GEMBAL - Génomique Multi-raciale

des Bovins Allaitants et Laitiers

Objectifs du projet GEMBAL (2011-2014)
Le projet GEMBAL, qui implique INRA, Idele, UNCEIA et Races de France, a pour objectif d’étendre
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la sélection génomique aux 18 races bovines en sélection en France. Le cceur du projet est la
‘ constitution de populations de référence raciales génotypées a haute densité afin de fournir la base
technique nécessaire au développement d’outils génomiques multi-races.
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« L'utilisation de la puce HD s’est révélée intéressante pour localiser précisément des signatures de sélection et
des QTL, mais non pour mettre en ceuvre une évaluation génomique multi-raciale.

» Diverses méthodologies sont étudiées pour proposer des index génomiques pour toutes les races bovines.

« Dés 2015, des évaluations génomiques mono-raciales seront mises en ceuvre pour les races allaitantes Aubrac,
Blonde d’Aquitaine, Charolaise, Limousine et Parthenaise ainsi que pour les races laitieres Abondance, Tarentaise
et Vosgienne.

* Pour les races ou les tailles de population de référence sont a ce jour trop limitées pour une évaluation intra-race,
les recherches se poursuivent pour permettre I'utilisation en sélection d’une information génomique multi-raciale.

Conclusion

’ nire seiection et Genomique ’
Z Séminaire Selgen 2014 A NCEIA

INSTITUT DE
L'ELEVAGE

Paris, 17-18 décembre 2014




