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Abstract — Dairy products are among the strategic products of the Tunisian agricultural economy, both
in terms of their role in human nutrition and of their financial contribution. Breeding schemes make an
important contribution to the improvement of animal productivity. Here, we summarize and develop a
critical analysis of the current organization of the dairy cattle breeding scheme in Tunisia. Then, we
propose new approaches of dairy cattle breeding schemes based on marker assisted selection (MAS).
We noticed the absence of actual breeding schemes and emphasize the fact that the use of imported
semen does not guarantee the improvement of the genetic level of the national herd because of gene/
environment interactions. We propose a short-term strategy that involves the use of gene mutations with
major / moderate effects in gene-assisted breeding programs. In the medium term, we propose to start a
first genome-wide marker-assisted selection experiment that will allow a better genetic gain of Tunisian
animals.

Keywords: dairy cattle - breeding programs- Marker assisted Selection- Quantitative trait loci.

Résumé - Les produits laitiers font partie des produits stratégiques de 1’économie agricole Tunisienne,
tant de point de vue leur role dans I’alimentation humaine que de celui de leur contribution financiére
liée a son commerce. La voie génétique apporte une contribution majeure a l'amélioration de la
productivité des animaux d’élevage, en particulier celle des bovins laitiers. Dans cet article, nous faisons
une synthése et une analyse critique de 1’organisation actuelle du dispositif d’amélioration génétique des
bovins laitiers en Tunisie. Ensuite, nous proposons de nouvelles approches d’amélioration génétique
basées sur ’utilisation de 1’information moléculaire. Nous reportons I’absence de schémas de sélection
proprement dits et nous soulignons le fait que I’utilisation de semences importées ne garantit pas
I’amélioration du niveau génétique du cheptel National parce qu’elles sont issues de taureaux testées
dans des conditions différentes des nobtres. Ce ci est dli aux interactions genes/environnement qui
modifient le phénotype des animaux d’un milieu a un autre. Nous proposons une stratégie a court terme
qui consiste en I'utilisation de mutations géniques ayant des effets majeurs/modérés sur les caractéres
de production laitiére dans le cadre de programmes de sélection assistées par génes. A moyen terme,
nous proposons d’entamer une premicre expérience de sélection assistée par marqueurs englobant
I'ensemble du génome qui permettra un meilleur gain génétique des animaux Tunisiens.

Mots clés : Bovins laitiers - Amélioration génétique-Sélection assistée par marqueurs — Loci de
caracteéres quantitatifs (QTL).
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1. Introduction

L'¢levage bovin Tunisien représente a peu prés 16 % de la production agricole (Direction générale de
la production agricole (DGPA), 2014). Il constitue un secteur prioritaire dans la stratégie nationale de
développement agricole. Son importance dans 1’économie du pays est en augmentation en raison de la
croissance démographique et de I'augmentation des revenus. La filiére laitiére est une composante
importante de 1’agriculture Tunisienne. Elle contribue a elle seule a la hauteur de 25 % de la production
agricole d’origine animale (Groupement Interprofessionnel des Viandes rouges et du LAIT (GIVLAIT,
2011). Le cheptel bovin laitier Tunisien compte 450000 unités femelles dont 58% sont de races pures
importées (GIVLAIT, 2015). La majorité (95%) de ces animaux sont de race Holstein alors que 56 %
de l'effectif des animaux de race pure sont localisés au nord du pays (DGPA, 2014). L'amélioration de
la production animale est en partie réalisée en augmentant la productivité de chaque animal. La voie
génétique apporte une contribution majeure a 'amélioration des performances individuelles des animaux
au fil des générations. Deux techniques sont souvent utilisées en amélioration génétique : les
croisements (entre races différentes) et la sélection (intra-race). Les croisements utilisent la
complémentarité entre les caractéres des deux races croisées et les effets d'hétérosis engendrés. La
sélection quant a elle, produit du progres génétique par transmission de valeurs génétiques additives de
géniteurs jugés génétiquement « supérieurs » a leur progéniture. L’amélioration du niveau génétique du
cheptel Tunisien est une affaire d’envergure nationale dont la réussite est tributaire de plusieurs autres
composantes d’ordre technique (e.g. la conduite des élevages (incluant 1’alimentation et la conduite
sanitaire)), logistique (e.g. échange d’informations, adhésion a des groupements professionnels), ainsi
que d’autres aspects juridiques, politiques et institutionnels. L’objectif de cet article est de faire une
analyse critique de I’organisation actuelle du dispositif d’amélioration génétique des bovins laitiers en
Tunisie et de proposer de nouvelles approches d’amélioration génétique basées sur I’utilisation de
I’information moléculaire dans les schémas de sélection bovine.

