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RESUME - Un programme de detection de QTL chez les bovins laitiers est conduit en collaboration entre I'INRA et 1'UNCEIA 
dans les races Pnm7Holstein, Normande et MontMliarde. I1 implique 1 554 taureaux d'insimination artificielle fils de 14 e r e s  
et indexts sur descendance pour 24 caractkres de production laitikre, conformation, fertilite, resistance aux mammites et facilit6 
de traite. Ces taureaux sont gtnotypis pour 169 marqueurs, dont 157 microsatellites, repartis sur tout le genome. Les variables 
analysies sont les performances moyennes des petites-filles, conigies pour les principaux facteurs de variation indipendants de 
leur fire. La recherche de QTL est rialide par rigression lingaire intra fire de ces performances sur la probabilitk que le fils ait 
reFu l'un ou I'autre allkle du QTL de son pkre, conditionnellement h l'information marqueurs. Des QTL sont ditectes pour chaque 
caracthe, y compris pour les caractkres peu hentables. L'effet de substitution allelique est compris entre 0,6 et 1 kcart type gene- 
tique. Une minoritk de pkres (entre 1 et 5 seulement sur 14) apparaissent hbtdrozygotes pour chaque QTL identifi6. La localisa- 
tion des QTL reste peu precise, l'intervalle de confiance itant toujours supirieur h 20 cM. Ce travail confirme certains QTL ddjh 
publiks, par exemple sur les chromosomes 6,7, 14,20 et 26 pour les caracthres de production, mais la plupart sont originaux, en 
particulier pour les caractkres autres que la production. Ces risultats permettent d'envisager la mise en place prochaine d'une 
selection assistie par marqueurs des reproducteurs laitiers. 
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SUMMARY - A project of QTL detection has been carried out jointly by INRA and UNCEIA in the Prim'Holstein, Normande, 
and MontMliarde dairy cattle breeds. This design included 1 554 French artificial insemination bulls distributed in 14 sire farni- 
lies and evaluated after a progeny-test for 24 traits (production, milk composition, type, fertility, mastitis resistance, and milking 
ease). These bulls were also genotyped for 169 genetic markers, mostly microsatellites, spanning the whole genome. Dependent 
variables were 'daughter yield deviation' (DYD), i.e, average daughter performances adjusted for environmental effects and bree- 
ding value of the mate. QTLs were analyzed by within-sire linear regression of these DYDs on the probability that the son 
receives one or the other paternal QTL allele, given the marker information. QTLs were detected for all traits, including those 
with a low heritability. Substitution effects ranged from 0.6 to 1.0 genetic standard deviation. For a given QTL, only 1 to 5 sires 
out of 14 were found to be heterozygous with two alleles of very different effects. The confidence interval of the estimated QTL 
locations were quite large and always greater than 20 cM. This experiment confirmed several already published QTLs, for ins- 
tance on chromosomes 6,7, 14'20, and 26 for production, but most of them were original, particularly for non-production traits. 
This study paves the way to marker-assisted selection in dairy cattle which is planned to be implemented in the near future. 
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INTRODUCTION 
Jusqu'h present, la stlection bovine laititre, comme dans la 
plupart des espkces, a ete basCe sur des index de valeur gCnC- 
tique estim6s B partir des performances phenotypiques et des 
gtntalogies. Le modBle mathbmatique sous-jacent s'intkresse 
B la valeur globale du genome d'un individu et B ses lois sta- 
tistiques de transmission. I1 postule simplement que le nombre 
de genes impliquCs est relativement important mais il ne 
nkcessite en aucun cas de les connaitre. Bien que ce modtle 
mathkmatique soit sans doute t r b  different de la realit6 biolo- 
gique, cette rndthode a montrC qu'elle Ctait robuste au non-res- 
pect de cette hypothhse. Elle a permis une selection efficace 
des populations, alors que la plupart des gtnes impliques dans 
le dtterminisme des caractbres d'intbrzt sont toujours incon- 
nus, de mCme que leur nombre. 
Cependant, il est vraisemblable que le dtterminisme gknttique 
d'un caracttre complexe comme la production, la conforma- 
tion, la fertilitt ou la rtsistance aux maladies, dCpende B la fois 
d'un grand nombre de gtnes B petits effets (appelb poly gbnes) 
et de quelques gtnes A effets plus importants. La connaissance 
de ces ghes  B gros effets permettrait d1am61iorer l'efficaciti 
de la selection. 
L'esptrance de gain est importante surtout quand la mesure du 
caracthre phCnotypique est limitante. De ce point de vue, les 
bovins laitiers constituent une population candidate interes- 
sante et ce, pour plusieurs raisons : (a) les caracttres les plus 
importants ne sont exprimes que chez la femelle, ce qui nCces- 
site une phase de testage des miiles sur descendance B la fois 
longue (5 ans) et coilteuse (300 kF par taureau test@ ; (b) les 
mtres des taureaux sont sfectionnkes de plus en plus jeunes, 
B un stade oii l'information phenotypique est IimitCe, voire 
inexistante ; (c) l'objectif de sClection inclut maintenant des 
caractbres peu heritables comme la resistance aux mammites, 
la fertilitt ou la qualit& des membres, qui sont dificiles B 
selectionner avec les mCthodes classiques, faute d'une preci- 
sion suffisante des index. 
Au cours des annCes 1990, la gtnttique moliculaire et ses 
applications aux e s w e s  d'tlevage ont fait d7Cnormes progrts. 
On dispose actuellement d'une carte gtnktique de marqueurs 
relativement dense, permettant la recherche systdmatique des 
gBnes d'inttret (ou QTL, pour quantitative trait locus). 
Cette Btude prksente les resultats d'un programme de detection 
de QTL dans les trois principales races bovines laititres fran- 
gaises, rtalist par I'INRA en collaboration avec I'UNCEIA et 
ses coopiratives membres. 

