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Détection de QTL pour des caractères de qualité de la viande et de production dans une population F2 Duroc x 
Large White

Une population F2 Duroc x Large White a été créée dans le but de mettre en évidence des QTL pour 12 critères de qualité de 
viande (dont le taux de lipides et la composition en acides gras de la longe) et 10 caractères de production. Les animaux des 
trois générations du dispositif expérimental (dont 456 animaux F2) ont été génotypés pour 91 marqueurs moléculaires répartis 
sur tout le génome. 
Au total, 63 QTL ont été mis en évidence. Ils se répartissent sur tous les chromosomes, excepté le chromosome 4 :
- 3 QTL suggérés (ou significatifs à 5 % au niveau du chromosome) sur les chromosomes 1, 13 et 15 pour la teneur en lipides 
intramusculaires
- 9 QTL (dont deux significatifs au niveau du génome) pour la composition en acides gras
- 19 QTL (dont un significatif au niveau du génome) pour les autres critères de qualité de viande 
- 33 QTL (dont 10 significatifs au niveau du génome) pour les caractères de production. 
Certains de ces QTL sont particulièrement remarquables car ils sont très significatifs (P < 5% au niveau du génome) et n’ont pas 
été décrits auparavant :
- les 2 QTL des chromosomes 10 et 14 qui agissent sur la composition en acides gras de la longe
- les 2 QTL du chromosome X qui ont respectivement un effet sur la couleur de la viande et le nombre de tétines
- le QTL du chromosome 16 qui affecte le poids à la naissance
- les 2 QTL des chromosomes 3 et 15 qui ont chacun un effet très important sur le poids en fin d’engraissement.

QTL for meat quality and production traits in an F2 Duroc x Large White population

An F2 cross between Duroc and Large White pigs was performed in order to detect QTL for 12 meat quality traits (including fat 
content and fatty acid composition of longissimus dorsi muscle) and 10 production traits. Animals from the 3 generations of 
the experimental design (including 456 F2 pigs) were typed for 91 molecular markers covering the porcine chromosomes. 
We have detected 63 QTL located on all porcine chromosomes (SSC), except SSC4:
- 3 suggestive QTL are detected on SSC1, SSC13 and SSC15 for intramuscular fat content
- 9 QTL (2 at the genomewise level) are detected for the fatty acid composition
- 19 QTL (1 at the genomewise level) are detected for other meat quality traits
- 33 QTL (10 at the genomewise level) are detected for production traits
Some of these QTL are very interesting because they are very significant (P<0.05 at the genomewise level) and they have not 
been previously described:
- 2 QTL on SSC10 and SSC14 which affect fatty acid composition traits
- 2 QTL on SSCX which act on meat colour and teat number, respectively
- one QTL on SSC16 which has an effect on birth weight
- 2 QTL on SSC3 and SSC15 which have a large effect on the weight at the end of the fattening period.
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INTRODUCTION

Depuis 1994, date à laquelle fut publiée la première étude de 
détection de QTL chez le porc (Andersson et al., 1994), 1673 
QTL ont été mis en évidence pour 281 caractères dans des 
populations porcines (Hu et al., 2005). Seulement 13 % de ces 
QTL affectent la qualité de la viande. Pourtant, les critères de 
qualité de la viande sont parmi les meilleurs candidats pour une 
sélection assistée par marqueurs car ils sont souvent difficiles à 
mesurer sur l’animal vivant. 

Les animaux de race Duroc ont des performances de production 
très satisfaisantes et sont aussi appréciés pour la bonne qualité 
de leur viande. Ils ont en particulier un taux de lipides intramus-
culaires plus élevé que celui des animaux de race Large White 
par exemple, ce qui confère à leur viande de meilleures qualités 
organoleptiques (Bout et al., 1990).
Dans le but de mettre en évidence des QTL pour des caractères 
de qualité de la viande et notamment pour le taux de lipides et 
la composition en acides gras des lipides de la longe, une popu-
lation expérimentale F2 Duroc x Large White a été créée à l’INRA. 
Afin d’avoir une vue aussi complète que possible sur les effets 
des QTL détectés, les principaux caractères de croissance et de 
composition de la carcasse ont également été étudiés. 

