nombre de genes candidats est trbs klevk. 
La deuxibme approche, souvent prkfkrable dans un pre- 
mier temps, est baske sur la coskgregation d'un caracere et 
d'un marqueur. Pour bien comprendre cette approche, il 
est utile de revenir B quelques notions de base de gene- 
tique : les animaux sont diploldes, c'est-&-dire qu'ils ont 2n 
chromosomes, n resus de chacun des deux parents. Les 
gambtes, qui ne contiennent que n chromosomes, sont 
constituks au cours de la mei'ose en tirant au hasard un 
chromosome dans chacune des n paires. I1 en rbsulte que 
deux genes situks sur deux paires de chromosomes diffk- 
rentes sont transmis independamment l'un de l'autre. Au 
contraire, deux gbnes situks sur le mQme chromosome sont 
en gknkral transmis ensemble, tandis que deux gbnes situks 
sur les deux chromosomes homologues d'une meme paire 
ne sont en gknkral pas transmis ensemble. Cette rbgle gknk- 
rale est mise en dkfaut par l'existence d'kchanges de mat& 
riel entre chromosomes homologues, appelks crossing- 
over. Ainsi, deux gbnes situks initialement sur le mQme 
chromosome peuvent se retrouver sur les deux chromo- 
somes homologues en cas de crossing-over. On dit qu'il y 
a recombinaison (figure 1). La frkquence de recombinaison 
entre deux gbnes est surtout fonction de la distance entre 
ces deux gbnes : deux gbnes proches recombinent peu alors 
que deux gbnes kloignks se comportent cornme deux gbnes 
indkpendants. Le taux de recombinaison entre deux locus 
est d'ailleurs la methode de mesure la plus courante de la 
distance entre deux gtnes, dite distance gknktique. 

G& 
Recombinants 
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Tableau 1 
Types de gametes produits par un reproducteur MQImq. 

Si deux gbnes sont proches l'un de l'autre sur un chromo- formation n'est pas utilisable : une proportion importante des 
some, l'un (Q) agissant sur un caractbre (on parle alors de parents est homozygote ; quand les deux parents et le pro- 
QTL pour "quantitative trait locus"), l'autre (M) neutre duit sont h6tkrozygotes, on ne peut pas determiner quel 
mais pouvant Btre observe et suivi au aavers des gknkrations, allble le produit a r e p  de chacun de ses parents. 
ils sont transmis ensemble et le deuxibme (M) permet donc 
de suivre le premier (Q). Si le gbne Q a un effet important, 
le gene M, bien que n'ayant pas d'effet propre, a un effet 
apparent pour l'observateur. On dit que M est un marqueur 
de Q. Sans rien connaitre de la physiologie d'une fonction, 
il est donc possible de localiser les gtnes qui agissent sur 
cette fonction, par simple proximite chromosomique. 

Valeur gknktique 

a12 
-a12 
-a12 
a12 

2, LE CONCEPT DE MARQUEUR 

Frdquence 

(1-r)/2 
(1-r)/2 

rl2 
rl2 

Gambte 

MQ 
mq 
Mq 
mQ 

Contrairement & un gene candidat, un marqueur n'a pas a 
priori d'effet propre sur les caractbres ktudiks. Pour qu'il ait 
un effet apparent et qu'il soit utilisable, plusieurs conditions 
doivent &re remplies. 

Type 

parental 
parental 

recombinant 
recombinant 

2.1 LE QTL EST POLYMORPAE 

La premibre condition, et sans doute la plus importante, est 
que le QTL soit polymorphe, c'est-&-dire qu'il existe sous 
diffkrentes formes dites allbles, et qu'il soit responsable 
d'une partie de la variabilitk gknetique, autrement dit que 
les differents alleles transmis chez les descendants indui- 
sent differents niveaux de performance. 

