
Chers partenaires, 
 
Quoi de mieux pour vous adresser mes meilleurs vœux 
pour cette nouvelle année que de belles perspectives 
pour nos filières ? 
 
Nous avons quitté 2023 sur un prix Nobel qui, au-delà de 
la récompense largement Française, « a donné à 
l'humanité de nouveaux outils pour explorer le monde 
des électrons à l'intérieur des atomes et des molécules » 
selon la citation Nobel. Imaginez, des dosages sanguins 

en temps réel et exhaustifs de l’ensemble de son contenu à la faveur de 
flashs lumineux de l’ordre de l’attoseconde ! C’est certain tout un pan de la 
biologie, et notamment de la génomique fonctionnelle va être révolutionné 
et APIS-GENE ne pourra que soutenir cet essor pour en faire bénéficier nos 
filières. 
 
En attendant ces révolutions, j’ai le plaisir de vous annoncer que le 21 
février 2024 se tiendra l’évènement « Ambition Méthane 2030 ». Organisé 
par APIS-GENE, il se veut le pendant politique et institutionnel du lancement 
opérationnel qui a eu lieu le 21 novembre 2023. J’attends de cette demi-
journée partage et élan commun pour que nos filières atteignent leurs 
objectifs de réduction de GES, et je ne doute pas que l’enthousiasme de ce 
lancement sera le même que pour la labellisation. 

APIS-GENE 
news 

En vedette : Une nouvelle plateforme de dépôt des projets 

pour l’Appel A Projets 2024 

La Science avance pour nos Filières !  

GenEpi : Génétique et épigénétique, pour une 
meilleure compréhension des génomes 

Dès les années 1990, l’épidémiologiste anglais 
David Barker s’est intéressé au concept de 
programmation fœtale suggérant que des 
événements survenant avant la naissance 
pouvaient impacter le phénotype et les 
performances de la descendance à long terme. 
Aussi, appliqués aux vaches laitières, les 
événements survenus durant la période de 
développement fœtal pourraient influencer leurs 
performances futures et leur santé. 
L’environnement peut influencer l’expression du 
génome via des mécanismes épigénétiques, et 
notamment le phénomène de méthylation de 
l’ADN, qui peuvent non seulement moduler 
l’expression du génome d’un individu, mais 
également moduler l’expression du potentiel 
génétique des descendants. Dans ce contexte, 
plusieurs questions se posent. Les vaches ont-elles 
des performances qui varient en fonction de leur 
environnement prénatal ? Quels sont les liens 
entre les modifications du génome et les marques 
de méthylation de l’ADN, signes de modification 
épigénétique ? 
 
La thèse GenEpi vise à répondre à ces questions et 
ainsi améliorer les connaissances sur les 
mécanismes épigénétiques chez les bovins et à 
objectiver leurs impacts technico-économiques.  
 
Corentin Fouéré (ELIANCE), doctorant sur ce sujet, 
capitalise sur les généalogies, phénotypes et 
génotypes de centaines de milliers d’animaux à 
disposition dans la base de données nationale. Il 
s’est concentré en premier lieu sur l’impact de la 
programmation fœtale en races Holstein et 
Montbéliarde, afin de déterminer l’importance de 
différents événements prénataux, comme des 
technologies de la reproduction (ex : sexage de la 
semence, transfert embryonnaire) ou encore 
l'état métabolique de la mère, sur les 
performances adultes. Une centaine de 
combinaisons « facteurs-performance » ont été 