2. Organisation et état des lieux de I'amélioration génétique des bovins laitiers en Tunisie

L'amélioration génétique des bovins laitiers en Tunisie est supervisée par une organisation
gouvernementale : I'office de 1'élevage et des paturages (OEP). L'OEP intervient a tous les niveaux de
la chaine : depuis l'identification des animaux jusqu'a la sélection de géniteurs jugés génétiquement «
supérieurs » pour des caractéres de production laitiére. Ces derniers se résument en six caractéres : la
quantité¢ de lait, les quantités de protéines et de lipides, les taux protéiques et butyreux et le score
cellulaire. L'amélioration génétique par la voie male se fait principalement a travers l'importation de
semences de taureaux testés a I'étranger et accessoirement par une utilisation trés limitée des jeunes
taureaux nés au pays (Hammami et al., 2007). La sélection de ces géniteurs pour les caractéres d'intérét
se fait par la collecte d'informations, via le contrdle laitier, et leur stockage dans une base de données
unique. Les informations sont véhiculées depuis I'ensemble du territoire Tunisien, grace aux directions
régionales de I'OEP, et centralisées au centre d'amélioration génétique de Sidi Thabet. Néanmoins, les
données issues du controle laitier ne sont pas suffisamment valorisées puisque 1'évaluation génétique
des reproducteurs n'est pas une activité de routine. Les schémas de sélection proprement dits sont, par
conséquent, absents. En outre, 1’utilisation de semences de taureaux testés a 1’étranger ne garantit par
I’amélioration génétique du cheptel National. En effet, cette approche ne tient pas en compte l'interaction
qui existe entre le génome d'un animal et son environnement qui fait que les meilleurs taureaux testés
sous les conditions environnementales de pays €trangers, ne sont pas systématiquement les meilleurs
sous les conditions locales. En fait, il y a de plus en plus d'évidence de l'importance de l'interaction
génome*milieu dans l'expression phénotypique d'un animal. Hammami et al. (2008) ont rapporté que le
classement des valeurs génétiques de taureaux communs entre le Luxembourg et la Tunisie, utilisés en
insémination artificielle, différe considérablement entre les deux pays. Ces résultats impliquent que la
mise en place d'un systeme d'évaluation génétique de routine basé sur un testage des taureaux en
conditions locales est essentiel pour assurer un progrés génétique observable. De plus, Hammami et
al.(2009) ont montré que méme au sein du méme pays, en particulier, la Tunisie, le classement des
valeurs génétiques des taureaux d'insémination artificielle était largement remanié entre troupeaux de
niveaux de gestions différents. Les mémes auteurs ont conclu que, pour les troupeaux ayant un niveau
de gestion moyen ou faible, il est préférable d'utiliser la semence des taureaux testés sous des conditions
similaires a celles de ces troupeaux que d'utiliser la semence de géniteurs testés dans des troupeaux ayant
des niveaux de gestion plus élevés (Hammami et al., 2009). L’amélioration génétique par voie femelle,
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quant a elle, se fait a 'aide d'index intra- troupeaux élaborés uniquement sur la base de la quantité de
lait produite par vache. Ces décisions sont donc biaisées par l'effet de I'environnement puisqu'elles ne
corrigent pas pour ses effets multiples.