1. MATERIEL ET METHODES 

1.1. RAPPEL DU PRINCIPE 
La detection de QTL par des marqueurs (Boichard et al, 1995, 
1998) repose sur la recherche d'une association intra famille 
entre la transmission d'un alltle du marqueur chez les descen- 
dants d'un reproducteur et le niveau de performance de ces 
descendants. La condition premiere est que le reproducteur 
soit hkttrozygote pour le marqueur et pour le QTL. Autrement 
dit, d'une part, il porte deux copies distinctes du QTL, Q avec 
un effet positif et q avec un effet nkgatif, et la difference entre 
les descendants ayant r e p  Q et q est de a. D'autre part, il porte 
deux copies distinctes et discernables M et m du marqueur. Si 
M est associe B Q sur le meme chromosome du parent, et m B 
q sur le chromosome homologue, les descendants peuvent Ctre 
classis en deux groupes, ceux ayant requ M et ceux ayant regu 
m, et la diffkrence de performance entre ces deux groupes est 
a (1-2r), r Ctant le taux de recombinaison entre le marqueur et 
le QTL. 
Le principe de la detection de QTL est donc de comparer intra 
pbre les deux groupes de descendants ayant requ I'un ou 
I'autre alltle marqueur du @re. 
Chez les bovins laitiers, le protocole de choix est le protocole 
dit cc petites-filles >> (Weller et al, 1990). Dans ce dispositif, la 
performance du fils est son index ou, mieux, la moyenne de 
performance de ses petites-filles. Le protocole comprend donc 
trois gtnkrations, les ptres, leurs fils et leurs petites-filles. 
Seuls les ptres et les fils sont gCnotypks, tandis que les petites- 

filles sont mesurkes pow les caractbres analysts. L'intBrSt 
principal de cette mtthode rkside dans la forte rkduction de la 
variance rCsiduelle de la variable analysee, et donc dans une 
meilleure puissance de dCtection pour une taille de farnille et 
un nombre de typages donnCs. 
Dans un dispositif c< petites-filles B, la puissance depend du 
nombre de familles (si possible suptrieur B 10). du nombre de 
fils par ptre (si possible superieur B 60), et du nombre de 
petites-filles par fils (superieur B 30-100 selon I'hCritabilitC du 
caractere). 

1.2. MATERIEL ANIMAL 

Le dispositif mis en place comprend les 14 farnilles dtcrites au 
tableau 1, dont 9 en race Holstein, 3 en race Normande et 2 en 
race MontMliarde. Ces familles ont chacune un impact consi- 
derable dans leur race respective. L'effectif total de fils est de 
1 554, soit une moyenne de 11 1 par farnille. La taille des 
familles varie de 59 B 232. Les fils sont relativement recents 
puisqu'ils sont n6s entre 1988 et 1992. 

