
Avec plus de 900 millions de têtes en
2010, le cheptel caprin mondial repré-
sente désormais respectivement 64, 85
et 95% des cheptels bovins, ovins et por-
cins (http://faostat.fao.org). Les caprins
sont exploités pour la production de lait,
de viande et de phanères dans des condi-
tions d’élevage très variées et sur tous
les continents. Capra hircus est la prin-
cipale sous-espèce domestiquée vers
10 500 cal.B.P.1 en Asie (Naderi et al
2008). Depuis, une longue sélection
artisanale a débouché sur la création de
races spécialisées pour la production de
lait, de viande ou de phanères, de races
à finalité mixte et d’animaux croisés.
Ces ressources génétiques, plus de 500
races recensées (Shrestha et Fahmy
2005), sont actuellement exploitées
dans plusieurs régions du globe sans
que des programmes modernes d’amé-
lioration génétique ne soient nécessai-
rement mis en place. La contribution
socio-économique de l’espèce est très
variable : dans certaines régions la chè-
vre est un animal de subsistance («la
vache des pauvres») alors qu’elle four-
nit des produits haut de gamme dans
d’autres situations.

Dans cette revue bibliographique,
nous nous concentrons sur la génétique
caprine orientée principalement vers la
production laitière dans le cadre des
programmes de sélection basés sur le
contrôle de performance, l’indexation et
un schéma de création du progrès géné-
tique. La première partie porte sur la
variabilité génétique et dresse un état

des connaissances sur le déterminisme
des caractères d’intérêt zootechnique et
la seconde partie est consacrée à l’amé-
lioration génétique. Avant de conclure,
nous examinerons les possibilités qu’of-
frent les approches «omiques» pour les
caprins laitiers. 

1 / Variabilité génétique des
caractères d’intérêt zoo-
technique

La majorité des études génétiques
chez la chèvre relèvent encore du modè-
le dit «polygénique» qui postule l’action
additive, homogène et indépendante des
nombreux gènes inconnus. C’est le
modèle traditionnel de la génétique en
zootechnie, basé sur les données des
phénotypes et des généalogies, sans
recours à des informations moléculaires
sur des gènes ou des régions chromo-
somiques. Rappelons que le génome
caprin est seulement en train d’être
séquencé et que les outils spécifiques
pour les études «omiques» sont encore
limités dans l’espèce caprine. Cela n’a
pas empêché des études approfondies
sur certains gènes caprins que nous dis-
cuterons ici. Nous présentons successi-
vement l’état des connaissances du
déterminisme génétique des caractères
relatifs à la production et aux produits
laitiers, à la résistance génétique aux
maladies et d’autres caractères, en
regroupant à chaque fois les résultats
polygéniques (héritabilités et corréla-

tions génétiques) et les effets des poly-
morphismes, des marqueurs génétiques
ou des gènes, établis plus récemment.

1.1 / Production et produits laitiers

a) La production laitière
Les caractères de production laitière

mesurés dans la routine du contrôle de
performance regroupent les quantités de
lait, de gras et de protéine, et la compo-
sition chimique (taux butyreux et pro-
téique). Le tableau 1 (Belichon et al
1999) donne une vision complète des
paramètres polygéniques pour les races
Alpine et Saanen françaises. Pour les
quantités, les héritabilités sont autour de
0,3 avec des variations assez importan-
tes, moins de 0,2 à plus de 0,5, rappor-
tées pour d’autres populations dans
des conditions de milieu très variables
(Kennedy et al 1982, Analla et al 1996).
Les corrélations génétiques entre les
quantités sont au-dessus de + 0,75 et la
corrélation entre les taux est d’environ
+ 0,5 (tableau 1 et Kennedy et al 1982 ;
Boichard et al 1989). En revanche, la
quantité de lait et les taux sont négative-
ment corrélés alors qu’il y a corrélation
positive entre, d’une part, la quantité et
le taux de matière grasse et, d’autre part,
entre la quantité et le taux de protéines
(tableau 1).

Les résultats présentés dans le tableau
1 ont été calculés à partir des produc-
tions totales par lactation (lactations
d’environ 9 mois). Les valeurs estimées
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Animal de subsistance ou véritable usine de production laitière ? La chèvre, légendaire nourricière
des dieux de l’antiquité, continue de surprendre par sa remarquable plasticité lui permettant de
s’adapter à des systèmes de production très variables. En amélioration génétique, on retrouve
aussi des situations très diverses allant de la sélection artisanale à des schémas de sélection
faisant intervenir des outils puissants pour l’évaluation génétique et la reproduction. Nous
discutons ici les programmes de sélection actuels et leurs perspectives.

1 Années calibrées avant le présent.



des héritabilités à partir des données des
contrôles laitiers journaliers sont plus
faibles. Par exemple, en races Norvé-
giennes, Holme (2009) rapporte des
héritabilités de 0,26, 0,43, 0,31 et 0,45
pour respectivement, la quantité de lait,
le taux de protéines, le taux de matière
grasse et le taux de lactose.

b) Du lait au fromage
Ces connaissances polygéniques ont

été complétées par des études au niveau
moléculaire de certains gènes, en parti-
culier celui de la caséine αs1 (locus
CSN1S1). Cette protéine est l’une des
4 caséines présentes dans le lait des
ruminants (αs1-CN, αs2-CN, β-CN et
κ-CN) qui sont essentielles pour la
coagulation et la fabrication fromagère.
Dès les années 1970, l’INRA a été un
protagoniste central des recherches sur
les caséines caprines, dans le contexte
d’une filière française très orientée vers
la production fromagère, mais disposant
d’un lait pauvre en protéines coagula-
bles, moins de 30 g/kg à l’époque, chez
les deux races principales Alpine et
Saanen. L’amélioration du rendement
fromager était une priorité des organis-
mes de sélection de l’époque, relayée
par l’INRA, surtout au Laboratoire
de Génétique Biochimique et Cytogé-
nétique2 et à la Station d’Améliora-
tion Génétique des Animaux, avec le
concours de la Station Caprine de
Moissac (coopérative dans la Lozère) et
de l’Unité Expérimentale caprine de
l’INRA à Bourges. Les protéines coagu-
lables du lait étaient bien décrites dès
les années 1970 (Mercier et al 1971,
Grosclaude et al 1973) et les polymor-
phismes génétiques caprins ont été
décelés ultérieurement avec des appro-
ches de la génétique moléculaire

(Leroux et al 1990, Martin et Grosclaude
1993, Grosclaude et Martin 1997).
Actuellement, 16 allèles sont décrits au
locus CSN1S1, 7 au locus CSN1S2
(protéine αs2-CN) et 5 au locus CSN2
(β-CN). Si dans un lait moyen de chè-
vres des races Alpine et Saanen, αs1-CN
n’est pas la caséine majoritaire, son
locus CSN1S1 est le plus polymorphe.
Et ce polymorphisme de structure a des
effets quantitatifs sur la synthèse pro-
téique donnant lieu à 4 classes alléliques
associées à des quantités de caséine αs1
qualifiées de «fort», «intermédiaire»,
«faible» et «nul», cette dernière classe
n’exprimant pas la protéine (Grosclaude
et al 1987).

