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Résumeé. Le diagnostic génétique appliqué a la sélection animale n’est pas récent, mais des
progrés fantastiques ont été réalisés ces derniéres années grace a I'émergence des techniques de
biologie moléculaire. L'évolution du nombre d'analyses réalisées par LABOGENA, 45 000 en
1988 pour plus de 100 000 en 1998, est bien la preuve de cet essor. Si deux tiers des activités
demeurent traditionnelles, 30 % sont réalisées grace aux marqueurs de I’ADN et la tendance va
encore s'accentuer. La biologie moléculaire permet de réaliser des progrés et d’augmenter les
possibilités de diagnostic : les supports biologiques utilisables sont nombreux (sang, poil, peau,
viande, embryon, sperme ...) ; I'’émergence de nouveaux marqueurs polymorphes comme les
marqueurs microsatellites de I'ADN permet I'identification et le contr6le de filiations pour de
nouvelles espéces (Porc, Chien, Turbot ...) ; les diagnostics peuvent étre réalisés tres précocement
par I'analyse directe des variations des génes impliqués (exemple de la qualité fromagére du lait
déterminée sur les futurs reproducteurs males) ; les pathologies d’origine génétique peuvent étre
recherchées par les mutations causales (hyperthermie maligne, tremblante ...). Ces informa-
tions sur les génotypes aident les sélectionneurs a définir leurs stratégies et permettent d’'assu-

rer une bonne gestion des reproducteurs et des populations animales.

Groupement d’Intérét Economique (GIE) créé
en juillet 1994, LABOGENA associe I'Institut
National de la Recherche Agronomique (INRA) et
des partenaires institutionnels et associatifs de
I'élevage francais : Institut de I'Elevage, Haras
Nationaux, Assemblée Permanente des Chambres
d’Agriculture (APCA), France UPRA Sélection et
Union Nationale des Coopératives agricoles d’E-
levage et d’'Insémination Artificielle (UNCEIA).

LABOGENA est un laboratoire de prestations a
I'interface de la recherche et de I'élevage. Il aide a
la bonne gestion des reproducteurs et des popu-
lations animales par I'identification et le contréle
des origines, le dépistage de maladies génétiques
et le typage d’alleles d’intérét zootechnique. Il
transfére les connaissances acquises par les labo-
ratoires de recherche en génétique animale et les
adapte aux analyses de routine. Grace a la veille
technologique permanente et en coopération
étroite avec les équipes de recherche, LABOGENA
met a profit les progrés de la biologie moléculaire
pour un nombre croissant d’applications.

Pour garantir I'identité et I'origine des animaux,
LABOGENA utilise les outils biologiques les plus
performants pour identifier les individus (sys-
témes de groupes sanguins, protéines du sang et
polymorphismes de I'’ADN). Les filiations sont
contrélées en comparant le génotype (I'empreinte

génétique) d’'un animal avec celle de ses parents
présumés. Depuis sa création, le laboratoire a
identifié plus d’'un million d’animaux et contrélé
800 000 filiations (figure 1). Cette activité d’iden-
tification et de contréle de filiation s'applique
aujourd’hui a sept especes de mammiféres
(bovins, chevaux, moutons, chévres, chiens, anes,
porcs) et a des espéces aquacoles comme le turbot.
LABOGENA fournit ainsi a I'élevage un moyen
fiable et efficace de valorisation des animaux.

LABOGENA alimente les grands programmes
de recherche sur le génome des animaux domes-
tigues menés par le Département de Génétique
Animale de I'NRA, grace a ses capacités de typa-
ge (plus de 320 000 depuis 1996 pour les bovins
et les porcs).

LABOGENA analyse en routine (figure 2) le
génotype des reproducteurs sur des caractéres de
production et les mutations impliquées dans dif-
férentes pathologies (prés de 10 000 diagnostics
annuels) :

- variants des caséines du lait chez les taureaux
ou les boucs d’'insémination ;

- BLAD du bovin, hyperthermie maligne du porc
et tremblante du mouton.