1. MATÉRIELS ET MÉTHODES

1.1. Population expérimentale  

Huit mâles Duroc (Du) choisis pour leur très haut niveau de 
lipides intramusculaires et provenant du troupeau de sélection 
de SELPA S.A. ont été croisés avec 37 truies Large White (LW) 

de l’unité expérimentale INRA GEPA au Magneraud (Surgères, 
Charente Maritime). Parmi les descendants F1, 10 verrats et 32 
cochettes ont été croisés pour produire 775 animaux F2. La stra-
tégie du choix des reproducteurs a précédemment été présen-
tée (Sanchez et al., 2002).

1.2. Mesures

Les animaux Duroc, F1 et F2 ont fait l’objet d’une biopsie muscu-
laire au niveau de la dernière côte à 70 kg de poids vif en vue de 
doser les lipides dans le muscle longissimus dorsi. Les lipides ont 
été extraits du muscle selon la méthode de Folch et al. (1957). La 
composition en acides gras de la fraction lipidique a été détermi-
née par chromatographie en phase gazeuse des esters méthyli-
ques (Morrison et Smith, 1964). Les pourcentages d’acides gras 
saturés, monoinsaturés et polyinsaturés ont été calculés.

A la naissance, les animaux F2 ont été pesés et leurs tétines ont 
été comptées. Les animaux ont également été pesés en début 
et en fin de contrôle de croissance. A environ 105 kg de poids 
vif, les animaux ont été abattus dans un abattoir commercial. Le 
jour de l’abattage, ont été mesurés : la longueur de la carcasse, 
les épaisseurs de lard au niveau de l’épaule, du dos et du rein, 
ainsi que des épaisseurs de gras et de muscle pour estimer la 
teneur en viande maigre (TVM). Le lendemain de l’abattage, la 
découpe normalisée de la demi-carcasse droite a été réalisée et 
les morceaux ont été pesés. Des mesures de qualité de la viande 
ont également été enregistrées, à savoir le pH des muscles 
adducteur, long dorsal et fessier superficiel, le temps d’imbibi-
tion des muscles fessier superficiel et long vaste et les coordon-
nées trichromatiques (L*, a*, b*) du muscle long vaste.

Tableau 1 - Statistiques élémentaires des caractères analysés

Caractère n Moyenne Ecart -type Min Max
Poids à la naissance (kg) 489 1,55 0,32 0,64 2,51

Poids en début d’engraissement (kg) 487 31,3 5,4 14,0 44,0

Poids en fin d’engraissement (kg) 487 104,6 6,1 78,0 130,0

Epaisseur de lard à l’épaule (mm) 454 32,3 5,3 11,0 51,0

Epaisseur de lard moyenne (mm) 454 21,8 3,5 11,3 37,3

Taux de viande maigre (TVM, %) 454 59,2 3,3 45,0 65,0

Longueur de la carcasse (mm) 454 972 27 892 1050

Poids du hachage (kg) 453 6,14 0,48 3,52 7,64

Poids du jambon (kg) 453 10,67 0,73 7,98 13,16

L* long vaste 454 51,2 4,5 32,8 67,3

a* long vaste 454 8,8 3,5 -0,3 20,3

b* long vaste 454 6,0 3,1 -1,5 15,6

pH ultime adducteur 454 6,00 0,26 5,25 6,86

pH ultime fessier superficiel 454 5,71 0,21 5,41 7,79

pH ultime long dorsal 454 5,79 0,19 5,41 6,74

Temps d’imbibition fessier superficiel (10s) 454 4,1 5,4 0 20

Temps d’imbibition long vaste (10s) 454 5,3 6,6 0 20

Nombre de tétines 485 13,2 1,25 10 16

Taux de lipides intramusculaires (Taux de LIM, %) 500 2,11 0,83 0,80 10,1

% d’acides gras saturés 426 36,3 2,0 31,6 52,1

% d’acides gras monoinsaturés 430 42,6 3,5 32,6 62,8

% d’acides gras polyinsaturés 356 21,4 3,8 11,8 33,7
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Les statistiques élémentaires des caractères analysés figurent 
dans le tableau 1. 