Tableau 1 
Familles a n a l y s k  

Cleitus, Secret, Ned Boy, Southwind, Jesse 
Normande Talbot, Sahara, Rivage 

Montbaiarde Tibet, Tartars 

Pour disposer de I'ADN de l'ensemble des taureaux impliquis 
dans le dispositif, une banque de semence a Ctt mise en place 
B I'INRA en 1993. Cette banque est alimentke chaque annBe 
par les unitts de sklection volontaires, qui envoient 25 B 
50 doses de leurs taureaux mis en testage. A ce jour, elle com- 
prend des doses de plus de 8 500 taureaux laitiers, avec un 
excellent niveau d'exhaustivite pour les cohortes ntes depuis 
1986. 
Ces taureaux ont t t t  Cvaluts sur descendance, avec 80 filles en 
moyenne, pour 24 caracttres de production [quantitts de lait 
(lait), de matitre grasse (qmg), de matitre prottique (qmp), 
taux butyreux (tb), taux protdique (tp), de rksistance aux 
mammites (cell), de fertilitt femelle (fer), de facilitC de traite 
(vtr), de conformation de la mamelle [profondeur du sillon ou 
ligament (psi]), distance plancher jarret (dplj), Cquilibre 
(eqaa), Ccart lateral (ecla), implantation (imp]), Ccart avant 
(ecav), longueur des trayons (lgtr), attache avant (atta), hau- 
tew de l'attache arrihre (hata), de format hauteur au sacrum 
(hsac), profondeur de poitrine (ppoi), du bassin longueur 
(loba), largeur (laba), inclinaison (inba), et des membres 
angle du jarret (anja), tpaisseur du talon (epta). 

1.3. MARQUAGE MOLECULAIRE 
Les marqueurs genttiques sont de deux types. D'une part, l'in- 
formation disponible en routine pour tous les taureaux d'ind- 
mination artificielle est bien siir prise en compte. I1 s'agit des 
11 groupes sanguins utilisCs en contr6le de filiation ainsi que 
du gbne BLAD. Par ailleurs, un rkseau de 157 marqueurs 
microsatellites a CtC choisi sur la base des trois crittres sui- 
vants : (a) informativitt des marqueurs : un marqueur choisi 
doit Ctre i 1'Ctat hCtCrozygote chez au moins 8 +res sur les 14 ; 
(b) localisation chromosomique des marqueurs : tous les chro- 
mosomes autosomaux doivent Ctre couverts, avec une distance 
maximum entre marqueurs d'environ 20 cM ; (c) qualit6 tech- 
nique des marqueurs : l'es marqueurs doivent Ctre facilement 
amplifiables par PCR et interpritables sur un stquenceur 
d'ADN. Ces contraintes, et principalement la premiere, ont 
conduit B rejeter environ la moitiC des 300 marqueurs testks. 
L'ensemble des 1 568 individus (14 pbres et 1 554 fils) ont 
ensuite C t i  gCnotyp6s pour les 157 microsatellites choisis, ce 
qui reprCsente environ 240 000 typages. Les gtnotypages en 
sCrie ont kt6 rkalids au GIE LabogCna sur skquenceur d'ADN, 
interprttks par le logiciel Gemma et gCrCs dans la base de don- 
nCes Mapgena. 
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1.4. ANALYSES STATISTIQUES 
Dans un premier temps, une carte gdnetique sp6cifique a $ti 
construite. Elle a permis d'une part de preciser les distances 
entre marqueurs ?i partir d'un dispositif de grande taille, 
d'autre part de cartographier certains marqueurs pour la pre- 
mibre fois. 
La recherche de QTL est ensuite r6alisee en deux dtapes selon 
la mkthodologie proposde par Elsen et al (1999). (a) Aprbs 
avoir reconstitud les chromosomes paternels 8 partir de I'in- 
formation marqueur de leur descendance, on estime pour 
chaque descendant la probabilid qu'il ait r e p  l'un ou I'autre 
segment chromosornique de son @re, et cela en tout point de 
son genome. L'estimation de cette probabilite prend en compte 
tous les marqueurs d'un meme chromosome. (b) La detection 
de QTL proprement dite est rbalisee chromosome par chromo- 
some, B toutes les positions avec un pas de 1 cM, B l'aide d'un 
modble de regression multiple intra pbre. 

