
Intégration des caractères fonctionnels dans un index de synthèse
pour les races bovines laitières : de la théorie à la pratique
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RESUME - Une évaluation génétique de type BLUP - Modèle animal multicaractères a été mise en place afin de se rapprocher
de la situation idéale d'analyse simultanée des caractèresjouant un rôle dans le nouvel index de synthèse. Ces caractères sont 3
caractères fonctionnels (comptages leucocytaires, longévité fonctionnelle et fertilité femelle) ainsi que leurs prédicteurs poten-
tiels: production laitière, taux protéique, vitesse de traite, un caractère d'aplombs et quatre caractères morphologiques de
mamelle. Pour contoumer la trop grande complexité statistique et informatique d'une évaluation multicaractères au sens strict,
l'évaluation BLUP porte sur des données pré corrigées des effets de milieu et d'environnement permanent estimés au cours des
évaluations génétiques actuelles de ces caiactères. ee calcul des données pré corrigées a être adapté pour des caractères tels que
la longévité ou la fertilité. Les paramètres génétiques pour les 1 1 caractères considérés ont été estimés et une évaluation conjointe
de ces I I caractères a été mise en place. Le calcul des coefficients de détermination montre qu'une évaluation des caractères fonc-
tionnels combinant I'information directe sur ces caractères et I'information indirecte des orébicteurs précoces améliore nenement
la précision des index des ieunes taureaux.

Integration of functional traits into a total merit index for dairy
cattle breeds: from theory to practice
v. DUCROCQ, D. BOICHARD, A. BARBAT, H. LARROQUE
INRA, Station de Génëtique Quantitative et Appliquëe, Dëpartement de Génétique Animale, 78352 Joryt-en-Josas cedex

SUMMARY - A multiple trait BLUP animal model genetic evaluation was developed in order to approximate the ideal situa-
tion consisting in a joini analysis of all traits playingâ role in the new total merit index. These traitôàre three functional traits
(somatic cells count, functional longevity and female fertility) as well as their potential predictors : milk yield, protein content,
milking ease, a feet and legs trait and four u{der traits. To get around the statistical and computational complexity that a strict
multiple trait analysis represents. the BLUP evaluation was performed on pre-adjusted records. Pre-adjustement factors rvere the
estimates of f ixed and permanent environment effects of the current genetic evaluations. The computation of pre-adjusted records
for traits like longevity or female ferrility required a special treatment. Genetic parameters for the 1 I traits considered were esti-
mated and a joint evaluation of these traits was implemented- The computation of reliabilities shows that a functional traits eva-
luation that combines direct information on these traits with indirect information from early predictors greatly improves the accu-
racy ofthe evaluation ofyoung bulls.
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INTRODUCTION
Un nouvel objectifde sélection alliant production et caractères
fonctionnels a été mis au point (Colleau et Régaldo, 2001) et
entériné par les UPRa Montbéliarde, Normande et Prim'Hol-
stein au printemps 2001. Cet objectif combine les valeurs
génétiques des caractères de production à travers leur synthèse
(INEL) et les caractères fonctionnels suivants : les comptages
leucocytaires (CELL), la fertilité femelle (FER), la longévité
fonctionnelle (LGF) et la synthèse morphologique (MORP).
Les pondérations économiques associées varient légèrement
selon les races : en races Montbéliarde et Prim'Holstein, pour
un poids de référence égal à I pour I'INEL (ou pour une syn-
thèse laitière légèrement différente en Montbéliarde), les
quatre caractères fonctionnels reçoivent chacun un poids de
0,25. En race Normande, un poids supérieur est donné à la
morphologie (0,35) et un poids inférieur est attribué à la ferti-
l i té (0,20) et à la longévité fonctionnelle (0,15)
A I'exception de certains caractères morphologiques, les
caractères fonctionnels sont moins héritables que ceux de pro-
duction, ce qui conduit à une précision des index (les CD -
coefficients de détermination) notoirement faible pour les
jeunes taureaux. Or il existe parmi la liste des caractères mor-
phologiques des prédicteurs potentiels de CELL ou LGF (voir
par exemple, Weigel et al., 1998, Druet et al., 1999, Rupp et
Boichard, 1999 ; Larroque et Ducrocq, 2000, Buenger et al.,
2001). Mais comment combiner ces differentes sources d'in-
formation ?
La stratégie optimale est l'évaluation génétique multica-
ractères (MT-BLUP) des données de base à I'aide de la métho-
dologie BLUP (meilleure prédiction l inéaire non biaisée). Les
propriétés de cette approche sont connues (voir par exemple,
Ducrocq, 1994). On notera en particulier que les poids opti-
maux des index élémentaires dans I'index de synthèse sont les
pondérations économiques des caractères de I'objectif. Coné-
lations entre caractères et hétérogénéité des CD pour chacun
des caractères sont automatiquement pris en compte par I'ap-
proche MT-BLUP.
Malheureusement, une évaluation conjointe de I'ensemble des
caractères à partir des informations de base n'est pas réaliste.
Les modèles d'analyse varient entre caractères ; certains
(LGF) ne sont pas linéaires. D'autres comportent des mesures
répétées (production, FER, CELL) ou doivent prendre en
compte des hétérogénéités de variance (production). Surtout,
le volume de données à manipuler lors d'une telle évaluation
dépasse largement les capacités informatiques, au moins en
race Prim'Holstein.
De nombreux pays calculent des index de synthèse par une
combinaison linéaire simple des index élémentaires. Ceci est
parfaitementjustifiable lorsque les caractères sont peu corrélés
et quand les CD sont assez homogènes entre caràctères pour
un même animal. C'étatt le cas de l'index synthétique (iSU)
précédent qui combinait production, morphologie et vitesse de
traite. Ce ne I 'esr plus ici.
La théorie des index de sélection permet en principe de
prendre en compte les corrélations non nulles-et les CD
variables entre caractères. Mais elle devient rapidement com-
plexe, voire ingérable, si I'on souhaite couvrir j'ensemble des
situations possibles (structures de famille variables avec un
nombre variable de performances par caractère).