Pour estimer au mieux les effets du
polymorphisme CSN1S1, des animaux
expérimentaux ont été créés dans la
Station Caprine de Moissac et l’élevage
caprin INRA de Bourges, en accouplant
des parents hétérozygotes «fort-faible»
ou «fort-nul» de sorte que les descen-
dants «nul-nul» ou «fort-fort» pou-
vaient provenir d’une même famille
avec le même fond génétique (Barbieri
et al 1995). Des données en ferme
ont été également collectées dans
des dispositifs intra-famille (Mahé
et al 1994). Les effets des génotypes
CSN1S1 ont été comparés quant aux
performances des chèvres et de la qua-
lité des produits, laits et fromages.
Ainsi, il a été montré que les chèvres
porteuses d’allèles forts produisaient,
en fermes et en station expérimentale,
des laits plus riches en protéines avec
une plus grande quantité de matière
protéique produite au cours de la lacta-
tion (Mahé et al 1994, Barbieri et al
1995). Elles présentaient également
une utilisation plus efficace de l’éner-

gie des aliments (Schmidely et al 2002).
Coté produits, les caractéristiques tech-
nologiques des laits «forts» permet-
taient d’augmenter la fermeté des gels
et les rendements fromagers (Remeuf
1993, Vassal et al 1994), et ils avaient
une plus grande valeur nutritionnelle
(Fevrier et al 2000). En revanche, l’ab-
sence de αs1-CN dans le lait des chè-
vres homozygotes «allèle nul» pouvait
être un atout pour la production des
laits diététiques (Bevilacqua et al
2001) et les allèles faibles pouvaient
donner un goût «chèvre» un peu plus
fort (Vassal et al 1994). Cette associa-
tion entre αs1-CN et les caractéris-
tiques organoleptiques est sans doute
indirecte, via la composition fine des
acides gras, l’activité des lipases ou
encore la lipolyse associées aux diffé-
rents génotypes (Lamberet et al 1996).

Rappelons que l’influence génétique
sur la qualité sensorielle des produits
laitiers avait été mise en évidence dès
les années 1960 chez la chèvre par la
comparaison des laits de chèvres des
races laitière Norvégienne et Saanen
(Skjevdal 1979) et par l’estimation de
l’héritabilité du goût «chèvre» à 0,25
(Rønningen 1965) et que des collabora-
tions entre des équipes Norvégiennes
et l’INRA se sont mis en place dès
les années 1990. Les travaux en cours
à l’INRA et cette collaboration ont per-
mis de découvrir un polymorphisme
propre aux chèvres Norvégiennes, une
délétion ponctuelle dans l’exon 12 du
CSN1S1, ayant des effets défavorables
sur les taux des caséines et de matière
grasse et sur la coagulation des laits
(Ådnøy et al 2003). Plus récemment,
ces études ont été étendues à l’ensemble
des caséines en utilisant des haplotypes
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Tableau 1. Héritabilités (en rouge sur la diagonale), corrélations phénotypiques (au-dessus de la diagonale) et corrélations géné-
tiques (± les erreurs standards correspondantes) des caractéristiques de la production laitière des chèvres de race Alpine et
Saanen (Belichon et al 1999).

2 Génétique Animale et Biologie Intégrative (GABI) depuis 2009.
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construits à partir de 39 SNP3 qui ont
permis de confirmer l’influence majeu-
re de CSN1S1 sur les phénotypes lai-
tiers ainsi que de suggérer des effets de
CSN3 (κ-CN) sur les taux de matières
du lait (Hayes et al 2006).

Ces travaux pionniers ont été ensuite
étendus aux polymorphismes des autres
caséines, de ses promoteurs (Cosenza et
al 2007) et aussi des protéines solubles
du lait, dans de nombreuses races
(cf. la revue bibliographique d’Ibeagha-
Awemu et al 2008 sur les gènes à effets
majeur chez la chèvre ; la comparaison
de génotypes caséines de races caprines
aux USA par Maga et al 2009). Citons,
par exemple, les études sur la structure
du gène de la β-lactoglobulin (Folch et
al 1994) et ses variants (Pena et al 2000,
Yahyaoui et al 2000). Mais ce sont sur-
tout les liens entre le polymorphisme
CSN1S1 et la composition des Acides
Gras (AG) qui continuent à mobiliser les
chercheurs. Les génotypes αs1-CN
forts et faibles ont des profils d’AG dif-
férents (Chilliard et al 2006) et des
profils d’expression différents pour
41 gènes dont deux influençant la lipo-
genèse (Ollier et al 2008). L’hypo-
thèse actuelle ne considère pas qu’une
association génétique entre CSN1S1 et
d’autres locus agissant sur la composi-
tion des AG soit vraisemblable. Les
liens constatés entre la αs1-CN et la
matière grasse seraient plutôt indirects
par des modifications physiologiques
et structurelles des cellules épithéliales
mammaires associées au polymorphis-
me CSN1S1 (Chanat et al 1999, Ollier
et al 2008). D’une façon plus générale,
la variabilité génétique polygénique du
contenu en AG du lait est élevée (h2 =
0,42 en chèvres laitières Norvégien-
nes ; Holme 2009).