2.2 LE MARQUEUR EST POLYMORPHE 

2.3. LE MARQUEUR ET LE QTL SONT L I ~ S  

Considkrons un individu double hktkrozygote MQImq pour 
un marqueur et un QTL dont l'effet de substitution de q par 
Q sur le caractbre est additif et vaut a. Le taux de recom- 
binaison entre les deux locus est r. Cet individu produit 
quatre types de gametes, dont les frkquences et valeurs 
gknktiques sont au tableau 1. 
En esperance, la diffkrence de valeur entre les gametes 
portant M et les gambtes portant m (c'est-&-dire la diffkrence 
de performance entre les deux types de descendants issus 
de ces gamktes) est de a (1-2r). Si le marqueur et le QTL 
sont proches, donc si r est proche de 0, l'effet apparent du 
marqueur est proche de l'effet vrai du QTL. Au contraire, 
si marqueur et QTL sont independants (r = 0,5), l'effet 
apparent du marqueur est nul, de mkme que son efficacitd 
pour suivre le QTL. 
Pour qu'un QTL quelconque puisse Btre dktecte, un mar- 
queur doit &re proche, si possible & moins de 10 cM (c'est- 
a-dire moins de 10 % de taux de recombinaison environ). 
Le QTL pouvant &we n'importe oh, les marqueurs doivent 
donc Cue nombreux et bien repartis sur le genome. La taille 
du genome Ctant d'environ 30 Morgans (3000 cM), une 
couverture complete requiert environ 150 marqueurs utiles, 

Un allble marqueur n'a un effet (apparent) que par compa- soit deux 2t troi; fois pl;s en pratique.  ensemble des mar- 
raison avec un autre allele dont on peut le distinguer. queurs localisCs les uns par rapport aux autres sur le g6no- 
Gknkralement, un marqueur n'est mCme utile que s'il est me constitue une carte gknetique. 
polymorphe intra-reproducteur, c'est-&-dire si le-reprodue 

- 

teur est hktdrozygote au marqueur. Ainsi, chez un repro- 
2.4. LE MARQUEUR ET LE QTL SONT EN D$S$QUILIBRE DE 
LIAISON 

ducteurs hdtdrozygote Mlm, M et m sont transmis aux des- 
cendants avec unebrobabilite de 0,5 et permettent & suivre 
le fragment de chromosome les entourant. Au contraire, 
chez un individu homozygote, le marqueur n'est pas infor- 
matif pour distinguer deux types de gambtes et donc deux 
types de descendants. Cependant, meme B l'dtat hCtkrozy- 
gote chez le parent, un marqueur n'est pas informatif & 
100%. D'une fason gkndrale, on mesure l'informativite 
d'un marqueur par son aptitude 2t distinguer sans Cquivoque 
deux groupes de descendants selon I'allble marqueur requ 
du parent. La qualid d'un marqueur dans une population don- 
nke se mesure par son PIC ("polymorphism information 
content") qui varie de 0 2t 1 et qui mesure la proportion 
d'individus informatifs dans cette population. En moyenne, 
un marqueur est plus informatif lorsqu'il est codominant 
(c'est-&-dire quand tous les genotypes peuvent Btre deduits 
du phenotype), multialldlique et lorsque tous les allbles ont 
des frdquences identiques. Ainsi par exemple, lorsqu'un 
marqueur n'a que deux allbles M et m, une partie de l'in- 

Deux locus sont en 6quilibre de liaison si dans l'ensemble des 
gamttes de la population considerde et pour tout allble M du 
marqueur et pour tout allble Q du QTL, la frhuence PMQ de 
l'haplotype MQ est Cgale au produit p~ p~ des frdquences 
allkliques. Dans ce cas, au sein de la population considkrke, 
et meme si marqueur et QTL sont libs, l'effet apparent du mar- 
queur est nul. Au contraire, on dit qu'il y a dkskquilibre de 
liaison entre deux locus quand pour au moins un couple d'al- 
lbles, la frkquence de l'haplotype n'est pas kgale au produit 
des frdquences alldliques dans la population des gametes. 
Pour illustrer ce phknombne, considkrons une situation ex&- 
me correspondant au croisement de deux lignks homozygotes 
MQfMQ et mqlmq. Le dkskquilibre de liaison est maximal, 
puisqu'il n'y a pas de gametes Mq ni mQ. La population F1 
issue du croisement est homogbne MQImq. Les gametes 
issus de la F1 sont de quatre types : les deux types patentaux 
MQ et mq, de Mquence (1-r)/2 ; les deux types recombinants 
mQ et Mq, de frequence r/2. Le ddskquilibre n'est plus com- 
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plet, et ce d'autant plus que rest 6levC. Avec l'accumulation 
des generations (F2, F3 ...) et donc des recombinaisons, les 
frbquences des quatre types de gametes tendent progressi- 
vement vers l'6quilibre de liaison. 