les a-p-proximations ont été proposées : Par exemple, Druet et
al. (1999) ou Larroque er Ducrocq (1999) ont uti l isé la métho-
dologie_du MACE (Multiple trait Across Country Evaluation ;
Schaeffer, 1994) utilisée par Interbull pour les évaluations
internationales. Mais cetie méthodologieiepose sur des hypo-
thèses qui ne sont pas adaptées au cas traité ici.
Nous avons retenu une approche différente qui se rapproche de
I'analyse multicaractères des données de bâse, tout en restant
appl icable informatiquement.

MATERIEL ET METHODES

1.1 SrnarEcrE cENERALE
Une approche MT-BLUP n'est pas directement envisageable
compte tenu du volume d'information de base et de la variabi-

lité et la complexité des modèles d'analyse. Une condition
nécessaire pour lever cet obstacle est donc de résumer les per-
formances de chaque animal pour chaque caractère par une
valeur unique, que I'on puisse décrire par un modèle unique,
aussi simple que possible. Pour cela, il faut précorriger les
données pour tous les effets de milieu et I'effet d'environne-
ment permanent (employé en cas de performances répétées
pour un même animal). Si y "i.m représente la donnée précor-
rigée de I'animal m pour le caractère i, une évaluation MT-
BLUP peut être envisagée en supposant le modèle animal sui-
vant :

x
y i ,m  = l r i  +  a i ,m  +  e i ,m

oir, pour 1s ième caractère, pi est la moyenne générale, ai,, est
la valeur génétique additive de m et €1,n., eSt la résiduelle. Pour
prendre en compte la quantité variable d'information contenue
dans y1,, (par exemple, en cas de données répétées), la
variance de la résiduelle est supposée hétérogène:

t ' )
Var [  e1 . -  ]= -o l ,

0 i . m  L r r

où w1.- est le poids de la (des) performance(s) sur le caraclère

i de I 'animal m et o2. est la variance résiduelle de référence
pour ce caractere.

La stratégie proposée consiste en:
- la définit ion et le calcul de données précorrisées et de leur
poids associé. Les facteurs de correction provieinent des éva-
luations génétiques propres à chaque caractère. Un traitement
spécial des données de longévité est nécessaire, parce que le
modèle n'est pas l inéaire;
- la résolution d'un système d'équations MT-BLUP très
simple mais encore très grand;
- la combinaison des index MT-BLUP dans I ' lSU à partir d'un
jeu unique de pondérations économiques.
Un sous-produit essentiel de cette approche est la production
de nouveaux index sur les caractères fonctionnels, combinant
de façon naturelle, pour les mâles comme pour les femelles,
I'information directe et I'information indirecte Drovenant
d'autres caractères conélés. C'est le cas Dour la' lonsévité
fonctionnelle.