testées sur les données de 10 000 à 200 000 
vaches génotypées en fonction des caractères, 
assurant une forte fiabilité des résultats. Corentin 
Fouéré explique : « Notre principal résultat, c’est 
qu’il y a peu de différences. Quelle que soit la 
source de stress subie par la mère, les différences 
phénotypiques chez les filles sont limitées, de 
l’ordre de 1 à 2% maximum ». Par exemple, les 
vaches Montbéliarde issues de semence sexée 
produiraient en 1ère lactation moins de lait que 
leurs homologues issues d’IA conventionnelles, 
mais cette différence est en moyenne de 
seulement 52 litres sur les quelques 6800 kg 
produits en moyenne. « Les considérations 
pratiques sont faibles », conclut le doctorant. Sur 
la voie paternelle, le facteur éjaculat a été étudié. 
L’idée était de voir si des filles issues de différents 
éjaculats d’un même taureau présentaient des 
différences. En d’autres termes, l’objectif était de 
mesurer l’ordre de grandeur d’effets paternels 
non génétiques, avec l’hypothèse qu’un facteur 
de stress (chaleur, maladie…) chez le taureau peut 
être hérité par l’éjaculat et traduire des 
différences de performances chez les filles. Et 
comme pour les femelles, il semblerait que cet 
effet soit faible et que dans les conditions 
actuelles, l’impact des conditions de production de 
la semence soit mimine sur les performances 
adultes des filles. 
 
Pour la suite de la thèse les bases de données 
nationales seront mises de côté au profit des 
données de méthylation du spermatozoïde, afin 
d’identifier des régions du génome impliquées 
dans le déterminisme génétique des marques 
épigénétiques ou encore d’investiguer le lien 
entre la méthylation et l’apparition de nouvelles 
mutations. L’ensemble des résultats permettra 
d’étudier le potentiel technico-économique de 
l’épigénétique en bovins en relation avec les 
caractères en sélection génomique. 

Depuis 2015 et le déploiement de la valorisation GeMBAL (Génomique Multi-race des Bovins Allaitants et Laitiers), les bovins 
allaitants Limousins, Charolais et Blonds d’Aquitaine rejoignent les grandes races laitières dans la révolution de la Sélection 
Génomique. Fruit d’un partenariat de recherche publique/privée entre INRAE, ELIANCE, Idele et Races de France, le programme 
de recherche éponyme n’aurait pu aboutir à un déploiement terrain sans le concours des Organismes de Sélection des trois 
races concernées, qui ont permis notamment pour les races Limousine et Blonde d’Aquitaine d’atteindre un nombre d’animaux 
génotypés suffisant à la constitution d’une population de référence, indispensable à la mise en place d’une indexation. 
 
Le couple OS/ES en race Blonde d’Aquitaine, Auriva et France Blonde d’Aquitaine Sélection, qui gèrent de concert l’amélioration 
génétique de la race, ont notamment été de forts contributeurs à la population de référence et ainsi à l’aboutissement pour 
avoir une précision suffisante à la publication d’index génomique. 
 
Dans la veine de la valorisation G2R (Génomique des Races Régionales Laitières), qui capitalise sur une méthode unique 
développée grâce à la mutualisation de la recherche, et à l’apport de données par les OS sans lesquelles la Sélection Génomique 
ne saurait arriver dans les élevages, la Blonde d’Aquitaine bénéficiera prochainement de sa valorisation spécifique. 
 
Entre mutualisation et reconnaissance des apports du terrain, elle est le compromis le plus adapté, avec toujours en ligne de 
mire l’amélioration du progrès génétique et l’intérêt pour nos éleveurs.  

Du cousu main pour les artisans de la 
sélection génomique de la Blonde d’Aquitaine 

Maison Nationale des éleveurs 

149 rue de Bercy - 75 595 PARIS cedex 12 

avec les soutiens financiers de :  

La génétique comme levier de lutte contre le 
parasitisme chez les caprins  

– R&D – 2020/2023 
244 k€ dont 145 k€ financés par APIS-GENE 

Si vous vous désinscrivez vous ne recevrez plus de mail d'information de notre part. Pour être supprimé de nos bases de données, veuillez contacter administration@apisgene.fr    
Pour être sûr(e) de recevoir nos messages dans votre boîte de réception, merci d´ajouter administration@apisgene.fr  à votre carnet d´adresses.  

