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Résumeé. Les cartes porcines sont maintenant bien développées : prés de 1200 microsatellites
sont cartographiés sur les familles de référence et 2000 nouveaux sont en cours de développe-
ment ; environ 400 génes ou EST (expressed sequence tags) et 400 marqueurs génétiques sont
positionnés sur les cartes cytogénétiques ; les cartes d’irradiation sont en plein essor ; prés de
1000 marqueurs et génes sont ordonnés avec une résolution 10 a 20 fois supérieure a la carte
génétique. Lestimation de la taille physique du génome du porc est de 2700 Mb organisées en
38 (2x18 + XY) chromosomes, les cartes génétiques couvrent 2300 cM, et les cartes d’'irradiation
de 30 & 40000 cR,,,. La réalisation d'un contig de BAC global du génome et I'établissement
d’'un catalogue des génes sont les deux prochains développements importants de la génomique

porcine.

Les outils de cartographie chez le porc

Cartographie génétique

Trois principales familles de référence ont été
développées chez le porc : les familles PiGMaP,
issues du programme européen PiGMaP, les familles
USDA, et les familles nordiques (tableau 1). Seules
les familles PiGMaP ont été distribuées et utilisées
par de nombreux groupes (Archibald et al 1995).
Les familles nordiques se caractérisent par I'analyse
d'un grand nombre de marqueurs RFLP ayant rapi-
dement permis un début d'intégration des cartes
génétiques et cytogénétiques (Marklund et al 1996).
Les familles de 'USDA n'ont pas été distribuées,
mais le groupe du MARC a cartographié sur ces
familles pratiqguement tous les marqueurs microsa-
tellites disponibles (Rohrer et al 1996). De fait, cette
carte est devenue la carte génétique de référence.

Cartographie cytogénétique et physique

Les techniques d’hybridation in situ sur chromo-
some en métaphase ont été largement utilisées pour
cartographier de nombreux génes. A coté de ces
techniques, les panels d’hybrides somatiques irra-
diés ou non sont maintenant utilisés a grande échel-
le. Plusieurs panels d’hybrides somatiques non irra-
diés ont été produits, mais le panel produit a 'INRA
(20 clones hamster-porc + 7 clones souris-porc) est
le seul a avoir été caractérisé par cytogénétique
moléculaire (Yerle 2000, cet ouvrage). La cartogra-
phie sur ce panel permet d’assigner le marqueur étu-
dié a I'une des 116 régions différentes qui peuvent
étre distinguées (Robic et al 1996).

Ces derniéres années, les efforts se sont portés
vers le développement de panels d’hybrides d’irra-
diation (RH). Deux panels ont ainsi été produits a
Toulouse (IMpRH) et a Cambridge (Goodfellow

Tableau 1. Familles de référence pour la cartographie génétique du porc.

Familles Races Type de croisement Nombre d’animaux
PiGMaP Large White, Meishan, Sanglier, Piétrain F2: LW x MS, Pi x Sa, Sa x LW 26 FO, 20 F1, 118 F2
USDA Lignée européenne White Composite (WC), BC : (WC x race chinoise) x WC (2M,8F) F1,94BC
Meishan
Nordiques Sanglier, Large White F2:SaxLwW 2 M, 8F) FO,
(4M, 22F) F1,200 F2
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T43), apres irradiation de cellules porcines a 6-7000
et 3000 rad respectivement. Le panel IMpRH, actuel-
lement constitué de 118 clones (Yerle et al 1998), a
été caractérisé par l'analyse de 757 marqueurs
(Hawken et al 1999). Ce panel présente une résolu-
tion théorique de I'ordre de 150 kb ; il est actuelle-
ment distribué et devrait étre utilisé a grande échel-
le. Des outils de cartographie permettent de carto-
graphier facilement tout nouveau marqueur par rap-
port au réseau de marqueurs déja cartographiés
(Milan et al 2000).