Les informations de génotypes ainsi recueillies
sont fournies aux sélectionneurs qui peuvent les
intégrer a leurs stratégies de sélection.
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Figure 1. Evolution du nombre d’analyses réalisées par
LABOGENA sur la période 1993-1998.

Nombre d'analyses

[_] Biologie moléculaire
O Groupes sanguins équins

O Groupes sanguins bovins

Figure 2. Répartition des analyses réalisées en 1998
par LABOGENA.

Geénes : génotypes de caracteres de production ; géno-
types : génotypes de marqueurs microsatellites.
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1 / Identification génétique des
individus et contrdle de
filiations

1.1/ Identification

Il peut étre utile d'identifier génétiquement un
individu dans plusieurs cas : une suspicion de frau-
de émise par les services vétérinaires lors d’opéra-
tions de prophylaxie notamment, lors d’enquétes
judiciaires dans le cas de vols ou, dans le cas plus
fréquent, de méres donneuses d’embryon pour pou-
voir procéder par la suite, dans le cadre des diffé-
rentes réglementations, au contréle de filiation lors
de la naissance du veau (Boscher et Mériaux 1994).
Les étalons sont identifiés avant leur premiére sai-
son de monte publique (arrété du 29/12/76) ; de

méme, un controle est effectué en cas de signale-
ment non conforme (compétitions ou ventes).

La tracabilité des aliments est une préoccupation
actuelle a laquelle il est possible de répondre par
I'identification d'un échantillon de viande non cuite
prélevé a I'abattoir ou méme sur I'étal du boucher.
Une étude conduite en collaboration avec le
Département de Génétique Animale de I'INRA et un
partenaire professionnel a permis de vérifier la fai-
sabilité pratique de cette tracabilité biologique pour
I'espéece bovine.

1.2 / Les controbles de filiation

L'enregistrement des généalogies ou filiations des
animaux a débuté au siecle dernier avec les pre-
miers Livres Généalogiques (herd-books bovins et
porcins, flock-books ovins et stud-books équins). La
loi sur I'élevage de 1966 a organisé I'identification
sous forme numérique des animaux et la circulation
de ces informations d'état civil entre les fichiers
départementaux, régionaux, nationaux et raciaux.

Les différents acteurs de I'amélioration génétique
utilisent le contréle de filiation pour s’assurer de
I'exactitude des généalogies enregistrées dans les
fichiers des chaines nationales d’identification.
L'importance de cette exactitude s’'est encore
accrue avec l'utilisation du Blup-modéle animal
dans I'évaluation des reproducteurs.

Le ministere de I'Agriculture édicte des réglemen-
tations : contréles de filiation pour les reproduc-
teurs a large diffusion tels que les taureaux d’insé-
mination artificielle (arrétés du 17/02/59 et du
08/03/74). Le contrOle obligatoire a également été
institué pour tous les veaux nés de transfert d’em-
bryon (Ministere de I'Agriculture, 01/07/87), pour
tous les équidés produits d’insémination artificielle
(arrété du 23/12/86) ainsi que pour tous les produits
de race Pur-sang (Haras Nationaux, 1986), Arabe
(Haras Nationaux, 1988) et Trotteur (Haras
Nationaux, 1994).

Lors de l'exportation ou de I'importation d’'un
reproducteur ou d’'un embryon, un certificat d’iden-
tification génétique et de contréle de filiation est
obligatoirement échangé entre le laboratoire du
pays de départ et celui d’accueil. Ce document ser-
vira a effectuer les contrdles de filiation sur les des-
cendants de cet animal.

Il est donc indispensable, dans ce contexte, qu’un
certain nombre de regles soient fixées a travers le
monde. Une nomenclature internationale est ainsi
établie et un auto-contrble des laboratoires est
effectué au sein d'une association I'ISAG
(International Society for Animal Genetics). Cette
association organise notamment tous les deux ans
un test de comparaison des marqueurs utilisés dans
chaque pays pour l'identification et le contréle des
filiations.