1.3. Analyses moléculaires

Les 6 familles de verrats F1 ayant le plus grand nombre de des-
cendants ont été sélectionnées pour des analyses moléculaires. 
Les pères F1 ont été génotypés pour 157 marqueurs microsatel-
lites. Parmi ces marqueurs, un jeu de 91 marqueurs informatifs 
couvrant le génome a été sélectionné. Trente et un animaux F0, 
27 animaux F1 (6 verrats et 21 truies) et 456 animaux F2 ont été 
génotypés pour ce jeu de marqueurs à partir de l’ADN extrait 
d’un échantillon de sang. 

1.4. Analyses statistiques

Les données ont été pré-corrigées pour les effets de milieu 
à l’aide de la procédure GLM du logiciel SAS (SAS Institute, 
1999). La bande de contemporains et le sexe ont été inclus 
dans le modèle pour tous les caractères. Une covariable a 
été ajoutée pour certains caractères : l’âge au moment de la 
mesure pour les poids en début et en fin d’engraissement, 
le taux de LIM et les pourcentages d’acides gras ; le poids au 
moment de la mesure pour les épaisseurs de lard, la TVM, les 
poids du hachage et du jambon et les pourcentages d’acides 
gras ; et enfin, la date de la mesure pour les caractères de 
qualité de la viande.

La détection de QTL a été réalisée sur les données corrigées à 
l’aide du logiciel QTLMAP (Le Roy et al., 1998). Tous les carac-
tères ont dans un premier temps été analysés avec un modèle 
ne faisant aucune hypothèse sur la fréquence des allèles dans 
les populations parentales. Avec ce modèle, aucun QTL n’a été 
détecté pour le taux de LIM. Pour ce caractère, nous avons donc 
utilisé un autre modèle qui suppose que des allèles différents 
sont fixés dans les populations parentales. Les distributions de 
performances ont été modélisées intra-famille (variances hété-
rogènes) et une moyenne a été estimée pour chaque génotype 
Du/Du, Du/LW et LW/LW. Ce dernier modèle a également été 
retenu pour les trois variables concernant  la composition en 
acides gras des lipides du muscle. 

Les seuils de rejet de H0 ont été calculés par 5000 simulations 
des performances sous H0. Afin d’obtenir des seuils corrigés 
pour le nombre de tests effectués sur l’ensemble du génome, 
nous avons appliqué une correction de Bonferroni. 

2. RÉSULTATS ET DISCUSSION

2.1. QTL pour la qualité de la viande

Trois QTL, significatifs au niveau du chromosome, sont détectés 
pour le taux de LIM sur les chromosomes porcins (SSC) 1, 13 et 15 
(Tableau 2, Figure 1). L’allèle d’origine Duroc est responsable 
d’une diminution de la teneur en LIM pour le QTL localisé sur 
SSC1 et d’une augmentation de la teneur en LIM pour les QTL 
localisés sur SSC13 et SSC15. Pour les 3 QTL, l’allèle favorable (qui 
augmente le taux de LIM) est dominant sur l’allèle défavorable. 
La valeur de l’effet est proche pour les 3 QTL : l’écart entre les 
homozygotes varie de 0,44 à 0,53 point de pourcentage de LIM 
selon le QTL.

Une analyse de ségrégation, réalisée sur la population F2, a 
montré l’existence d’un gène majeur pour le taux de LIM avec 
un allèle récessif Duroc favorable et un effet de 1,2 écart type 
phénotypique sur le caractère (Sanchez et al., 2002). Nous nous 

Tableau 2 - QTL détectés pour le taux de lipides (LIM) et la composition en acides gras des lipides de la longe

SSC Caractère Maximum du rapport 
de vraisemblance (a)  

Position  
en cM (IC) (b)  

Moyennes des génotypes(c)  
Du/Du Du/LW LW/LW

1 % acides gras monoinsaturés 13,0 + 122 (108-130) -0,93 0,38 0,55
1 Taux de LIM 16,4 ++ 16 (0-26) -0,34 0,15 0,19
5 % acides gras monoinsaturés 11,0 + 118 (111-129) -0,49 -0,27 0,76
10 % acides gras monoinsaturés 15,9 * 41 (29-50) 0,02 0,71 -0,73
11 % acides gras polyinsaturés 13,6 + 89 (76-100) 1,41 -0,62 -0,80
13 % acides gras monoinsaturés 14,6 + 45 (39-54) 0,96 -0,62 -0,34
13 Taux de LIM 10,6 + 52 (38-70) 0,27 -0,09 -0,18
14 % acides gras monoinsaturés 12,3 + 67 (60-72) -1,02 0,36 0,65
14 % acides gras polyinsaturés 12,6 + 23 (17-30) 0,73 -1,19 0,46
14 % acides gras saturés 23,7 ** 45 (35-56) 0,62 0,11 -0,73
15 Taux de LIM 11,9 + 50 (33-65) 0,29 -0,12 -0,17