1.2 Cnotx DES cARAcTERES
Il n'était pas envisageable d'analyser ensemble les 5 caractères
de production, les caractères fonctionnels et les 23 à 28
caractères de morphologie. Aussi, nous nous sommes limités à
c,evx a priori considérés comme de bons prédicteurs potentiels
de 3 caractères fonctionnels (CELL, LGF, FER). Ce choix a
été basé sur les connaissances bibliographiques, les corréla-
tions brutes entre index et le bons sens. Ceci-nous a conduit à
retenir, outre CELL. LGF et FER:
- deux caractères de production: la quantité de lait (ayant un
impact par exemple sur CELL et FER) et le taux proiéique;
- la vitesse de traite (influençant CELL et LGF)
- cinq caractères morphologiques, pouvant varier suivant les
races: I'un caractérisant les aplombs (Note d'aplombs en
Montbéliarde (MO), Aplombs arrière en Normanà (NO), et
Epaisseur du talon en Prim'Holstein (HF)) et les quatre autres
décrivant la mamelle : Attache Avant, Diitance plâncher de la
Mamelle -Jarret (Développement en MO), Equil ibre er un
autre_caractère (Support en MO, Ecartement des trayons en
NO, Hauteur de I'attache arrière en HF). Ces caractèies sont
souvent décrits comme liés à LGF et CELL.
La fertilité.femelle (slr vache) est analysée en France par le
succès ou l 'échec à chaque IA (Boichard et al., 1998). L'éva-
luation génétique intègre I ' information obtenue sur génisse en
taxt q.ue caractère conélé. Cette information a été ignorée ici,
afin de ne pas surcharger l'évaluation avec de nombreux ani-
maux n'ayant qu'une performance (une IA génisse).
L-'objectif de sélection global inclut I ' INEL et la synthèse mor-
phologique (MORP) qui ne sont que très partieilement cou-
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verts dans la liste de I I caractères mentionnés pour I'approche
MT-BLUP. Mais INEL et MORP correspondenf 

'à 
des

caractères assez héritables, mieux connus 
-que 

les autres
caractères fonctionnels et dont les index seràient de toute
faç_o,n très- pe_qinfluencés par ceux-ci. par conséquent, dans
l'lSU, seuls CELL, LGF et FER sont des index combinés issus
de I'approche multicaractères, les deux autres, INEL et MORP
proviennent des évaluations "classiques".

1.3 PopulerroN EvALUEE
Afin de maintenir la taille des fichiers dans des limites accep-
tables, seules les données des animaux nés à partir de 1988 ont
été conservées. Leur généalogie a été remontèe sur deux géné-
rations pour les femelles et aussi loin que possible pour les
mâles. Au delà, les animaux ont été assignés à des groupes de
parents inconnus. Le tableau I décrit les effectifs évalués et la
répartition des données disponibles par caractère.

1.4 Ca.lcur DES DoNNEES pREcoRRrcEES

A partir des évaluations génétiques de base des caractères
décrits par un modèle linéaire, la résiduelle du modèle (stan-
dardisée pour la production, afin de prendre en compte I'exis-
tence de variances hétérogènes) a été calculée. En cas de
données répétées, c'est une résiduelle moyenne (pondérée,
dans le cas de la production, en fonction de la longueur et du
numéro de la lactation) qui a été retenue. La donnée précor-
rigée correspondante est simplement la somme de cette rési-
duelle et de I ' index de la vache. Le poids associé est l 'élément
diagonal de la matrice des coefficients du BLUP, après absorp-
tion de I 'effet troupeau-année et de I 'effet d'environnement
permanent.
Dans le cas de la fertilité, il a fallu prendre en compte le fait
que Ie modèle utilisé est un modèle père-grand-père maternel
et que I'effet vache comprend une partie génétique et une par-
tie d'environnement permanent. Le cas de la longévité est plus
compliqué, car le modèle est non linéaire, la résiduelle n'est
pas distribuée selon une loi normale et coexistent des données
èomplètes et des données "censLlrées", correspondant aux ani-
maux encore en vie (Ducrocq, 1997). On a tout d'abord déve-
loppé des index LCF approchés avec un modèle animal d'ana-
tyiê ae survie, puis les èquations con-duisant à.ces index ont été
transformées pour se rapprocher d'un système d'équations
BLUP unicaractère. Les éléments constitutifs du membre de
droite du système ont alors été assimilés à des performances
précorrigées. Les détails de la méthodologie et de sa validation
ànt été d-'écrits par ail leurs (Ducrocq, 2001)'

Tableau I
Effectifs et répartition des données lors de l'évaluation

de Juin 2fi)l

MO NO HF

Animaux évalués t133t92 I  l 4 l 0 8 l 6447r80

Vaches avec donnée
laitière connue (A) 802896 809600 5454847

(A) et avec morphologie

I 
connue'u'