yi, = si + (2pij -1) ai + eij 
La variable yi, est la performance moyenne des nij,filles du fils 
j du pbre i, aprbs correction pour divers effets independants du 
fils et estim6s dans les procddures d'kvaluation gdnetique. 
Pour chaque position x sur le genome, si est I'effet du pkre i, 
ai est l'effet de l'allble 1 du pbre i, pi, est la probabilitk que le 
fils j ait r e p  de son pbre i l'allble 1, conditionnellement B l'in- 
formation marqueur, et ei. est la rdsiduelle du modble, suppo- 
see de rnoyenne nulle et de variance hetdro&ne o:!CDij. Pour 
amdliorer la robustesse de la detection, comme propose par 
Goffinet et a1 (1999) et pour analyser des caractbres exprimds 
parfois sur des dchelles diffdrentes entre races, la variance rdsi- 
duelle est ddfinie intra famille. D'autre part, le prise en compte 
du CD de l'index du fils traduit le fait que plus le nombre de 
filles est faible, plus la variabiliti rksiduelle est elevie. 
Un point particulikrement critique est le test de signification. 
La statistique de test calculee pour la position x sur le genome 
depend fortement de celle calculCe au voisinage de x, de sorte 
que le nombre de tests inddpendants n'est pas connu a priori. 
Une mdthode utilisk pour contr6ler le risque d'erreur et 
construire des seuils de rejet adapt& a it6 proposde par Chur- 
chill et Doerge (1994) : les performances sont permuttes alta- 
toirement intra farnille, alors que les donn6es de marqueurs 
restent inchangies. En consdquence, une dventuelle associa- 
tion entre marqueurs et performance est supprimke, ce qui crke 
une situation sans QTL lib. L'analyse de cette situation foumit 
une valeur de la distribution de la statistique de test sous I'hy- 
pothbse qu'il n'y a pas de QTL en position x. La valeur maxi- 
mum observie sur I'ensemble du chromosome fournit une 
valeur de la distribution de la statistique sous l'hypothbse qu'il 
n'y a pas de QTL sur le chromosome consider6 (hypothese 
HO). Cette opdration est reHt6e 10 000 fois pour obtenir une 
distribution empirique de la statistique de test sous HO. Dans 
les cas douteux, 50 000 permutations sont rkaliskes. Le seuil 
correspondant B un risque p donne (5 % par exemple) est 
ddduit du quantile correspondant dans la distribution empi- 
rique. 
Toutefois, le nombre de tests rtalisds reste toujours Cleve 
(24 caractkres x 29 chromosomes = 696). Pour un risque de 
5 % pour chaque analyse (1 caractbre et 1 chromosome), on 
attend donc environ 35 faux positifs. Des seuils de rejet plus 
dlevts peuvent etre considir6s, de f a ~ o n  1 limiter le risque 1 un 
niveau q pour I'ensemble de I'expdrience. Un risque q 8 
I'bchelle de I'exp6rjence correspond 8 un risque p pour chaque 
test tel que : 1-q = (I-p)", n itant le nombre de tests indepen- 
dants. Cependant, compte tenu du nombre de caractkres, la 
difinition de seuils aussi dlevds conduit B une perte de puis- 
sance considerable et donc 8 la non-detection de QTL. Une 
solution intermediaire consiste B ne prendre en compte que la 
multiplicitd des teas pour un caractkre donne, soit le nombre 
de chromosomes (29). Pour une probabilite q = 10% et 
24 caracttres, on attend donc 2 rdsultats faux positifs sur I'en- 
semble des tests. Ceci correspond 8 un risque par caracttre et 
chromosome de p = 0,4 %. 
Nous. prksentons les rksultats complets, associts 8 leur degrC 
de fiabiliti : significatifs 8 0,4 76 par caractkre, c'est-8-dire 
avec un haut degrC de confiance (2 faux positifs attendus), 8 

1 % par caractbre et par chromosome (6 faux positifs attendus) 
et B 4 % par caractbre et chromosome (28 faux positifs atten- 
dus). 

2. RESULTATS 
Le tableau 2 montre les QTL dCtectCs avec un risque inferieur 
B 0,4 % au niveau du chromosome, ce qui correspond 8 des 
QTL quasi certains. Le tableau donne dgalement le marqueur 
le plus proche de la position la plus probable du QTL mais il 
est important de noter que la precision de la localisation, que 
l'on peut estimer par boot-strap (Visscher et al, 1996) est 
mediocre, toujours supdrieure 8 20 cM et souvent largement 
plus. I1 donne aussi le niveau de signification, c'est-B-dire la 
probabiliti que chaque resultat soit un faux positif. 