(a) Significatif au niveau du chromosome : + P<5 % ; ++ P<1% ; significatif au niveau du génome : *P<5 %, **P<1 %
(b) IC : intervalle de confiance à 5 %
(c) exprimées en écart à la moyenne des trois génotypes

Figure 1 - Evolution du rapport de vraisemblance 
pour le taux de lipides du muscle long dorsal
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attendions à positionner ce gène sur le génome à l’aide des mar-
queurs moléculaires. Or, nous mettons en évidence 3 QTL avec 
chacun un effet plus faible sur le taux de LIM : 0,49, 0,43 et 0,44 
écart type phénotypique pour les QTL situés respectivement sur 
SSC1, SSC13 et SSC15. De plus, le QTL situé sur SSC1 a un allèle 
favorable dominant d’origine LW. Le génotype aux 3 QTL des 
6 verrats F1 montre que seuls 3 verrats sont probablement 
hétérozygotes pour au moins un des QTL. Le verrat 1 est hété-
rozygote pour le QTL de SSC15, le verrat 4 pour les QTL de SSC1 
et SSC15 et le verrat 5 pour le QTL de SSC15. Deux d’entre eux, 
les verrats 1 et 5, étaient retrouvés hétérozygotes par l’analyse 
de ségrégation. Le verrat 4 était considéré comme homozygote 
pour le gène majeur, sans doute parce qu’il est hétérozygote 
aux 2 locus ayant des effets opposés sur le taux de LIM. De façon 
similaire, Janss et al. (1997) qui ont mis en évidence, par une ana-
lyse de ségrégation, un gène majeur pour le taux de LIM dans 
une population sino-européenne, n’ont pas réussi à localiser ce 
gène à l’aide de marqueurs. En lieu et place, ils ont détecté plu-
sieurs QTL ayant des effets beaucoup plus faibles que le gène 
majeur (De Koning et al., 1999). 

Plusieurs études impliquant des animaux de race Meishan ont 
mis en évidence des QTL sur SSC2, SSC4, SSC6, SSC7 et SSCX 
(Hu et al., 1997). Sur SSC13, 4 études ont détecté un QTL avec 
un allèle Duroc favorable (Sato et al., 2003 ; Stearns et al., 2005 ; 
Rohrer et al., 2005 ; Quintanilla et al., 2007). Sur SSC1, un allèle 
favorable Yorkshire a été détecté à 16 cM (Malek et al., 2001). 
Enfin, sur SSC15, 2 QTL avec un allèle LW favorable ont été 
détectés dans un croisement F2 sanglier x LW (Nii et al., 2005). 

Les QTL les plus significatifs sont détectés pour la composition 
en acides gras des lipides du muscle long dorsal. Ces QTL se 
trouvent sur SSC1, SSC5, SSC10, SSC11, SSC13 et SSC14. Deux 
d’entre eux, situés sur SSC10 et SSC14, sont significatifs au niveau 
du génome et ont respectivement un effet sur les pourcentages 

d’acides gras monoinsaturés et saturés. Des études antérieures 
ont mis en évidence des QTL pour la composition en acides gras 
de la bardière mais, à notre connaissance, notre étude est la pre-
mière à rechercher des QTL pour la composition en acides gras 
de la fraction lipidique d’un muscle. Cette dernière est pour-
tant relativement importante à considérer puisqu’il est connu 
d’une part, qu’un fort pourcentage  d’acides gras polyinsaturés 
peut augmenter l’oxydation de la viande et donc, affecter sa 
conservation et ses qualités organoleptiques et d’autre part, 
qu’un faible pourcentage d’acides gras saturés est recommandé 
pour diminuer les risques d’athérosclérose. Sur SSC1 et SSC13, 
des QTL augmentant à la fois le taux de LIM et le pourcentage 
d’acides gras monoinsaturés sont détectés. Des analyses com-
plémentaires sont nécessaires pour voir si sur chaque chromo-
some, un ou deux QTL agissent sur les caractères : un QTL qui 
augmenterait à la fois le taux de LIM et le pourcentage d’acides 
gras monoinsaturés serait très intéressant d’un point de vue 
organoleptique et nutritionnel. 