APIS-GENE a ouvert en décembre 2023 son 7ème 
Appel A Projets. L’ensemble du processus de 
recherche est éligible, de l’amorçage au 
développement technologique, en passant par la R&D, 
la finalisation, et bien évidemment les co-
financements de bourses de thèses.  
 
En 2024, APIS-GENE s’est doté sur son site internet 
rénové d’une plateforme de dépôt en ligne des 
manifestations d’intention. Pour tout dépôt, rendez-
vous ici : https://apis-gene.com/deposer-un-projet/. 
 
Vous avez des projets à valence génomique répondant 
aux enjeux auxquels les filières de ruminants doivent 
répondre ? Consultez le site internet d’APIS-
GENE ici pour plus d’informations. L’équipe d’APIS-
GENE se tient à votre disposition pour échanger sur 
vos projets à l’adresse administration@apisgene.fr. 
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Neutrophiles et macrophages : comment 
permettent-ils de lutter contre les mammites ?   

MASTICELLS – R&D – 2019/2024 
784 k€ dont 354 k€ financés par APIS-GENE 

Depuis 1969, les cellules somatiques 
font partie des critères de qualité de 
paiement du lait. Passé le seuil 
fatidique des 400 000 cellules/mL de 
lait, elles sont pénalisantes pour 
l’éleveurs, et sont un signe de 
mammite, cette infection de la 
mamelle qui est la pathologie n°1 des 
élevages laitiers. En effet, les 
mammites touchant 40% des vaches 
en production, sont une 
préoccupation majeure et 
quotidienne pour les éleveurs (Plan 
mammite). Elles sont causées par des 
bactéries, le plus souvent des familles 
Staphylococcus aureus, Streptococcus 
uberis ou Escherichia coli, qui vont 
infecter les sphincters des trayons, 
déclenchant alors une réaction 
inflammatoire qui va se traduire par 
une augmentation du nombre de 
globules blancs dans la mamelle pour 
lutter contre l’infection. L’index CCS 
(comptage des cellules somatiques) 
englobe l’ensemble des cellules 
impliquées dans la lutte contre les 
bactéries et permet d’estimer l’état 
inflammatoire global d’une glande 
mammaire. En revanche, il ne permet 
pas pour l’instant de distinguer les 
différents types cellulaires impliqués, 
leurs réactions et leurs modes 
d’action engendrés en fonction des 
différentes bactéries, et ne permet 
donc pas de faire un diagnostic très 
précis de l’état sanitaire de la 
mamelle. En visant à améliorer les 
connaissances sur les types de cellules 
impliquées dans la réponse 
inflammatoire aux mammites de 
vaches Holstein et Normande, 
notamment les neutrophiles et les 
macrophages, après infection par les 
bactéries E. coli ou S. uberis, le 
programme MASTICELLS ambitionne 
de développer de nouveaux tests 
phénotypiques pour une meilleure 
caractérisation du statut sanitaire des 
animaux et de leurs compétences 
immunitaires.    
 
Mis en place dans le cadre du 
programme, un nouveau test de 
comptage différentiel est désormais 
effectif. « Ce test est très intéressant 
sur du lait brut, il nous permet d’avoir 
une nouvelle stratégie d’étude de la 
fonctionnalité des cellules du lait », 
explique Pierre Germon (INRAE), 
coordinateur de MASTICELLS. Bien 

que non transférable en l’état sur le 
terrain, du fait de la lourdeur des 
techniques et des coûts induits, ce 
comptage différentiel permet de 
caractériser le statut immunitaire du 
lait.   
 
