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Un des enjeux en Un des enjeux en éélevagelevage

Maîtriser les caractères d’intérêt économiques

Voie Génétique
(sséélectionlection ou croisement)

Voie « Environnement »
Conditions d’élevage

(alimentation, santé, bâtiments, …)

ggéénomiquenomique
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Identifier tous les locus responsables des variatio ns du caractère d’intérêt (QTL)

QTL QTL QTL QTL QTLQTL

Ce que lCe que l ’’on aimerait on aimerait ……

Pour chaque QTL, connaitre les différentes formes p ossibles (allèles)

10 mg

1000 mg

1 mg

2 mg

Estimer leur effet sur le caractère

Allèles dans la
population

QTL QTL

QTL = gène
majeur

QTL à
moyen effet

1a

1b

Génotyper chaque individu (2 allèles)  aux différent s QTL du caractère
���� Valeur génétique G = somme des effets de tous les a llèles

2
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Ce que lCe que l ’’on aimerait on aimerait ……

• Obtention + ou – tardive 
dépendant du temps (t) nécessaire
pour que le caractère soit mesurable

• Sa précision  (CD) dépend du nbre
d’animaux apparentés mesures
���� coût de mesure 
���� intensité de sélection (i)

G = σσσσp∆ ∆ ∆ ∆ i      CD     h
t

Variabilité
génétique

G = σσσσp∆ ∆ ∆ ∆ i      CD     h
t

Variabilité
génétique

-

+ +

• Pedigree• Mesure du caractère 
d’intérêt

AujourdAujourd ’’hui, sur le terrain hui, sur le terrain ……

EstimationEstimation
Valeur gValeur g éénnéétique Gtique G
dd’’un reproducteurun reproducteur

+

Une goutte de sang

• obtention très rapide 

Valeur gValeur g éénnéétique Gtique G
dd’’un reproducteurun reproducteur
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Une goutte de sang

Ou en estOu en est --on aujourdon aujourd ’’huihui
En dEn d éétection de tection de QTLsQTLs dd’’un caractun caract èère ? re ? 

Ce que lCe que l ’’on aimerait on aimerait ……

• obtention très rapide 

Valeur gValeur g éénnéétique Gtique G
dd’’un reproducteurun reproducteur

QTL QTL QTL QTL QTLQTLQTL QTL
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Années 95s et 2000s : Localisation des QTL à effet moyenmoyen à fortfort

Années 90 
• cartes génétiques = Ensemble de marqueurs bien répartis dans le génome

• Dispositifs familiaux d’animaux de qq centaines de d escendants

et facilement « génotypable » Microsatellite : Répétition d’un motif de 1 à 4 nt ; marqueur milti allélique

A1 : AGGGCA TATATATATATA GCAGCATCT (TA )6
A2 : AGGGCA TATATATATATATATATA GCAGCATCT (TA )9
A3 : AGGGCA TATATATATATATATATATATA GCAGCATCT (TA )11
A4 : AGGGCA TATATATATA GCAGCATCT (TA )5

A (A1,A2,A3,A4,…) C (C1, C2)B  (B1,B2,…)

QTL QTL QTL QTL QTLQTLQTL QTL
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Localisation grossière

⇒ limite les applications en Sélection Assistée par Marqueurs (SAM)

B1

B2
Nécessité d’avoir un

« déséquilibre de liaison »
Entre marqueur et QTL

���� rare si le marqueur est
Assez éloigné du QTL

SAM SAM 
inefficace

B1

B2

B1

B2

Années 95s et 2000s : Localisation des QTL à effet moyenmoyen à fortfort

A CB

QTL QTL QTL QTL QTLQTLQTL QTL

-

+ +

-

-
+

Situation
rare

Situation 
fréquente
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Les solutions

SAM 2
sur marqueurs 

très proches
Localiser plus précisément 

Identifier la mutation causale

Localisation grossière

Sélection directe
sur la mutation

Années 90s-2000s

étapes laborieuses

QTL localisés :
~1500 en bovin

~1000 QTL en porc
~700 QTL en volaille

Moins de 20 mutations 
identifiées

http://www.animalgenome.org/bioinfo

1

2

A CB

QTL QTL QTL QTL QTLQTLQTL QTL
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Fin 2000s Fin 2000s -- AnnAnn éées 2010s es 2010s 

PeutPeut --on faire mieux grâce aux avancon faire mieux grâce aux avanc éées de la ges de la g éénomique ?nomique ?
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AnnAnn éées 2000s : ses 2000s : s ééquenquen ççage de gage de g éénome completnome complet

• Identification de nouveaux marqueurs type : 
- microsatellites
- ou SNP  ���� très nombreux dans les génomes (1 nt tous 1000nt)

