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Quelques chiffres sur I'INRA
- WRBERREAL: RE, HE, B8

Institut de recherche finalise : agronomie,
environnement, alimentation

- 8500[E ;e BRAL, 3000 & [FERAL, 2500 B> 4.
W 8{28F Bk
8 500 permanents, 3000 contractuels, 2500
stagiaires, budget de 880 M €

- A SRR TR

2% institut de recherche mondial en agronomie

- 13RHERIT]

13 départements de recherche
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INRA département de genethue animale

460/\IEI%HRLL 8/\6}?7“13)?? 1225 o, 3/\%@%%?&
460 permanents, 8 unités de recherche, 12 unites
expérimentales, 3 plateformes

W ZERARNSHNTIRE, BESHKRTR, BHEEHE

Thématiques : structure et fonctionnement du génome, architecturess. =
géneétique des caracteres, gestion des populations I
WA
Les recherches sur le porc :
o 3MBFFREI 3 unités de recherche
o 3 ASEEEE 3unités expérimentales,
H—AN5FGPorc R & # dont une cogérée avec FGPorc
o EIFIP B2 4 1E Liens étroits avec I'IFIP
K5l A PR{d notamment évaluation

géenétique
.04
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Génotypage et sequencage

— L HEEXB=(1/2)

Quelques notions de base (1/2)
I EREH: 3. 10°pb

Le génome des mammiferes : 3. 10° pb

BRI %@ﬁ%T&E?ﬁﬁ?E%@ﬁ*%ﬁTﬁ?
X B (B A Bl 4P B « AR »

Margueurs génétiques : €léments variables du genome équivalent
de « balises » permettant de se repérer sur le génome et de
caractériser les differences entre individus

... ACT CCT GAG GAG AAG ...
... ACT CCT GTG GAG AAG ...

SNP ##i2 Marqueur SNP

(s
P

ERSE EEATEERATREE S SRR
Génotypage : determination des alleles pprtés par chague animal pour
I’ensemble des marqueurs

INQA J.P. Bidanel
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Génotypage et séquencage
—EEXE=(22)

Quelgues notions de base (2/2)

- FEEEEDE: JLTEHTE A MRS (FEDNAKH
> ) Génotypage haut débit : quelgues milliers a pres &
d’un million de marqueurs (sur puces a ADN)

50 000 SPN : 14~#mic /60 000 pb

nature
50 000 SNP : 1 marqueur / 60 000 pb ‘ ~ 2
MFF @ BE MERR I B2 BB )\ S\ A
Séquencage : determination de I'ensemble de pb T e

portés par un individu
1990 - 2000 : AR H Génome humain 3.10° $

- 2013:1000 $
EYFRIM R F A

Révolutionne compléetement la biologie

.07
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Génotypage et séguencage
BHERAGE

Utilisation des données de génomique

- HEAFITHIRKER
Vers I'identification des genes responsables de la
variabilité des caracteres

CGO000 SV
Y YV L i T Y YWy
piy —
008

% 25,950,000
Analyse d’ assomatlon Recherche de « traces » de sélection
.08
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Génotypage et séquencage
HEHATEE: FEN

La selection génomique : Principe

ERRAF, BB EMERA A QT A E, FRATTAT AR E]—
M EhRid g S R @), e rEQTL S H A AR DA B A

( [ FagasmE. - EFELRMN

Ou que se trouvent les génes d’intérét (QTL) sur le génome, on peut
trouver un marqueur assez proche pour avoir un alléle au marqueur (

) cié de facon (quasi-) systématique a l'allele favorable au QTL (
) plus souvent inconnu

R @, AT
kP T

En sélectionnant ‘ ,
i on sélectionnera également

indirectement

M
. 2
m
. 4

.09
:‘L_, IN?A J.P. Bidanel
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R H %+ La sélection génomique

Réponse a la sélection

PP EE R

(0,0]
o
|

TN

SV E RS
Gain d’efficacité (%)

NOD

© O

o

Car1l Car 2 Index

Tribout et al (2012; 2013)