LABOGENA est le seul laboratoire en France qui
effectue les contréles de filiation pour les espéces
d’élevage : les bovins (21 000 contréles de filiation
en 1998 correspondant a 39 124 analyses), les équins
(25 580 pour 31 880 analyses), les ovins (2 000 pour
3 780 analyses), les caprins (800 pour 1 470 ana-
lyses). Le laboratoire a ainsi effectué prés de 80 000
analyses dans le cadre des contrbles de filiation
pour I'année 1998.

INRA Productions Animales, 2000, hors série Génétique moléculaire
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1.3 / Situation antérieure

Le choix des techniques utilisées pour I'identifica-
tion et le contrdle de filiation repose sur la connais-
sance des systémes génétiques qui les déterminent
(Boscher et Guérin-Faublée 1994, Guérin-Faublée et
al 1994). Les critéres d'un tel choix correspondent
aux exigences de fiabilité des contréles de filiation :
les systémes utilisés doivent étre indépendants,
avec un taux de mutation le plus faible possible, suf-
fisamment polymorphes et hérités simplement
selon les lois de Mendel, faciles a mettre en éviden-
ce par un test simple et automatisable. De plus, I'ef-
ficacité des tests dépend du nombre de marqueurs
utilisés, de la fréquence relative des alléles dans une
population donnée et de leurs relations génétiques

(codominance ou dominance/récessivité). Partant
de ce postulat et selon les especes, les groupes san-
guins (antigenes érythrocytaires) sont ou non suffi-
samment efficaces. Les premiers travaux du labora-
toire dans le domaine des groupes sanguins des
bovins ont permis, dés 1958, de contrdler les filia-
tions des bovins pour répondre a la demande des
professionnels de I'élevage.

Si le cas du bovin est le plus favorable, pour les
autres especes il était nécessaire, pour obtenir une
efficacité suffisante, de recourir a des systemes
complémentaires (détection, par électrophorése, du
polymorphisme des protéines sériques ou d’en-
zymes érythrocytaires) : voir tableau 1.

Tableau 1. Efficacité du contrdle de filiation (probabilité d’exclusion) calculée a partir des fréquences des alleles

observées dans les populations.

Espéce Bovine Equine Ovine Caprine
Techniques mises en ceuvre
Antigénes érythrocytaires
- hémolyse 75 9 30 28
- agglutination 24 2
Electrophorese de protéines 10 4
Nombre de systémes génétiques 11 17 12 6
Efficacité = probabilité d’exclusion 0,96 (Holstein) 0,952 (Pur Sang) | 0,88 (Lacaune) | 0,75 (Alpine)
0,99 (Charolaise) 0,954 (Arabe) 0,71 (Saanen)

1.4 / Développement de nouvelles
techniques d’identification et de
controle de filiation

Pour la plupart des espéces, I'avénement des bio-
technologies a apporté un grand progres. Les
recherches engagées par différentes équipes visent a
obtenir des marqueurs de ’ADN (mis en évidence par
des techniques de PCR ou équivalentes) correspon-
dant aux exigences précédemment énoncées et qui
améliorent les résultats déja obtenus avec les mar-
queurs classiques. Le choix s’est porté sur les micro-
satellites car leurs qualités en font de tres bons outils
pour l'identification et le contréle de filiation.

Les échanges de reproducteurs entre pays obligent
les laboratoires effectuant le contrdle de filiation a
travers le monde a uniformiser les techniques utili-
sées selon des standards définis au sein de I'ISAG.
Ce travail de longue haleine doit prendre en compte
les contraintes d’espéeces ou de niveau de développe-
ment des différents laboratoires. LABOGENA est
membre de cette société savante et participe a la
réflexion sur tous les changements et progres a
apporter aux différentes pratiques.

Chaque espece bénéficie des travaux de cartogra-
phie qui sont menés par de nombreuses équipes a tra-
vers le monde et qui ont permis la production et la
caractérisation d’'un grand nombre de marqueurs
microsatellites. Leur utilisation pour la détection des
QTL, le cas échéant, permet d’accumuler des don-
nées techniques précieuses. Des études de popula-
tions sont actuellement réalisées qui permettent de
connaitre le polymorphisme de ces marqueurs dans
différentes populations (alleles présents et fré-
quences). Le recueil de ces différents éléments nous

permet d'effectuer un choix argumenté pour I'identi-
fication et le contréle de filiation.