c) Morphologie mammaire et aptitude
à la traite

La traite représente la moitié du
temps de travail dans l’élevage laitier et
elle influence la production laitière, la
qualité du lait et la santé des chèvres.
L’efficacité de la traite résulte des inter-
actions entre les conditions de traite
(niveau de vide, vitesse et taux de pulsa-
tion) (Lu et al 1991) et la morpho-
logie et la physiologie de la mamelle
(Bruckmaier et al 1994). Les mesures et
notes de morphologie mammaire sont
héritables, avec des héritabilités élevées
(> 0,3) pour les mesures sur les trayons
(diamètre, longueur, taille) et intermé-
diaires (autour de 0,25) pour les notes
subjectives décrivant la suspension de
la mamelle (attache arrière, avant-pis,

distance plancher-jarret) (Luo et al 1997,
Manfredi et al 2001). La morphologie
externe a une valeur fonctionnelle mais
elle est faiblement corrélée à l’aptitude
à la traite, caractère qui a été bien étudié
en caprins. L’existence d’un gène à effet
majeur sur le «débit 1ère minute» a été
postulée et confirmée par comparaison
des demi-sœurs de père (Ricordeau et al
1990, Ilahi et al 2000). Ce gène hypo-
thétique explique la moitié de la variabi-
lité génétique totale du débit 1ère minute
(héritabilité totale > 0,5 vs héritabilité
résiduelle polygénique = 0,3). Un allèle
favorable et récessif «haut débit (hd)»
favoriserait les traites rapides, mais sa
localisation et sa fonction restent incon-
nues. Comme les mamelles des chèvres
contiennent des proportions importantes
de lait citernal par rapport au lait alvéo-
laire, les hypothèses courantes privilé-
gient des mécanismes physiologiques
responsables de l’ouverture du sphinc-
ter au détriment d’un rôle prépondérant
de la variabilité dans la régulation de la
traite par l’ocytocine (Bruckmaier et al
1994, Marnet et al 2001).

Les relations entre la production, la
morphologie mammaire et les caracté-
ristiques de traite sont modérées. Les
notes de morphologie sont peu corré-
lées génétiquement avec la quantité de
lait à l’exception notoire de la distance
plancher-jarret (corrélation génétique
d’environ - 0,5). De même, la corréla-
tion génétique entre quantité de lait et
débit 1ère minute est faible (< 0,2, Ilahi et
al 2000) alors que la corrélation phéno-
typique est d’environ 0,25 (Ilahi et al
1999). Concernant les relations entre la
morphologie et l’aptitude à la traite, des
associations phénotypiques ont été rap-
portées, par exemple entre forme et
diamètre de trayon et vitesse de traite
(Montaldo et Martinez-Lozano 1993,
Bruckmaier et al 1994).

Les paramètres génétiques décrits ci-
dessus donnent des tendances générales.
Rappelons toutefois que ces paramètres
dépendent des modalités des mesures
qui varient beaucoup dans les systèmes
de collecte d’information de différents
pays ou régions. Par exemple, en France
et en Norvège l’utilisation des éprouvet-
tes automatiques est de plus en plus
répandue alors qu’en Norvège il existe
également une note de «facilité de trai-
te» utilisée en routine. Les automatis-
mes peuvent être de type «exhaustifs»,
avec enregistrement des volumes de lait
collectés au cours de la traite (par exem-
ple les éprouvettes développées par
l’INRA, Ilahi et al 1999) ou «dériva-
tifs» qui enregistrent les débits (cas des

Lactocorder® utilisés dans la routine du
contrôle laitier). De même, les systèmes
de notation de morphologie mammaire
peuvent regrouper des mesures (tour de
poitrine) et des notes subjectives dans
des échelles variables.

1.2 / Résistance génétique aux
maladies

L’OIE4 liste les principales épizooties
affectant les caprins : une quinzaine de
maladies non spécifiques (brucellose,
cowdriose, fièvre Q, paratuberculose…)
et des maladies spécifiques des petits
ruminants comme la tremblante et
l’arthrite/encéphalite caprine. A cela
s’ajoutent les maladies métaboliques,
les parasitismes et les infections mam-
maires. Les études génétiques en races
traites se sont concentrées en priorité
sur des maladies d’importance socio-
économique dont la prévention et le
traitement sont difficiles, comme les
infections mammaires et la tremblante.

Les mammites subcliniques, décelées
par les Comptages de Cellules Soma-
tiques (CCS) mesurés lors du contrôle
laitier, ont une héritabilité d’environ
0,2. Les logarithmes des comptages
élémentaires (LSCS), moyennés par
lactation, ont des héritabilités moyen-
nes (0,20 en race Alpine, 0,24 en race
Saanen, Rupp et al 2011) un peu plus
élevées que les héritabilités rapportées
pour les contrôles élémentaires (0,14
en race laitière Norvégienne, Holme
2009). Les CCS ont des corrélations
nulles ou faibles avec les caractères de
production laitière et de morphologie de
la mamelle et des trayons (Holme 2009,
Rupp et al 2011). Si ce caractère appa-
raît pertinent pour la sélection, l’inter-
prétation biologique des valeurs de
CCS individuelles très élevées chez les
caprins intéresse les généticiens et les
pathologistes. A l’INRA, une expéri-
mentation de sélection divergente est en
cours pour évaluer les conséquences
d’une sélection sur les LSCS et pour
élucider les relations entre ce caractère,
le statut infectieux et l’aptitude de l’ani-
mal à résister à l’infection (R. Rupp
communication personnelle, Clément et
al 2008).

La tremblante caprine, maladie neuro-
dégénérative de la famille des Encé-
phalopathies Spongiformes Transmis-
sibles (EST), est l’objet d’un plan de
prévention, de contrôle et d’éradication
qui inclut l’abattage des animaux et des
cheptels atteints. La maladie reste rare
en France où environ 1/10 000 des tests
annuels est positif, depuis le lancement
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3 «Single Nucleotide Polymorphism».
4 Organisation mondiale de la santé animale.
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du dispositif national d’épidémiosur-
veillance mis en place par la DGAL5 en
1997. En 2010 par exemple, 7 cas posi-
tifs, dont 5 de tremblante «atypique»,
ont été détectés sur 70 905 tests prati-
qués (http://agriculture.gouv.fr/trem-
blante). La protection contre l’infection
et la durée d’incubation de la tremblan-
te semblent être contrôlées principale-
ment par le polymorphisme du gène de
la protéine prion (PRNP). Les recher-
ches se poursuivent pour confirmer les
effets bénéfiques de certains allèles pro-
tecteurs contre cette maladie (Barillet et
al 2009, Vaccari et al 2009).

