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Cette étude vise à identifier les gènes et les mutations responsables de la variabilité génétique de la santé 
de la mamelle dans les trois races bovines laitières Holstein, Montbéliarde et Normande. Les caractères 
analysés sont les comptages cellulaires (CEL) et l’apparition de mammites cliniques dans les 150 
premiers jours de lactation (MACL), ainsi que 9 à 11 caractères de morphologie de la mamelle selon la 
race. Les phénotypes utilisés sont issus de l’évaluation génétique nationale et correspondent à une 
moyenne pondérée des performances des filles d’un taureau (DYD), ajustées pour les effets 
environnementaux du modèle et pour la valeur génétique additive de la mère de chaque fille. Les 
séquences du génome complet de 11167 taureaux des trois races génotypés avec la puce Illumina 50k ont 
été reconstituées avec le logiciel FImpute, en utilisant comme référence la séquence de 1147 taureaux du 
projet « 1000 génomes bovins ». Au total, 28 millions de polymorphismes ont été prédits. L’analyse 
GWAS a été conduite intra-race avec le logiciel GCTA, le modèle incluant un effet marqueur et un effet 
polygénique. Cette approche a permis de caractériser 8 à 20 régions par caractère sur tout le génome. La 
région la plus significative a été identifiée pour les caractères CEL et MACL dans les trois races sur le 
chromosome 6 entre 88 et 90 Mb. Cette région déjà connue est proche de celle des gènes des caséines 
(pouvant expliquer la relation défavorable entre taux protéique et mammites) mais aussi de gènes 
impliqués dans le système immunitaire. Les régions détectées feront l’objet d’analyses complémentaires 
avec un modèle multi-marqueurs (méthode BayesC) dans le but de réduire l’effet du déséquilibre de 
liaison à grande distance et donc d’affiner la position des QTL détectés. La comparaison des résultats 
entre races et l’annotation des variants permettront probablement de proposer des mutations causales 
candidates. 


