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Une histoire de 'amélioration génétique des animaudomestiques

2. La sélection génomique. Entre promesses et integations
Par Jean-Claude Flamant, directeur de la Missiénidiation des Agrobiosciences

Une nouvelle étape de I'amélioration génétique aeisnaux se prépare des le début des
années 90 dans les laboratoires de recherche, metainteux du Département de Génétique
Animale de I'INRA. Aprés plusieurs décennies dddéwes infructueuses, voici, a la fin des
années 2000, 'avénement de la sélection génondgns les unités de sélection des grandes
races laitieres. Un réve de chercheurs depuis @eendies : identifier les genes qui
contribuent aux systemes polygéniques des caraater@roduction, concept grace auquel la
génétique quantitative a permis I'amélioration @gesformances, notamment dans les races
telles que la Holstein (Cf. kes métamorphoses de la Frisonne Holsté)n La sélection
génomique ouvre des perspectives inédites. Non pasesr de nouvelles questions pour le
futur des populations d’animaux domestiques.

Le quantitatif et le moléculaire en tensions

C’est un fait, au sein du monde scientifique degénétique animale, dans les
laboratoires de I'INRA, a Jouy-en-Josas comme doLme, il y avait une compétition latente,
sinon méme parfois des oppositions déclarées. Daié, les tenants de la connaissance de
'ADN affirmaient qu’ils avaient potentiellement emain la seule clé efficace a terme de
'amélioration du matériel animal, et certains dieneux avaient tendance a prendre de haut
leurs collegues qui continuaient depuis des déesnaipoursuivre le perfectionnement de
leurs outils statistiques et informatiques. Cesiges répliquaient que peut-étre ils n’avaient
pas la connaissance des bases génétiques desésade production sur lesquels ils
travaillaient, mais ils ne se privaient pas de ed@pque les principes de la génétique
guantitative, mis en ceuvre a I'échelle des poputatianimales, avaient permis des avancées
globalement spectaculaires... tandis que I'on dt#rioujours la concrétisation des promesses
de la génétiqgue moléculaire. C’étaient en quelquie sleux « cultures » : les uns privilégiant
la connaissance des bases moléculaires des camd®gproduction animale, et les autres les
outils nécessaires a la gestion raisonnée du patrergénétique des populations. De fait, leur
« patron » Jacques Poly soutenait les uns et tessacponsidérant que, a I'évidence, ces deux
approches étaient complémentaires. Simplementoesons temporels étaient différents. Il 'y
avait entre eux un débat de fond : c’est quoi theeche ? Mais aussi un enjeu de pouvoir :
apres I'accession de Jacques Poly a la Directioréfaée de I'INRA, qui parmi eux allaient
avoir en main la conduite de la stratégie du Dé&paent de Génétique Animale de 'INRA ?

! http://www.agrobiosciences.org/article.php3°?id cieti3083
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Depuis longtemps, certains chercheurs s’employai@ntdébusquer des genes
« mendéliens»associés a des caractéres de production. Une déeneouronnée de succés
chez les plantes mais qui n'avait jamais pu débeuchez les animaux, d’'ou une certaine
frustration ressentie par certains. Ce n’étaitfpage de travail. Petit resumé... Tout d’abord,
la progression des connaissances en matiére det@@sation des groupes sanguins suscite
des espoirs révélant un polymorphisme génétiqueedampleur insoupconnée. Peine perdue.
Aucun lien ne peut étre mis en évidence entre des nombreux groupes sanguins et la
production de lait ou la vitesse de croissanceat@maux. L'intérét se porte ensuite sur les
génes du « systéme général d’histocompatibifitéencore plus diversifiés, mis en évidence
grace aux progres techniques pour caractériser piegéines d'un organisme par
électrophorése. lls suscitent un foisonnement rguadrie d’intérét et de publications. Sans
plus de succés ! Pourquoi ? Ecoutons & ce sujafy Rbbertsoh un chercheur britannique
auteur d’articles qui font référence au niveaurimadonal au cours des années 50, sur les
modeles d’évaluation des taureaux sur leur desoceedat I'optimisation du progres
génétique de la production de lait. Il soulignalifficulté de I'entreprise, similaire a celle de
la recherche d’'une aiguille dans une botte de fdiéglare-t-il lors d’'une conférence a
Toulouse dans les années 70. La mise en relatien déeix types de caracteres, les
moléculaires et les quantitatifs, lui parait im@able en I'état des connaissances. Il explique
gu’il faudrait que, par chance, I'un de ces génesmples » soit positionné sur les
chromosomes a proximité d’'un de ces fameux systgpobgéniques que personne n'a
jamais identifiés. Alan Robertson appelle cependapbursuivre les travaux dans ce sens,
car, peut-étre, un jour...