Une fois les statuts immunitaires 
identifiés, les scientifiques se sont 
intéressés aux mécanismes de 
l’inflammation. Les neutrophiles ont 
un rôle primordial dans l’élimination 
des agents pathogènes, notamment 
lors d’infection à E. coli, et la 
caractérisation de leur pouvoir 
bactéricide pourrait constituer un 
indicateur de plus ou moins grande 
susceptibilité aux mammites. Les 
populations de neutrophiles ont été 
étudiées en comparant les laits 
produits par une vingtaine de vaches 
de races Holstein et Normande. Si les 
expérimentations ont montré des 
différences en pourcentage des 
neutrophiles entre le début et la fin 
de lactation, elles n’étaient pas 
significatives entre les deux races et la 
piste des différences en fonction du 
statut physiologique (taries ou en 
production) reste à creuser. Les 
mécanismes de lutte contre les 
bactéries ont aussi fait l’objet 
d’analyses. En effet, les bactéries 
portent à leur surface des récepteurs, 
dont certains, une fois reconnus par 
les neutrophiles, induiront un 
mécanisme de lutte appelé 
phagocytose : le neutrophile va 
absorber la bactérie et donc lutter 
contre l’inflammation. Grâce à cette 
étude, un récepteur inconnu 

jusqu’alors chez le bovin a pu être 
identifié, permettant de comprendre 
plus finement les mécanismes de 
reconnaissance des récepteurs 
d’élimination des bactéries par les 
neutrophiles. Cette découverte 
permet d’envisager l’utilisation de ce 
récepteur pour caractériser l’activité 
des neutrophiles.  
 
En ce qui concerne les macrophages, 
dont le rôle principal est d’absorber 
les débris cellulaires et les agents 
pathogènes comme les bactéries 
responsables de mammites, des 
différences assez marquantes ont été 
mises en évidence entre les deux 
races. « Cette différence est flagrante 
suite à une infection par S. uberis », 
explique Pierre Germon. 
«L’expression de  1 400 gènes est 
modifiée en race Normande, contre 
seulement 500 pour la Holstein. C’est 
un résultat à creuser, il nous faut 
maintenant comprendre la 
fonctionnalité de ces gènes, et ainsi 
comprendre comment ces 
expressions de gènes se traduisent en 
termes de résistance aux 
inflammations ». Cette différence est 
cependant nettement moins marquée 
après une infection par E. coli.  
 
Certaines cellules du lait peuvent 
servir d’indicateur de santé, et les 
premiers résultats de MASTICELLS 
vont dans ce sens. De nouveaux 
biomarqueurs de l’infection contre 
Escherichia coli et Streptococcus 
uberis pourraient ainsi être mis en 
avant.  

01 81 72 16 75 

administration@apisgene.fr 

Réunions à venir 

Si pour toutes les races le progrès génétique consiste en un 
jeu d’équilibriste entre gain génétique et maîtrise de la 
consanguinité, les races à petits effectifs sont d’autant plus 
concernées que le nombre de reproducteurs non apparentés 
est souvent très faible. La gestion de la diversité génétique est 
donc une nécessité pour faire évoluer ces races plus 
susceptibles à la consanguinité et aux aléas négatifs qu’elle 
peut entraîner, comme l’apparition d’anomalies génétiques et 
la baisse de performances zootechniques, y compris de la 
rusticité. Disposer d’outils permettant d’obtenir rapidement 
différentes informations liées à la variabilité génétique de 
leurs animaux pour gérer les races est donc un enjeu de taille 
pour les associations d’éleveurs. 
 