���� génotypage des familles d’animaux sur les marqueurs dans les régions QTL

A1 : ATCGTGCTATGACGCTGATGAACATTAT
A2 : ATCGTGCTATGATGCTGATGTTCATTAT

préciser la localisation
de QTL

2004 Poule, depuis 2006 : Bovin Cheval Porc2004 Poule, depuis 2006 : Bovin Cheval Porc ……

1

A B

QTL QTL QTL QTL QTLQTLQTL

Cependant technique de génotypage de SNPs coûteuse

QTL
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�������� Meilleure connaissance du contenu en gMeilleure connaissance du contenu en g èènes dnes d ’’une rune r éégion QTLgion QTL

����

☺☺☺☺

Nombreux gènes à fonction inconnue !

Collection de mutants artificiels chez la souris Collection de mutants artificiels chez la souris 
Invalider chacun des 40 000 gInvalider chacun des 40 000 gèènes prnes préédits  => observer les phdits  => observer les phéénotypes rnotypes réésultantsultant

☺☺☺☺

UNC93B1
SLC17A6
NAV2
IGHMBP2
FLJ10634
RAD51
IVD
LEI116
DDB1

PPFIBP2
ARNTL
MCW263
AMPD3
TJP1
ADL247
ST5
ADL253
PSMA1
SOX6
RPS13
MYOD1
LDHA
PTPRJ
KCNQ1
IGF2
TNNT3
STK29
MCW193

UNC93B1
SLC17A6
NAV2
IGHMBP2
FLJ10634
RAD51
IVD
LEI116
DDB1

PPFIBP2
ARNTL
MCW263
AMPD3
TJP1
ADL247
ST5
ADL253
PSMA1
SOX6
RPS13
MYOD1
LDHA
PTPRJ
KCNQ1
IGF2
TNNT3
STK29
MCW193

QTL

Chr 2Chr 2

19951995

19971997

GGèène ne «« myostatinemyostatine »»

19961996 Normale    mutNormale    mutééee

AnnAnn éées 2000s : ses 2000s : s ééquenquen ççage de gage de g éénome completnome complet

• Prédiction de gènes (bioinformatique) : ~ 30000 à 40 000 gènes prédits

LOC728979 LOC645261 LOC644285 CCNH

RASA1
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Lien entre le gLien entre le g èène recherchne recherch éé et le caractet le caract èère reste re reste «« vaguevague »» !!

DDéécomposer le caractcomposer le caract èère en caractre en caract èères plus res plus éélléémentairesmentaires
��������Devenue possible grâce Devenue possible grâce àà la Gla Géénomique fonctionnellenomique fonctionnelle ☺☺☺☺

•• CaractCaract èères dres d ’’ intint éérêt sont dits rêt sont dits ‘’‘’ complexescomplexes ’’’’ : il peut exister diff: il peut exister diff éérents rents 
chemins biologiques pour un phchemins biologiques pour un ph éénotype donnnotype donn éé

����

A CB

QTL QTL QTL QTL QTLQTLQTL QTL

Plusieurs  gènes dans la région réduite

����
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gènes 

Phénotype

ARNm =
transcripts

Protéines

Etude simultanée
de l’expression de milliers de gènes,
dans un tissu d’un individu donné

Protéome 1 000
protéines

Puce à ADN ou  ‘Microarray’
ou ‘DNAchips’

Transcriptome 40 000
gènes

QuQu’’est ce que la gest ce que la g éénomique  fonctionnelle ?nomique  fonctionnelle ?

Différents niveaux d’observation possibles :



14

gene

AAAAAAAA
AAAAAAAA
AAAAAAAA

ARNm

proteine

QTL identifiés 
pour un caractère

(couleur de la viande) 

M1
M2

M3
...

QTL

QTL
Approche

QTL

- +
+         -

���� Identification de gènes différentiels en expression

ARNm :
Transcriptome

Protéines :
Proteome

comparaison de l’expression des gènes 
entre muscles de 2 groupes d’animaux 
Viande pâle       et viande colorée

ExempleExemple dd’’uneune application possibleapplication possible

QTL
mesure

Viande
pâle

Viande
colorée

- +

M1
M2

M3
...