L’inventaire a la Prévert des « génes majeurs »

Une improbable quéte d'un c6té, des avancées Bmiitdais tangibles d'un autre
autour du concept de « gene majeur ». Explicati@n. désigne ainsi un gene mendélien qui,
par son existence au sein des cellules d’'un omgemigdétermine a lui seul I'expression d’'un
caractére de production quantitatifl est « majeur » du fait de son réle déterminpat
rapport a chacun des nombreux génes des systertlyggmques et c’est ce qui permet de le
repérer. Il impose son existence quelle que sogosdtion sur les chromosomes a proximité
des polygénes. Intéressant !

2 Géne mendélien : c’est un géne qui se comportereMendel I'avait identifié sur les petits pois. Gihaussi
« géne factoriel » en ce sens qu'il agit commeefactiéterminant un caractére.

3 Compatibilité entre tissus qui conditionne la s#esd’une greffe

* http://www.genetics.org/cgi/reprint/125/1/1.pdf

® C’est ce qui distingue les « génes majeurs » dgmes a effet visible », ceux qui portent lesaaras de
couleur de la robe des animaux par exemple
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Les volaillesen offrent de bons exemples. Ainsi le géne desnesdlw’, caractére mendélie
récessif et lié au sexe : les poules qui le pordent dotées d'une taille significativement plusitpe

que les autres (- 30%). Identifié en 1959 a Jouyamas par un chercheur de 'INRA, Philippe Mérat

apres lui avoir été signalé par I'un de ses tedcbng; ce gene a déja fait I'objet d’une publicatiux
USA en 1949. En France, il va participer a la ¢odatl’'une souche tout a fait remarquable, la pc
« Vedette INRA », a la base de la mise au pointpiedets « labels rouge » qui vont conquérir
consommateurs au cours des années 70 grace aawxrée sélection conduits par Léon-Paul Cog
au domaine INRA du Magneraud en Poitou-Charéntes

Chez les bovinsun autre caractere morphologique retient I'aitentle Bertrand Vissac dés

les années 60. Parmi les animaux de race a viahdml@ise, certains d’entre eux développent
hypertrophie musculaire, notamment des arriéresy d'appellation courante « cul de poulain

n

ule
les
hez

une
»,

Toute une équipe de recherche est mobilisée pautiaka la reconnaissance de son déterminisme

géneétique, car il s'agit bien d’'un gene, le gemmailard ». Un troupeau est constitué a Carmaux {T|

arn

en vue de produire des taureaux issus de cettdsaudque qui confére a ses descendants proveénant

d’'un croisement avec une vache « normale » uneisation bouchére supérieure, grace a une
grande proportion de morceaux a griller. Cependangéne intéressant du point de vue « bouche
aussi des effets délétéres pour les vaches, imdudsa difficultés de mise bas du fait d’'une ouwer

plus
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pelvienne plus étroite, allant jusqu’a la nécessitéecours quasi systématique a des césarielms, t

particulierement sur les vaches de race « Blana Blege ». En race Gasconne, une race rustiqy
montagne dont une qualité essentielle réside dasscdnditions d’élevage en plein air avec
minimum d’assistance, I'existence de ce gene, a@partérieurement par des croisements aveg
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taureaux de race Piémontaise dont la robe grisi anane aspect, constitue un handicap. D’oll le
concours des chercheurs de I'INRA pour éradiguirofiportun et garantir que les taureaux en sont

« indemnes » et ne le transmettront pas a leuceddants.

Chez les porgde méme caractére « culard » est repéré. Catteifau sein de la race belge

de Piétrain (du nom du village dont ils sont or@gies). Ses produits deviennent bientdt les chamsy
des concours de carcasses au Salon Internatiotialgieulture de Paris et en d’autres lieux. Mais
identifie aussi bientdt ses conséquences négativela qualité de la viande de jambon cuit. Exi
supériorité accordée jusqu’alors aux animaux de cate.