Malgré l'absence d'une évaluation génétique de routine des bovins laitiers en Tunisie, des études
préliminaires ont été faites pour estimer les paramétres génétiques de certains caractéres de production
laitiére (Ben gara et al., 2006, Hammami et al., 2008). L'estimation de ces paramétres est importante
pour l'instauration d'un schéma de sélection efficace, puisqu'elle permet d'estimer les parts de variance
des caractéres expliquées par le facteur génétique et environnemental ; ce qui permettra, a son tour,
d'estimer l'efficacité de la voie génétique dans I'amélioration du caractére d'intérét. Les études faites
concordent quant a une héritabilité faible a moyenne des caracteres de production laitiere enregistrés.
Ben Gara et al. (2006) ont trouvé une héritabilité de 0.17 pour la quantité de lait en analysant les courbes
de lactations de 37356 vaches. De méme, Hammami et al. (2008) ont trouvé des héritabilités comprises
entre 0.12 et 0.18 pour les quantités de lait, de protéines et de lipides. Les mémes auteurs ont conclu que
l'ordre de grandeur des héritabilités obtenues est le méme que celui les systémes de production a faible-
moyen niveau de production (Hammami et al., 2008). En effet, dans la littérature, les valeurs élevées
des héritabilités sont associées a des niveaux de production élevés.

En résumé, en présence d'une forte interaction génotype (génome)*environnement, l'instauration d'une
¢évaluation génétique des taureaux d'insémination artificielle propre au pays est nécessaire. En effet,
1'élaboration d'index génétiques sous conditions d'élevage Tunisiennes, devrait permettre un classement
plus objectif du potentiel génétique des reproducteurs dans un systéme d'élevage particulier tel que celui
Tunisien.

3. Approches innovantes d’amélioration génétique : I’utilisation de I’information moléculaire
dans les schémas de sélection

3.1. Limites de la sélection basée sur les index génétiques classiques
Malgré leur énorme contribution a l'amélioration génétique des caracteres d'intérét économique, les
index génétiques présentent certaines limites qui rendent leur utilisation plus compliquée et moins
rentable dans certains cas. Dans ce qui suit, on essayera de présenter ces limites en partant de la nature
des caractéres visés par l'amélioration génétique.
La majorité des caractéres d'intérét agronomique est de nature quantitative a déterminisme génétique
complexe. Pendant des dizaines d'années, 1'amélioration génétique de ces caractéres s'est faite sans avoir
acces aux genes qui les contrdlent. Le modele sous-jacent a ce type d'amélioration génétique est le
modéle infinitésimal qui suppose que les caractéres d'intérét sont sous le contrdle d'un nombre infini de
loci (génes) indépendants et a petits effets additifs (Fisher, 1918). Ce mod¢le était a la base de
l'estimation des valeurs génétiques des reproducteurs candidats a la sélection. Ces derniéres sont
calculées sur la base d'enregistrements phénotypiques, de la connaissance des pedigrees des candidats a
la sélection et de I'estimation de I'héritabilité du caractére a améliorer. Ce modéle a considérablement
contribué a I'amélioration génétique des caractéres sélectionnés, en particulier ceux a héritabilité élevée.
Toutefois, le processus était lent, surtout lorsqu'il s'agit de caractéres qui ne sont mesurés que dans un
seul sexe (exemple des caractéres laitiers), aprés la mort de I'animal (exemple des caracteres liés a la
qualité de viande) ou mesurés tardivement (exemple de la longévité). De plus, le modéle infinitésimal
proposé par Fisher est contestable de point de vue biologique puisque des études relativement récentes
ont montré l'existence d'un nombre fini de génes qui sont transmis au cours des générations. Par
conséquent, il ne peut y avoir qu'un nombre limité de génes impliqués dans la variation génétique d'un
caractére quantitatif. En fait, Il y a de plus en plus d'évidence que la distribution des effets de ces loci
sur les caractéres quantitatifs est telle qu'il y a peu de génes a grand effet et beaucoup a petit effet
(Shrimpton et Robertson 1988, Hayes et Goddard 2001