1.3 / Autres caractères
Les caractères évoqués ci-dessus font

partie ou pourraient faire partie des cri-
tères de sélection des races traites à
court terme. D’autres caractères autour
de la croissance, de l’efficacité alimen-
taire, de la reproduction et des qualités
des produits carnés ne seront pas discu-
tés ici. En revanche, nous rappelons
l’étude de certains caractères importants
dans la sphère de l’insémination artifi-
cielle, technologie à la base des sché-
mas de sélection des races traites. En
caprins, elle a été couplée souvent avec
la congélation de la semence et l’induc-
tion/synchronisation d’œstrus (Leboeuf
et al 1998, Leboeuf et al 2008). La qua-
lité et la quantité de semence sont des
critères importants dans le choix des
mâles destinés à l’insémination. Elles
ont des héritabilités voisines de 0,30
pour les caractères quantitatifs (nombre
et concentration de spermatozoïdes,
volume de l’éjaculat). En revanche,
la caractérisation de la qualité de la
semence par les mesures classiques de
motilité ou de pourcentage de spermato-
zoïdes vivants est délicate (héritabilité
inférieure à 0,15) (Manfredi et al 1998,
Furstoss et al 2009). Finalement, rappe-
lons que l’absence de cornes a été un
critère d’élimination génétique dans le
passé car ce caractère est associé à l’in-
tersexualité (Asdell 1944). La mutation
PIS (syndrome Motte Intersex ; Vaiman
et al 1996, Pailhoux et al 2001) a un
effet dominant pour le caractère «absen-
ce ou présence de cornes» (1 allèle muté
entraîne «l’absence de cornes») et un
effet récessif sur l’intersexualité, obser-
vée chez les individus génétiquement
femelles, avec des chromosomes sexuels
XX, et porteurs de deux allèles mutés.
L’hypothèse actuelle est que la mutation
PIS, délétion de 12 kb dans le chromo-
some 1 caprin, altère la transcription et
l’expression d’au moins deux gènes,
Pisrt1 et Foxl2, nécessaires pour la dif-
férentiation ovarienne chez les indivi-
dus XX.

2 / Les programmes de sélec-
tion

2.1 / Généralités

a) Progrès génétique
Les différentes composantes d’un

programme de sélection sont ses objec-
tifs, le contrôle de performances et des
généalogies, l’indexation génétique et le
schéma de sélection. Chacune de ces
composantes affecte les facteurs du pro-
grès génétique (encadré 1). 

L’objectif de la sélection est générale-
ment posé en termes économiques,
usuellement comme une somme des
valeurs génétiques additives pour plu-

sieurs caractères, chacune pondérée par
son importance économique. La variabi-
lité d’un objectif agrégat de valeurs
génétiques dépend des héritabilités et des
corrélations génétiques entre caractères.

Les autres facteurs du progrès géné-
tique varient pour les différents compar-
timents d’un schéma de sélection (enca-
dré 2). Avec un schéma d’Insémination
Artificielle (IA), il convient de distinguer
quatre voies de transmission : père-fils,
père-fille, mère-fils et mère-fille, chacun
ayant son intensité de sélection, sa préci-
sion d’index et son intervalle entre géné-
rations. Les voies père-fils et mère-fils
représentent la sélection sur ancêtres des
mâles d’IA, organisée au niveau de la
population. La voie père-fille est égale-
ment organisée au niveau de la popula-
tion quand le schéma s’appuie à 100%
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5 Direction Générale de l’Alimentation.

Encadré 1. Progrès génétique et composantes du programme de sélection.

Dans la théorie de la sélection, le progrès génétique Δg est déterminé par l'intensité de
sélection i, la précision ρ de l'index génétique, la variabilité génétique σg et l'intervalle entre
générations.

Δg = σg * i * ρ/IG 

σg : variabilité de l'objectif de la sélection

i : intensité de sélection dépendant de la proportion «animaux sélectionnés/animaux candi-
dats» 
ρ : précision de l'index génétique utilisé pour calculer le mérite génétique inconnu de cha-
cun des candidats
IG : Intervalle entre Générations

- L'objectif détermine directement σg. L’objectif et les critères de sélection évoluent dans le
temps : quantité et taux de protéines dans les années 1990, intégration ultérieure de la
quantité et du taux de matière grasse et de la morphologie de la mamelle en 2006.

- Le schéma de sélection influence les trois facteurs du progrès : l'intensité de sélection (car
il fixe les rapports «nombre de sélectionnés/nombre de candidats»), l'intervalle entre géné-
rations et la précision (car il fixe l'âge des candidats au moment de la sélection et en consé-
quence, la quantité de phénotypes potentiellement disponibles sur le candidat).

- L'acquisition des données joue sur la quantité et la qualité des performances et des généa-
logies disponibles pour la sélection, donc sur la précision de l'index. 

- L'indexation génétique met en jeu des procédures statistiques poussées pour combiner
toutes les informations généalogiques et tous les phénotypes nécessaires à l'amélioration
de l'objectif. Elle influence la précision des index. La méthode usuellement utilisée est le
BLUP ou prédicteur linéaire non biaisé. En France, les index utilisés (Clément et al 2006,
Leboeuf et al 2008) sont :

IMC = combinaison d'index morphologiques élémentaires ; 
PRM = profil de la mamelle ; PLA = distance plancher-jarret ; 
QAA = qualité de l'attache arrière ; FAP = forme de l'arrière pis.

ICC = combinaison d'index élémentaires ; 
MP = quantité de Matière Protéique ; TP = Taux Protéique ;
QMG = quantité de Matière Grasse ; TB = Taux Butyreux.

Le poids de l'IMC dans l'index global est de 44% en race Saanen et de 33% en race Alpine.
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sur des IA. La voie mère-fille est organi-
sée dans chaque élevage, avec des inten-
sités de sélection souvent faibles. Nous
discutons ci-après l’utilisation de la
saillie naturelle dans les schémas de
sélection caprins.

b) Données moléculaires
Les données des performances et des

généalogies sont désormais complé-
tées par des informations moléculaires
issues du génotypage et du séquençage.
Les polymorphismes utilisés correspon-
dent à des mutations causales d’action
mendélienne ou influençant des caractè-
res complexes, des marqueurs des QTL6

(microsatellites, polymorphismes des
nucléotides ou «SNP») ou du «nombre
des copies des gènes» (CNV7).