Dans ce qui peut ressembler a un « inventaire Rréaert », on recense aussi un gene
détermine I'absence de cornes chez les chgdmed une conséquence inattendue est leur sté il
méme leur intersexualité, jusqu’'a leur donner la@mce de boucs induisant deex ratios
déséquilibrés. Une découverte originale due a GogrBeau. S’y ajoute le cas tout aussi marquan
géne appelé « Borooldchez les brebisMérinos d’Australie : dans une race dont les ¢
s’obstinent a ne donner naissance qu'a un seulaagreelles qui portent ce géne en ont de
S’enchainent des recherches dans le monde entidrée® par la question stimulante : certaines
« nos » races de brebis ne seraient-elles pasdutésis du méme gene ?

® dw comme dwarf : nain en anglais

’ Lire ici le ttmoignage de Philippe Mérdittp://www.inra.fr/archorales/t2merat.pdf

8 Au fil des décennies, I'INRA a été a I'origine pleisieurs souches dans les diverses espéces asimale
http://www.inra.fr/internet/Directions/DIC/presin&AQfiches/poulevedet.htm

° Boroola, du nom de la ferme australienne ol Itexise de ce géne a été mise en évidence, a ladsuite
constitution d’'un troupeau en réunissant les quedgares brebis Mérinos d’Australie qui étaientreas pour
avoir eu deux agneaux au méme agnelage
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Se repérer sur les chromosomes : QTL, synténies microsatellites

La science progresse... Au début des années 90aat digf pouvoir détecter des genes
simples situés sur les chromosomes a proximitéedefameux systémes polygéniques de la
théorie de la génétigue quantitative, les chercheunt déterminé qu’il était possible de
repérer des portions du génome associés a deseramquantitatifs, les QTL @Quantitative
traits loci »).

Pour y parvenir, ils ont utilisé les progrés dedirmateurs pour repérer le positionnement sur| les
chromosomes de portions du génome appartenant éetleles d’animaux issus du croisement entre

des types tres différents, donc présentamriori des écarts génétiques importants entre eux| par
exemple les porcs Large White d'un c6té, les pblass Gascons ou les porcs chinois Meishans de
l'autre, trés différents pour la taille de porté@sdruies. Et ils ont tenté d’associer avec leaatares
de production ce quils observaient dans la familes descendants. Ca marche! D’ou,

progressivement, lidentification de QTL spécifigugpour chacun des caracteres qui semblent
intéressants. Une progression dont les cherchenrsdé¢lisateurs » des programmes d’amélioration
génétique se saisissent en posant les principes délection @assistée par marqueurs moléculaises
(SAM) de ce qu’ils comment désormais lesagactéres multifactoriels.

Mais ce n’est pas fini. Car la biologie moléculagtles outils du séquencage du
génome qui 'accompagnent continuent une progressin semble inexorable sur le front de
la recherche. Le génome humain est I'objet de sola® attentions du fait de ses implications
en matiere de santé et aussi de l'intérét que ddiepla police scientifique. Un programme
d’ampleur mondial est engagé en 1990, qui va déimuau déebut des années 2000 par la
publication d’'une carte « intégrale ». Conséquentte,va constituer le modele de référence
pour les chercheurs qui travaillent sur le génome ahimaux domestiques, en se référant a
un nouvel objet, la « synténie » et une propriééx conservation de synténie ». De quoi
s’agit-il ? La « synténie » caractérise le fait gleaix genes sombcalisés a proximité I'un de
'autre sur le méme chromosome. Quant a la « cgatien de synténie », elle décrit le fait qu’une

synténie, identifiée sur un chromosome humain, restouvée sur le chromosome d'un autre
mammifere.