56% 3ÙVc
26%

37%
27%
t 8 %

(A) et avec comptage
leucocytatre connu 88% 94% 9 1 %

(A) et avec lon-eévit
connue

81C( 83% 9 t %

(A) et ai 'ec donnée cic
fèrtilité connue

13% 8lc/( 1 t %

1.5 PenaunrRps GENETTeuEs
Les (co)variances génétiques et résiduelles entre les I I
caractères évalués ont été estimées par la technique du maxi-
mum de vraisemblance resrreinte (REML) appliquée à un
modèle père. Des fichiers plus réduits ont être ciééi pour que
cette partie reste abordable. On n'a retenu que les ânima'ux
ayant au-moins un€ performance (quel que soit son poids) sur
chacun des caractères. Ces fichiers comprenaient rèspeciive-
ment en races Montbéliarde, Normande et Prim'Holstein:
287866 vaches et 3114 pères, 161615 vaches et 1968 pères et
269523 et 4567 pères.

1.6 EvaluarroN cENETreuE
Même avec un modèle aussi simnle. la résolution des éoua-
tions du BLUP multicaractères avec les effectifs indiqués au
tableau I reste une tâche très lourde. Une approche particulière
et un logiciel de résolution spécifique ont été développés pour
ce calcul. L'approche fait appel à (une adaptation de) la
décomposition canonique des données de base en I I systèmes
indépendants, suivie d'une résolution de ces systèmes par un
algorithme itératif (gradients conjugués avec préconditionneur
- voir Ducrocq et a1.,2001, pour plus de détails). Un coeffi-
cient de détermination pour chaque caraclère, intégrant toutes
les informations sur les parents, les performances propres et
les descendants pour les taureaux comme pour les vaches a
aussi été entrepris. Son calcul est basé sur une extension mul-
ticaractères de I'approche de Harris et Johnson (1998).

Tableau 2
Corrélations génétiques(a) entre les comptages leucocytaires ou

la longérité fonctionnelle et les autres caractères en Montbé-
liarde (MO), Normande (NO) et Prim'Holstein (HF)

Comptages
Leucocytaires

Longévité
Fonctionnelle

MO NO HF MO NO HF

Comptages
Leucocytaires

0J3 0,42 0,42

Longévité
Fonctionnelle 0,33 0,42 0,42

Fertilité
Femelle 0 0 -0,12 -0 . l 7 -0.30 '0,42

Vitesse de
Traite

0 0 . 1 4 0,49 '0,37 - o  1 5 0

Caractère
d'aplombs(b) 0 .0,09 0 _ n  1 1 -0 ,19 -0,r I

Attache avant
Mamelle

-0,17 -0,19 -0,05 -0,2'7 -0,32 -0 .16

Distance'" '
plancher-Jarret 0,44 -0,28 -v,z l 0,43 -0,42 -0,45

Equilibre
Mamelle

-0,21 -0,24 -0.10 -0,36 -0,23

Autre caractère
de Mamelle(n)

-0,1 3 -0, l4 0 ,12 -0 .15 -0,35 0.29

Lait 0 ,1  5 0 0 , 1 0 0 , 1 0 -0.35 -0.05

Taux
protéique 0 0 0  

i  
0 .23  0 . lo g

(a) les tables de poirrtages avant été modiTiées en Normande et Prim'Holstein,
les nouveaux caractères ne sont pas disponibles pour les anirnaux les plus
âgés.

a) les corrélations font référence au modèle d'anal1'se des données de base:
des valeurs positives du caractères sont donc défavorablcs pottr les comp-
tages leucocltaires (plus de cellules), la longévité (plus de r'étbrme), le déve-
loppement en Montbéliarde et la hauteur de l'attache arrière en Prim'Hol-
steln.
b) voir texte
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utilisé (race Normande)