Pour la qualité de viande, 19 QTL sont détectés sur 9 chromo-
somes : SSC5, SSC6, SSC7, SSC9, SSC11, SSC14, SSC15, SSC17 
et SSCX (Tableau 3). Le QTL situé sur SSCX a un effet significatif 
au niveau du génome sur la valeur L* du muscle long vaste. 
Toutefois, l’effet de ce QTL est relativement faible. Certains 
de ces QTL ont été décrits auparavant dans des populations 
F2 Berkshire x Yorkshire (Malek et al., 2001 ; Kim et al., 2005), 
Meishan x lignée commerciale (De Koning et al., 2001), dans des 
croisements avec les races Meishan, Piétrain et sanglier (Yue et 
al., 2003a ; 2003b) ou encore dans des familles backcross LW 
x Meishan (Sanchez et al., 2006). Sur SSC5, le QTL affectant la 
valeur a* du muscle long vaste est situé au même endroit qu’un 
QTL ayant un effet sur la couleur de la viande décrit par Malek 
et al. (2001). Ces auteurs détectent également des QTL de pH 
ultime sur SSC5 mais ils se situent à 50 cM de la position où nous 
détectons un QTL pour le pH ultime du muscle long dorsal. Sur 

Tableau 3 - QTL détectés pour les caractères de qualité de la viande

SSC Caractère Maximum du rapport de vraisemblance (a) Position en cM (IC) (b) a (c)

5 a* long vaste 51,2 + 133 (130-133) 0,195
5 pH 24h long dorsal 50,8 + 57 (52-62) -0,006
6 L* long vaste 55,7 + 134 (126-141) 0,390
6 a* long vaste 58,9 ++ 62 (53-67) -0,278
6 pH 24h adducteur 54,8 + 109 (99-113) -0,004
6 pH 24h long dorsal 52,7 + 132 (120-140) 0,020
7 L* long vaste 53,9 + 0 (0-8) -0,111
7 a* long vaste 64,4 ++ 118 (111-137) 0,150
9 pH 24h adducteur 52 + 3 (0-14) -0,020
11 a* long vaste 52,7 + 23 (12-34) -0,142
11 Temps d’imbibition long vaste (10s) 51,6 + 27 (15-34) 0,065
14 Temps d’imbibition fessier superficiel(10s) 61,8 ++ 108 (101-108) -0,340
15 b* long vaste 49,7 + 79 (70-79) 0,239
15 pH 24h long dorsal 47,1 + 36 (27-43) 0,009
17 L* long vaste 50,4 + 37 (33-43) 0,146
17 a* long vaste 59 ++ 25 (23-29) 0,219
17 b* long vaste 60,3 ++ 27 (23-31) 0,126
17 pH 24h fessier superficiel 62,9 ++ 75 (70-75) 0,012
XY L* long vaste 42,51 * 57 (40-67) -0,022

(a) Significatif au niveau du chromosome: + P<5 % ; ++ P<1 % ; significatif au niveau du génome : *P<5 %
(b) IC : intervalle de confiance à 5 %
(c) Effet de substitution allélique : allèle LW – allèle Duroc, en unité du caractère
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SSC6, nous détectons des effets significatifs de QTL sur la cou-
leur de la viande comme Yue et al. (2003a) et sur des mesures de 
pH comme Kim et al. (2005). Un QTL, situé autour de 100 cM sur 
SSC7, affectant la couleur de la viande et le pH ultime, a aussi été 
mis en évidence par Yue et al. (2003b) et Sanchez et al. (2006). 
Sur SSC15 et SSC17, nous retrouvons des QTL significatifs pour 
plusieurs critères dans les mêmes régions que celles mises en 
évidence par De Koning et al. (2001), Malek et al. (2001) et Kim et 
al. (2005). Par contre, aucun QTL lié à la qualité de la viande n’a, 
à notre connaissance, été détecté auparavant sur SSC9, SSC11 et 
SSCX. Toutefois, contrairement au QTL situé sur SSCX, les QTL sur 
SSC9 et SSC11 ne sont que suggérés, leur existence reste donc à 
confirmer.

