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Biomark : le titre completBiomark : le titre complet

Une évaluation minutieuse de plusieurs QTL

en ségrégation dans les lignées commerciales

françaises en vue de leur cartographie fine et 

de la mise en place d'une 

sélection assistée par marqueur



Carto QTL  Meishan x Large WhiteCarto QTL  Meishan x Large White
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Caractères mesurés sur les F2
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Quelques effets QTL : Cas du Chr 7Quelques effets QTL : Cas du Chr 7



Quelques effets QTL : cas du Chr 2Quelques effets QTL : cas du Chr 2

• Empreinte génétique
– Un QTL avec modification de 

l’empreinte

– Un QTL imprinté + un autre QTL
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Cartographie de QTLCartographie de QTL

• QTL Large White x Meishan

• Carto fine QTL SSC 1, 2, (4), 7 

– SSC 1 : dominance de l’allèle LW maigre

– SSC 2 : empreinte parentale / une mutation publiée

– SSC 7 : dominance de l’allèle MS, allèle maigre

• Approches employées :

– Cartographie fine : animaux backcross recombinants

– Connaissance de la région : cartographie locale

– Connaissance de la diversité : Etude d’haplotypes



Biomark : les objectifsBiomark : les objectifs

• Etude de la ségrégation intra lignée de QTL dans les 
populations commerciales :
– 40 familles INRA (BC chinois, LWxPi, LWxDu, synthetique)

– 16 familles OSP (Stations contrôle : Le Rheu + Le Magneraud)

– 4 familles OSP (chez les OSP)

• Mise en place d’une ressource (ADN + perf) sur plus de 
7000 animaux

• Génotypage dans les régions QTL (simple point + 
multipoint)



Cartographie fine de QTLCartographie fine de QTL
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Biomark : les objectifsBiomark : les objectifs

• Etude de la ségrégation intra lignée de QTL dans les 
populations commerciales :
– 40 familles INRA

– 16 familles OSP (Le Rheu + Le Magneraud)

– 4 familles OSP

• Mise en place d’une ressource (ADN + perf) sur plus de 
7000 animaux

• Génotypage dans les régions QTL (simple point + 
multipoint)

• Comparaison des haplotypes
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– 5 Large White 

– 4 Landrace

– 2 Piétrain

– 1 Duroc

– 3 Synthétiques : 1 Redone, 1 DRB et 1 Solbeck

– 14 testés au Rheu et au Magneraud (50 desc./élev.)

– 2 (Piétrain + DRB) testés au Rheu (environ 50 desc.)

– Le Rheu : Animaux de race pure

– Magneraud : Testage sur truies Large White

Résultats au Rheu & au MagneraudRésultats au Rheu & au Magneraud



• Production: poids, épaisseurs de lard, longueur carcasse, poids 
morceaux, TVM et composantes = 33 caractères

• Qualité de viande: pH, couleur (L a b), imbibition, perte d’exsudat, 
PG, %MS = 16 caractères

• Aplombs: grille Nucleus = 8 caractères

• Nombre côtes/vertèbres = 4 caractères

• Tétines: fonctionnelles, fausses, intercalaires, invaginées, râpées = 6 
caractères

• Au total: 67 caractères analysés pour 16 marqueurs et 16 pères 
soit environ 15000 tests

Caractères mesurésCaractères mesurés



Résultats sur animaux Bioporc (en station)Résultats sur animaux Bioporc (en station)

SSC1a

3 marqueurs

SSC1b                     

3 marqueurs

SSC2                                                     

2 marqueurs

SSC4                       

3 marqueurs

SSC6                        

3 marqueurs

SSC7                           

2 marqueurs

7 TMP2* bardière*

16 hachage* apl_h** total_tetines*/**

104

G2**/***

Jambon*/**

TVM** Bardière*

108

G1*** G2*** M2* TVM*** ELmoy*** 

ELcou*** ELdos* ELrein* TMP2*** 

ELjambon* Bardière*** Longe**

Tête**

109 ELdos* apl_c**

127

pds_deng**

ELdos*/** ELmoy* 

gmq2* longueur**

Longueur*** apl_e**

129 gmq3***

140 a_fs* Jambon**

143 apl_d**

fausses_tétines** 

pds_21j* 

ELjambon*

Bardière** ELdos* 

apl_d**
PG* Jambon**

149 G1*
G1*** G2** TVM** 

USdos** USrein**

154 b_ld** apl_g**

169 bardière** Jambon* M2**

172 nombre_côtes* M2*

201

203 total_tetines* Longueur* a_ld**

215 gmq2* l_ld*

Pour chaque combinaison région*père, caractères avec proba(allèle) *<0.002; **<0.001 et ***<0.0001