3.2.Cartographie de QTL chez les bovins laitiers
Les arguments présentés plus haut font de l'identification de mutations géniques a grand effet (ou méme
a effet modéré) et de I'utilisation de cette information pour la sélection d'animaux porteurs d'alléles
désirables, une approche avantageuse économiquement. Peu d'études ont, cependant, réussi a identifier
des mutations causales dans des génes impliqués dans la variabilité de caractéres d'intérét chez les bovins
laitiers (plus généralement chez les espéces d'élevages). Le plus souvent, on dispose seulement d'une
localisation plus ou moins fine de régions génomiques appelées QTL (acronyme pour Quantitative Trait
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Locus) contenant un ou plusieurs de ces génes. La cartographie de QTL consiste a identifier, a 1'aide de
marqueurs génétiques neutres, des portions chromosomiques associées a la variation phénotypique du
caractere.

La premicre étude de cartographie de QTL chez les bovins laitiers a été réalisée par M. Georges et al.
(1995). Depuis, plusieurs travaux ont été portés pour la détection de QTL de production laitiére, de
résistance aux maladies et de conformation chez les races laitiéres (Khatkar et al., 2004). Le plus
souvent, la cartographie de QTL chez les bovins exploite la structure en familles de taureaux demi-fréres
de pére, de la population, évitant ainsi des colits supplémentaires relatifs a la mise en place de dispositifs
spécifiques de détection. Chaque taurcau dispose d'un index génétique calculé sur la base des
performances de ses filles pour le caractére d'intérét. Ces index constituent une excellente prédiction de
la valeur génétique des reproducteurs puisqu'ils ont l'avantage de réduire fortement la variance
environnementale. Pour la détection de QTL, les dispositifs familiaux sont analysés par régression intra-
pere des index génétiques des fils, sur la probabilité d'avoir recu 1'un ou l'autre segment chromosomique
paternel a un locus donné, conditionnellement a 'information aux marqueurs.

A leur début, les études de cartographie de QTL ont utilisé un nombre limité de marqueurs génétiques
a cause de contraintes techniques (peu de marqueurs étaient disponibles) et économiques (cofits de
génotypage €levés). Par conséquent, la faible densité en marqueurs, des régions génomiques, a fait que
les études d'associations entre marqueurs et QTL n'étaient envisageables qu'a l'intérieur des familles,
dans le cadre d'études d'analyse de liaison. En effet, ce type d'études utilise uniquement les événements
de recombinaison chromosomique a l'intérieur d'un pedigree et retrace les segments chromosomiques
hérités par les fils a un ancétre commun a l'intérieur de ce pedigree.