Sur ce sujet, les caprins sont un bon modèle d’étude. Sur les 
14 races françaises, seules les races Alpines et Saanen 
bénéficient d’un schéma de sélection incluant la génomique. 
Pour les autres, les seules données utilisées pour évaluer de 
façon périodique leur variabilité génétique sont les 
informations généalogiques, avec des qualités d’indicateurs 
plus ou moins variables en fonction des races. En revanche, la 
plupart possède des collections notables de semence de 
boucs en cryobanque, qui ont vocation à préserver les lignées. 
Par ailleurs, le programme RAGEMO a permis de génotyper 
plus de 200 animaux de 9 races caprines natives locales, 
permettant de compléter les génotypages déjà existants : 
aujourd’hui nous approchons les 1 000 typages au total. 
Combiner l’ensemble de ces informations permettrait alors de 
valider des généalogies, de calculer des indicateurs de 
consanguinité et de parenté plus fiables et de connaître le 
niveau d’originalité des boucs collectés pour l’IA, pour 
optimiser les accouplements raisonnés de ces races. Dans ce 
contexte, RAGEMO propose de créer des rapports 
automatisés de variabilité génétique à partir de données 
moléculaires de génotypages. L’objectif est de développer 
une chaîne de traitement automatique et innovante, 
constituée de plusieurs modules permettant d’éditer un 

rapport de variabilité génétique à partir du génotypage d’un 
animal. 
 
En concertation avec les associations d’éleveurs, un guide a 
été rédigé pour définir les indicateurs de variabilité génétique 
nécessaires. Ainsi, des indicateurs de structure des 
populations et assignations raciales, de diversité génétique 
intra-race (fréquences alléliques et ses dérivés, consanguinité 
et parenté, taille ou effectif efficace), de contrôle de filiation 
et d’assignation de parenté au travers des pedigrees, et de 
détection des mutations (PrP, caséine alpha-S1 et sans corne) 
ont été définis. Capitalisant sur des outils déjà développés par 
Valogène, plusieurs modules sont en cours de 
développement. Coralie Danchin (Idele), coordinatrice du 
programme, ajoute : « Nous avons mis en place une 
procédure pour que les données de génotypage remontent 
systématiquement dans la base de données nationale SIGENO. 
RAGEMO nous a permis de mettre le doigt sur certains 
problèmes de circuit des données, et nous avons pu, d’une 
part, sécuriser ces données, et de l’autre faire remonter près 
de 400 génotypages dans les bases de données ». Des 
dernières étapes de maquettage des données devront être 
réalisées en concertation avec les associations d’éleveurs 
pour arriver à un outil opérationnel utilisé pour la diffusion de 
ces rapports.   
 
RAGEMO offre alors la perspective aux races caprines, y 
compris Alpine et Saanen, de bénéficier des avancées de la 
génomique, non seulement pour générer des index, mais 
surtout pour la gestion de la variabilité génétique, « de 
manière systématique, notamment pour le calcul de la 
consanguinité, puisque ces analyses seront réalisées à 
intervalle régulier, pour toutes les races », conclut Coralie 
Danchin.  
 
Une fois développées, ces chaînes d’analyses pourraient être, 
après adaptations, utilisées dans les filières ovines et bovines.  

Corentin Fouéré 

C. Hozé (ELIANCE),  
D. Boichard et M. Boussaha 

(INRAE) 

Et s’il ne fallait pas définir le sexe d’un individu de manière unique mais plutôt de 
manière plurielle ? En effet, le sexe des mammifères peut être défini à trois 
niveaux. Tout d’abord, le sexe chromosomique : à la fécondation, l’embryon 
héritera de deux chromosomes sexuels, XY ou XX. Alors que les femelles portent 
deux chromosomes X, les mâles n’en ont qu’un seul auquel est associé un 
chromosome Y, beaucoup plus petit et portant moins de gènes. Les gènes des 
chromosomes sexuels vont entrainer la formation de gonades différentes, les 
testicules pour les mâles et les ovaires pour les femelles : c’est le sexe gonadique. 
Une fois ces gonades fonctionnelles, elles produiront des hormones, qui 
entraineront chez les individus, les bovins dans notre cas, des différences 
notables entre les femelles et les mâles d’une même race. C’est le sexe 
phénotypique. Le dimorphisme sexuel caractérise l’ensemble des différences 
entre mâles et femelles.  
 
