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Mise en 6vidence d'un ghne majeur influensant 
le d6bit de traite des ch&vres 

P. LE ROY (I) ,  J.M. ELSEN (2). G. RICORDEAU (2). J. BOUILLON (3), 
E. MANFREDI (2), P. CHASTIN (2). F. MONOD (3) 

(1) INRA, Station de Gtnktique Quantitative et Appliqute, 78352 Jouy en Josas Cedex 
(2) INRA, Station d'Amklioration Gtnktique des Animaux, BP27, 31326 Castanet Tolosan Cedex 

(3) Station de Testage Caprin, Moissac, 48110 Sainte Croix Vallke Fmnpise 

A partir de donnkes exp6rimentales recueillies h la station de Moissac entre 1980 et 1995, le dkterminisme gknktique du dkbit 
de traite chez la chkvre est ktudie. L'kchantillon concerne un effectif de 1139 chkvres Saanen, Alpine ou croiskes, issues 
de 65 pkres et 641 m6res. Par des mkthodes d'analyse de sdgrkgation, l'existence d'un ghne il effet majeur sur la variable 
quantit6 de lait obtenue au cours de la premikre minute de traite est confirmke. La difference entre les valeurs moyennes 
caractkrisant les homozygotes h haut dkbit hdhd et les homozygotes normales ++ est de l'ordre de 3 kcarts types phknoty- 
piques, l'hkt6rozygote 6tant intermkdiaire. L'hkritabilite rksiduelle est estimke h 0'25. 

Evidence for a major gene influencing milk flow in goats 
P. LEROY ( I ) ,  J.M. ELSEN (2), G. RICORDEAU (2), J. BOUILLON, E. MANFREDI (2), P. CHASTIN (2). F. MONOD 

(2) INRA, Station d 'Amklioration Gknktique des Animaun, BP27, 31326 Castanet Tolosan Cedex. 

The inheritance of milk flow in goat was studied using data recorded in the progeny test station of Moissac between 1980 
and 1995. The sample included 1139 goats, Saanen, Alpine or crossbred, born from 65 sires and 641 dams. Using segre- 
gation analysis methods, the existence of a major gene influencing milk flow (milk quantity produced during the first 
minute of milking) was confirmed. The difference between the means of MM high milk flow and ++ normal goats was about 
3 standard deviations, heterozygotes being intermediate.The residual heritability was estimated to be 0.25. 



INTRODUCTION 1.2. M~~THODES 

Depuis 1968, les filles des boucs en testage i la Station de 
Moissac (Lozbre) font l'objet de mesures systkmatiques 
sur leur vitesse de traite (quantit6 de lait rapport6e i la 
durCe de la traite jusqu'en 1979, obtenue au cours de la lbre 
minute de traite depuis 1980). Les donnCes ainsi acquises 
ont tout d'abord permis de montrer que, comme chez les 
bovins, l'hbritabilitk du dCbit de traite chez la chbvre est 
forte (0.46 i 0,64) (Bouillon et Ricordeau, 1981). 
L'hCt6rogBn6itB des distributions intra famille a ensuite 
conduit i envisager l'existence d'un gene i effet majeur sur 
ce caractbre. Des tests statistiques ont permis de retenir 
l'hypothbse d'un dCterminisme mixte du dtbit de traite 
sous laquelle 2 alleles, l'un favorable not6 hd et l'autre 
normal not6 +, seraient en s6gr6gation en un locus majeur 
(Ricordeau et al, 1989 ; 1990). La diffbrence entre les 
valeurs moyennes des homozygotes a 6tC estim6e i 2,5 
kcarts types phbnotypiques, l'hbterozygote se rapprochant 
de l'homozygote dbfavorable. L'hCritabilit6 polygCnique 
rksiduelle a 6tC estim6e voisine de 0,48. Cette communi- 
cation pr6sente les rCsultats obtenus lors de nouvelles ma- 
lyses qui concement un effectif de chbvres beaucoup plus 
important, 6 campagnes de mesures suppl6mentaires 6tant 
aujourd'hui disponibles. 