QTL
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Conclusion 1Conclusion 1

Une accélération de l’identification
des mutations sous jacentes aux QTLs

à moyen ou fort effets sur la variation d’un caractè re

Localiser plus précisément 

Identifier la mutation causale

Localisation grossière

Sélection directe
sur la mutation

causale

• Séquençage complet de génomes 
et tous les co-produits (accès aux gènes et à de nom breux marqueurs)

• Techniques de génomique fonctionnelle

A CB

QTL QTL QTL QTL QTLQTLQTL QTL
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Identifier tous les locus responsables d’une part d e variation du caractère d’intérêt (QTL)
- les QTL à forts, moyens mais aussi petits effets -

Ce que lCe que l ’’on aimerait on aimerait ……

Estimer leur effet sur le caractère

1a

1b

QTL QTL QTL QTL QTLQTLQTL QTL

Technologies de génotypage à haut débit de ces SNP (p uce à ADN SNP)

AnnAnn éées 2008es 2008--20092009

200 euros pour génotyper un individu sur 50 000 marq ueurs SNP
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Cette sous-population doit 
1) être d’effectif élevé (2000 à 3000 individus), 
2) être phénotypée pour le caractère d’intérêt     

3) être génotypée sur quelques dizaines de milliers de marqueurs.

Prédire les effets sur le caractère d’intérêt des dizaines de milliers  de marqueurs 
à partir  d’une sous-population représentative de la population d’intérêt

Sélection sur l’ensemble du génome et non pas sur q q QTL
���� Sélection génomique ( genome wide selection )

Bonne précision de l’évaluation des valeurs génétiq ues 
sur la seule information moléculaire

Sélection sur marqueurs (SAM) généralisée à l’ensemb le du génome 
(grâce au génotypage de dizaine de milliers de marqueurs) 

Permettant de prendre en compte tous les QTL 
à forts, moyens mais aussi petits effets sur le caractère 

(il existera toujours un marqueur très proche de chacun des QTL)

1er  résultats en bovins laits : 54 000 SNP � précision de 0.5 à 0.6

Etape préablable à la selection génomique
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Autres applications possiblesAutres applications possibles

Maîtriser des caractères d’intérêt économiques 

Voie gVoie g éénnéétiquetique
(sséélectionlection ou croisement)

Conditions dConditions d ’é’élevagelevage
(alimentation, santé, bâtiments, …)

ggéénomiquenomiqueDDéétection de QTLtection de QTL
++

SSéélection glection g éénomiquenomique

Contrôle de filiationContrôle de filiation
((éélevage en cagelevage en cage

versus sur sol)versus sur sol)

Meilleure connaissance Meilleure connaissance 
des voies mdes voies m éétaboliques taboliques 

responsables des caractresponsables des caract èèresres
pouvant offrir depouvant offrir de

nouvelles voies de manouvelles voies de ma îîtrisetrise
des caractdes caract èères ( nutritionres ( nutrition ……))

DiagnosticDiagnostic
des proprides propri ééttéés des produits s des produits 

pour une meilleure orientationpour une meilleure orientation
de leur utilisationde leur utilisation

Aval des filiAval des fili èèresres
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Identification 

d’un marqueur génétique 

de coloration de la viande chez le poulet

• Unité de Recherches Avicoles 

(Génétique Avicole, Croissance et Métabolisme)
• Laboratoire Génétique Cellulaire -

Génome Aviaire
• UMR - Génétique Animale Rennes
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� Consommation de volailles entières en baisse, 
au profit des découpes et élaborés: des exigences 

renforcées sur la qualité de la viande

� Couleur: rôle important dans l’appréciation des produ its.
JRA 2007: préférence des consommateurs pour les produ its 

plus colorés (poulets jaunes) …
mais inquiétude face l’origine de cette coloration 

(« colorants » alimentaires)

Contexte socio-économique

� Forte variabilité des paramètres de qualité, 
qu’il convient de mieux maîtriser 

(Gigaud et al., JRA 2009)
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pH 15min
pHu (24h)
Pâleur (L*)
Coloration rouge (a*)
Coloration jaune (b*)
Pertes en eau (%)
Réserves en glycogène
Pertes cuisson (%)
Dureté

0.49
0.35
0.50
0.57
0.55
0.39
ND
ND
ND

0.30
0.34
0.35
0.25
0.31
0.26
0.43
0.35
0.34

Souche
expérimentale

(2001)

Souche
commerciale

(2005)

Critères de qualité : héritables mais difficilement 
sélectionnables (découpe des animaux)

Intérêt des test génétiques

héritabilités des
mesures de qualité
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0.22.5% Gras abdominal 

10.411.4% filet 

6831922Poids 9 sem. 

CLCR

×2.8

1.1

×12

CR/CL

Ricard, 1975

Détection de QTL dans le croisement entre 
lignées à croissance lente (CL) ou rapide (CR)

Chez les F2 (698):

� Poids : 697 g – 1666 g 
� % Gras abd. : 0 – 4.8
� pHu : 5.53 – 6.44 
� Jaune : 9.1 – 17.6

pHu 5.74 6.14

L* 45.648.3

a* -0.2 1.6

b* 9.4 13.3

pH15 6.20 6.33
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.