Les données moléculaires, souvent
des génotypages, peuvent être utilisées

pour augmenter le progrès génétique
par un accroissement de la précision de
la sélection (ρ) et de l’intensité de sélec-
tion (i), et par la diminution des inter-
valles entre générations (IG) (encadré
1). L’augmentation de la précision de
sélection peut être acquise sans change-
ment du schéma de sélection. Mais c’est
surtout en jouant sur l’intensité de sélec-
tion et les intervalles entre générations
que l’impact peut être plus important.
L’atout principal des génotypages est
qu’ils sont accessibles très précocement
dans la vie d’un animal, et qu’ils sont
pérennes, à la différence des phénotypes
ou des données transcriptomiques. Dans
le cas des races traites, où plusieurs
caractères prioritaires sont exprimés
seulement chez les femelles, l’informa-
tion moléculaire autorise la sélection
des mâles à leur naissance, avec deux
conséquences importantes. D’une part,
à coût fixe, en sélectionnant à la nais-

sance, il est possible de retenir plus de
candidats à la sélection que le nombre
habituel de mâles destinés au testage.
Cette augmentation de l’«espace de
sélection» peut être destinée à améliorer
l’intensité de sélection et/ou à intégrer
efficacement des nouveaux critères de
sélection. D’autre part, la précocité de la
mesure permet d’anticiper le moment
de la sélection dans la vie de l’animal, et
en conséquence, de réduire l’intervalle
entre générations.

L’utilisation des typages peut être
également orientée vers une réduction
des coûts et comme nous allons voir
dans la section suivante, il est parfois
possible, à l’aide des génotypages, d’al-
lier la réduction des coûts à l’augmenta-
tion du progrès génétique.

c) Différentes modalités d’intégration
des outils moléculaires en sélection

La manière d’intégrer les données
moléculaires varie selon la nature du
déterminisme génétique du caractère
et des connaissances acquises sur ce
déterminisme. Nous parlerons de
Sélection Assistée par Gènes (SAG),
quand les mutations causales des phé-
notypes sont connues, de Sélection
Assistée par Marqueurs ou «SAM»
(Fernando et Grossman 1989) lorsqu’il
s’agit de marqueurs des régions
chromosomiques contenant des QTL
qui influencent le caractère, et de
Sélection Génomique «SG» (Lande et
Thompson 1990, Meuwissen et al
2001), lorsqu’un grand nombre de mar-
queurs est utilisé pour sélectionner les
animaux, sans connaissance préalable
des effets de chacun des marqueurs.
En SAG et SAM, il y a une phase de
recherches (souvent avec publication de
résultats) sur les mutations causales ou
les régions contenant des QTL, alors
qu’en SG stricte, les marqueurs sont uti-
lisés sans détection de QTL préalable,
avec l’intention de capter les effets des
gènes à effet faible que la recherche de
QTL n’aurait pas détectés comme signi-
ficatifs. La méthode suppose que si un
grand nombre de marqueurs est bien
réparti sur la totalité du génome, au
moins quelques marqueurs seront pro-
ches, et associés, aux gènes inconnus
influençant le phénotype (Meuwissen et
al 2001). La validité de ces hypothèses
reste du domaine de la recherche, mais
la SG peut être justifiée aussi par sa
capacité, grâce aux marqueurs, de dé-
crire précisément l’apparentement entre
animaux d’une population, pour pro-
duire des index plus fiables que le
modèle polygénique.

Encadré 2. Schéma de sélection des mâles d’Insémination Artificielle (IA).

Les rectangles rouges représentent les étapes du schéma actuel de sélection des mâles :
accouplements programmés, naissance de mâles un an plus tard, entrée en pré-testage,
testage, et sélection/remplacement. L’index polygénique est utilisé pour sélectionner les
mères et les pères à boucs, et pour sélectionner 5 ans plus tard les boucs avec les meilleurs
tests sur descendance qui remplaceront une fraction des mâles d’IA des générations pré-
cédentes.

1 La boîte «SAG» représente la sélection assistée par gènes avec 2 utilisations possibles
des génotypes : la planification des accouplements programmés et la sélection intra-fratrie
des boucs à la naissance. Seule la deuxième possibilité a été utilisée en pratique pour éli-
miner des jeunes boucs porteurs des allèles défavorables pour le gène de la caséine. Les
étapes du schéma traditionnel sont maintenues, testage inclus.

2 La boîte «SG» montre une utilisation hypothétique de la sélection génomique où le sché-
ma traditionnel est modifié par la suppression du testage sur descendance, une des appli-
cations possibles de la SG. Dans ce cas, la sélection et le remplacement des vieux mâles
peut être réalisée précocement sans attendre les résultats du testage à N + 5.

6 QTL est l’acronyme anglais de «Quantitative Trait Loci», soit des groupes de gènes inconnus ayant des effets sur un caractère quantitatif.
7 CNV est l’acronyme anglais de «Copy Number Variation», le nombre de copies d’un gène de chaque individu.



d) Sélection génomique en races
traites

En SG, il y a une population de réfé-
rence dont les individus sont génotypés
et phénotypés (population GP, qui servi-
ra pour attribuer des valeurs prédictives
à chaque génotype marqueur) et une
population cible dont seuls les génoty-
pes sont connus (population G). L’index
génomique des individus de la popu-
lation G est calculé en utilisant leurs
génotypes et les valeurs prédictives des
marqueurs estimées dans la population
de référence. Dans l’encadré 3, l’exem-
ple est volontairement simple : 1 seul mar-
queur et une règle très simple d’at-
tribution de la valeur prédictive (la
moyenne arithmétique des phénotypes
par génotype). Dans la réalité, il faut
attribuer des valeurs prédictives à des
milliers de marqueurs d’où la nécessité
de disposer d’un nombre important
d’individus, quelques milliers, dans la
population de référence GP. De même,
chaque individu de cette population GP
doit être bien caractérisé phénotypi-
quement (i.e., pour les boucs, avoir un
grand nombre de filles). Et les méthodes
d’attribution des valeurs prédictives
sont nécessairement plus complexes. Il
est aussi nécessaire que les associations
et les valeurs prédictives des marqueurs
trouvées dans la population de référence
GP se retrouvent dans la population
cible G : c’est le cas quand les deux
populations G et GP sont génétique-
ment proches, par exemple les parents
(GP) et leurs descendants (G) (Legarra
et al 2008).

