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Des odeurs désagréables, qualifiées d’odeur de verrat, peuvent se manifester lors de la cuis-
son de la viande de porc maéle entier. C’est en partie ce phénomeéne qui motive la pratique
de la castration a vif des porcelets méles. Dans le but d’améliorer le bien-étre des animaux
d’élevage, la réglementation francaise interdit, depuis le ler janvier 2022, cette pratique. C’est
I’accumulation dans les tissus adipeux de composés tels que ’androsténone, stéroide produit
dans le testicule, qui est responsable de cette odeur désagréable. L’une des pistes pour faciliter
la transition vers I'élevage de porcs non castrés est la sélection génétique d’animaux a faible
teneur en androsténone. Cette stratégie est réaliste compte tenu de I'héritabilité élevée de ce
caractére. Pour préciser le déterminisme génétique de l'odeur de verrat, deux régions QTL as-
sociées & ce caractére ont été retenues pour identifier des génes candidats fonctionnels. Deux
méthodologies de GWAS ont été utilisées. Le QTL du SSC2 a été localisé par les deux méthodes
contrairement & celui du SSC6. Les GWAS ont permis de définir une premiére région de 4 Mb
sur le SSC2 et une région de 5 Mb sur le SSC6, trés riche en génes. Afin de mieux caractériser ces
régions, des analyses transcriptomiques par RNAseq ont été réalisées sur deux ensembles de 20
verrats, sélectionnés sur la base de leurs haplotypes a ces deux QTL. Pour chaque région QTL,
2 haplotypes ont été conservés, les animaux sélectionnés représentant les trois génotypes pour
ces 2 haplotypes (homozygotes ou hétérozygotes). Pour la région située sur le chromosome 6,
plusieurs génes présentent une différence d’expression significative avec un niveau d’expression
corrélé au génotype, extrémes pour les homozygotes et intermédiaire pour I’hétérozygote. Nous
présenterons ces résultats et discuterons d’éventuels biais méthodologiques de cette démarche de
génomique fonctionnelle.
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Des odeurs désagréables, qualifiées d’odeur de verrat, peuvent se
manifester lors de la cuisson de la viande de porc male entier. C’est
en partie ce phénomene qui motive la pratique de la castration a vif
des porcelets males. Dans le but d’améliorer le bien-étre des animaux
d’élevage, la réglementation francaise interdit cette pratique depuis le
ler janvier 2022. C’est 'accumulation dans les tissus adipeux de com-
posés tels que I'androsténone, stéroide produit dans le testicule, qui
est responsable de cette odeur désagréable. L'une des pistes pour fa-
ciliter la transition vers 1’élevage de porcs non castrés est la sélection
génétique d’animaux a faible teneur en androsténone. Cette stratégie
est réaliste compte tenu de 1'héritabilité élevée de ce caractere. Pour
préciser le déterminisme génétique de I'odeur de verrat, deux régions
QTL associées a ce caractére ont été retenues pour identifier des génes
Candidats fonctionnels.

Approche

Des analyses GWAS ont été réalisées sur les descendants du disposi-
tif UtoPige, conjointement puis séparément sur les deux types de
croisement, piétrains purs et piétrains x Large White (cf dispositif).
Deux QTL forts ont été identifiés, une premiere région de 4 Mb sur le
SSC2 pour les piétrains, et une région de 5 Mb sur le SSC6 pour les
croisés. Pour chacune de ces régions, 20 animaux ont été sélection-
nés sur la base de leurs haplotypes au QTL pour réaliser des analy-
ses transcriptomiques par RNA-seq sur tissu testiculaire. Cette sélec-
tion sur haplotype a pour objectif d’homogénéiser les régions chro-
mosomiques dans la région des QTL au sein des groupes définis pour
l'analyse différentielle, ceux porteurs de 1’haplotype favorable (ho-
mozygote ou hétérozygotes) et les autres. Une différence d’expression
entre ces deux groupes pouvant étre la signature d"'une implication de
I'expression de ce géne dans la construction du phénotype.
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Le dispositif UtoPige

Les animaux, génoypes et phénotypes proviennent du programme UtoPige,
2116 animaux au total génotypés sur la puce 60K, 77 caracteres mesurés sur
120 animaux dont I'androsténone. Les analyses portent sur les F1 657 pié-
trains purs (PB) et 759 croisés piétrains Large White (CB), tous males.
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Résultats (QTL6)
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* Sur les 26 genes différentiellement exprimés (FDR < 3%), 5 se
L trouvent dans la région du QTL

Le phénotype

Teneur en androsténone mesurée dans le lard dorsal apres abattage.
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Le seuil de détection de I’androstérone est fixé a 0.24 expliquant la concentra-

\tion pour cette valeur (log(0.24) = —1.42)

Sélection des animaux (QTL6)

Les animaux sont sélectionnés sur la base de leurs haplotypes au QTL. Pour ce QTL,
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deux haplotypes majoritaires ont été sélectionnés et les animaux pour les 3 génotypes
(20 au total) ont fait I’objet d'une analyse d’expression.

AAAGCGGA 5 A
AAAGCGG

8 homozygotes high

A
4 heterozygotes AAAGCGGA 5 A
66 AT

c
8 homozygotes low GG6GATATGCG
666 6 C

Relation entre génotype au
QTL et phénotype corrigé
pour I'apparentement
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Conclusion

e Le principe de sélection d’animaux sur la base des haplotypes
au QTL6 a permis d’identifier des génes différentiellement ex-
primés dans la région du QTL

* Sur les 26 genes différentiellement exprimés (FDR < 3%), 5 se
trouvent dans la région du QTL

¢ Cependant, aucun des genes identifiés ne sont des candidats
fonctionnels

* La question d'un biais méthologique résultant du grand
déséquilibre de liaison de la région se traduisant par des cis-
eQTL avec des génotypes qui coincident avec les génotypes au
QTL et peut donc générer cette confusion
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