L'Bquilibre de liaison entre marqueur et QTL est la situa- 
tion (dkfavorable) la plus probable dans les populations 
fermees de grande taille. On estime en effet que tout desk- 
quilibre originel, dQ h une mutation, une migration ou & la 
derive genktique, est progressivement dCtruit au cours des 
generations. Un desbquilibre au niveau global n'est donc 
envisageable que pour une mutation recente (ou recem- 
ment introduite) et des locus tres proches. Cette hypothb- 
se d'kquilibre est tres dkfavorable car elle implique qu'un 
allele marqueur n'a pas d'effet apparent au niveau de la 
population. En effet, meme si le marqueur est lie B un QTL, 
l'un quelconque de ses alleles n'est pas prt5fdrentiellement 
lie B l'un ou l'autre des alleles du QTL. Pour mettre en Bvi- 
dence cette liaison, il est alors ndcessaire d'etudier les 
transmissions intra-famille. Ainsi, chez un parent hCtCro- 
zygote MQImq, il y a necessairement dbsequilibre de liai- 1 son d&s lors que les deux locus sont lies, et ce indkpen- 
damment de la population laquelle cet individu appartient. I Ce parent est alors analogue B une population F1. 
L'inconvknient d'une telle situation est que le resultat acquis 
dans une famille n'est pas generalisable aux autres. Ainsi, 
l'allele M, qui est favorable chez le parent MQImq, est 
dbfavorable chez MqImQ, sans effet apparent chez MQImQ, 
non informatif chez MQIMq ... 
M2me en cas d'kquilibre de liaison dans une population, on 
peut utiliser les dCsQuilibres de liaison entre deux locus lies 

I existant intra-famille. Le dksequilibre de liaison n'est donc 
pas une condition necessaire pour qu'un locus soit un mar- 
queur mais il determine le type de protocole & metue en 
place, ainsi que le mode d'utilisation ulterieure des mar- 
queurs intkressants. 

2.5. FACILITB DE TYPAGE 

Compte tenu du nombre tr&s important de typages B rkaliser 
en pratique si on veut utiliser les marqueurs & grande Bchel- 
le, la determination du genotype au rnarqueur doit &tre pos- 
sible chez tout animal sans limite d'age, de sexe ou d'ttat phy- 
siologique, elle doit &we peu coQteuse et automatisable. 

Toutes ces remarques expliquent pourquoi les recherches 
de QTL ont Ct4 peu fructueuses jusqu'h la fin des annBes 80. 
En effet, bien que les marqueurs traditionnels (genes 
visibles, polymorphisme de protkines, anomalies hkredi- 
taires ...) gardent tout leur inter&, ils sont en general peu 
nombreux, peu polymorphes et mal repartis. Les progres 
de la gedtique mol6culaire donnent accks B de nouveaux 
types de marqueurs, plus nombreux et de meilleure quali- 
te. A l'heure actuelle, les microsatellites sont considerbs 
comme les marqueurs & choix. Les microsatellites sont &s 
sequences d'ADN tres courtes (1 h 3 bases) repttdes, le 
polymorphisme rksidant dans le nombre variable de rkpC- 
titions. Le locus est defini de fason univoque par les 
sequences flanquantes, qui sont des sequences uniques 
dans le genome. 11s sont nombreux (plus de 50 000 sur le 
genome bovin), bien repartis, tres polymorphes. Le typa- 
ge d'un microsatellite est realisable chez tout animal par 
amplification PCR (Reaction en Chaine par la Polymerase). 