I 1.1. ANIMAUX ET C A R A C ~ R E  

L'6chantillon analyst5 conceme les chevres, d e s  h la Station 
de Moissac entre 1979 et 1994, et contr616es pour le dCbit 
lbre minute de traite au cours de 16 campagnes de lacta- 
tion de 1980 i 1995. Seules les familles oh au moins 10 
demi-soeurs de pkre ont kt6 mesurees ont CtC retenues pour 
l'htude, d'oh un effectif de 1139 filles, issues de 65 pbres 
et 641 mbres. Parmi ces dernibres, 327 sont 6galement pr6- 
sentes en tant que fille, d'oh un effectif total de 1518 mi- 
maux (65 pkres, 314 mbres et 1139 filles) dont 1385 chbvres 
contr6lbes pour le debit de traite (2762 lactations enregis- 
trCes). Jusqu'en 1985, les pbres utilis6s i Moissac 6taient 
des boucs en testage, de race Saanen ou Alpine, s6lection- 
n6s sur les indices quantit6 et taux de prodines de leurs 
parents, et contr616s sur leur aptitude i la reproduction 
dans des centres d'insbmination artificielle. Depuis 1986, 
les pbres sont des boucs am6liorateur.s dYins6mination arti- 
ficielle, ou des fils d'am6liorateur.s utilis6s en monte natu- 
relle, tous ces mgles Ctant de race Alpine. Le troupeau de 
la station est fermk sur la voie femelle. La lbre mise bas a 
lieu i 13 mois, la %me i 2 ans, la 3bme i 3 ans, etc ... de 
sorte que l'ilge en ann6es Cquivaut au numCro de lactation. 
Le d6bit de lait au cours de la lbre minute de traite (en Umin) 
est mesurd la traite du matin, 2 ou 3 fois entre le 2eme et 
le &me mois de lactation, le caractkre consid6r6 ici 6tant 
la moyenne des mesures i une &me lactation. Les machines 
i traire, de marque Alfa-Laval, sont utiliskes avec un rap- 
port de pulsations de 211, une vitesse de 60 (1980) ou 90 
pulsations (1981-1995) par minute9 un vide de 28 (1980). 
33 (198 1-1982) ou 35 (1983-1995) cm de mercure. Le debit 
de lait est estim6 par la quantit6 de lait, obtenue aprbs 
1 minute de traite, qui est mesur6e avec un milkoscope 
(1980-1984) ou un true-test (1985-1995), l'erreur de mesu- 
re &ant de &I00 rnl. 

1.2.1. Estimation de I'hdritabiliG 

L'heritabilid du dCbit de traite a tout d'abord 6tk estimk en 
appliquant une m6thode REML modble animal (Bidanel, 
1995) qui permet la prise en compte de toute l'information dis- 
ponible quant i la gknkalogie des animaux consid6rCs. Ainsi, 
le fichier gCn6alogique, construit en remontant sur 6 g6nCra- 
tions le pedigree des 1139 chbvres, conceme 1921 animaux. 
Panni ceux-ci, 1435 femelles ont de 1 i 8 performances enre- 
gis&es, d'oh un Cchantillon de 2904 mesures de dCbit. 
Le modele d'analyse utilisC prend en compte l'effet fix6 du 
num6ro de lactation (Itre, 28me ou 3bme et supCrieure) 
consi&d inm campagne (16 campagnes de 1980 ii 1995). Cet 
effet combin6 comprend 41 niveaux, les 3 niveaux de lacta- 
tion n76tant pas obligatoirement presents i toutes les cam- 
pagnes. Deux effets aleatoires sont considCrCs dans le mod&- 
le : l'environnement commun aux diffkrentes lactations d'une 
mQme chbvre et la valeur gBn6tique additive de l'animal. Les 
calculs ont 6d rt5alids avec le programme VCE (Groeneveld, 
1993) en utilisant un algorithme de maximisation de la vrai- 
semblance du type quasi-Newton (UNCMIN): 

1.2.2. Analyse de sdgrdgation 

Pour tester l'hypoMse de l'existence d'un g&ne i effet majeur 
sur le &bit de traite, une analyse de s6gr6gation a 6d  r6alisk 
(Elston, 1989). La demarche adopt& repose sur l'6laboration 
de modbles, incluant des facteurs gCn6tiques et environne- 
mentaux, pennettant de d6crire diffbrentes hypotheses de 
transmission gbnktique du carackre. Celles-ci peuvent ensui- 
te Qtre comparks, en utilisant des techaiques de maximum de 
vraisemblance, pour retenir le m d l e  gCnCtique expliquant le 
mieux les distributions familiales observks (Le Roy, 1992). 
Dans le cas prbsent, nous avons compard 2 hypothbses d'hC- 
r&W du debit de traite : dCterminisme polygbnique (HO) et 
d6terminisme mixte (HI) qui suppose l'existence d'un gbne 
majeur parmi les genes influenqant le caractkre (voir la pr6- 
sentation detaillh dans Ricordeau et al, 1989). 
La distribution observ6e pour le debit est fortement dissy- 
mkaique, ce qui est compatible avec l'hypothbse d'un gene 
majeur, mais peut aussi Qtre dO i la nature meme de la 
mesure. L'analyse realisbe a donc pris en compte cette 
source d'erreur afin de garantir la robustesse du test sta- 
tistique (transformation de Box-Cox). Le calcul exact de la 
vraisemblance de 1'Cchantillon sous l'hypothbse H1 est 
numCriquement impossible, le pedigree Ctant beaucoup 
trop complexe. Nous avons donc considCrC que la popula- 
tion 6tudiCe avait une structure hierarchique, une mQme 
femelle accouplee i 2 maes differents dtant repr6sentCe 
cornme 2 mbres diffbrentes. L'Cchantillon est alors un 
ensemble de 65 familles de pbres considCr6es ind6pen- 
dantes entre elles, les reproducteurs males et femelles Ctant 
suppos6es non apparent&. Afin de r6duire les temps de 
calcul, les donn6es ont 6tC corrigdes a priori pour l'effet 
campagne-num6ro de lactation d6fini plus haut (proc6du- 
re SAS-GLM), ces effets fix6s ayant 6t6 estim6s sur l'en- 
semble des donnees disponibles (3553 lactations). 