Depuis 1994, un test utilisant les microsatellites
est utilisé avec succes en routine pour les caprins
et, depuis 1997, pour les ovins. C'est grace a cette
nouvelle technologie utilisant les microsatellites
gue sont maintenant possibles des tests d'identifica-
tion et de contrble de filiation sur pratiguement
toutes les espéces d'élevage. LABOGENA est ainsi
capable maintenant d’identifier et de contréler les
filiations d’espéces comme le chien, le porc, I'ane et
le turbot. LABOGENA répond aux diverses demandes
en la matiére.

1.5/ Exemple du cheval

Pour les équins, les travaux effectués au
Laboratoire de Génétique biochimique et de
Cytogénétique (INRA Jouy-en-Josas) visent a la pro-
duction et la caractérisation de marqueurs microsa-
tellites utilisables (Guérin et al 1994). Trois de ces
microsatellites sont actuellement adoptés au plan
international et font partie du panel de marqueurs
standards. Le consensus international n’est pas enco-
re obtenu pour I'utilisation des marqueurs microsa-
tellites. Cependant, nous avons d'ores et déja pris la
décision avec les autorités hippiques francaises
d’opérer ce changement des le début de I'année 2000.
Nous avons choisi 11 marqueurs parmi lesquels 9
constituent le minimum standard admis au niveau
international (ISAG). Un aliquot d’ADN de tous les
étalons utilisés a la monte est stocké. Une opération
pilote sur prés de 2 500 filiations a été réalisée afin de
vérifier a grande échelle la faisabilité tant technique
que scientifique de cette méthode (tableau 2).

INRA Productions Animales, 2000, hors série Génétique moléculaire
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Tableau 2. Efficacité, dans deux races de chevaux, des marqueurs microsatellites utilisés en France.

Microsatellites Pur Sang Arabe
Nom Origine | Référence ISAG | Nombre | Probabilité Nombre | Probabilité
d’alleles | d’exclusion | d’alléles | d’exclusion
AHT4 | G.B. (Binns et al 1995) Oui 6 0,49 7 0,57
AHT5 | G.B. (Binns et al 1995) Oui 6 0,51 6 0,45
ASB?2 Australie | (Breen et al 1997) Oui 8 0,68 8 0,37
HMS1 | France (Guérin et al 1994) 4 0,35 6 0,36
HMS3 | France (Guérin et al 1994) Oui 6 0,35 6 0,46
HMS6 | France (Guérin et al 1994) Oui 7 0,32 6 0,46
HMS7 | France (Guérin et al 1994) Oui 5 0,58 7 0,53
HTG4 | Suede (Ellegren et al 1992) Oui 5 0,25 6 0,41
HTG6 | Suede (Ellegren et al 1992) 7 0,33 7 0,37
HTG10 | Suede (Marklund et al 1994) Oui 7 0,54 8 0,53
VHL20 | Hollande | (Van Haeringen et al 1994) | Oui 7 0,50 10 0,62
Total 68 0,9989 77 0,9991
Probabilité d’identité 4,6 10% 1,810%

En contr6lant parallelement un certain nombre de
filiations par les techniques anciennes et les micro-
satellites, on peut vérifier par la pratique I'efficacité
théorique calculée. Nous avons ainsi contrdlé 2 300
filiations pour lesquelles nous avons détecté 19
incompatibilités avec les deux méthodes. En
revanche, les microsatellites ont permis de détecter
4 incompatibilités supplémentaires, montrant ainsi
leur meilleure efficacité.

Lefficacité théorique des microsatellites vérifiée
sur un grand nombre de filiations et le stockage de
I’ADN des reproducteurs depuis une dizaine d’an-
nées, vont nous permettre d'effectuer le change-
ment technique dés 2000. Ce seront alors deux tiers
de nos activités qui s'effectueront avec les tech-
niques de biologie moléculaire.