La recherche s’engage donc dans une logique d'exda de nature quasi
géographique. Comment se repérer sur les chromas@mén travail de cartographie
comparée ! Pour faire simple, disons qu'on va d'dbrechercher sur les chromosomes
animaux des genes humains homologues aux « géenjesirma, ceux qui ont été repérés
antérieurement grace a l'esprit de curiosité deéaces chercheurs, et on va approfondir la
connaissance de ces portions de chromosomes deémnaiéctive plutdt que de tenter un
inventaire de la totalité du génome
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Premiere application de cette stratégie au pord¢ Bogénome apparait la plus proche des humains
parmi les animaux domestiques (voir I'article gnigrésente le principe méthodologique en 1991
Et cela va déboucher sur l'identification de pstifgortions de chromosomes, d'abord appelées
« microsatellites %, étroitement liés aux génes majeurs reconnusieatément, par exemple le géhe
Boroola de prolificité des brebis ou encore le gdaesensibilité des porcs a I'halothane en rapport

avec les porcs portant le géne culard (voir ci-dagss On débouche méme sur des applications

pratiques originales, par exemple la détectiorspade moléculaire des porcelets porteurs du gene RN
qui induit une qualité défectueuse de la viandgatebons cuits.

Les laboratoires vont bientot s’équiper d’automakesiécryptage du génome. lls vont
permettre d’identifier un nombre croissant de «queaurs moléculaires » progressivement
associés aux caractéeres de production grace dyisangénomique fine de « familles », c’est-
a-dire d’animaux de générations successives. Pouargver ensuite a la conception de
« puces a ADN » qui permettent de caractériserélgoge d’'un animal (ou d’'une plante)
simultanément sur un grand nombre de caractéresasair besoin de mesurer ceux-ci un par
un. Bientot, contre toute attente, et bénéficiantadprogression de la robotique, le génome de
la vache est I'objet de toutes les attentions auscdes années 2000 : les bovins succedent
aux humains, puis aux porcins en 2008, parmi lpg@s animales dont on a acquis une
connaissance de plus en plus complete du génonmeséGoaence : un retour sur les idées
débattues par Alan Robertson — il est décédé e 1@Rii trouvent la une issue inespérée. On
dispose d’'un nombre croissant de marqueurs moliéesil@t on sait les localiser sur les
chromosomes.

Les index génomiques, une révolution

De la a tenter de mettre en rapport les évaluat@ngtiques réalisés sur les taureaux
par le testage sur descendance avec le diagnéatisé par la génomique, il n’y avait qu’'un
pas. Démonstration, il apparait que la corresporelast excellente entre la valeur des index
sur descendance des taureaux et leurs index « ggunesm» obtenus avec les puces a ADN.
Gagné ! Evidemment, a I'échelle mondiale, plusiegsipes de recherche se sont mobilisées
sur ce nouveau front. Leur partenariat avec learosgnes de sélection constitue la encore une
condition de réussite. Comme au cours des annéels #dance est justement bien placée
grace au dispositif organisationnel qui caractdedeoi sur I'Elevage de 1966.

Et voila, qu'effectivement, a la fin des années®@0utes les conditions sont réunies
pour inclure dans les catalogues des Centres diimséion la semence de taureaux
d’'insémination seulement connus par leur génomifjagpassage a la commercialisation aux
éleveurs est réalisé en 2008. Ce qui nécessitautrde confiance de leur part. lls avaient été
convaincus par la fiabilité des index génotypigsas descendance, et avaient participé a
I'organisation collective de collecte et de traismde l'information qui les avait permis, et
on leur propose maintenant d’acheter la semenctauteaux seulement évalués sur leur
propre ADN sans autre preuve de leurs avantagés, i@est-a-dire la production de leurs
filles. Certes, ce sont toujours les chercheurssguortent garants des informations fournies,

10 hitp://granit.jouy.inra.fr/productions-animales/19@rod_Anim_1991 4 1 11.pdf

1 Aujourd’hui, dans cette logique, on parle de SNBigle Nucléotide Polymorphisme

12 ’halothane est un anesthésiant couramment utilis®s les laboratoires effectuant des interventsamses
animaux. Or, il apparait que certains porcs n'ystéat pas et meurent de crise cardiaque. Cetteparité se
révéle associée au gene « culard » chez les pitraiR. Un cas d’école !

13 Un travail original réalisé a 'INRA de Toulousecii a fait I'objet d’un brevet
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'INRA ayant été confirmé dans ses fonctions apras révision de la Loi sur I'Elevage
guarante ans apres, en 1996, mais quand mémeditzodux qui ont été recrutés au début
des années 80 ont pris la suite des pionniers mi@sea 50 et 60 sans état d'ame quant aux
rapports entre génétigue quantitative et génétiqueléculaire. Deux approches
complémentaires sur le principe, comme le conceeaitiues Poly, mais il fallait attendre que
les outils nécessaires deviennent disponibles gueit’'on accede aux solutions pratiques.

