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L’amélioration du cheptel est rendue possible en augmentant efficacité et la
rentabilité des schémas de sélection, notamment par 1’identification précoce, dés la naissance.
d’animaux au sein des deux sexes, présentant un potentiel gén€tique intéressant, et ce, avant
I’expression et la mesure des performances (Martin & Grosclaude, 1993). Plus encore, une
sélection tenant compte des résultats issus d’analyses au niveau de "ADN, avant le test sur
descendance augmenterait la valeur moyenne de I’élevage au niveau de la population (Kashi
et al., 1990). Toutefois, une telle approche ne peut s’entrevoir que par I'érablissement de
relations liant l'observation génétique aux facteurs physiologiques responsables de
|’amélioration de la productivite.

Dans les mécanismes impliqués dans le contrdle de la production laitiere, l'axe
somatotrope joue un role central. Il a été récemment €tabli ["existence au niveau hypophysaire
d’un facteur de wranscription, dénommé Pit-1, qui contrdle I’expression du géne de I’hormone
de croissance mais ézalement celui de la prolactine et de la thyréostimuline, autres molécules
importantes impliquées dans la lactation. Chez I’homme, différentes murtations au niveau de
Pit-1 sont associées a une déficience en synthése de GH (Radovick er al., 1992).

Au sein d’un groupe de 89 taureaux Holstein-Friesian italien uulisés en centre
d’insémination, nous avons montré par la technique d’amplification PCR en uulisant deux
primers. ['un situé au niveau de I’exon 5 et I’autre au niveau de l'intron 6 et aprés digestion
par |’enzyme Hinyl. la présence de 2 fragments, 1’un non digéré par I'enzyme de 451 bp (A) et
Iautre, digéré et monwant deux bandes & 244 et 207 bp (B) (Renaville er al.. 1996)(figure 1).
Ces deux fragments générent trois génotypes dont deux sont prédominants (AB et BB.
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amplifié de 89 taureaux Holstein-Friesian. La po%ymorphlsme’.observe au niveau ~de Pl.t'l
taille des fragments est indiquée sur la droite présente peu d’intluence sur la conIormau‘on
et, les profils, en haut de la figure (Renaville et des animaux 4a l'exception du caractere
al., 1996). d’angularité pour lequel les animaux AB sont
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sup€rieurs aux autres catégories d’animaux testés (contraste (+ erreur standard): AA ~ AB, .
0.478 + 0.809, ns; AA ~ BB, 0.072 = 0.706, ns; AB ~ BB, 0.550 + 0.252, P < 0.05). La
relation observée avec Pit-1 pour ce facteur morphologique corrobore I'influence de
I’hétérozygotie sur la productivité laitiére puisque I’angularité est connue pour étre fortement
lide au type laitier des animaux.

Tableau 1. Contrastes linéaires(C) et erreurs standard (SE) entre les trois génonypes Pit-1 et les paramétres de
production laitiére de taureaux Holstein(Renaville et al., 1996).

Paramétres Contraste
laitiers
AA-AB! f AA-BB' : AB-BB

C SE  1C SE  iC SE

__________ T._—_______.E______.___.—___
Lait, kg 152 156 1o 150 1131% 49
Gras, kg 50 57 154 57 loa 1.8
Protéine, kg -4.2 4.9 !O.S 4.5 !4.9 ** 1.5
Gras, % 0114 0062 10067 0062 | -0.047+ 0.019
Protéine, %  [0.005  0.034 ! 0.015  0.031 ! 0.010 0.010

‘Seulement 2.2 % des animaux de génotype AA; ces résultats doivent étre pris
avec circonspection
* P <0.05; ** P<0.01

Afin de confirmer ces observations, diverses expériences, incluant des taureaux de
Centres d’Insémination appartenant & différentes races (Simmental, BBB, Pie Rouge,...) mais
€galement des femelles de différentes exploitations, sont actuellement en cours.
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