Pour les bovins, ce changement pourrait s'effec-
tuer assez rapidement. Cependant, la technique des
groupes sanguins reste actuellement, en France,

1.6 / Typages en routine

Le tableau 3 présente le bilan des analyses réali-
sées pour les différentes especes et les techniques
utilisées.

2 | Tests de diagnostic : exemple
de la susceptibilité génétique
a la tremblante

Depuis 1993, date de création de l'unité de
Biologie Moléculaire au sein de LABOGENA, la
demande d’analyses génétiques ADN (détection de
maladies génétiques, analyse du polymorphisme de
genes d’intérét zootechnique, contréle de filiation a

efficace et peu colteuse. I'aide de marqueurs microsatellites ...) n'a cessé
Tableau 3. Pratique actuelle des contrdles de filiation en France.
Espéce Bovine Equine Caprine Ovine Canine Porcine Turbot Ane
Nombre annuel 38000 32000 1500 4500 200 600 100
d'analyses
Stockage d’ADN en cours 1991 1993 1996 en cours
des reproducteurs
Technique utilisée
. Groupes sanguins de 19582420017 | de1975a1999 | de1989a1995 | de 1972a1996
(+électrophorése)
en routine
- Microsatellites
- en complément quelques cas quelques cas
de diagnostic
- en routine seuls 2002 ? 2000 1996 1997 1995 1999 1997 1997
a partir de

INRA Productions Animales, 2000, hors série Génétique moléculaire
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d’augmenter. La nécessité d’absorber ces nouvelles
demandes, tout en utilisant au mieux le matériel et
en optimisant le colt des prestations, nous conduit
a améliorer constamment les techniques de génoty-

page.

L'étude du polymorphisme du gene PrP aux trois
codons (136, 154 et 171) impliqués dans les méca-
nismes de résistance et de sensibilité a la tremblan-
te en est un parfait exemple. En effet la tremblante
du mouton, ou scrapie, est une encéphalopathie
spongiforme de méme type que I'ESB des bovins. Si
la nature de(s) I'agent(s) pathogéne(s) et les voies
de transmission de la maladie ne sont pas connus
avec certitude, I'existence d'un contréle génétique
de la sensibilité & la tremblante est, en revanche,
bien établie (Hunter et al 1989, Goldmann et al
1991). L'analyse moléculaire de la structure du géne
PrP montre la ségrégation d’alleles différant les uns
des autres par une mutation ponctuelle. Une sélec-
tion pour la résistance a la tremblante, basée sur
des analyses en laboratoire du géne PrP, est donc
envisageable.

Sur la base de différents travaux, montrant la pré-
pondérance des trois codons 136, 154, 171 dans les
mécanismes de sensibilité-résistance a la tremblan-
te (tableau 4 ; Laplanche et al 1993a et 1993b,
Clouscard et al 1995, Elsen et al 1996 et 1999),
LABOGENA, en étroite collaboration avec les labo-
ratoires INRA de Toulouse (Station d’Amélioration
génétique des Animaux - SAGA et Laboratoire de
Génétique Cellulaire) et le laboratoire de Biologie
Cellulaire de la Faculté de Pharmacie de Paris, a mis
au point rapidement un test permettant I'analyse du
géne PrP au codon 171. A la demande de la SAGA,
nous avons étendu le génotypage aux deux autres
codons (136 et 154) de ce méme gene.

Dans un premier temps, ces analyses étaient
effectuées par une méthode classique de PCR/RFLP
avec analyse individuelle et manuelle pour chaque
codon. Afin de faire face a un nombre toujours
croissant d’analyses, LABOGENA a mis au point,
dans le cadre d'un contrat européen (Improving
prospect for Scrapie control in sheep and goats by
studies of host genotypes , CT 97-3305), une métho-
de automatique de génotypage des codons 136, 154
et 171 du géne PrP.