Diverses bangues de grands fragments (cosmides,
BAC, PAC, YAC) ont également été produites et sont
accessibles dans le cadre de collaborations. A I'heu-
re actuelle, les ressources les plus utilisées sont les
banques de BAC. En regroupant toutes les banques
connues, un nombre de clones BAC correspondant
a 20 équivalents génome est disponible (+ 10 com-
mercialement), dont 5 équivalents génome produits
au laboratoire de Radiobiologie et Etude du
Génome (INRA-CEA, Jouy-en-Josas ; Rogel-Gaillard
2000, cet ouvrage).

Quelques données sur I'état de la
cartographie du porc

Le tableau 2 montre I'état des travaux publiés de
cartographie. Lintégration entre les différents
types de cartes est bonne puisque environ 350
microsatellites sont cartographiés sur les cartes
génétique et cytogénétique, et que plus de 700
microsatellites sont cartographiés sur les cartes
génétique et d’irradiation (voir figure 1). Cette
intégration permet de montrer que les cartes cou-
vrent tout le génome.

La cartographie comparée entre I'Homme et le
porc a également été étudiée en détail par cartogra-
phie de génes dans les deux especes, ainsi que par
‘painting’ hétérologue (Gellin 2000, cet ouvrage).
Les deux génomes semblent constitués d’'une cen-
taine de segments chromosomiques, organisés dif-
féremment (Pinton et al 2000). Le tableau 3 présen-
te les adresses des principaux sites de cartographie
du porc consultables sur le web, permettant un suivi
des connaissances.

Tableau 2. Etat d'avancement des travaux de cartographie du génome du porc.

Cartographie Outils de référence

Nombre de marqueurs cartographiés

Génétique PiGMaP 94 230 marqueurs soit environ 1200
USDA 96 1042 marqueurs microsatellites
Nordic 96 236 marqueurs différents
Cytogénétique FISH et/ou 203 génes identifiés

hybrides somatiques

100 EST porcines, 65 EST humaines
348 microsatellites, 35 minisatellites

Physique Panel RH

48 genes ou EST
709 microsatellites placés sur la carte génétique

Tableau 3. Principaux sites web consacrés a la cartographie du génome du porc.

Site Type

Adresse web

Roslin Institute Base généraliste +

cartographie comparée

http:/mwww.ri.bbsrc.ac.uk/pigmap/pig_genome_mapping.html

lowa State Univ. Miroir Roslin + forum +

divers

http://www.genome.iastate.edu/pig.html

MARC-USDA

Carte génétique USDA

http://sol.marc.usda.gov/genome/swine/swine.html

INRA Toulouse

Cartes cytogénétique, RH,
comparée + carto en ligne

http://mwww.toulouse.inra.fr/lgc/lgc.htm

Univ. Minnesota

Cartes RH

http://fabctr.umn.edu/RHmaps/

Univ. Tsukuba

Cartes cytogénétique,
génétique et comparée

http://ws4.niai.affrc.go.jp/dbsearch2/pmap/

INRA Productions Animales, 2000, hors série Génétique moléculaire
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Perspectives

En cartographie génétique, deux programmes
principaux devraient fournir rapidement de nou-
veaux outils : 2000 a 4000 marqueurs AFLP sont en
cours d’analyse sur une partie des familles PiGMaP,
tandis qu’'un programme de développement de 2000
nouveaux marqueurs microsatellites est en cours a
I'université du Minnesota. Pour ce dernier program-
me, il est intéressant de noter qu’apres un test de
leur polymorphisme, les nouveaux marqueurs
seront cartographiés sur la carte RH, afin de les
ordonner avec une meilleure résolution. Plusieurs
milliers d’'EST (expressed sequence tags) vont éga-
lement étre cartographiées sur ce panel RH. En
complément, le développement d’un nouveau panel
RH plus résolutif est envisagé. Le panel actuel ou ce
nouveau panel sera utilisé pour ancrer les contigs
de BAC qui seront produits dans le cadre de la réa-
lisation du contigage complet du génome porcin,
qui devrait étre réalisé rapidement dans le cadre de
collaborations internationales.

Figure 1. Intégration des cartes cytogénétique (a gauche), génétique (au milieu, en cM) et d'irradiation
(a droite, en cR) chez le porc : exemple du chromosome 1.
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