En italique, caractères pour lesquels interaction allèle*élevage significative



Sélection de familles pour la carto. fineSélection de familles pour la carto. fine
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Piétrain  
    1, 7       1, 7       1 1 

Redone  
1 6 1, 4   7 1, 7   6 1, 7   

Landrace  
1, 7 2, 7 1, 2, 6   7 1, 2    1, 2, 7   

Piétrain  
1, 7  1   1, 7 7   6  2 

Large White 
male  

1, 6  1, 2, 7  1 1 1   1 1 2 

Large White 
Femelle  

1 4 1, 2  1     4 2   

Large White  
1, 6 1, 4 1, 6  1  2, 6, 7   4 4   

Large White 
Femelle  

6 4 1  4 7 4    1   

Duroc  
1 7 1, 2, 6  1 1, 7 1, 2   1 1, 2   

Landrace  
7   2, 4   4           2, 6   



Résultats sur les 4 familles Bioporc (OSP)Résultats sur les 4 familles Bioporc (OSP)

< 0.0001-0.58exsudatSW1856

< 0.0001-0.81n_coteSW1856

< 0.0001-0.69n_coteMCS25E7T7

50796 (Taïzumu)

< 0.00010.97L_fmSW1856

< 0.0001-0.62pH24_lonSW1856

< 0.0001-0.59pH24_lonMCS25E7T7

50465 (Neckar)

SSC7

< 0.0001-0.59USdos

< 0.00010.59TMP2

S014150796 (Taïzumu)SSC2

ProbabilitéEffet en écart-typeCaractèreMarqueurPèreRégion



Génotypage complémentaireGénotypage complémentaire

• Pour chaque famille sélectionnée :
– 16 marqueurs analysés sur les chromosomes 1, 2 & 7

EN COURS



Caractérisation des haplotypesCaractérisation des haplotypes

• Tirer partie du séquençage du génome porcin pour 
disposer de SNP couvrant le génome



Caractérisation des haplotypesCaractérisation des haplotypes
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Détection de SNP et caractérisationDétection de SNP et caractérisation

• Séquençage d’un million de fragments au CNS en 2006 (0.25 X) :
(LW, LR, Piétrain, Meishan, Göttingen, Sanglier, Ibérique)

• Printemps 2008 : Détection de SNP séquences INRA/CNG versus 
Duroc : 61748 SNP de haute qualité

• Programmes pilotes sur SSC7SSC7 (PlaGe Toulouse) & SSC1SSC1 (CNG Evry)

Répartition des 96 SNP sur la zone choisie du SSC7
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Caractérisation à l’échelle du génomeCaractérisation à l’échelle du génome

• Bénéficier de la puce 60kSNP (consortium porcin, 08/08)



Ce qu’il reste à faire (prolongation 1 an)Ce qu’il reste à faire (prolongation 1 an)

• La fin des typages initiaux (20 % des animaux) 
pour arriver à 7600 animaux génotypés.

• La poursuite de la cartographie multipoint et 
analyse QTL

• Caractérisation des haplotypes (Janvier 2009) avec 
la puce 60k SNP sur les pères + 2-3 descendants

• Intégration de tous ces résultats :
– Caractérisation des allèles Q et q (et q’, q’’ …)

– Identification de mutation candidates (ou associées)



DéLiSus (Genanimal 2007)DéLiSus (Genanimal 2007)

• Détection du polymorphisme SNP in silico et gestion 
des données à l'échelle du génome

• Etude du déséquilibre de liaison :
– Mise en évidence de traces de sélection 

• Programme de génétique d’association :
– Animaux élevés au Rheu avec phénotypes détaillés (750), 

caractérisation  métabolique et immunologique (LW seulement), 

génotypage fin (7.500 SNP -> 60.000 SNP)
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ConclusionsConclusions

• Les régions présentant des effets très forts entre allèles 
européen et chinois présentent aussi une variabilité intra 
européenne importante :

– Evaluer s’il existe d’autres effets, de ces allèles ou d’autres, dans 
ces régions 

– Confirmation nécessaire des effets dans les races où l’on veut les 
utiliser

• Mise en place possible de sélection intra européenne (autres 
allèles ou allèles asiatiques présents en Europe)

• Mise en place d’une ressource à exploiter plus à fond pour 
d’autres régions du génome, notamment dans les régions qui 
seront mises en évidences par DéLiSus