Les promoteurs de cette méthode pointent d’emldéecaractére « révolutionnaire »
par rapport a tout ce qui avait été congu dananeges 50. En effet, il faut réaliser qu’il n’est
plus nécessaire d’attendre 6 ou 8 ans pour coena¥ec precision la valeur d’'un taureau
laitier sur sa descendance. Celle-ci peut étrenoletelés leur naissance. D’ou une réduction
de l'intervalle entre générations, ce qui permetcdioitre le grogres génétique annuelau
sein d’'une race. Et encore plus, le méme test &teaitréalisé avec la méme précision sur les
vaches elles-mémes, résolvant du méme coup legmebposé a I'origine : comment garantir
gu’une vache ayant les meilleures productions @sérseure génétiquement, et donc que ses
filles vont étre également plus productives ? Lghsstication des index « BLUP »
multicaractére¥, acquise par la modélisation statistique et qtetite et permettant des
évaluations de plus en plus précises, semble ré&evay un outillage du passé: les
« moléculaires » auraient donc maintenant 'avang les « quantitatifs ». Ainsi I'appelait
de ses veeux un groupe de chercheurs de 'INRAailguinze ans, en conclusion d’un article
reconstituant I'évolution de la connaissance degquoeurs moléculaires, des groupes
sanguins a la cartographie du génomeReste la grande question scientifique : jusqu'al le
recherches sur les génomes permettront-elles d'allens l'analyse du déterminisme
géneétique des caracteres « d’intérét agronomiquet >elans quelle mesure leurs résultats
pourront-ils contribuer a 'amélioration génétiquies espéces d’élevage ? Parions que les
optimistes auront raison.»™.

Les promesses et les interrogations

Effectivement, les « optimistes » ont réalisé lammbition, ceux qui croyaient aux
recherches sur le génome en appui a I'amélioragiénétique des races animales ! Et
maintenant ? Quelles conséquences peut avoirdated génomique pour I'avenir des races
animales, notamment pour cette vedette mondiale agustitue la Frisonne Holsteif®?
Quelques pistes...

Tout d’abord, certains pointent, a terme, la digjpar de toute I'organisation des
opérations de contréle laitier et de testage sscatedance, élaborée au cours des années 50 et
60 et perfectionnée au fur et a mesure du perfastiment des outils de traitement de
linformation. Devenue inutile, elle serait réduite assurer une veille, une vérification
réguliéere de la bonne liaison entre I'index génami@t I'index sur descendance, ce dernier
restant de toute maniere la « vérité terrain >yiagli est effectivement le plus proche de ce
que percoivent les éleveurs, la production de lewisnaux et de leur troupeau. Pour le

% ou «multitraits » en anglais

!5 Grosclaude F, Mercier J.C., Vaiman M., LevézielGellin J., 1996. La génétique moléculaire desesp
d’élevage : des groupes sanguins a la cartograjphiggnome. INRA Productions Animales, Hors Ségi@6]
57-69 :http://granit.jouy.inra.fr/productions-animales/B%ors-serie/Prod_Anim_1996_hs hs_06.pdf

18 sans oublier évidemment les autres races lait@ires races animales exploitées pour la produdio
viande, tout comme les plantes puisque les prisaigela sélection génomique et de la rechercheadguaurs
moléculaires les concernent également.
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moment, en 2011, les premiers taureaux retenukashase de leur index génomique a titre
expérimental commencent a avoir des filles et lendex sur descendance correspondent
parfaitement aux prévisions.

Ensuite, on peut imaginer qu'au sein d’'une méme,rpourraient se manifester des
divergences entre les unités de sélection quaatid kchoix stratégiques respectifs, pouvant
méme s’accompagner d’une transformation de leuutstde coopérative d’éleveurs (a
I'origine) en firmes privées de génétique des bevin effet, dans la mesure ou I'acces aux
outils de la génomique devient plus facilement afpére, & la portée de laboratoires de
recherche privés, rien n'empéche que se concrétiEnoptions différenciées de sélection,
par exemple selon la pondération donnée a tellaatactéere de production par une unité de
sélection, ou selon les perfectionnements de lae pAIDN utilisée. Ainsi la logique de
compétition, déja existante en France entre leq pitincipales unités de sélection, et au
niveau mondial entre des « consortiums » assoghlrsieurs unités, serait exacerbée. Le
consensus construit au sein de l'internationaletal@seaux (Interbull) permettant de garantir,
sur des bases scientifiques, que l'information pitedaux USA est aussi fiable que celle
obtenue en France, ne va-t-il pas éclater ? Peaiteetestin de la Holstein est-il & des lignées
multiples, comme cela s’est produit antérieuremaour les volailles ou pour les porcs,
jusqu’alors plus souples a sélectionner que lesnamts.

