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Applications de la génomique chez les races bovines locales tropicales
TROCADERO: TROpical CAttle linkage DEsequilibrium, Resequencing and Optimization

La race bovine Créole comme modèle d’étude 
photo

photo

Objectifs de l’étude 

Le bovin Créole, de par son caractère métis entre différentes populations introduites

durant l’histoire du peuplement des Antilles, et des conditions agro-écologiques dans

lesquelles il a évolué, semble un bon modèle pour étudier l’adaptation des bovins

au milieu tropical et son déterminisme génétique. Cette race présente en effet des

caractéristiques intéressantes de tolérance au climat, de résistance aux maladies

associées aux tiques et de productivité dans un environnement à fortes contraintes.
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• Identification de variants (connus ou nouveaux); comparaison à d’autres races 

• Mesure du DL à différentes distances  

Démarche adoptée: projet « pilote » d’acquisition de données HD

Recherche des ancêtres majeurs (PEDIG) 

sur les 3 dernières générations

Génotypage HD 800K SNP de 31 pères

Génotypage  LD 10K SNP sur 300 descendants

(+ BDD     54K SNP sur 100 descendants)

Identification SNP, CNV
(en lien avec GENSSEQ)3

Repérage de 18 ancêtres représentatifs 

en vue de séquençage 12X (Genotoul)

DL, imputation
(signatures de sélection 4,5)

• Mesure du DL à différentes distances  

• Efficacité d’imputation à différentes densités

Entre Sélection et Génomique

Séminaire Selgen 2014

Paris, 17-18 décembre 2014

Prochaines étapes

Références

Phénotypes sur 1230 descendants (UE PTEA)

• Acquisition des données de séquençage et de génotypage en cours 

• Stratégie d’analyses en discussion

• Interprétations des résultats débutera en 2015 

• Elargissement / comparaison à d’autres races tropicales 1,2,5

GWAS  (stage M2 « Génétique Animale 

Génome et Diversité », 2015)
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Ce projet s’appuie sur les collections du CRB « Production et Santé Animales »