Récemment, les programmes de détection de QTL ont bénéficié de la disponibilité de cartes génétiques
plus denses en marqueurs génétiques, de I'utilisation de techniques de génotypage a haut débit et du
développement de nouveaux modeles d'analyse de données. Ces avancées ont permis l'application de
techniques de cartographie de QTL plus fines prenant en compte simultanément I'analyse de liaison
familiale et le déséquilibre de liaison (DL) populationnel, dans une approche appelée LD-LA (acronyme
pour Linkage Disequilibrium Linkage Analysis) (Meuwissen et Goddard, 2001). Le terme « déséquilibre
de liaison » désigne 1'association non aléatoire, entre all¢les, de deux ou plusieurs loci. La cartographie
de QTL par DL exploite les associations, a 1'échelle de toute la population, entre le(s) marqueur(s) et le
QTL. Ces associations sont dues a l'existence de petits segments chromosomiques dans la population
actuelle, issus d'un ancétre commun, qui n'ont pas subi de recombinaisons. Ces segments vont donc
avoir la méme combinaison d'alléles (ou haplotype) dans toute la population. Si ces segments
contiennent un QTL, ils vont toujours contenir le méme all¢le au QTL. La cartographie par DL est plus
fine que celle par analyse de liaison car elle tire profit des recombinaisons historiques (qui ont lieu sur
plusieurs générations) qui ne maintiennent une association entre QTL et marqueurs qu'a courte distance
génétique. L'application de cette approche a permis également de réduire considérablement les
intervalles de localisation d'autres QTL identifi¢s précédemment (Meuwissen et al., 2002, Olsen et al.,
2005). Plus tard, cette méme approche a contribué a la caractérisation d'une mutation causale dans le
géne DGATI (Grisart et al., 2002, 2004) et de deux autres mutations causales putatives dans les génes
GHR (Blott et al., 2003) et OPN (Schnabel et al., 2005). Toutes ces mutations ont des effets importants
sur les caractéres de production laitiére.

3.3. Valorisation des travaux de cartographie de QTL : sélection assistée par marqueurs et
sélection génomique
La détection d'un nombre important de QTL pour la majorité des caractéres d'intérét chez les bovins
laitiers (Khatkar et al., 2004) a permis d'envisager la mise en oeuvre de programmes de Sélection
Assistée par Marqueurs (SAM). La mise en place des programmes SAM est théoriquement justifiée par
un progrés génétique réalisé plus important que celui obtenu par les méthodes de sélection classique
grace a une meilleure précision des index génétiques et a une réduction de l'intervalle entre générations
(car la SAM permet d'épargner plusieurs années de testage sur descendance, des futurs reproducteurs).
Plusieurs programmes SAM ont ainsi été mis en place, mais seulement deux ont été décrits dans la
littérature : I’'un en France (Boichard et al., 2002), I’autre en Allemagne (Bennewitz et al., 2004). Le
programme SAM Frangais qui a débuté en 2001 avec peu d'individus génotypés pour seulement 45
microsatellites, n'a cessé d'évoluer, par ajout de nouveaux marqueurs, l'inclusion annuelle constante de
nouvelles familles dans le dispositif initial et de nouveaux caractéres. L'évaluation de ce programme a
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montré que le gain de précision des valeurs génétiques des caractéres de production laitiére permis par
la SAM était modéré et variait entre 0.038 et 0.114 (Guillaume et al., 2008a). Le faible gain génétique
observé est di a la faible précision de localisation des QTL (& cause d'une faible densité en marqueurs
sur le génome).

L'évolution spectaculaire et soudaine des techniques de génotypage s'est traduite, chez l'espéce bovine,
par la commercialisation de la puce 50K. Cette évolution s'est surtout, accompagnée d'une baisse
considérable des colits de génotypage des individus (Figure 1) et d'une meilleure garantie de la fiabilité
de I'estimation de la valeur génétique des candidats a la sélection (figure 2). Ces deux avantages ont
poussé plusieurs pays a passer d'une SAM de premiére génération (SAM1) a une SAM de deuxiéme
génération (SAM2) (exemple la France), ou a une sélection génomique (exemple les USA). Les deux
types de sélection (SAM?2 et sélection génomique) exploitent le DL a I'échelle de toute la population
bovine. En pratique, l'instauration de la sélection génomique nécessite une population de référence dont
les individus sont génotypés pour un grand nombre de marqueurs génétiques. Ces mémes individus
doivent avoir des index génétiques précis pour les caractéres d'intérét. Les effets des marqueurs seront
ensuite estimés a partir des index génétiques des animaux de la population de référence. Une fois que
ces effets sont estimés, il devient alors possible de prédire la valeur génétique de jeunes animaux s'ils
sont génotypés pour ces mémes marqueurs génétiques sans avoir besoin de leurs phénotypes.