2.2.  QTL pour les caractères de croissance et de composi-
tion de la carcasse et pour le nombre de tétines 

Pour les caractères de production, 33 QTL sont détectés 
(Tableau 4). Ces QTL sont répartis sur tout le génome, excepté 

sur SSC4, SSC6, SSC9 et SSCX. Parmi eux, 9 QTL situés sur SSC2, 
SSC3, SSC8, SSC10, SSC13, SSC15, SSC16 et SSC17 sont significa-
tifs au niveau du génome. 

Deux QTL suggérés, situés sur SSC10 et SSC12, et un QTL très 
signifi catif au niveau du génome situé sur SSC16 sont détectés 
pour le poids à la naissance. Pour les deux premiers QTL, l’allèle 
Duroc est associé à une augmentation du poids alors que pour 
le QTL de SSC16, l’allèle LW est favorable. Si un QTL a été détecté 
par Knott et al. (1998) sur SSC12, ceux des chromosomes 10 et 16 
sont pour la première fois décrits ici. 
Des QTL pour les poids en début et en fin d’engraissement 
sont détectés sur SSC1, SSC2, SSC3, SSC5, SSC8, SSC14 et 
SSC15. Selon les régions, l’allèle LW ou l’allèle Duroc est favo-
rable. Trois de ces QTL situés sur SSC3, SSC8 et SSC15 sont 
très significatifs au niveau du génome et ont des allèles LW 
responsables d’une augmentation du poids en fin d’engrais-
sement de 1,083, 0,745 et 0,918 kg, respectivement. Les QTL 
des chromosomes 3 et 15 qui ont les effets les plus impor-
tants sur le caractère n’ont jamais été décrits auparavant. 

Tableau 4 - QTL détectés pour les caractères de production et le nombre de tétines

SSC Caractère Maximum du rapport de vraisemblance (a) Position en cM (IC) (b) a (c)

1 Poids début engraissement (kg) 55,6 + 128 (121-136) -0,266
1 Poids fin engraissement (kg) 54,2 + 139 (135-139) 0,031
1 Poids hachage (kg) 53,9 + 21 (9-33) -0,083
2 Poids début engraissement (kg) 52,9 + 53 (40-62) 0,582
2 Epaisseur lard moyenne carcasse (mm) 51,4 + 114 (106-120) 0,220
2 TVM 66 * 3 (0-7) -0,378
3 Poids début engraissement (kg) 56,6 ++ 97 (95-100) -0,156
3 Poids fin engraissement (kg) 78,8 *** 84 (76-98) 1,083
5 Poids début engraissement (kg) 51,7 + 51 (44-57) -0,347
5 Longueur (mm) 59,7 ++ 39 (39-49) -0,651
7 Longueur (mm) 54,3 + 128 (118-138) 1,548
7 Poids hachage (kg) 58,7 + 156 (144-163) 0,010
8 Poids début engraissement (kg) 53,7 + 119 (115-124) 0,080
8 Poids fin engraissement (kg) 68 ** 127 (122-127) 0,745
10 Poids naissance (kg) 50,6 + 78 (71-84) -0,011
10 Epaisseur lard cou carcasse (mm) 63,6 * 37 (26-47) -0,059
11 Poids jambon (kg) 52,7 + 34 (27-40) 0,034
12 Poids naissance (kg) 49,3 + 40 (40-48) -0,008
12 Longueur (mm) 59,2 ++ 105 (99-105) -0,756
13 Epaisseur lard cou carcasse (mm) 65,7 * 102 (92-102) -1,838
13 Longueur (mm) 52,5 + 90 (63-102) 1,513
13 Poids jambon (kg) 52,7 + 24 (14-31) 0,020
13 TVM (%) 49,8 + 18 (14-55) 0,236
14 Poids début engraissement (kg) 52,2 + 22 (18-27) -0,187
15 Poids fin engraissement (kg) 65,6 ** 27 (27-32) 0,918
15 TVM (%) 46,1 + 40 (27-50) 0,001 
16 Poids naissance (kg) 65,5 ** 17 (13-21) 0,017
17 Epaisseur lard cou carcasse (mm) 50,3 + 31 (27-33) -0,994
17 Longueur (mm) 62,7 * 29 (24-43) 2,838
17 Poids hachage (kg) 59,6 * 32 (31-34) -0,015
18 Epaisseur lard cou carcasse (mm) 48,5 + 13 (2-18) 0,015
18 Poids jambon (kg) 50,6 + 20 (9-26) -0,020
XY Nombre de tétines total 47,5 * 22 (19-25) -0,078