La dernière partie de l’encadré 3 illus-
tre trois cas possibles de population de
référence permettant de prédire la
valeur génétique des jeunes mâles des-
tinés à l’IA. Dans le premier cas, les
valeurs prédictives des marqueurs sont
estimées en utilisant les résultats des
index génétiques des mâles déjà testés
sur descendance. L’avantage de ce
dispositif est la grande précision des
index de ces mâles testés sur plusieurs
dizaines de filles, d’où son utilisation
répandue en SG des bovins laitiers. Or,
en caprins, le nombre de mâles testés
par an est d’environ 30 par race, d’où la
nécessité de cumuler plusieurs séries de
boucs testés sur plusieurs années, pour
constituer une population de référence
de quelques milliers de boucs testés.
Une solution possible est d’inclure des
femelles dans la population de référence
(deuxième cas dans l’encadré 3) pour
compléter les effectifs nécessaires,
sachant que la précision des index des
femelles est plus faible que celle des
index des mâles. Le troisième cas de
population GP illustré dans l’encadré 3,
représente un dispositif de SG appli-
quée à un caractère qui ne fait pas l’ob-
jet du contrôle phénotypique de routine

en ferme. Contrairement aux deux cas
précédents, où la population GP était
constituée des parents et ancêtres pro-
ches de la population G, le cas 3 est
sujet à des risques d’incohérence entre
les effets des marqueurs estimés dans la
population GP et les effets réels des
marqueurs dans la population cible G,
si les deux populations sont éloignées
génétiquement.

A l’heure actuelle, la SAM et la SG
sont utilisées dans des schémas de
sélection de bovins laitiers, avec l’utili-
sation de puces à ADN denses, de 60 à
900 000 SNP selon les populations,
comme outil moléculaire.

2.2 / Les programmes d’amélio-
ration génétique chez les caprins

A notre connaissance, la revue fai-
sant l’état des lieux des programmes
génétiques en races traites caprines
date de la dernière Conférence Mon-
diale de Génétique Appliquée aux
Animaux d’Elevage «WCGALP» à
Montpellier en 2002 (Montaldo et

Manfredi 2002), qui elle-même faisait
suite à un Symposium Satellite dédié
aux programmes de sélection de la
Conférence Mondiale Caprine (Tours
2000). Les grandes tendances de ces
revues sont toujours d’actualité : la
chèvre, en particulier certaines races
comme la Saanen, l’Alpine et la
Nubienne, connaît une diffusion crois-
sante sur les 5 continents mais les pro-
grammes de sélection sont encore
rares.

Dans les différents pays ou régions,
ces «programmes» ont une complexité
croissante, allant de l’organisation pour
la vente des reproducteurs jusqu’aux
schémas de création de progrès géné-
tique :

- La situation de base est l’existence
des associations d’éleveurs pour fixer
les objectifs et promouvoir une race
locale ou les reproducteurs locaux d’une
race internationale. Ces associations
sont fréquentes et organisent souvent
des registres généalogiques issus des
déclarations des saillies et des mise bas.
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Encadré 3. Sélection génomique (cas d'école).

Dans la population GP il est possible d'attribuer des valeurs prédictives à chaque marqueur
(1 seul marqueur ici). Dans ce cas d’école, la méthode est la moyenne arithmétique : la
valeur pour le génotype 11 est 9,5 soit (10 + 9)/2. Ensuite, ces valeurs appliquées aux géno-
types dans la population G donnent la prédiction pour les individus de la population cible G :
la prédiction de l’individu 50 est 9,5 car son génotype au marqueur est 11.

Dans les schémas de races traites, plusieurs configurations référence-cible peuvent être
envisagées. Trois exemples : 

Attention, les index génomiques sont plus fiables quand les animaux des populations G et
GP sont apparentés (Legarra et al 2008).



- En revanche, le contrôle de perfor-
mances est beaucoup moins fréquent.
Le cas de la France, avec plus de
350 000 chèvres contrôlées régulière-
ment (40% du cheptel national), est excep-
tionnel. En effet, parmi la cinquantaine
de pays représentés dans l’ICAR8 moins
de la moitié mentionnent des effectifs
en contrôle laitier caprin et ils sont au-
dessous de 30 000 chèvres contrôlées
annuellement : 28 890 chèvres en con-
trôle en Norvège en 2010 (soit 90% des
élevages), environ 20 000 en Espagne,
et moins de 5000 dans les autres pays
(Montaldo et Manfredi 2002).

- La collecte des performances et des
généalogies permet le calcul des index
génétiques. Dans les pays qui ont une
collecte organisée des données, la calcul
régulier des index génétiques caprins
sert à comparer les reproducteurs dans
la population, surtout quand il y a un
minimum de connexions génétiques
entre élevages (Fouilloux et al 2008).
En France, les index officiels sont cal-
culés pour les caractères laitiers et la
morphologie mammaire (encadré 1).

- Les schémas de sélection. A quelques
exceptions près comme la France et la
Norvège, la situation générale est l’ab-
sence de schéma de sélection pour l’en-
semble de la population. Aux USA, par
exemple, il existe une association de
sélectionneurs, l’IA est répandue, un
contrôle de performances est mis en
œuvre et l’indexation génétique est
assurée par l’USDA9, mais l’importa-
tion et la procréation des reproducteurs
sont gérées au niveau du sélectionneur
individuel. Cette stratégie en ruminants
laitiers, ne permet que des marges
réduites de progrès génétique, car les
intensités de sélection atteignables sont
faibles10. L’alternative est la coopéra-
tion entre sélectionneurs pour partager
les reproducteurs et des outils de repro-
duction. En Norvège (Ådnøy et al
2000), le schéma coopératif est basé sur
la monte naturelle alors qu’en France
c’est l’IA qui a été privilégiée, comme
en bovins et en ovins laitiers. L’encadré
2 illustre le schéma coopératif de sélec-
tion des mâles en races Alpine et
Saanen. Dans la pratique actuelle, les
futurs mâles sont sélectionnés d’abord
sur ascendance, via les accouplements
programmés entre les meilleurs boucs et
les meilleures chèvres de la population,
puis sur descendance, par un test basé
sur plus de trente filles nées dans plu-
sieurs élevages. L’utilisation des métho-
des pour optimiser l’apparentement et la

fréquence d’utilisation des reproduc-
teurs permet d’accélérer le progrès
génétique tout en limitant à moins de 2%
la consanguinité des jeunes animaux
retenus pour renouveler les femelles, les
mâles de monte naturelle et les mâles
d’IA (Colleau et al 2011).

Le schéma de sélection peut être basé
aussi sur la monte naturelle par l’utili-
sation partagée des boucs entre les éle-
veurs d’une région. Les «cercles de
boucs» mis en place en Norvège dès les
années 1970 (Ådnøy et al 2000) permet-
taient d’organiser le testage des boucs
avec un nombre suffisant de filles.
Dernièrement, ce schéma a été limité
pour des raisons sanitaires, le plan
d’éradication du virus CAEV ayant
beaucoup limité la circulation des boucs
(34 cercles de boucs ont fonctionné jus-
qu’en 2004 mais seulement 11 cercles
subsistent en 2010). En même temps,
l’utilisation de l’IA a augmenté grâce à
des protocoles simplifiés (Nordstoga et
al 2010) qui peuvent être mis en œuvre
sans utilisation d’hormones de synchro-
nisation d’œstrus.