2. R~SULTATS, DISCUSSION 

2.1. P A R A ~ T R E S  G ~ N ~ T I Q U E S  

L'hBritabilit6 du d6bit de traite est es t ide  i 0,659 et sa rep& 
tabilit6 i 0.83 1. Ces valeurs sont plus faibles que celles obte- 
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nues dans 1'6tude prbcaente (Ricordeau et al., 1990) qui 
avait b d  r&ili& avec un amA&le @re*. Le 4cmodble animal*, 
prenant en compte l'ensemble des relations de parentk entre 
les animaux du pedigree ainsi que leur taux de consanguini- 
tk, permet d'obtenir ici des estimations sans doute plus fiables 
car son application ne ndcessite pas d'hypothbses simplifi- 
catrices sur la structure des families. Il faut toutefois noter que 
ces estimations de la part gbdtique du &terminisme du debit 
de traite demeurent extrQmement blevbes. 

L'analyse de sbgrbgation appliqube nous conduit rejeter 
l'hypothbse d'un dbterminisme polygbnique du debit de 
traite et, par suite, h accepter celle de l'existence d'un gbne 
h effet majeur sur ce caractbre. Les moyennes generale 
(hypothbse polygbnique) ou intra-genotype (hypothbse 
mixte), concernant la variable prbcomgde pour les effets 
fixes, sont donnees au tableau 1. L'analyse de sbgrbgation 
ayant btb realisbe sur un sous ensemble de donnbes, la 
moyenne gbnbrale est 16gbrement diffbrente de 0. La dif- 
ference entre les valeurs moyennes caractbrisant les homo- 
zygotes hdM et ++ est de l'ordre de 3 6carts types pheno- 
typiques, l'h4terozygote &ant intermbdiaire entre les 
homozygotes. Intra-gbnotype au locus majeur, l'hbritabilitk 
est estimbe h 0,25 et la rbp6tabilitk il0,60. 
La frbquence de l'allble hd est de 0,22 dans la population 
de reproducteurs considbrbe ici. L'hypothbse d'6quilibre de 
Hardy Weinberg (Mquences gbnotypiques bgales f(hd)2, 
2f(M)f(+) et f(+)2) a 6tk test& contre l'hypoth8se gbnerale 
de 3 fr6quences gdnotypiques quelconques. Le trbs faible 
rapport de vraisemblance obtenu (0,67 pour 1 ddl) montre 
que les Wuences gbnotypiques estimbes ne sont pas signi- 
ficativement diffbrentes de celles attendues sous l'hypothbse 
d'bquilibre de Hardy Weinberg. I1 semble donc que la 
selection et les accouplements aient 6tk faits independam- 
ment du gbnotype en ce locus majeur. Le gbne majeur 
explique 72% de la variance gbnbtique totale. 
La figure 1 donne une reprbsentation de la distribution 
theorique, obtenue h partir des parambtres estimds 
(tableau I), expliquant le mieux les observations. Une ma- 
lyse sans transformation des donnbes a bgalement 6tk rba- 
lide. Le rapport de vraisemblance calculb est beaucoup 
plus eleve (1=138), ainsi,que 1'6cart entre moyennes des 
genotypes homozygotes (4 bcarts types), les estimations 

obtenues pour les autres parambtres &ant trbs proches. Ces 
rdsultats confirment donc l'existence du gbne, tout en don- 
nant des estimations des parambtres lbgbrement diffbrentes 
de celles prbsendes par Ricordeau et al (1989). notam- 
ment pour l'hbritabilitb rbsiduelle alors estimbe h 0,48. 
Bien que tous les boucs utilisbs &puis une dizaine d'andes 
soient de race Alpine, la coexistence de plusieurs types 
raciaux (Alpin, Saanen et croid) dans les premibres annks 
du protocole peut Qtre une source de biais. A l'inverse, 
l'observation de la dgrbgation du gbne est peut Qtre faci- 
litbe par des diffbrences de frbquences alleliques dans les 
2 race pures. I1 conviendra donc de verifier ces r6sultats sur 
une population de race pure ou dont les types gendtiques 
seront parfaitement identifies. 