Tableau 2 
Liste des QTL ditectb avec un risque inf6rieur $0,4 % 

(ditection avec certitude). I 
Carac Chrom Marqueur proche Prob % Nb fam 

lart 14 CSSM066 0 ,m 4 

qmg 14 CSSM066 0.11 2 

26 IDVGA59 0.01 4 

qmP 7 INRABERN 192 0.29 2 
26 IDVGA59 o m  3 

tb 14 CSSM066 0,Ol 4 

t P 6 lNR AK o m  3 

14 CSSM066 0,Ol 5 
20 TGLA126 0.35 3 

cell I5 BMS2684 0,05 2 
fer 7 INRA053 0.37 2 
psi1 28 BMS2060 0.27 3 

eqaa 18 lDVGA55 0.05 4 

19 HELlO 0,33 2 
ecla 2 CSSM042 0.39 2 

12 BM6404 0,Ol 4 

13 TGLA23 0.05 2 

lmpa 28 BMS2060 0.04 2 

Igtr 27 INRAMTTI 83 0,02 2 

hsac 5 BM315 0.01 3 

6 BM1329 0.24 3 
13 ABSlO 0 4 0  2 

- -- 

loba 5 BM315 0.27 2 

20 TGLA 126 0.30 2 

laba 5 BM3 15 0.03 3 

6 DIK82 0.32 3 

8 BMS2847 0.07 4 

20 TGLA 126 0.31 2 

inba 1 BM4307 0.15 4 

13 HUJ616 0.06 3 
- 

19 ETH3 0.23 4 

epta 15 BMS2684 0.3 1 3 

Pour les caractbes de production et de qualitt du lait, toutes 
les regions chromosomiques mentionntes dans diffkrentes 
Ctudes sont retrouvtes, en particulier les chromosomes 6, 7, 
14'20 et 26 (Georges et al, 1995 ; Spelman et al, 1996 ; Vilkki 
et al, 1997 ; Coppieters et al, 1998 ; Ron et al, 1998 ; Zhang et 
al, 1998). Dans tous les cas, le nombre de familles informa- 
tive~, c'est-8-dire avec le pbre hetkrozygote pour le QTL, est 
relativement limit6 el toujours infdrieur B 5 sur 14. Ceci est 
attendu et s'explique par le fait que les allbles extremes de 
QTL sont sans doute relativement rares. I1 est donc important 
de disposer d'un nombre suffisant de grandes familles et donc 
d'un dispositif de grande taille, seule une fraction de ce dispo- 
sitif Ctant informatif. 
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Les rtsultats concernant les autres caractkres sont tout h fait 
originaux. On notera en particulier que des QTL sont trouvds 
pour pratiquement tous les caractbres, y compris ceux peu 
hiritables comme les comptages cellulaires, la fertiliti, ou la 
qualntd du sabot. Comme le pkvoit la thdorie, on vdrifie donc 
que le dispositif petites-filles reste efficace mCme pour les 
caractkres de faible hdritabilitd. 

Tab1e:au 4. 
Liste des QTL dOtectb avec un risque inf6deur it 4 9% (28 
faux positifs attendus pour l'ensemb'le des tableaux 2 ii 4). 

- 
Carac Chrom Myqueur proche Pmb % Nb fam 

lait 1 BMS2263 3,9 2 - 
11 INRABERN 162 1 3  2 

19 BMC1113 3.1 1 

Le tableau 3 fournit la liste des QTL ddtectes avec un risque 
par analyse compris entra 0'4 et 1 %. Parmi I'ensemble des 
rdsultats des tableaux 2 et 3, on attend environ 6 faux positifs. 
A nouveau, on retrouve des rdsultats ddjB ddcrits dans diffd- 
rentes etudes, en particullier les chromoslomes 3 et 7 pour les 
caractbres de production laiti2re. On constate que certaines 
zdnes ont un effet sur plusieurs caract5res simultandment 
(chromosomes 7, 14). Dans ce cas, les effets sont dans Ile sens 
pr6dit par la corrklation gdndtique. Ainsi, quand un QTL 
affecte h la fois la quantitd de lait et les taux, 1'alPBle qui accroit 
la quantitd de lait est defavorable pour Pes taux. - 

t P 15 BMS2684 2.18 1 
cell - 9 BMS 1967 1.3 2 

1 10 DIK20 3.3 3 
Tableau 3 

Liste des QTL dktect6s avec un risque cornpiis 
entre O,4 et 1 % (6 faux positifs attendus 

pour I'ensemble des tabl~eaux 2 et 3). 

