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Cette étude présente les principaux résultats d’estimation de paramétres génétiques et de détection
de QTL obtenus dans le cadre du projet PhenoFinlait sur les caracteres de composition en acides gras
(AG) du lait dans les trois races bovines Holstein, Montbéliarde et Normande. Les parameétres
génétiques sont estimés a partir de 101 858 controles élémentaires de 21 947 vaches en premiere
lactation. Chaque contréle est caractérisé par son profil en AG, estimé par spectrométrie moyen infra
rouge. Les parametres génétiques dépendent beaucoup du mode d’expression des caracteres : acides
gras exprimés en proportion du lait ou de la matiére grasse. Exprimés en teneur dans le lait, les AG
saturés (SAT) présentent une héritabilité plus élevée que les insaturés (INSAT) mais I'écart est plus
faible quand ils sont exprimés en pourcentage d’AG totaux. Les mesures d’AG sont fortement corrélées
entre stades de lactation, a I'exception du premier mois qui apparait comme un caractére assez
différent. Les corrélations génétiques sont positives entre SAT, positives entre INSAT. Entre SAT et
INSAT, le signe des corrélations differe selon le mode d’expression. Les SAT sont tres fortement
corrélés au taux butyreux du lait. 7500 vaches ont été génotypées avec la puce SNP Bovine 50k
Beadchip et 500 autres ont été imputées depuis un génotypage sur la puce SNP bovine 7k, permettant
une recherche de QTL par LDLA (analyse combinant liaison intra famille et déséquilibre de liaison). Au
total, sur 31 caractéres, 544 QTL ont été détectés dans I'ensemble des trois races, soit environ 9 par
caractére et par race. Les QTL les plus importants ont été trouvés sur les chromosomes 14 (gene
DGAT1), 26 (géne SCD), 13, 16, 17, 19 et 27. Les QTL les plus significatifs sont observés sur le
chromosome 5 dans les 3 races, une région non décrite jusqu’a présent. On observe une forte
colocalisation de QTL entre caracteres, en particulier entre acides gras du méme type, reflétant leur
origine métabolique commune. Une fraction notable, au moins un tiers, de ces QTL semble partagée
entre races. Ces résultats favorables ouvrent la voie a la prise en compte du profil en AG en sélection
mais aussi a la recherche des mutations responsables de ces variations.