CONCLUSION, PERSPECTIVES 
La vitesse de traite des chbvres intbresse les 6leveurs car la 
traite reprbsente environ 50 % du temps de travail annuel 
de l'atelier caprin. Rappelons que, face h 176volution des 
marches, les 6leveurs caprins cherchent h maximiser leurs 
rdsultats dconomiques en augmentant la taille des trou- 
peaux tout en limitant les charges fixes. Ainsi, le nombre 
de chbvres par blevage en contr6le laitier est passe de 64 
chbvres en 1982 h 107 en 1994. En outre, plus d'un tiers de 
la transformation fromagbre est rbalisbe en ferme ce qui 
permet une meilleure valorisation de la matibre premibre 
mais nbcessite une gestion du temps de travail trbs rigou- 
reuse pour assurer les activitbs dans la chevrerie, la fro- 
magerie et la commercialisation des fromages. 
Si le temps total de traite mbrite d'Qtre maitrisb, il est aussi 
important de considbrer l'hbtkrog6n6id de la vitesse de 
traite des chbvres qui peut varier du simple au triple. Cette 
variabilitd peut entrainer de phbnombnes de sous ou sur-trai- 
te, en particulier dans les systbmes de traite rotatifs, avec 
des consbquences sur l'efficacitb de l'extraction du lait et 
sur la sand des animaux. 
Ainsi, differentes actions ont d'ores et d6jh 6th menbes 
afin de caractbriser les boucs d'insbmination artificielle 
pour le &bit de traite, bien que ce caractere ne fasse pas par- 
tie &s criteres & dlection h l'heure actuelle. En effet, avant 
d'introduire la vitesse de traite dans l'objectif global du 
schbma collectif de sblection, il est nbcessaire d'appro- 
fondir les connaissances sur la variabilitk gbnbtique de ce 

Tableau 1 
Estimation des paramktres par l'analyse de s@i?gation. 
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crittre, et notamment d'6valuer d'6ventuels effets d6favo- 
rables de l'alltle hd sur les caractbres d'intkrbt Bcono- 
mique. Le protocole de la station de Moissac devrait per- 
mettre d'avancer sur ce point. I1 prkvoit, en premier lieu, 

1 d'affiner la mesure de la vitesse de traite, grace & l'utilisation 
dY6prouvettes automatiques qui permettront 1'6tude de la 
cin6tique de 1'61nission du lait et de son interaction avec les 
parametres de la machine & traire. Par ailleurs, l'incorpo- 

ration de nouvelles mesures dans le protocole de la sta- 
tion (comptages cellulaires, caractbristiques anatomiques des 
mamelles, dosages hormonaux) permettra l'estimation de 
corr6lations g6n6tiques encore inconnues, ainsi que l'ex- 
ploration de polymorphismes pour d'dventuels gbnes can- 
didats. Enfin, ce protocole produira des familles & df6rence 
informatives pour la recherche d'un marqueur mol6culai- 
re du gene majeur. 

Figure 1 : distribution des valeurs de dCbit observees (donnCes) et addquation avec le modele mixte retenu (distri- 
bution intra-gdnotype et rbsultante) 

0.15 1 

R ~ ~ R E N C E S  
BIDANEL J.P., 1994. SBminaire modele animal, J.L. LE ROY P., 1992. INRA Prod. Anixn., hors s6rie "El6ments 
Foulley, M. MolCnat (eds), La Colle sur Loup, France, 26- de g6nCtique quantitative et application aux populations 
29 septembre 1994.25-34. animales ", 93-99. 
BOUILLON J., RICORDEAU G., 1981.6bmes Joum6es de 
la Recherche Ovine et Caprine, INRA-ITOVIC (eds), 91-98. RICORDEAU G., BOUILLON J., LE ROY P., ELSEN 
ELSTON R.C., 1989. 4@me rkunion annuelle de la FEZ, J.M., 1989. 41th Intern. Symposium on machine milking 
Dublin, Irlande, 27-3 1 aoOt 1989, Communication no (32.1, of small ruminant, Tel Aviv, Israel, 13- 19 Septembre 
vol. I, 55-56 (rCsum6). 1989. 

GROENEVELD E., 1993. Proc. EC seminar on application 
of mixed linear models in the prediction of genetic merit RICORDEAU G., BOUILLON J., LE ROY P., ELSEN 
in pigs, E. Groeneveld (ed), 83-102. J.M., 1990. INRA Prod. Anim., 3 (2), 121-126. 

1 80 Renc. Rech. Ruminants, 1995, 2 


	1995_genetique_07_le_roy.pdf
	0178.pdf
	0179.pdf
	0180.pdf