2 11 TGLA 1 22 1.5 1 

vtr - 5 CSSMM2 1.3 2 
1,9 BMS 1069 1,7 3 - 

Carac Chrom Marqueur proche Pmb % Nb fam I - fert 2 1 ILSTS 103 1.4 3 
- 

lait 7 INRABER. 192 0.9 3 psi1 10 INR1407 1 1,8 3 
a. - - -- . - - - - 

- 
7 INRABER I92 0.4 1 dplj 1 INRA2 12 2.1 2 

I tP 3 ILSTSy6 I .P 4 - 4 RIM188 2.6 2 
6 BM2320 2.6 3 - 
9 INRA 144 1,I 3 

10 IPlJRA07 I 2.5 1 

8 I BMS678 0.8 3 
I I I - - 13 ABSlO 0.8 3 

fen I INRAM3 0,s 3 

eqaa 9 UWCA9 0.6 3 l  

20 TGLA126 1 0.6 I 2 

ecav 28 IDVGA8 I 0,6 2 

ppoi 2 CSSM042 0.6 1 

5 BM3 15 1 .O 3 

13 ABS 10 2.3 3 

20 BM1225 I ,o 3 
eqaa 1 BM4307 1,9 2 

ecla 4 RM188 1,4 1 

- 10 INRA07 1 2.2 2 

Les effets mis en ~vihence sont gdnkra~ement comyris entre 
0,6 et 1 kcart type gtndtique d'effet de substitution allilique. 
Autrement dit, I'dcart entre les deux groupes de filles ayant 
r e g  l'un ou I'autre allble paternel d'un QTL donnd est de 
l'ordre de 300 h 500 kg de lait, 1'5 h 2 g de taux butyreux, 0,6 
B 1 point de niorpholpgie, ou 3 ?I 5 points taux de de rdussite B 
l'insdmination. Ces effets sont done importants et utilisables 
en silection. 

ecav 6 INRAK 2.4 3 

9 U W ~ A ~  2,4 2 

14 BMS 1899 3.7 1 

8 HEl-9 1.6 4 

9 INRA 144 2.3 2 - 
Enfin, le tableau 4, de loin le plus fourni, donne tous les rdsul- 
tats significatifs avec un risque d'erreur compris entre 1 et 4 %. 
-Parmi I'ensemble des 128 rdsultats des tableaux 2, 3 et 4, on 
attend environ 28 faux positifs et donc 100 vrais QTL. Par 
contre, contrairement aux prdcddents, l'utilisation pratiqiie de 
cetie sdrie de risultats demande une itape de confirmation. 
Cette Ctape peut Stre rdalisie ?I partir de donnkes inddpen- 
dantes soit frangaises, ce qui demanderail un effort important, 
soit itrangbres, B panir de collaborations ou tout simplement 
de la bibliograpl~ie. Par exemple, on peut ainsi &tre trks 
confiant sur le QTL de rnatitre protiiquie ditecti sur le: chro- 
mosome 17, dt5jB citC par Zhang et al ( 1998). 

hata 5 RM5OO 1.7 3 - 
6 BM2320 1.4 1 

lgtr 2 CSSM042 2,7 2 - 
6 DIK82 2.8 I 
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hsac 2 TGLA377 1 .O 2 

-- - . - . . -, - 

loba 1 INRA073 3.0 2 

I I INRA 177 1.3 2 

laba 10 BM1237 3.3 1 

inba 8 BMS678 1,1 2 

28 lDVGA8 1,3 1 

epta 5 ETH152 3,7 2 
9 BM2504 1.7 2 

CONCLUSION 
Cette Ctude B grande Cchelle a permis de disskquer la variabi- 
lit6 gknetique des caractkres sClectionn6s dans trois races 
bovines laitikres. Elle confirme la plupart des resultats connus 
B ce jour et elle fournit de nombreux rCsu1tat.s originaux, en 
particulier sur la morphologie et la fertilitt. Les effets de QTL 
sont de taille significative et sont mis en evidence sur les popu- 
lations actuellement en sklection. Its sont done directement uti- 
lisables en sklection, ce qui sera mis en oeuvre prochainement. 

Ce travail n'est pas achevC : d'une part, il doit &tre complbti 
pour affiner la localisation des QTL dCtectCs et pour confirmer 
certains d'entre eux; d'autre part, il ouvre des perspectives 
quant B l'identification des genes impliquis. 
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