Les résultats de ces programmes sont
reconnus. En France, ils ont contribué à
l’amélioration régulière des performan-
ces laitières, d’environ 10% pour les
quantités de matière grasse et protéique
durant la dernière décennie, avec une
évolution favorable de la richesse des
laits (Résultats du contrôle laitier, Institut
de l’élevage 2008). Pour ces caractères
laitiers, environ la moitié du progrès phé-
notypique observé peut être attribué à la
génétique (Clément et al 2002).

Ces bons résultats, observés sur les
40% du cheptel français qui sont contrô-
lés, n’atteignent pas les gains maximum
théoriques d’un schéma polygénique
appliqué aux ruminants laitiers, soit
environ 2% d’évolution phénotypique
par an pour les caractères laitiers. Mais
rappelons que la diffusion de l’IA capri-
ne en France est limitée, avec environ
80 000 chèvres inséminées/an sur
360 000 en contrôle (Leboeuf et al
1998, Leboeuf et al 2008). Côté sélec-
tion, l’optimisation d’un schéma combi-
nant l’IA et la monte naturelle permet
d’accélérer le progrès (Colleau et al
2011), mais l’accroissement du nombre
de candidats à la sélection et la diminu-
tion des intervalles entre générations
sont également nécessaires pour inté-
grer efficacement de nouveaux critères
de sélection, comme la résistance aux
mammites et d’autres caractères à venir,

ainsi que pour maîtriser encore mieux la
consanguinité.

Avec le schéma actuel, sélection sur
ascendance et sur descendance, il fau-
drait augmenter la taille des séries de
testage car un bouc de race laitière n’est
candidat qu’après avoir été testé sur
descendance. Mais la diffusion actuelle
de l’IA ne génère pas les fonds néces-
saires pour autofinancer ces tests addi-
tionnels sur descendance. On voit bien
l’urgence d’avancer vers la sélection
génomique dans cette espèce, non pas
à cause de la valeur marchande des
reproducteurs, mais pour éliminer un
coût de testage qui limite l’espace de
sélection et qui, en plus, entraîne des
intervalles entre générations supérieurs
à 5 ans. Rappelons aussi que la produc-
tion de semence d’un bouc au long de
sa carrière est limitée (moins de 10 000
doses, en moyenne) et peu rentable par
rapport au coût de sa double sélec-
tion actuelle, sur ancêtres et sur descen-
dance.

2.3 / Utilisation des données molé-
culaires en sélection caprine :
passé et perspectives

a) Sélection assistée par gènes
La première SAG dans le schéma

caprin était orientée vers l’amélioration
de la richesse des laits en utilisant le
polymorphisme CSN1S1. Vers 1996,
les effets de ce polymorphisme étaient
bien connus. A l’époque, l’index géné-
tique était ICC = MP + 0,4 TP, soit une
combinaison linéaire des index «quanti-
té» (MP) et «taux» (TP) des protéines.
Les index MP et TP étaient plus élevés
pour les boucs porteurs des allèles A
(forts) que pour les boucs porteurs des
allèles faibles F ou nuls O. A tel point
qu’en race Alpine, la moitié de boucs
AA était retenue après testage alors que
presque la totalité des boucs homozy-
gotes FF était éliminée au vu de leurs
mauvais résultats de testage (Manfredi
et al 1995). D’où deux voies d’utilisation
potentielles du polymorphisme pour
éviter ou limiter la mise en testage de
boucs de génotype défavorable (encadré
2) : d’une part, des accouplements com-
plémentaires (parent AA x parent AF,
au lieu de AF x AF qui risque de produi-
re des fils FF) et d’autre part, la sélec-
tion intra-fratrie des meilleurs génoty-
pes à la naissance des boucs. En pra-
tique, le programme a été limité à la
sélection intra-fratrie sans utilisation
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8 Comité International pour le Contrôle de Performances des animaux en Elevage.
9 Département d’Agriculture des Etats-Unis.
10 A noter, en revanche, l’existence de firmes de sélection avec des schémas performants en génétique avicole et cunicole, espèces de moindre taille à prolifi-
cité élevée et intervalle entre générations faible.



du polymorphisme dans les accouple-
ments programmés (Piacère et al 1997,
Manfredi 2003). L’utilisation de ce
polymorphisme a été conseillée égale-
ment en Espagne (Sanchez et al 2005)
et a été pratiquée en Norvège pour éli-
miner les allèles défavorables du gène
CSN1S1.

Cette première SAG visait l’améliora-
tion de la valeur génétique moyenne des
séries de testage et la diminution de la
prise de risque par les éleveurs partici-
pant au testage. Comme le polymor-
phisme était un prédicteur précoce mais
partiel (un seul gène) du résultat du test
sur descendance, il a été intégré à la
sélection sans modification du schéma
traditionnel, avec le maintien du tes-
tage.

Comme indiqué dans la partie 1, il y a
des allèles de résistance à la tremblante
chez les caprins. L’utilisation du poly-
morphisme du gène PrP pourrait être
envisagée, à l’instar des actions de
sélections menées en ovins (Leymarie
et al 2009). Mais là encore, il faudrait
prévoir des espaces de sélection pour ce
nouveau critère de sorte que le pro-
grès génétique sur les autres caractères
soit peu dégradé.

b) Possibilités de la Sélection
Génomique

La puce de plus de 50 000 SNP (pro-
jet CapriSNP) (Palhière et al 2009) cou-
vre l’ensemble du génome, soit toutes
les régions inconnues influençant tous
les caractères. L’exhaustivité de la SG
autoriserait la suppression du test sur
descendance et la reformulation du
schéma de sélection, comme une pre-
mière utilisation de la sélection géno-
mique (encadré 2). Par simulation des
situations en bovins laitiers, pour un
caractère d’héritabilité de 0,2 et des
marqueurs expliquant 50% de la varian-
ce génétique totale, Colleau et al (2009)
prédisent des progrès génétiques an-
nuels de 0,5 σg en SG contre 0,25 σg en
schéma polygénique traditionnel,
avec des taux de consanguinité compa-
rables. En pratique, cela se traduirait par
l’utilisation optimisée d’un plus grand
nombre de reproducteurs, mais avec
des coûts réduits par reproducteur. En
caprins, le premier écueil est la disponi-
bilité d’une puce à un coût abordable.
D’où l’émergence du projet CapriSNP
et des collaborations internationales en
cours.