En France, c'est la SAM2 qui a été adoptée. Sa validation s'est faite en comparant les corrélations entre
la valeur génétique, estimée dans deux mode¢les différents (avant testage sur descendance), et la valeur
génétique observée (apres testage sur descendance), d'un groupe de taureaux (tableaul). Les deux
modeles prédisent la valeur génétique des animaux lorsqu'ils étaient jeunes (sans filles). Le premier
incluait l'information moléculaire issue de la puce 50K alors que le second est un modéle polygénique
classique. Des gains en corrélations, importants, ont été observés dans un modéle incluant I'information
moléculaire de la puce 50K par rapport au modele polygénique (Guillaume et al., 2008b). La transition
de la SAMI1 ala SAM2 s'est accompagnée par un gain de précision des index de prédiction des valeurs
génétiques due a la prise en compte d'un nombre plus important de QTL et a une meilleure estimation
de la position et des effets des QTL.

Tableau 1. Corrélation entre valeurs génétiques estimées avec deux modeéles (polygénique et SAM2) et valeurs génétiques
observées (aprés 4 années de testage) d'un groupe de 468 taureaux, pour trois caractéres de production laitiére (Guillaume et
al., 2008Db).

Polygénique MAS2 Gain

% protéines 0.52 0.74 0.22
Quantité de lait 0.41 0.62 0.21
Score cellulaire 0.23 0.36 0.13
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Figure 1. Evolution des cofits de séquengage et du nombre cumulatif des génomes séquencés entre les années 1990 et
2010 (Snyder et al. 2010)
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Figure 2. Distribution des Coefficients de Détermination (CD), calculés a partir de l'information aux marqueurs de la puce
50K, pour le caractére « production laitiere » de jeunes taureaux aux USA. Les CD expriment la corrélation entre les
valeurs génétiques estimées et celles vraies (Tassel et Cole 2010)