2.1/ Matériel et méthode

Au cours de ces dernieres années la technique de
PCR/RFLP a été I'une des méthodes les plus utili-
sées pour analyser les mutations. Cette technique
fiable et relativement rapide s’appuie sur deux prin-
cipes : d'une part I'amplification de '’'ADN par PCR
(réaction de polymérisation en chaine de I’ADN),
méthode permettant de copier un trés grand nom-
bre de fois un fragment d’ADN a l'aide d’amorces
encadrant la mutation recherchée, et d’autre part la
détection de cette mutation par RFLP (polymor-
phisme de longueur de fragments de restriction),
coupure (ou fragmentation) du produit d’amplifica-
tion & l'aide d’'un enzyme de restriction reconnais-
sant spécifiquement une séquence d’ADN bien
déterminée. Un exemple est donné dans la figure 3.

Tableau 4. Polymorphisme analysé aux codons 136,
154 et 171 du gene PrP chez les ovins. Acides aminés :
Ala (A) = alanine, Arg (R) = arginine, GIn (Q) = glu-
tamine, His (H) = histidine, Val (V) = valine.

Codons 136 154 171

Forme ancestrale | Ala(A) | Arg(R) | GIn(Q)
Val (V) Arg(R) | GIn(Q)

Formes mutées Ala(A) | Hist(H) | GIn(Q)
Ala(A) | Arg(R) | Arg(R)

L'analyse des codons 136 et 154 est basée sur le
méme principe. Cette technique manuelle (détec-
tion sur gel d’agarose et lecture non automatisée)
nécessite un génotypage individuel pour chaque
codon. Il était donc intéressant d’optimiser I'analyse
de ces trois codons a l'aide du matériel existant au
laboratoire. L'utilisation du séquenceur automatique
est des plus utiles ; en effet, la technique mise au
point a LABOGENA (figure 4) permet une détection
simultanée du polymorphisme des trois codons. Le
marquage fluorescent d’'une amorce permet, aprés
amplification et digestion des fragments de taille
compatible avec la détection fine du séquenceur,
d’identifier le génotype PrP d’'un individu. De plus,
I'utilisation possible de trois fluorophores différents
permet de génotyper trois individus lors d'une
méme analyse.

Figure 3. Détection de la mutation Arginine (R)-Glutamine (Q) au codon 171 du géne PrP ovin. Les fragments d’am-
plification digérés par I'enzyme de restriction sont séparés sur gel d’agarose et identifiés visuellement par I'opérateur.

J 20 pb L 140 pb w
« L) >
Enzyme Bcl | ¢ CAG Alléle Q
IAA GTG TAC TAC AGA CCA GTT GAT C| TAT - - -=---=----- GCACATTTG CTC CACTCG C
Amorce PrP1 CGG Amorce PrP2
Allele R
i »
N >
160 pb
RR R
— _Q QQ <— 160 pb
—_— s | <— 140 pb
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Figure 4. Détection simultanée des muta-
tions du gene PrP.

L'amorce PrP1* est fluorescente :

trois couleurs permettent d’analyser

Amorce
PrP3

|Codon 154|  |codon 136
BspH 1 BspH 1
Amorce Amorce
PrP1* Prp2

B(l:l |

2.2 | Résultats

Les génotypes rencontrés sont analysés a partir
de la présence ou absence des différents fragments
de restriction détectés a I'aide du séquenceur auto-
matique (figure 5). Les résultats sont directement
importés dans une base de données Oracle et sont
interprétés en terme de génotype selon la corres-
pondance indiquée au tableau 5.

Depuis le début des analyses en routine, au début

trois individus dans un méme temps.

Les mutations sont détectées a I'aide

des enzymes de restriction Bcl |

(codon 171) et BspH | (codons 136 et 154).

de l'année 1995, LABOGENA a analysé plus de
11 000 animaux pour le géne PrP ovin (figure 6). Ces
analyses se répartissent en trois grands volets ;

- génotypage des reproducteurs des unités de
sélection ovines (4 000 échantillons) ;

- génotypage de différentes populations ovines
dans le cadre de plusieurs programmes de
recherche (7 000 échantillons) ;

- génotypage des animaux retenus dans le cadre
du réseau d'épidémio-surveillance de la tremblante
(une cinquantaine d'échantillons).

