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Contexte

e Une modification qualitative de la consommation
e Diminution des achats des ménages sur les volailles entieres
o Forte croissance des produits €laborés et découpes (~7%/an)

e Une grande variabilité des caractéristiques de qualité en conditions
industrielles (Gigaud et al., 2007)
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Enquéte
Nécessité d’adapter la production aux nouveaux modes de
consommation

Forte demande de la profession pour homogeénéiser et
améliorer la qualité
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Strategie generale

Transcriptome Recherche de QTL
Genes différentiels/ Régions Chromosomiques/
voies métaboliques Mutations causales
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Genes candidats

Marqueurs moléculaires utilisables en sélection
Marqueurs physiologiques des conditions d’élevage



Approches fonctionnelles
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Modeles d’études

Lignées Maigre et Grasse

Croisement F2 M x G
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Analyses du transcriptome

PG+ vs PG- PG-vs PG+
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Normalisation
Analyse différentielle sous Anapuce 2.0
S Recherche d'orthologues humains pour

B I'annotation via Ingenuity Pathways Analysis®
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Réseaux de genes identifiés
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Réseaux de genes identifiés
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Validation et croisement des données
positionnelles et fonctionnelles

fonctionnels par PCR quantitative fonctionnels avec les regions
QTL identifiées

AN

Genes candidats

Validation des associations avec la qualité (e-QTL, polymorphisme)

Validation de leur réle dans d’autres populations, notamment commerciales

|dentification des mutations utilisables en sélection

Etude de la régulation des génes par des facteurs d’élevage
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