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Résumé |

LactoScan partie centrale du projet plus larB&énoFinlait vise a analyser les facteurs génétiques et d@mmement
affectant la composition fine du lait en matieressges et protéines dans les trois espéces bovine,et caprine (LactoScan
ne concernant que les espéeces bovine et ovinephérotypage qui doit étre applicable a grande lechgbose sur la
prédiction de la composition fine du lait en acidess et protéines a partir de spectres moyen iiafrge (MIR). Dans un
premier temps, des formules de prédiction ont &téliés a partir d’échantillons caractérisés &la par des méthodes de
référence et en MIR. Concernant les protéines,reuméthode de référence n'existait et elle a étéloigpée en combinant
chromatographie liquide et spectrométrie de mdssdase de données d'étude a ensuite été conglitpéetir de 1500
troupeaux environ. Elle comprend les données spestde plus de 100,000 animaux, 8000 enquét@®BBchantillons de
lait, 18000 échantillons de sang. Les principagtefas génétiques et d’environnement, en particalimentaires, affectant
la composition en acides gras ont été identifiésirin 8000 bovins et 2000 ovins ont été génotgpkaide de puces SNP
(50k pour la plupart) et les analyses de détedo®@TL et de prédiction génomique sont en cours.

Principaux résultats obtenus et applications envisa geables

* Une méthode de référence trés résolutive d'idieation et de dosage des protéines du lait, baséela
chromatographie liquide couplée a la spectrométeienasse (LC/MS), a été développée. Elle permetéterminer
avec une grande précision les masses de toutemlésules en mélange dans un composé (pic isstadtiochnement
chromatographique). Les masses ainsi mesuréegaofmontées a des masses théoriques consignéesitahase de
données construite dans le cadre du projet. Ceslaffpements, relativement lourds, sont a l'origiiene méthode
dont le déploiement dans les années a venir estagy@y

* Des données de référence d’acides gras et déipestont été obtenues pour plusieurs centainebabllons bovins
et ovins. Ces jeux de données ont permis le dépelopnt de formules de prédictions des acides gi@sseprotéines a
partir des spectres MIR. Ces équations sont trésiggs pour une large gamme d’acides gras maisré®@sion
moyenne pour les protéines individuelles. Le dépi@nt des équations est en cours dans I'objectibdeer acces aux
utilisateurs des laboratoires francgais a I'anatjséa composition fine en routine.

* Une base de données et de tissus issus de é&otle 'ensemble des données (spectres MIR, tdldrende sang et
de lait et enquétes dans les troupeaux) a étéradasigrace a la mobilisation de nombreux partesaile terrain. 4 a 6
mesures sont disponibles par femelle, en moyennparfir des spectres, mais aussi de procéduresldeation a



l'aide de laits témoins, les acides gras et pregiont été prédits pour I'ensemble de la base deé#s, au moyen des
formules développées.

* Des analyses des facteurs de variation génétigué®nvironnement ont été réalisées, confirmanftuence majeure
du régime alimentaire mais montrant aussi que dexentrations en acides gras sont relativementabées (0,20 a
0,30 par contrble). Les corrélations génétiquesnésts sont comparables entre races et especefiegtnebien les
voies métaboliques impliquées. A partir des rétllissus de I'analyse de l'influence de l'alimeiaiat en 2012 est
engagé un travail pour proposer et diffuser dedsocomplémentaires d’appui technique en élevagengant une
meilleure maitrise de la qualité du lait produit.

* 8000 bovins et 2000 ovins ont été génotypés @diogena avec des puces pangénomiques, de 50 00Gs&NP00
bovins génotypés avec une puce générique de 7080d&@onible fin 2011, et imputés vers la plus balgnsité). A
ce jour, la base de données est compléte et ldgsanade détection de QTL ont commencé mais sontd@tre
achevées. Ce retard a justifié la demande de myatmm du projet d’'une année.

Perspectives |

L'objectif immédiat est de finaliser I'ensemble desalyses de détection de QTL, pour les nombreuacteres

d’acides gras et de protéines, dans les deux esgddes différentes races. Cet échantillon carestit également une
premiere population de référence pour étudier isakalité d'une prédiction génomique de la valeénétique des
animaux sur ces caracteres de composition finaitlu |

En paralléle, cette base de données permettrabdééion de recommandations sur les pratiques paer bonne

maitrise de la composition fine du lait.

Enfin, compte tenu de la gamme de variations ddisuwi et de la diversité génétique analysée, ederait permette

'abord de I'étude des interactions entre génotygtemiilieux, tant a I'échelle du génome complet ges principaux

QTL.

Des projets de valorisations complémentaires dbalke de données et des échantillons de lait sénuprou en

réflexion : minéraux, calcium en particulier, suideé la composition des laits a I'échelle de bassiascollecte,

utilisation des données spectrales dans d’autresuddes de phénotypage haut-débit...

Publications issues des travaux soutenus dans le ca dre du projet ANR

Les valorisations scientifiques sont encore rédudiar trés dépendantes des génotypages. Pouartinabus avons
publié les équations de prédiction MIR des acides @t des protéines (article A) ainsi que les penTésultats de
parameétres génétiques des acides gras (en congoks).programmons la plupart des valorisationg,ganla méthode
de référence des protéines que sur les détectm@¥Td pour 2012. La base de données de massesatémes a été
déposée aupres de I'APP (Agence pour la ProtedésrProgrammes).