.010
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Les objectifs de sélection du futur
AR PRI R R R R B

Les enjeux de durabilité uction porcine

012
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RKREF HIR Les objectifs de sélection du futur

AR A PR R SR R R IR 524 Les enjeux de durabilité en production porcine

. i
WA Robustesse TR R
Microbiote Efficacité
alimentaire

BEYEAT N
Aptitudes
maternelles
P SR '
Odeurs
OEIES

b P

1k 2% Qualité
Arrét

castration

5 R 5 -
SurvieT /:K‘njk
TAE g Odeurs

porcelets .
Travail Robustesse

— 013
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2= A o BRI
Génotypage et sequencage
IHTER R R HF
Metagenomlque du tube digestif du porc

NI ER)

Microbiote intestinal humain :
= HEII330 AR, (B ANRREFI1506%)

Plus de 3,3 millions de génes (plus de 150 fois le
génome humain )

wer | 1] oun IEEEROCELLN R TS EESEEE S

COMPUTERS
Choosing the

e I G&rgﬁg = Un “noyau” commun de 540 000 génes bactériens

NUCLEAR . atal ¢ 1 »
N DR el B3N EEER

icrobiome

= Au moins 3 entérotypes majeurs (Arumugam et al.,

Nature, 2011)
Qin et al, Nature March 2010 A I'INRA: Dusko Ehrlich, Joél Doré

Plate forme MetaGenoPolis

= AlRERIEEIN A e

= Meétagénomique quantitative possible

===
ot
= IN?A J.P. Bidanel
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B REREF
Meéetagénome du porc
R B DR B Ry

Microbiote intestinal du porc : composition au niveau du genre

-8- T i T i f IERT ‘ i 'I . |
i | | y
‘l ! “ |\I‘I il "l " |‘ Il I \ ‘ ‘h\ ‘ tal AL |‘| | O Weissela Howardela
‘ | il Il i | I At O Victivalis Holdemania
| ® Turicbacter Helcobacter
| | | o Treponema Halella
W TM7_genera_incertae_sedis Fibrobacter
! ‘ @ Syntrophococcus Faecalbacterium
| m Sutterela Eubacterium
@ Succinivibrio Ethanoligenens
‘ ! @ Succinclasticum Escherichia/Shigella
O Subdoligranuium Enterorhabdus.
B Subdwision5_genera_inceriae_sedis B Enierococcus
@ Streplococcus Enhydrobacter
. W Staphyiococcus Darea
8 Sparabacter Dolosigranulum
W Sporacetigenium Dialister
- gpimmaeva Bem?m\"
] esuliovibrio
O Shuttieworthia ‘Corynebacterium
@ Sharpea @ Coprocoocus
@ Selenomanas = Colinsela
W Schwarizia B Clostridum
| Sarcina O Chacbacterium
Ruminacoccus | Chlamydia
W Rothia B Catenibacterium
0 Roseburia W Campylobacler
O Rabinsoniella @ Butyrivibrio
2 ® Pyramidobacter Butyricimonas
@ Pseudorambacter W Butyrickooous
& Pseudomonas O Buledia
' Pseudobutyriviorio O Blautia
W Prevoiella W Bifdobacierium
W Phascolarciobacterium O Bamesela
O Peptocoocus. W Bacteroides
O Paraprevolela B Asteroleplasma
B Paraeggerthela B Anaerovorax
O Parabacterodes B Anaerovibrio
- 'I;afmd:ﬂ':tm o ﬁ"a:raln_mcus
| Paludbacter O Anaerostipes
™ Oxalobacter ® Anaerosporobacer
o @ Oscilibacter @ Anaeroplasma
I O Cribacterium W Anaerophaga
O Oisenella Anaeroflum
W Mucispirillum @ Anaerobospirilum
@ Mogbacterium B Alobaculim
W Mitsuokela O Alsonela
Methylobacterium O Akstipes
® Megasphaera ® Actinobaciius
@ Lawsonia @ Acnetobacter
8 Lactowum @ Acdaminococcus
O Lactobacillus Acetivibrio
| Lachnobaclerum Acetitomaculum
ot - il
o
o Prevotella %E&%
Dialister B A HrRF
Roseburia % ﬂJ, I EE%
o