3. LA DETECTION DES QTL 
A UAIDE DE MARQUEURS 

Elle permet de localiser les regions g6nomiques responsables 
de la variabilite gtnktique d'un caractere. Bien qu'elle ne 
permette pas de determiner le ghne responsable ni son 
mode d'action, elle facilite consid6rablement la recherche 
d'un gene candidat en fournissant sa position sur la carte 
gCn6tique. D'autre part, meme si la nature du QTL reste 
inconnue, sa localisation par des marqueurs permet son 
utilisation, par exemple par "s6lection assistee par mar- 
queurs" ou par "introgression". 
Le principe de detection est assez simple et decoule de ce qui 
a d6jB 6td dit. I1 repose sur l'observation chez les descendants 
de la cosegrkgation d'un marqueur et d'un caractere quanti- 
tatif. La figure 2 presente la distribution des performances 
des produits d'un reproducteur double hkterozygote B un 
QTL et 21 un marqueur lie. Le niveau de performance est 
partiellement &termink par l'allble Q ou q du QTL recu du 
parent. La difference de moyennes entre les deux groupes est 
d'autant mieux expliquk que le marqueur est plus proche du 
QTL et que les produits recombinants sont plus rares. 

Dans le cas d'une carte gknbtique saturke et assez dense, oh 
tout le genome est couvert de marqueurs B intervalles regu- 
liers, on peut analyser la liaison d'un QTL non pas avec cha- 
cun des marqueurs pris un par un mais avec des couples de 
marqueurs adjacents, voire des groupes de liaison. L'interet 
de cette approche est double : 
- si le QTL est situt entre deux marqueurs, llefficacitt$ du 
marquage est plus forte, car la probabilitk est faible que le 
QTL soit s6par6 de ses &ux marqueurs par un double cros- 
sing-over. En consbquence, la puissance de detection est 
plus BlevQ. 
- en analysant un seul marqueur & la fois, il est souvent dif- 
ficile de diffkrencier un petit QTL proche d'un gros QTL 6loi- 
gne, les deux donnant au marqueur le meme effet apparent. 
Au contraire, l'analyse avec deux marqueurs simultan6ment 
permet de rnieux localiser le QTL et d'en estimer l'effet. 

Deux types de dispositif sont envisages : dans le premier 
cas, on procrke des reproducteurs het6rozygotes et l'on 
engendre ainsi des desequilibres de liaison entre marqueurs 
et QTL dans la population 6tudi6e ; au contraire, dans le 
deuxieme cas, on utilise les dkskquilibres intra-famille 
existant dans la population chez la fraction des reproduc- 
teurs heterozygotes. 

Un desequilibre dans l'ensemble de la population est obte- 
nu en croisant deux lignkes differant entre elles aussi bien 
pour les marqueurs que pour le niveau de performance. 
Cette m6thode a kt4 initialement &velopp& chez les plantes 
(Paterson et al, 1988), les lignkes parentales titant consan- 
guine~, donc homozygotes. La F1 obtenue est homoghne. 
Le dCsBquilibre de liaison est mis profit en deuxihme 
generation (F2 ou back-cross) pour Ctablir des liaisons 
entre caractkres et marqueurs. La puissance de tels dispo- 
sitifs est en gkneral tres bonne, ne dependant que de la 
taille du QTL, de la distance marqueur QTL et de l'effec- 
.tif en deuxieme generation. Des exphimentations impli- 
quant moins de 500 individus sont souvent suffisantes. 
En l'absence de lignees consanguines, trhs difficiles B obte- 
nir chez les ruminants, le m2me principe peut &me applique 
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en croisant des races diffkrentes, ou des lignkes diffkrentes, 
voire des lignkes sClectiom&s de fason divergente. Toutefois, 
la puissance d'un tel dispositif est diminuke, essentiellement 
du fait que les populations parentales ne sont plus homo- 
genes : le polymorphisme rksiduel aux marqueurs limite leur 
informativie ; le polymorphisme au QTL dans les populations 
parentales rtkluit la difference attribuable au QTL entre ces 
populations ; enfin, une variabilitk polygknique rksiduelle 
affectant le caractbre nuit B la prkcision de l'analyse, qui doit 
Btre rkaliske intra famille. Du fait de ces pertes de charge 
multiples, la puissance est plus faible et les dispositifs conGus 
doivent Btre plus importants, de l'ordre de 1000 animaux. 