L’embryon des bovins, à l’instar de celui de tous les mammifères, est sensible aux 
conditions d’environnement dans lesquelles il se développe. Par ailleurs, il est 
aussi sensible aux conditions dans lesquelles le spermatozoïde et l’ovule dont il 
est issu sont devenus matures. Des variations de conditions peuvent entraîner 
des effets à long terme sur le phénotype du bovin une fois qu’il sera devenu 
adulte.  Mais de façon moins intuitive, ces effets à long terme sur le phénotype 
varient souvent avec le sexe de l’individu. Cela suppose que, très tôt, avant 
toute imprégnation hormonale, les embryons mâles et femelles ne réagissent 
pas de la même façon aux variations de leur environnement. 
 
Pour augmenter l'efficacité des biotechnologies de l’embryon, qui sont au cœur 
des schémas de sélection génomique bovins, il est intéressant de comprendre les 
différences entre embryons bovins mâle et femelle et leur réponse différentielle 
aux variations d’environnement, variations que suppose notamment leur 
production in vitro. C’est l’objet du programme BoSexDim, cofinancé par 
l’Agence Nationale de la Recherche (ANR) et mené en collaboration entre l’unité 
INRAE BREED et ELIANCE.  
 
Trois stades clefs avant toute imprégnation hormonale ont été choisis pour 
l’étude du dimorphisme sexuel sur des embryons Holstein : J7, J18 et J40. Des 
données génomiques collectées à ces trois stades doivent permettre de 
comprendre comment ces dimorphismes sont modifiés en réponse à 
l'environnement embryonnaire et en particulier lorsque l'embryon est produit in 
vitro. L’originalité de BoSexDim réside notamment dans la diversité des 

données qui ont été collectées et sont analysées : morphocinétique, métabolome, transcriptome et méthylome, tant de 
niveaux d’analyse qui devraient permettre de comprendre les différents mécanismes moléculaires. Véronique Duranthon 
(INRAE), coordinatrice du programme, précise : « Nous avons mis en évidence, avant imprégnation hormonale, des 
différences entre les épigénomes des embryons mâles et femelles, différences qui ne se limitent pas aux chromosomes 
sexuels. Ceci n’était pas connu ! ». Il a aussi été montré que les épigénomes mâles et femelles peuvent être différemment 
altérés par la production in vitro des embryons. Plusieurs mécanismes moléculaires pourraient expliquer ce phénomène qui lui
-même pourrait être impliqué dans des effets à long terme distincts entre individus mâles et femelles. « En morphocinétique, 
nous n’avons montré aucune différence entre les sexes. En métabolomique, c’est très subtil, trop pour envisager une 
quelconque utilisation terrain. En revanche, les analyses des transcriptomes et épigénomes sont prometteuses », conclut 
Véronique Duranthon.  
 
Comprendre ces mécanismes devrait permettre d’améliorer la qualité des embryons produits in vitro et leur aptitude à la 
congélation, augmentant ainsi l'efficacité des biotechnologies de l'embryon afin d'en accroître l'usage dans les schémas de 
sélection où les embryons bovins mâle et femelle ont un devenir distinct.  

BosexDim – R&D – 2017/2024 
1 602 k€ dont 36 k€ financés par APIS-GENE Quelles différences entre les embryons mâles 

et femelles ?  

La génomique au service de la variabilité 
génétique  

RAGEMO – R&D – 2021/2023 
91 k€ dont 44 k€ financés par APIS-GENE 

Comités Stratégiques 

• 1er Février 2024 
• 02 Avril 2024 
• 04 Juin 2024 

• Assemblée Générale 2024 
7 mars 2024 (Poitiers -  Futuroscope)  

• Journées inaugurales du CIRVEAU et de visite 
du site du CIRBEEF et landes de Brocéliande  

21-22 mars 2024 (Mauron—56) 

• Grand Angle Lait - 11ème édition 
4 avr. 2024 (Paris et en distanciel dans 
plusieurs antennes Idele en région) 

Partenaires du programme :  

Partenaires du programme :  

