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Acronyme : BIOMARK

Titre du projet :

Une évaluation minutieuse de plusieurs QTL en ségrégation dans les lignées commerciales francaises en vue de
leur cartographie fine et de la mise en place d'une sélection assistée par marqueur

Summary
(socio-économique et scientifique contexts, objectives, workpackages) :

Le porc est la viande la plus largement consommée dans la plupart des pays européens et sa
consommation continue de se développer. Cependant, la production de la viande porc souffre
de plus en plus d'une compétition internationale et de la détérioration de son image aupres des
consommateurs. Dans les années a venir, la sélection animale devrait étre, comme par le passé,
une composante importante de la compétitivité européenne du porc, grace a une meilleure
connaissance du génome de cette espece et au développement de nouveaux outils de sélection
(sélection assistée par marqueur, plateforme de génotypage) apportés par la génomique.

En effet, I’identification de genes ou de régions du génome associés a des variations de
performance pour des caracteres économiquement importants permettra vraisemblablement
d’améliorer les objectifs de sélection grace a la sélection associée par marqueur (SAM) ou par
génotype (SAG). Cet apport sera particulierement important pour les caracteres difficiles ou
coliteux a mesurer tels que les caracteres de qualité de la viande. De plus, il est probable que
I’utilisation des informations moléculaires en sélection porcine se fasse principalement par
SAG et SAM en déséquilibre de liaison (SAM-DL) plus que par SAM en équilibre de liaison
(SAM-EL) dont le rapport gain/coit est trop limité. En outre, la plupart des QTL publiés
explique des variations entre races phénotypiquement divergentes. Seul un projet (EU
PiGQTec) a montré que certains QTL expliquant des variations entre races étaient aussi
associés a des variations intra race.

En conséquence, I'utilisation d’informations moléculaires nécessite : 1) de vérifier les effets

intra race des QTL détectés inter-races et/ou de trouver de nouveaux QTL dans les populations

commerciales ; 2) de cartographier précisément les QTL de facon a les employer en SAM-DL

ou en GAS. Ces deux points correspondent aux principaux objectifs du présent projet qui sont :

o[ ’étude de la variabilité génétique qui existe au sein des populations commerciales dans les
régions dans lesquelles des QTL d’incidence économique €levée ont été cartographiés,

e[a cartographie fine de ces régions QTL, et potentiellement 1’identification des
polymorphismes causaux.

Dix régions chromosomiques différentes seront étudiées : dans ces régions plusieurs QTL de
croissance, d’efficacité alimentaire, de composition de la carcasse et de qualité de la viande ont
été cartographiés dans différentes protocoles. La variabilité haplotypique des populations
porcines francaises sera minutieusement étudiée dans une étape préliminaire. Les effets des
principaux haplotypes seront ensuite estimés dans 100 familles différentes de verrat issues
d’une large proportion des populations porcines commercialisées en France. La caractérisation
détaillée et la comparaison des haplotypes portés par ces verrats devraient permettre de trouver
des alleles favorables en ségrégation et, voir d’identifier des régions identiques par
descendance (cartographie IBD). Ces régions identiques par descendance permettront de
cartographier tres précisément et potentiellement méme d’identifier les polymorphismes
causaux.
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En résumé, les taches successives du projet seront donc :

ele développement de SNP supplémentaires afin de mieux caractériser les haplotypes,

ele testage sur descendance de 100 verrats et la caractérisation dense de leurs haplotypes
(divisé en en 5 sous-taches),

eune caractérisation la plus précise possible des haplotypes en ségrégation dans les différentes
populations francaises.
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