(a) Significatif au niveau du chromosome : + P<5 % ; ++ P<1 % ; significatif au niveau du génome : *P<5 %, **P<1 %, ***P<0,1 %
(b) IC : intervalle de confiance à 5 %
(c) Effet de substitution allélique : allèle LW - allèle Duroc, en unité du caractère.
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Sur SSC8, un QTL a été détecté dans une population F2 LW x 
Meishan pour les poids à 13 et 22 semaines (Quintanilla et al., 
2002) mais dans une autre région que celle mise en évidence 
ici.   

Concernant la composition de la carcasse, 11 QTL sont mis 
en évidence sur SSC1, SSC2, SSC7, SSC10, SSC11, SSC13, 
SSC15, SSC17 et SSC18. Quatre de ces QTL ont un effet 
significatif au niveau du génome. Le premier, situé dans la 
région du gène IGF2 sur SSC2, affecte la TVM et a un allèle 
Duroc favorable. Ce QTL pourrait correspondre à la muta-
tion décrite par Van Laere et al. (2003), qui a notamment 
un effet sur la croissance musculaire. Cela signifierait donc 
que l’allèle non muté, défavorable sur la composition de la 
carcasse, est encore présent à une fréquence non négligea-
ble chez le LW. Deux autres QTL, situés sur SSC10 et SSC13 
ont un effet significatif au niveau du génome sur l’épais-
seur de lard mesurée à l’épaule. Enfin, la région autour de 
30 cM sur SSC17 a un effet sur le poids du hachage (au niveau 
du génome) et sur l’épaisseur de lard mesurée à l’épaule (au 
niveau du chromosome). Plusieurs QTL affectant la composi-
tion de la carcasse ont été décrits sur SSC10, SSC13 et SSC17 
dans des croisements F2 avec les races Meishan ou Duroc (Hu 
et al., 1997). Nos résultats suggèrent également l’existence de 
QTL sur SSC1, SSC2 (à 114 cM), SSC7, SSC13 (vers 20 cM), SSC15 
et SSC18. 

Enfin, 5 QTL sont détectés pour la longueur de la carcasse sur 
SSC5, SSC7, SSC12, SSC13 et SSC17. Le QTL du chromosome 17, 
significatif au niveau du génome, a un allèle LW qui augmente 
de 2,8 mm la longueur de la carcasse. Pour ce caractère, des QTL 
ont été mis en évidence sur SSC7 et SSC17 (Hu et al., 1997) mais 
pas sur SSC5, SSC12 et SSC13. 

Un seul QTL est détecté pour le nombre de tétines sur SSCX. Ce 
QTL, significatif au niveau du génome, a un allèle Duroc favo-
rable. Un QTL similaire, avec un allèle Meishan favorable, a été 

mis en évidence dans la même région dans une population F2 
Meishan x Piétrain (Cepica et al., 2003).

CONCLUSION

Nous mettons en évidence de nombreux QTL dans la popula-
tion F2 Duroc x LW. Parmi ces QTL, certains, très convaincants 
car significatifs au niveau du génome, sont pour la première fois 
décrits ici :
-  deux QTL sur les chromosomes 10 et 14 affectant la composi-

tion en acides gras du muscle long dorsal ; 
-  deux QTL sur le chromosome X affectant respectivement la 

couleur de la viande et le nombre de tétines ; 
-  un QTL sur le chromosome 16 affectant le poids à la naissance ; 
-  deux QTL sur les chromosomes 3 et 15 qui ont chacun un effet 

important sur le poids en fin d’engraissement ; 

Pour le taux de LIM, les QTL détectés ne sont significatifs qu’au 
niveau du chromosome de sorte que leur existence doit être 
confirmée. Par ailleurs, sur le chromosome 13, nous trouvons 
des effets antagonistes sur le taux de LIM à 52 cM et sur l’épais-
seur de lard dorsal à 102 cM. Il est donc important de voir si 
dans cette région, ces caractères sont sous l’influence d’un seul 
QTL ou de deux QTL distincts. 
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