Treponema Etlgi%ﬂ:]. Estelle et al., 2014

015
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BN ARERAF

Métagenome du porc

7 T T R L ) 308 A 47

Controle génétique de la composition de |a flore intestinale

Table 1. Heritabilities (h2) and standard deviation (SD)
estimated for the relative abundances of bacterial
genera that characterize individual variability of the gut

microbiota composition.
Genus h2 SD
Gemmiger 0.82  0.13
m m ‘ H:Iﬂ"\ [‘ﬂ-]jﬁ uncl_Rikenellaceae 0.55 0.15
Pravetata Faecalibacterium 0.54 0.14
E:"::ﬂm Coprococcis 0.51 0.15
Wagaschaers Clostridium_XIVa 0.45 0.14
Tomsiencien Prevotella 045 013
PimctiRioby Coriobacterineae 0.44 0.14
unct Prevciets Oribacterium 0.41 0.14
Dowe Phascolarctobacterium 0.39 0.13
Ao Lactobacillus 0.37 0.13
- Dorea 0.33 0.12
ek Anaerovibrio 0.31 0.52
_E Schwadzis Mitsuokella 030 048
oo Treponema 030 013
_E Seamarac Blautia 025 0.12
et Butyricicoccus 0.25 0.12
— Buptessn Streptococcus 025 012
"E ok iy Oxobacter 0.24 0.52
sy Y Selenomonas 0.24 0.12
e i uncl_Ruminococcaceae 0.23 0.12
] Dialister 022 037
2'.:.‘".'1"@"(‘.;..": Acidaminococcus 0.21 0.46

! i i i . Anaerovorax 0.20 0.11
agi igi; i ‘Genera identified as the most predominant are in bold
E letters.

J. Estelle et al., 2014
.016
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Les objectifs de sélection du futur
PRk, A5 B R BRI
Indice de consommation, consommation résiduelle et rejet
d’azote

6.00 - y=17.141x-0.18%4
R*=0.9398

H Gilbert et al.
017
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Les objectifs de sélection du futur
& 77 Réponse immunitaire

1Bt4% 17 Héritabilités

LA

4

NS

U EPN S

Corrélations génétiques

| | e AT

g

!?Diﬁ CD172/
ik -l e

( i MHClp
WBC
LyM

| CDi6p_CD2p
— CDAm_Cdfp
:Eﬂ] PMAIONO
“I . EOS
- , = )
— | | :IEEI\FND
[ :?I‘;"IG_I’MRIONU
- - L1z
IL4_PMAICND
- = _I I L—. ™ oo
PR(?[ IF PMA
ne Chp
IL!B
EEEE =8 - Mt CD17280
7 - |
T R e o
s — s B3 &3 2 %ég‘ s P
B g2 8¢ o 3B 8¢ =
| Y “ J é o pri £ =" z
Numeratlon ceIIuIalre IG Cvtokines Autres
Bidanel et al., 2013 Flori et al., 2013
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23 Conclusion

-~

#1452 Génétique porcine

ARG H m B R
Un contexte de production de plus en plus complexe

a2 Une compétition accrue :
- P=AVEER Intrafiliere porcine
. H4HE (BFEEENTT) Plus globale (pour ressources et marchés)
%W%@@% (ﬂ:i%\ A%’é@)%) De nouveaux enjeux (environnement, santé humaine...)
B ZRIH RN Des avancées technologiques majeures
BT % B R E 328 Susceptibles d’accroitre I'efficacité de la sélection

EmMEE L «EREWH » >8F TEZ2NHE
En sélection, « big is beautiful » => concentration des acteurs

SHAbREBER (RFESEME) HBHEA concilier avec autres enjeux (maintien

Séminaire « Le porc en partage », Pékin, 16/04/2014
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diversite,...)
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