Figure 5. Exemple de profils obtenus sur séquenceur automatique capillaire lors de I'analyse simultanée de trois ani-
maux pour les trois codons du gene PrP. L'ADN de chaque individu a été amplifié séparément avec une amorce fluo-
rescente de couleur différente. Le mélange des trois échantillons s’effectue avant I'étape de digestion par les enzymes
de restriction. Les profils sont analysés a I'aide de logiciels permettant une identification spécifique de chaque pic. La
table de résultats ainsi obtenue est directement interprétée en terme de génotypes dans la base de données.

oo
60 80 100 120 140 160 180 200 220

| | | | |
240 260 280 300 320 340 360

Echantillon 1 Bleu
ARR/ARR 2000
‘JLA I-1000
A
160 bp 300 bp
Echantillon 97 Vert
AHQ/ARQ L1000
Js —-A 500
—_—
140 bp 200 bp 300 bp
Echantillon 193 Jaune
ARQ/VRQ E 900
F 600
Y
N N
140 bp 250 bp 300 bp
Red Standard

- 300
200
100

75.00 100.00 139.00 | 160.00 200.00

150.00

Tableau 5. Analyse des génotypes aux codons 136,
154 et 171 du géne PrP ovin en fonction des tailles des
fragments détectés.

340.00 |
350.00

300.00

Alléles PrP Taille des fragments
136-154-171 | 140pb 160pb 200pb 250 pb 300 pb
ARQ + . . . +
ARR - + . . +
AHQ + . + . .
V-R-Q + . . +
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Figure 6. Evolution du nombre d'analyses du géne PrP
ovin.
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Conclusion

Veille technologique

LABOGENA est un laboratoire au service de la
sélection animale. A ce titre, et pour remplir au
mieux sa mission, toute une organisation est néces-
saire, car il convient de conserver le niveau le plus
élevé et la meilleure qualité au prix le plus juste.

Ayant fait ses preuves dans le typage de maladies
a déterminisme génétique, le laboratoire garde une
veille permanente sur toutes les découvertes faites
a travers le monde et a I'INRA dans ce domaine.

Le laboratoire bénéficie des travaux réalisés par
les équipes de I'INRA sur le génome des animaux

d’élevage, pour la recherche des génes impliqués
dans les grandes fonctions. L'unité de recherche-
développement de LABOGENA met au point un test
qui peut étre mis a disposition des éleveurs et utili-
sé en sélection. Ces possibilités d’aide a la sélection
devraient beaucoup augmenter dans les prochaines
anneées. Ainsi actuellement, LABOGENA participe a
la caractérisation des races francaises au regard de
deux génes : le géne de la myostatine (mh) ( projet
UE n° CT 98-0421) déterminant le caractére culard
des bovins, et le gene extension pour la coloration
de la robe.

D’autre part, compte tenu des volumes importants
d’analyses réalisées chaque année, un suivi perma-
nent de I'’équipement technique nécessaire est réali-
sé. C’est ainsi que nous nous intéressons a la détec-
tion de mutations ponctuelles par des techniques
qui ont un potentiel d’automatisation important.
Ces techniques constituent des étapes vers la minia-
turisation sur les puces a ADN.

Assurance qualité

Le laboratoire est désormais positionné dans un
systeme économique concurrentiel du fait, notam-
ment, de I'émergence des techniques de biologie
moléculaire qui rendent les diagnostics plus abor-
dables par les laboratoires impliqués dans les bio-
technologies.

La normalisation constante des procédures per-
met d’assurer la fiabilité des prestations. Pour main-
tenir la confiance des utilisateurs, le laboratoire
s'est engagé dans une démarche d'assurance de la
gualité et une demande d’accréditation selon le réfé-
rentiel EN 45001 pour les diagnostics génétiques de
maladies.

De plus, LABOGENA participe, au sein de I'ISAG,
a la standardisation des méthodes d’'identification
génétique qui sécurise les échanges internationaux
des animaux de grande valeur ou de leurs gametes.
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