Quand on suppose qu'il y a Quilibre de liaison entre mar- 
queurs et QTL, seule une analyse intra famille est pertinente. 
L'effet apparent d'un marqueur n'est dkfini qu'intra famille et 
il est susceptible de varier d'une famille B l'autre. Les rksul- 
tats sont combinks entre farnilles en dkterrninant la part de la 
variabilitk gknktique totale expliquk par une rkgion chromo- 
somique donnk. Ce type de protocole, souvent mieux adapt6 
aux contraintes &s populations animales, est cependant tou- 
jours moins puissant que les dispositifs de croisement, et ce pour 
deux raisons principales. Le nombre de parents homozygotes 
au QTL, inutiles et alourdissant le protocole, est plus eleve qu'en 
croisement, et souvent incontr6lable. Comme il est souvent dif- 
ficile de constituer & grandes familles de pleins frbres-soeurs, 
un seul parent, le @re, est rkellement informatif, et les diffk- 
rences recherchks entre gknotypes sont en moyenne deux fois 
plus faibles que dans les protocoles & croisement. 

Deux protocoles sont classiquement proposks, basks sur 
l'analyse de deux ou trois generations successives. Le pro- 
tocole proposk par Soller et Genizi (1978) consiste B ana- 
lyser des familles de produits issus de pbres hkt6rozygotes 

aux marqueurs et B un QTL suppod, et h comparer intra- 
pbre les moyennes de production des deux groupes de des- 
cendants ayant resu l'un ou l'autre allele marqueur. 
L'inconvknient de ce dispositif est le nombre klevk, en 
gbnQal plusieurs milliers, d'individus B typer et B mesurer, 
pour assurer une bonne puissance de detection. 

Un schkma alternatif dit schkma petites-filles, proposk par 
Weller et a1 (1990), est particulibrement bien adapt6 au 
cas des populations bovines laitibres, pour lesquelles le 
schkma de Soller et Genizi est considkre comme trop COO- 
teux. I1 utilise l'information existante et cumule les donnkes 
sur trois gknkrations : le grand-pbre hktkrozygote au mar- 
queur et B un QTL supposk, a des fils d'inskmination arti- 
ficielle typCs pour le marqueur et caractkrisks par des index 
de valeur gknktique sur descendance B partir des donnkes 
de 50 B 80 filles mesurkes mais non typkes (figure 3). 
L'index se comporte comme un caractbre de haute hkrita- 
bilitk : du fait du nombre important de produits, les effets 
alkatoires non lies au taureau sont fortement rkduits. Grfice 
au meilleur contr6le de cette variabilitk rksiduelle, et bien 
que l'effet apparent du marqueur soit deux fois plus faible 
que dans le protocole de Soller et Genizi, la puissance de 
dktection est sensiblement plus klevke B nombre de typages 
identique, et ce d'autant plus que l'hkritabilitk du caractb- 
re est faible. En pratique, les protocoles de ce type impli- 
quent 1000 B 1500 taureaux types et test& sur descendan- 
ce. L'intkgration de ce protocole dans les schkmas de 
selection en determine B la fois les avantages et les limites : 
B l'exception des typages, toutes les donndes existent dkjh 
et le coat marginal d'un tel projet est relativement limit6 ; 
les rksultats sont immkdiatement utilisables, puisqu'obte- 
nus sur la population en sklection ; par contre, l'analyse est 
restreinte aux caractbres dkjB mesurks. 

Figure 2. 
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Figure 3. 

Soient un QTL avec deux allkles Q (a) et q (42) 
et un marqueur Mhn &tub h une distance r du QTL 

Effet v d  a14 -at4 at4 -el4 - - 
du QTL u u 
Effet apparent 
du marqueur M-m=a( l -2  ry2 
ehez les mes 

Le choix & la mkthode et du madriel animal dependent de 
l'usage attendu de ces localisations de QTL. L; premitre 
approche basee sur le deskquilibre de liaison dans la popula- 
tion croide constitue la mbthode de choix pour dkterminer les 
gtnes qui diffhrencient deux populations. Elle ne permet pas 
fordment d'ktendre ce dsultat B la variabilid intra population, 
m&me si les regions detect& constituent des candidats natu- 
rels. Elle est donc particulitrement adapt& B l'introgression 
d'un gene d'une population dans une autre, et plus gbn6rale- 
ment B la construction d'un genotype par croisement succes- 
sifs. La seconde m6thode r6vtle les regions chromosomiques 
expliquant la variabilit6 gCnCtique intra population, &ape 
prealable B une selection assisde par marqueurs. 