Salon 

• Salon International de l’Agriculture 2024 
24 fév. au 3 mars 2024 (Paris)  
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Le bon coin des actionnaires 

Partenaires du programme :  

Partenaires du programme :  

© @TLS 

Bonne lecture,  

Daniel Perrin, Président 

Chèvres du Massif Central (©Bellumori) 

 

Embryon à J7- blastocyste 
(© Daniel Le Bourhis - ELIANCE)  

Embryon à J18- conceptus au stade 
filamenteux  
(© Michel Guillomot - INRAE )  

Embryon à J40- fœtus et ses annexes 
extra-embryonnaires  
(© Béatrice Mandon-Pépin - INRAE )  

GLOSSAIRE :  

• Morphocinétique : Analyse de l’évolution des embryons, en comparant l’évolution de leur morphologie au cours du 
temps. 

• Métabolome : ensemble des métabolites ou petites molécules comme les hormones, retrouvés dans un échantillon 
biologique, et leur concentration. 

• Transcriptome : ensemble des ARN issus de la transcription du génome. La transcription est le processus de copie du 
matériel génétique (ADN) en ARN. 

• Epigénome : ensemble des modifications épigénétiques d'une cellule. 

Ambition Méthane 2030 
lancement institutionnel du programme 

21 Février 2024 (Paris)  

Pour paraphraser André Voisin, le pâturage est l’art de faire 
se rencontrer la chèvre et l’herbe au bon moment. Mais en 
pâturant, les animaux se confrontent également aux 
nématodes gastro-intestinaux, qui sont les principaux 
parasites des petits ruminants et sont responsables d’anémie. 
Les conséquences sont lourdes pour les éleveurs avec des 
pertes de production laitière (pouvant atteindre 25%), un 
coût élevé et des traitements anthelminthiques de moins en 
moins efficaces. La dégradation de l’état global de certains 
animaux peut aller jusqu’à la 
nécessité de les réformer. 
La gestion de la pression 
parasitaire est un enjeu pour 
assurer la durabilité et 
l’efficience des élevages et 
pour encourager les élevages 
caprins à s’orienter vers du 
pâturage, de plus en plus 
utilisé dans la filière caprine. La 
sélection génétique est un des 
leviers de l’approche intégrée 
de la gestion du parasitisme. 
En France, les races ovines 
laitières des Pyrénées-
Atlantiques bénéficient déjà 
d’une sélection pour la 
résistance au parasitisme et 
encouragent la filière caprine. 
 
Aussi, en complément de 
programmes de recherche 
visant à apporter une 
alternative à la lutte contre le 
parasitisme par l’amélioration 
des conduites d’élevage, le 
programme de recherche 
TEPACAP investigue la sélection 
génétique sur la résistance des caprins aux nématodes gastro-
intestinaux. 
 
Pour évaluer la faisabilité d’une sélection pour la résistance 
aux parasites et capitalisant sur les travaux réalisés par l’Ecole 
Nationale Vétérinaire de Toulouse en ovins, un protocole 
d’infestation avec le strongle Haemochus Contortus a été mis 
en place sur les mâles Saanen et Alpins du schéma de 
sélection. N’ayant pas d’impact sur la santé des boucs ou leur 
production de semence, il a pu être validé par Capgènes sur 
le site du centre national de production de semence. Ce 
protocole se décompose en deux séries d’infestations suivies 
d’une vermifugation des boucs. La première série 
d’infestation sera révélatrice de l’immunité innée de l’animal, 

et la seconde permettra de mettre en avant l’immunité 
acquise par le bouc. A chacune de ces phases, le niveau 
d'excrétion d'œufs de parasites et le niveau d’hématocrites 
ont été analysés, permettant de considérer à la fois les 
notions de résistance et de résilience et ainsi de déterminer 
le caractère de phénotypage le plus prometteur pour une 
évaluation génétique. 243 boucs d’âges différents ont été 
impliqués dans ce protocole. Répartis en 10 lots, 156 d’entre 
eux ont été infestés, les autres constituants les témoins. Il a 