MCW16824

LEI20956

LEI252119

ADL188133

SE QALL0508140

SE QALL0510164

SE QALL0426193
SE QALL0427195

MCW018203

ADL150205

ADL252243

LEI101259

MCW068283
LEI108

MCW313
300

MCW200330

SE QALL0514350

ADL148357

ADL313364
GCT005380
LEI139387

ROS0304390

SE QALL0349396
MCW283414

LEI246459

ADL328475

LEI061518

MCW108564

b
*

D
L

p
H

1
5

GGA1

MCW2056

MCW08230

MCW18460

ADL30992

MCW063119

ADL257158

MCW062172

ADL235192

LEI 248235

ADL267253

LEI 147282

MCW096302

MCW264320

MCW056359

LEI 141382

ADL146412

MCW157474

p
H

1
5

GGA2

A DL31712

A DL20335

A DL266138

LEI076182
A DL331185

M CW240201

M CW180207

A DL260231

LEI073243

p
H

u

GGA4

MCW09718

ADL21054

SE QALL052856
ADL30869
SE QALL052970

MCW23088

b
*

a
*

GGA11

ADL3720

ADL04445

LEI09962

p
H

1
5

GGA12

A DL11820

M CW12345
D

L

GGA14

Primo - détection 
(108 marqueurs; 

21 groupes de liaison):

� 5 QTLs significatifs au niveau du 

génome et 4 suggestifs (QTLMAP)

� QTLs originaux pour le Poulet        

(JRA 2007 - BMC Genomics 2007)

Raffinement des QTL

� Renforcer et préciser certains QTL 

(GGA1, 4, 11)
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55

75

95

115

135

155

175

195

215

18 28 38 48 58 68 78 88

a* b* seuil 1% seuil 5% a* 3 Marqueurs b* 3 Marqueurs

GGA11: QTL hautement significatif pour la 
coloration jaune du filet   

- 5 pères F1 hétérozygotes au QTL
- Effet positif de l’allèle transmis par la lignée CL
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Approche gène candidat

- gène BCMO1(β-β carotène 15,15’ monooxygénase):
un très bon candidat fonctionnel

I2



Diapositive 25

I2 INRA; 10/03/2009
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Approche gène candidat

- gène BCMO1: un très bon candidat positionnel

5

15

25

35

45

55

65

75

85

95

105

18 23 28 33 38 43 48 53 58 63 68 73 78 83 88
Position (cM)

F

b*

A
D

L210   12,8 M
b

A
D

L308   17,4 M
b

B
C

M
O

1   17 M
b

M
C

W
230   20 M

b
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Approche fonctionnelle: 
Quantification du niveau d’expression de BCMO1

Niveau d’expression musculaire : CR > CL

Niveaux relatifs d'ARNm BCMO1/18S
(unité arbitraire)

-3.5

-3

-2.5

-2

-1.5

-1

-0.5

0

0.5

1

1 3 5 7 9 11

A
R

N
m

 B
C

M
O

1
/1

8
S

 (
U

A
)

CR CL
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Détection d’un QTL d’expression (eQTL) pour BCMO1

- 134 descendants F2 d’un même père
- r (expression BCMO1, b*) =  - 0.46

L’effet du QTL contrôlant la couleur passe 
par une variation de l’expression de BCMO1

0

10

20

30

40

50

60

70

80

90

18 23 28 33 38 43 48 53 58 63 68 73 78 83 88

Position (cM)

F 

BCMO1

BCMO1/18s

a*

b*

"1% Chr"

"1% Génome"
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Recherche de polymorphismes au sein de BCMO1

� BCMO1: 12 exons, transcrit de 3,046 bps 
codant pour une protéine de 526 AA.

� Séquençage du gène et de sa partie promotrice 
(858 pb) chez 5 mâles F1, quelques F0 et F2. 

� 23 mutations, 6 hétérozygotes chez 5 pères 
dont 2 mutations dans le promoteur.

� Rôle fonctionnel sur l’activité du promoteur 
démontré: mutations causales !!!
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Conclusions et perspectives:

� Réussite liée à la complémentarité des 
équipes, un intérêt partagé pour le sujet, 
l’accès et les connaissances des lignées 

(expertise des sélectionneurs) 

� Préciser effets biologiques du gène 
(croissance, reproduction…). 

� Valider l’intérêt de ce marqueur 
génétique sur d’autres populations, 

en particulier commerciales (partenariat). 
Test génétique (HRM) a été développé
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High Resolution Melting (SNP 2)

- homozygote A/A (probe mismatch) : fluorescence peak at 63 °C
- homozygote G/G (probe perfect match) : fluorescence peak at 68 °C

- heterozygote A/G : fluorescence peaks at 63 °C and 68°C.

Homozygotes AA Homozygotes GG

Heterozygotes AG

Probe dissociation Fragment dissociation