Information directe

BLUP
Modèle animal
multicaractères

Tableau 3
Coefficient de détermination moyen des index de lonqgvité

fonctionnelle des taureaux d'IA suivant le modèle d'évaluation

RESULTATS ET DISCUSSION

2.1 PaneuBrnns cÉNÉrleues
La plupart des corrélations résiduelles sont faibles (<0.20), à
I'exceotion de celles entre caractères de mamelle. Le tableau 2
présenie les estimées des corrélations génétiques entre CELL
d'une part, et LGF d'autre part et I'ensemble des l1 caractères
considérés. En gras sont indiquées les corrélations supérieures
à 0,30 en valeur absolue. I l ressort que CELL et LGF sont bien
corrélés entre eux, quelle que soit la race. Les caractères de
mamelle, et surtout la distance plancher de la mamelle - jarret
(< développement ) en Montbéliarde) sont assez corrélés à
LGF. Cette distance est également liée à CELL, suftout en race
Montbéliarde. Le caractère choisi pour décrire les membres est
un prédicteur très moyen de LGF en Normande et Montbé-
liarde et maulais en Prim'Holstein. Ces résultats sont Èn
accord avec ceux de Larroque et Ducrocq (2001).
La fertilité s'ajoute à la liste des bons prédicteurs de LGF en
Holstein mais pas en Montbéliarde, la Normande étant inter-
médiaire. Ces corrélation suivent d'ail leurs la l iaison oroduc-
tion lait ière-FER (-0,25, -0,20, -0,08 pour HF, NO et MO res-
pectivement).
Des differences raciales nettes apparaissent avec la vitesse de
traite: la liaison entre vitesse de traite et LGF est favorable (-
0,37) en Montbéliarde, pour laquelle traite et CELL ne sont
pas liées. A I'inverse, vitesse de traite et longévité ne sont pas
liées en Holstein, alors que la l iaison avec CELL est nettement
défavorable, confirmant ainsi les résultats de Rupp et Boichard
(1999). Là encore, la Normande est dans une situation inter-
médiaire. Une interprétation possible serait de considérer
qu'un optimum au delà duquel une trop grande facilité de
traite devient gênant a été atteint en Holstein, mais pas encore
en Montbéliarde.

2.2. Ev nru trroN GENETTeuE
L'utilisation de données précorrigées a été partiellement
validée en comparant les résultats d'analyses BLUp modèle
animal unicaractère à partir de ces donnéès aux résultats des
évaluations nationales (voir Ducrocq, 2001 et Ducrocq et al.,
2001, pour plus de détails). Dans tous les cas, les résultâts sont
tres encourageants.
Le calcul des CD par I 'approche de Harris et Johnson (199S)
permet de chiffrer le gain de précision apporté par les prédic-
teurs des caractères fonctionnels. Ainsi, le tablèau 3 piésente
les CD moyens pour LGF des taureaux d'lA récents'en race
Normande. On constate que le passage au modèle animal pour
I'analyse de la longévité permet à lui seul une augmentâtion
pouvant allerjusqu'à 18% du CD des taureaux les plus ieunes.

L'apport de I'information indirecte provenant de CELL, FER

.t Oii cutu.tCres de morphologie permet ensuite à la plupart de

ces ieunes taureaux de franchir la-limite imposée pour la publi-

catiôn des index fonctionnels en France (0'50). Pour les tau-
reaux plus vieux, comme prévu, la contribution des parentés
entre temelles comme celle de I'information indirecte est
beaucoup plus limitée. En race Prim'Holstein,9'7oÂ des tau-
reaux nés èn 1994 er 59Vo de ceux nés en 1995 dépassaient
cette limite de 0,50 de CD lors du calcul de Juin 2001 contre
resDectiveme nt 860Â eI 160Â avec la seule information directe.
Pour les taureaux Holsteins nés en 1990, les index MT-BLUP
pour la longévité fonctionnelle avaient une corrélation de 0,97
àvec les index du modèle père-grand-père d'analyse de survie
(sans information indirecte). Cette corrélation diminue pour
les aureaux plus jeunes (0,95 ; 0,94 ; 0,93 ; 0,84 et 0,60 les
années suivantes), traduisant l'importance croissante de I'ap-
oort des informations indirectes. Ces diverses constatations
ônt conduit au remplacement de la publication (mais pas du
calcul l) des index^LGF du modèle non linéaire par cèux de
I'approche multicaractères. Ces nouveaux index LGF ainsi
que les nouveaux index de synthèse ont fait I'objet d'une pre-
mière publication offlcielle en Juin 2001.

3. CONCLUSION
L'approche proposée perrnet une prise en compte simultanée
dans I'index de synthèse de caractères corrélés et pour lesquels
la quantité d'information disponible est très variable. Elle per-
met I 'uti l isation dans I ' index de svnthèse d'un ieu de oondéra-
tions unique et clair : celles de i 'obiectif de iélectiôn. Cette
démarche^reste conceptuellernent simple et s'applique de la
même façon à tous les individLrs (mâles et femelles). E,l le four-
nit des sous-produits intéressants, comme un index longévité
fonctionnel plus précis et disponible plus précocementl Elle
peut malgré tout renforcer I'image de < boîte noire > qu'ont
parfois les évaluations génétiques. Une utilisation sérieuse du
nouvel index synthétique dans la sélection des taureaux
comme des vaches devrait contribuer à des progrès génétiques
plus équil ibrés et < durables )), sans l 'épée de Damoclès que
pourrait constituer une dégradation génétique continue des
qualités d'élevage.
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