ainsi été constaté que les 
boucs Alpins excrètent plus 
d’œufs de parasites que les 
Saanen, ils semblent donc plus 
sensibles à l’infestation. De la 
même manière, que ce soit en 
1ère ou 2ème infestation, les 
jeunes boucs (4 à 7 mois) sont 
majoritairement plus infestés 
que les adultes (1 à 4 ans). En 
revanche, entre les deux 
phases d’infestation, les 
scientifiques ont remarqué une 
amélioration de la réponse à 
l’infestation, ce qui donne 
l’impression que les boucs 
acquièrent une immunité. Les 
résultats d’hématocrites vont 
dans le même sens, montrant 
que les boucs développent un 
mécanisme de résistance. Les 
estimations des paramètres 
génétiques de la résistance aux 
strongles gastro-intestinaux 
ont permis de livrer des 
résultats préliminaires, 
montrant pour l’instant des 
héritabilités de l’ordre de celles 

obtenues en ovins, comprises entre 0,2 et 0,4. Ces résultats 
restent néanmoins à prendre avec précaution compte tenu 
des faibles effectifs de cette première étude. Si la résistance 
des boucs semble se transmettre à leurs filles, trop peu de 
données ont été analysées pour pouvoir l’affirmer.  
 
Il semble donc y avoir une variabilité génétique, offrant de 
belles perspectives pour une sélection génétique. Les 
nouvelles séries de boucs présents à Capgènes continuent 
d’être phénotypés, ce qui permettra d’augmenter la taille de la 
population de référence, de confirmer ces analyses pour enfin 
aboutir à une telle sélection.  

Jeunes boucs de race Alpine (à gauche) et Saanen (à droite) du 
centre de production de semences de l’OES Capgènes  

(© Capgènes) 

Le Point Méthane 2030 

Dès juillet 2023 et la labellisation du programme Méthane 2030 à l’Appel A Projets Résilience et Capacité 
Agroalimentaires 2030 de FranceAgriMer, opéré par Bpifrance dans le cadre du plan France 2030, les partenaires du 
programme se sont mis en branlebas de combat !  
 
Méthane 2030 est un programme multi-partenarial et multidisciplinaire avec pour objectif de structurer et proposer à 
tous les éleveurs de bovins des solutions concrètes pour décarboner leur activité, au travers de la réduction des 
émissions de méthane entérique. Ce programme d’envergure est porté par APIS-GENE, en consortium avec l’Institut de 
l’Elevage, INRAE, les chambres d’agriculture, les interprofessions (Cniel, INTERBEV et France Génétique Elevage) et 
fédérations nationales (ELIANCE, CNE et Races de France). Pendant les 4 prochaines années (2023-2027), les partenaires 
scientifiques et techniques travailleront sur 4 leviers qui, cumulés, permettront de réduire les émissions de méthane 
entérique : l’alimentation, la conduite du troupeau, les compléments alimentaires et la sélection génétique.  
 
Le kick-off opérationnel du programme a eu lieu le 21 novembre 2023. Il a été 
l’occasion pour plus de 40 scientifiques et techniciens de l’ensemble des 
structures partenaires de se rassembler à la Maison du Lait pour échanger 
autour du programme.  
Entre commandes de greenfeeds et de sniffers, lancement de l’Appel A Solutions 
nutritionnelles visant à réduire le méthane entérique chez les bovins (plus 
d’informations ici), rédaction de l’accord de consortium, etc., les sujets sont 
nombreux et les équipes déjà opérationnelles. 
 
Méthane 2030 est un programme essentiel pour nos filières bovines. En cohérence avec les attentes des entreprises des 
filières bovines, se tiendra le 21 février prochain un événement de lancement institutionnel du programme : Ambition 
Méthane 2030.  
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