4. Perspectives d'utilisation de l'information moléculaire pour la sélection de bovins laitiers en
Tunisie
A notre connaissance, aucune expérience de cartographie de QTL n'a jamais été menée sur les espéces
d'élevage en Tunisie (en particulier les bovins laitiers). En effet, 'utilisation de l'information moléculaire
pour I'amélioration génétique des animaux d'élevage est une pratique peu connue dans le pays d'autant
plus que son application était, il y a quelques années, assez lourde et coliteuse a mettre en oeuvre et que
sa rentabilité économique n'a jamais été étudiée auparavant. Toutefois, la réussite de plusieurs pays a
augmenter le gain génétique annuel de leurs caractéres d'intérét (surtout pour ceux a faible héritabilité),
devrait inciter la Tunisie a initier des travaux visant a intégrer l'information moléculaire dans les schémas
de sélection de ses espéces d'élevage (en particulier des bovins laitiers).
Ces travaux peuvent se faire en deux étapes : la premicre consiste a profiter de 1'identification de
certaines mutations a effet majeur/modéré sur les caractéres de production laitiére pour faire une
sélection assistée par génes. Cette étape aura certainement des répercussions positives sur I'amélioration
quantitative et qualitative des caractéres laitiers de la population bovine Tunisienne. En effet, ce type de
sélection appelée sélection assistée par geénes s'affranchit des index génétiques nécessaires dans d'autres
types de sélection. Dans ce cas de figure, en effet, la sélection se fait directement sur des
polymorphismes nucléotidiques dont la causalité dans la variation de certains caractéres laitiers, a été
prouvée scientifiquement a maintes reprises, chez différentes especes.
La sélection assistée par génes peut étre mise en oeuvre dans un futur proche car elle ne nécessite que
la caractérisation des mutations décrites dans la littérature, dans nos élevages (estimation des fréquences
et des effets de ces mutations). Les données de génotypage permettront une présélection des jeunes
candidats au testage (lorsque l'information sur les phénotypes n'est pas encore disponible) ; ce qui
contribuera a augmenter l'intensité de sélection dans la phase précoce du programme. La sélection des
meéres a taureaux permet également d'augmenter les gains de progres génétique. En effet, Schrooten et
al. (2005) montrent par exemple, qu’en réduisant de moiti¢ le nombre de femelles, un gain de progres
génétique de 21 % est observé par rapport a un schéma de sélection sans information moléculaire. Les
données récoltées permettront entre autres de constituer une premicre base de données qui sera trés utile
plus tard.
La deuxiéme étape, plus lourde a mettre en oeuvre, consiste a profiter des avancées technologiques et la
baisse spectaculaire des cofits de génotypages pour entamer une premicre expérience de SAM englobant
I'ensemble du génome ; ce qui permettra un meilleur gain génétique et une meilleure gestion de la
variabilité génétique des races (bénéfique a long terme). En effet, méme si la sélection assistée par genes
est d'une grande efficacité, elle ne peut capter qu'une partie de la variabilité génétique des caractéres
d'intérét vu leur déterminisme multifactoriel.
La pérennité du programme SAM en Tunisie est tributaire, économiquement, de deux facteurs essentiels
: le premier inclut les cotits des génotypages par rapport a ceux des schémas de la sélection classique ;
le second réside dans le gain du progrés génétique qu'il réalise, par rapport aux méthodes de sélection
classique. Pour maitriser ces deux facteurs, de nouvelles puces SNP a faible densité et moins chéres que
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la puce 50K, ont été produites ; en particulier, une puce puce 3K (disponible depuis Décembre 2010 et
vendue a 38% US/échantillon) et une puce 6K (disponible depuis Septembre 2011 et vendue a 45$ US/
¢chantillon). Une approche utilisée pour baisser les colits et augmenter le gain génétique consiste a ne
génotyper que les péres de famille pour les SNP de la puce S0K (SNP HD) et les fils pour les SNP des
puces a faible densité (SNP LD). En utilisant la coségrégation des SNP HD avec ceux LD a l'intérieur
d'une famille, il est possible de suivre la transmission des premiers (SNP HD) des parents & leurs
descendants, a partir des deuxiémes (SNP LD). Autrement dit, il est possible de déduire tous les
génotypes, aux SNP HD, des fils. Ce genre d'approches peut étre appliqué en Tunisie pour débuter les
premiers travaux de cartographie de QTL. Il est, toutefois, préférable d'utiliser la puce 6K car elle permet
une imputation plus fiable des génotypes. De point de vue pratique, l'instauration d'un programme SAM
en Tunisie dépend en premier lieu de l'instauration d'une indexation de routine des taurcaux
d'insémination artificielle, en conditions locales. Ces index, qui expriment en réalité le phénotype,
corrigé pour les effets du milieu, de I'animal, seront utilisés pour la mise en place d'un programme de
détection de QTL relatif aux caracteres de production laitiére enregistrés. Un tel programme exige une
mise a jour continue des bases de données du contréle laitier qui servira a 1'élaboration et I'actualisation
de phénotypes, corrigés pour les effets environnementaux, des taureaux candidats a la sélection.
L'instauration de dispositifs de détection de QTL en Tunisie dépend en premier lieu de la disponibilité
de bases de données fiables, riches en enregistrements, couvrant un maximum d'individus du cheptel et
mises a jour constamment pour le maximum de caractéres qui intéressent les éleveurs. Ces données
serviront a 1'¢laboration et I'actualisation des phénotypes, corrigés pour les effets environnementaux, des
taureaux.

Enfin, la mise en place d'un dispositif de détection de QTL suivi par un dispositif de sélection par
marqueurs nécessite également un travail de logistique important relatif a ['organisation de la collecte
des génotypes, le choix et l'identification des animaux a génotyper et le stockage du matériel biologique
récolté.
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