4. QUELQUES CONSIDERATIONS 
SUR LA TAILLE DES DISPOSITIFS 

La taille d'un dispositif de detection, c'est-h-dire le nombre 
d'animaux h produire et B mesurer et le nombre & typages B 
daliser, &pend surtout de la taille & l'effet des genes B &tee 
ter et du degr6 d'informativitk de chaque donnh. En pre- 
mitre approximation, l'effectif de produits ndcessaire est pro- 
portionnel h V / iD2(1-2r)2, avec D la difference entre 
genotypes au QTL (variable suivant les protocoles), r le taux 
& recombinaison maximal entre marqueur et QTL, i la pro- 
babilit4 qu'une donnQ soit informative, et V la variance rksi- 
duelle & la performance. I1 en dsulte que l'effectif dcessaire 
s'accroit trks rapidement (autrement dit que la puissance de 
&tection dkcroit) lorsque l'effet du gene recherche dtkroit rela- 

tivement B la variabilit6 rksiduelle, que le marqueur est plus 
hloignd du QTL et que les produits sont moins informatifs. 
Ainsi, la localisation d'un gtne majeur, dont l'effet est 
important et en g6nQal &jB connu, demande un protocole 
assez ruuit : la taille & l'effet recherche autorise un mailla- 
ge de marqueurs assez ldche (40 cM) ; grdce h la planifica- 
tion des accouplements, les animaux sont souvent tous infor- 
matifs ; 100-150 individus et 60-80 marqueurs (soient 10000 
typages) sont generalement suffisants. Au contraire, la 
recherche 2i l'aveugle de QTL supposes 2i effets modkrbs 
demande en general des protocoles coOteux et complexes : 
les effets recherchds sont a priori plus faibles, le maillage 
de marqueurs doit &tre plus sen6 (20 cM). Ainsi, un proto- 
cole de croisement F2 implique en general 500-1000 mi- 
maux typ6.s sur 100-150 marqueurs, soient plus de 100 000 
typages h realiser. Intra population, la mdcomaissance a 
priori des genotypes au QTL ne permet pas de selectionner 
des parents hbdrozygotes, ce qui induit une perte de char- 
ge importante (D diminue). Dans un protocole 'petites- 
filled, la trts bonne maitrise & la variance residuelle (V) 
permet cependant de diminuer le nombre d'individus h 
typer, par rapport au protocole de Soller et Genizi. 

CONCLUSION : LES TRAVAUX EN COURS EN 
FRANCE ET DANS LE MONDE 

Depuis que des cartes genetiques denses et precises sont dis- 
ponibles chez les bovins, ovins et caprins, diverses Btudes 
sont lancees pour detecter des QTL. Le protocole varie 
selon le but recherche. On peut distinguer les etudes B 
grande Bchelle, visant B analyser de nombreux caracttres, 
des Btudes ciblees sur la recherche d'un g&ne. 
Chez les bovins laitiers, suite aux travaux de Georges et al 
(1995) montrant la faisabilitk pratique d'un protocole 
petites-filles, au moins 6 projets similaires ont et6 lances 
dans le monde. Le projet fran~ais vise B analyser plus de 
20 caracteres (production, morphologie, reproduction, resis- 
tance aux mammites, vitesse de traite) chez 1500 taureaux 
issus de 12 familles en races Holstein, Normande et 
MontbCliarde. Par ailleur6 les genes expliquant les diffe- 
rences entre races sont recherchks dans des protocoles de 
croisement : croisement Holstein x Normande au domaine 
du Pin h I'INRA, croisement Holstein x Charolais en Ecosse. 
Les etudes ciblees, plus nombreuses, reposent gbnbrale- 
ment sur l'hypothese (ou la certitude) qu'un gtne majeur 
explique l'essentiel de la variabilitk du caractere, le but 
Ctant alors de le localiser. Chez les bovins, le gene "sans 
cornes", le gene culard en race Blanc Bleue, le facteur rouge 
en race Holstein ou le gtne du syndrome Weaver en race 
Brune ont d6jh 6 d  localises . En France, on peut citer entre 
autres la recherche du gtne Booroola et d'un gene & rksis- 
tance ?i la salmonellose chez les ovins, et celles du gtne 
d'intersexualig et du gene de debit de traite chez les caprins. 
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