Autre probleme, celui de I'évolution de la consangé dans les populations. En
effet, méme avec des effectifs de plusieurs dizatdleemillions de vaches, une race comme la
Holstein peut dépendre a I'échelle mondiale d’'umhbre réduit de taureaux d’élite dont on a
retenu préférentiellement les descendants au ssinnités de sélection. L’alerte a été donnée
au sein méme d’Interbull.

Explication : les équations de la génétique desilatipns révelent que I'effectif génétique d’'unega
repose sur l'effectif du sexe le moins représertémp les reproducteurs de la ricet que celg
conditionne le maintien de la variabilité génétigid’évolution de la consanguinité a long terme, O
en remontant les généalogies sur plusieurs géogsatie constat est fait que la grande majorité|des
milliers de taureaux actuellement utilisés n’onteqguelques dizaines de taureaux dans |leur
ascendance. Sil'on y ajoute désormais, la plusdgrarécision dans I'estimée de la valeur des wche
le risque est encore plus grand. Pourquoi ? Paneela régle d’or de la sélection consiste en la
réalisation d'« accouplements raisonnés », ceugistamt a utiliser la semence des meilleurs tavreau
sur les meilleures vaches. Si ces derniéres satié&ss génétiquement avec une précision similajre a
celles des taureaux grace a la génomique, il petdsulter une focalisation sur un nombre tréstémi
de lignées grace au nombre élevé de paillettepelene congelé par taureau. Sans oublier d’autres
outils tels que la superovulation des vaches ingénates et la congélation des embryons, ou ergore |
mise sur le marché de semence « sexée » permegivdtenir plus de femelles que de males dans la
descendance. Les consommateurs n’'imaginent pasedaé et les produits laitiers ont une base si
technologique. Ainsi devient techniqguement posdiinie« ciblage » de plus en plus fin sur un nombre
de plus en plus réduit de reproducteurs, malesnetifes. Pour contrecarrer les conséquences ag| cett
évolution, il faudrait que s’'organise une vigilancellective avec une coordination aux divers
échelons, nationaux et mondiaux. Les chercheudgbattent. D’autant plus, que ceci pourrait ayoir
pour conséquence de modifier les liaisons entre nkesqueurs moléculaires et les caractéres
guantitatifs.

1/F = 1/Fm + 1/Ff ouF est I'effectif génétiquelm I'effectif des taureaux reproducteursétl’effectif des
meres a taureaux
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L'indexation génomique pourrait donc entrainer #&atlon du contréle laitier dans les
élevages. Ceci n'est pas anodin, car il ne s’aagt yniquement d’une modalité technique. I
s’agit alors de I'abandon de toute la conceptiarghnisation collective qui 'accompagnait,
impliquant éleveurs, techniciens et ingénieursprimiaticiens, chercheurs, une organisation
concertée qui constituait une ressource humainer. IBs chercheurs qui I'avait congue, et a
laquelle jai participé, cette dimension était ddugrande importance, probablement autant
gue les programmes informatiques qui étaient ldution des algorithmes mathématiques
issus des théories de la génétique quantitativeléieloppement de I'outil génomique aura-t-
il pour conséquence de mettre a bas I'édifice ctifle@ Ou bien, I'organisation collective
mise en place a I'échelle d'une race se révéleletun atout pour la gestion des avantages
apportés par I'outil génomique ?

Un bouleversement des perspectives ?