L’évolution du taux de diffusion de
l’IA détermine la quantité de mâles
d’IA et la quantité de leurs filles
contrôlées dans la population de réfé-
rence. Et ces quantités influencent la
fiabilité des index génomiques. Le taux
a évolué positivement depuis une dizai-

ne d’années pour atteindre respective-
ment 25 et 10% des chèvres dans la
population contrôlée et totale. Le taux
d’IA et l’efficacité de la SG sont liés :
d’une part, si le taux augmente la SG
sera plus efficace, d’autre part, l’implé-
mentation de la SG peut rendre plus
attractifs les reproducteurs d’IA (de
nouveaux caractères, des précisions
d’index améliorées...) et donne des
conditions propices pour augmenter la
diffusion de l’IA. D’où l’importance
d’étudier au moins deux scénarios :
taux actuel et taux amélioré de diffu-
sion de l’IA. De même, il conviendra
d’étudier des schémas de transition
préalables à l’éventuelle suppression
du testage. Comme en modèle polygé-
nique, la gestion de la variabilité et
l’optimisation des accouplements doi-
vent être considérées dans les scénarios
à étudier.

La SG illustrée dans l’encadré 2 est
très orientée vers la suppression de test
sur descendance. Une réflexion de
plus long terme devra aborder d’autres
SG possibles : l’évaluation génomique
des femelles, la disponibilité d’unités
ou des réseaux de phénotypage comme
populations de référence (pour les
caractères non pertinents dans les rou-
tines de contrôle laitier mais qui peu-
vent être utiles en sélection), la consi-
dération des interactions génotype-
milieu, ou encore les interactions entre
SG et les techniques de la reproduc-
tion.

Les organismes de sélection sont
dans une situation privilégiée pour être
moteur de tels programmes avec les
outils génomiques désormais disponi-
bles. Des collaborations internationa-
les seraient souhaitables pour conforter
les populations raciales de référence.
Le coût d’un génotypage, inférieur à
200 euros (avec une perspective à la
baisse) est bien inférieur au coût de
testage actuel. L’hébergement d’un
plus grand nombre de reproducteurs
peut être raisonné de façon centralisée
ou par un réseau d’éleveurs en profi-
tant des structures de coopération déjà
existantes.

Conclusion

Les évolutions de l’amélioration géné-
tique caprine doivent être conçues sur
les plans international et multisecto-
riel, tant pour les objectifs que pour
les moyens. En ce qui concerne les
objectifs, la demande est de concilier
les besoins de la production, du con-
sommateur et de l’impact de la produc-
tion caprine sur l’environnement. En ce
qui concerne les moyens, des collabo-
rations sont en cours à l’échelle inter-

nationale pour que cette espèce bénéfi-
cie de l’évolution rapide des outils
génomiques.

En France, le travail pionnier de
l’INRA dans la construction des cartes
génétiques caprines (Vaiman et al 1996,
Schibler et al 2009) a été relancé pour
produire une puce d’environ 50 000
SNP dans le projet CapriSNP (Palhière
et al 2009). Cet effort est renforcé par
des collaborations internationales et la
constitution de l’«International Goat
Genome Consortium» (http://snp.tou-
louse.inra.fr/~sigenae/50K_goat_snp_c
hip/index.html). A moyen terme, une
nouvelle génération de séquenceurs, qui
devrait rendre les séquences géno-
miques encore plus accessibles, est
attendue.

Pour l’amélioration des productions,
les recherches en cours sur la génétique
de la résistance aux mammites et l’apti-
tude à la traite déboucheront sur l’inclu-
sion de ces caractères parmi les critères
de sélection. Ce travail sur des carac-
tères d’adaptation des animaux aux
contraintes, sera complété par des étu-
des déjà envisagées dans le projet
européen 3SR sur les caractères de
reproduction et sur la détection de poly-
morphismes influençant la résistance
aux infections mammaires et aux para-
sitismes gastro-intestinaux. Ces caractè-
res contribuent à améliorer le rapport
produit/taille du cheptel, comme préco-
nisé par la FAO, pour limiter l’impact
des élevages sur l’environnement. Une
autre piste à explorer à moyen terme
serait de revoir le déterminisme géné-
tique de l’efficacité alimentaire avec
une vision génomique de l’animal et de
la flore digestive, en interaction avec les
régimes alimentaires. Côté consomma-
teur, la diversification des produits
caprins reste un objectif, comme c’est le
cas au niveau international. Elle est
appuyée par des recherches sur la com-
position en acides gras qui ont commen-
cé dans le projet Phénofinlait (Brochard
et al 2009) et par la reprise des études
sur la génétique de la qualité diététique
des laits caprins. Ces études bénéficient
des nouvelles méthodes de phéno-
typage, comme les nouvelles approches
de spectroscopie utilisées pour l’analyse
fine des composants du lait (Soyeurt et
al 2010, Dagnachew et Ådnøy 2011,
Coppa et al 2010).

L’évolution des outils génomiques est
également attendue pour améliorer dans
le court terme l’efficacité des schémas
de sélection. La sélection génomique
des caprins laitiers est urgente pour aug-
menter le rapport bénéfice/coût de la
sélection, dans un premier scénario de
suppression de la sélection sur descen-
dance.
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Résumé

Cette revue bibliographique couvre deux aspects de la génétique des caprins laitiers : la variabilité génétique des caractères et l’amé-
lioration génétique. La majorité des connaissances sur le déterminisme génétique des caractères chez les caprins est issue de l’appro-
che «polygénique» car les outils génériques de la génétique moléculaire sont encore limités dans cette espèce. Toutefois, nous discu-
tons ici surtout les résultats sur quelques gènes bien étudiés en caprins, comme ceux des caséines, de la protéine prion et du cornage.
Pour l’amélioration génétique, nous rappelons des principes généraux des méthodes de sélection avec ou sans données moléculaires,
avant de discuter les programmes de sélection caprine actuels et leurs perspectives.



Genetics of Dairy Goats 

This review covers two parts of dairy goat genetics: genetic variation of traits and genetic improvement. Most knowledge on the gene-
tic determinism of goat traits comes from polygenic analyses since generic molecular tools have been limited in this species. There are,
however, some genes well studied at the molecular level such as milk casein and prion protein genes, whose effects on phenotypes are
also discussed. In the genetic improvement chapter, we summarize the general principles of animal breeding, with and without the
use of molecular data, before a discussion on the present practices and perspectives of dairy goat selection.
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