«Quand les sciences du vivant bouleversent notrardegur le monde™... C'était le
sujet de la 7" Université d’Eté de I'lnnovation Rurale (aujourdinles Controverses de
Marciac) en 2001. L'organisation de la sélectios gepulations animales n’est pas sans
rapport avec la logique politique des sociétés hoesa c’'est ce que j'avais brossé il y a
quelques années dansistoires de races animales, Histoires de sociétémaines>™. Car,
et ceci est fondamental, les populations humaimmed Es gestionnaires des populations
animales domestiquées. Je me souviens avoir getiau cours des années 80, a un colloque
international sur I'amélioration génétique des heviet des ovins dans les pays de
’hémisphére sud au cours duquel les schémas isrgeollectifs » avaient été présentés.
Surprise, ils avaient été assimilés par les orgdioiss d’éleveurs néo-zélandais et australiens
a des options politiques dirigistes, voire mémespiration communiste. Aujourd’hui, les
avancées techniques considérables de la génonmequiaent limiter I'intérét de la dimension
collective des schémas de sélection. Or celle-torigait pour le plus grand nombre de
producteurs possibles le patrimoine génétique diane considéré comme un bien commun,
ce qui avait justifié en 1966 le concours des meyaiblics.

Hypothése : on peut considérer que I'avantage &ppaar 'identification des bases
génétiques de la production de lait va dans le ngane que I'évolution de la société vers une
prééminence de chacun a effectuer ses choix ee taunnaissance pour réaliser ses propres
projets avec le moins de contraintes possiblesteNterait comme « bien commun » que la
cartographie du génome, connaissance sur la bakseuaklle pourraient donc se développer
des stratégies économiques différenciées.

Autre dimension, la Commission Européenne avaitatel@é a la France de réviser les
termes de la Loi sur 'Elevage, coincidant aveguarantieme anniversaire de celle-ci, dans le
sens notamment de la suppression du monopoleotatitdes centres d’insémination
artificielle. Désormais, les éleveurs peuvent fajppel aux inséminateurs de leur choix, voire
méme pouvoir opérer par eux-mémes, ayant choisetaence des taureaux sur catalogue
parmi les « fournisseurs » disponibles — les urd&sélection. Par ailleurs, la spécialisation
des exploitations laitiéres, la simplification de=ul régime alimentaire (ensilage de mais,
soja), I'accroissement de leur taille, la supp@ssies quotas laitiers a I'échelle européenne,
la compétition entre industriels (coopératifs ouvés)... tout ceci va dans le sens d’'une
banalisation marchande de l'ensemble de la chaitere. On est loin en effet de

18 hitp://www.agrobiosciences.org/IMG/pdf/7 univ_maci2.pdf
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'argumentaire des années 60 en faveur d’'une aid&ls aux petits éleveurs bretons par
lintermédiaire d’'un appui technique organisé dicate les mobilisant pour la cause de
I'amélioration d’'une ressource génétique considéogeme étant d’intérét commun.

Mais, autre option, la sélection génomique ne setld pas une chance pour les
« petites » races, par exemple la Normande, des g@us liées a un territoire que les grandes
races « cosmopolites », voire associées a des igosjpécifiqgues tels que des fromages
d’appellation ? Celles-ci ne pourraient-elles péséficier des mémes outils d’évaluation que
la Holstein pour affater leurs particularités, samsir besoin de disposer d’un grand nombre
d’animaux au contrble laitier et de taureaux eragges sur descendance, ce qui les avait
jusqu'a présent pénalisées. Ainsi, la race Lacagrfle des brebis qui contribuent a la
fabrication du fromage de Roquefort, a toujoursstiture un banc d’essai pour I'INRA dans
la recherche de modéles pour la sélection des haitEres. Son organisation humaine
territorialisée pourrait constituer un plus pouoffier des possibilités nouvelles offertes par
lindexation génomique des reproducteurs, maleerelles. Un modéle a suivre pour les
races bovines laitieres ? Par exemple, pourquqi ga®ur d’'une « autre » Pie Noire », la
petite Bretonne Pie Noire que I'on avait crue digpdlire par exemple le bilan positif qu’en
effectue Pierre Quéméré dans une séance de I'’AdadBAgriculture en 2008). Mais ceci
est une autre histoire...

Ce texte a bénéficié de la relecture et des utdasmrques de Joel Gellin, Laboratoire de Génétigitilaire,
Département de Génétique Animale (INRA, Centre dalduse Midi-Pyrénées).

20 http://www.academie-agriculture.fr/mediatheque/seaf?008/20080604communication4_integral.pdf




