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GLOSSAIRE

ADN : Acide désoxyribonucléique ; polynucléotide du noyau cellulaire portant I’information
génétique.

Allele : Différentes formes d’un méme géne dérivant les unes des autres par mutation et dont
I’expression peut éventuellement conduire a des phénotypes différents.

DL : Déséquilibre de liaison, association non aléatoire d’alleles a des loci différents.

QTL : Locus a effets quantitatifs ; emplacement physique sur un chromosome ou est situé¢ un
polymorphisme influengant un caractére quantitatif. Le QTL peut se situer dans un ou
plusieurs geénes. Les alléles ou les haplotypes occupant les QTL n’étant pas encore identifiés,
on est contraint de les repérer indirectement grace a des marqueurs en déséquilibre de liaison.

SNP : Les SNP (Single Nucleotid Polymorphism) correspondent a des polymorphismes de
I’ADN qui impliquent le changement d’une seule base (A, G, T, C) en un locus donné.
Uniformément répartis, les SNP apparaissent en moyenne toutes les 100 a 1000 bases. Les
SNP constituent donc une source d’information riche et abondante.

Valeur génétique : La somme des effets additifs des génes d’un animal pour un caractere
quantitatif ; cette valeur est transmise en moyenne pour moiti€ d’un reproducteur a ses
descendants.
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INTRODUCTION GENERALE

Le Groupe d'experts intergournemental sur 1'évolution du climat (GIEC) prévoit une
augmentation de la température moyenne globale de la surface de la Terre. Il estime une
augmentation comprise entre + 1,8 et + 4,0 °C d’ici ’an 2100. Dans les pays tempérés,
I’¢lévation de la température globale s’accompagnerait d’une augmentation du nombre de jours

de pics de chaleur, qui passerait de 40 a 150 jours par année d’ici I’an 2100 (GIEC, 2014).

Dans le méme temps, I’Organisation des Nations Unies pour I’alimentation et
I’agriculture (FAQO) prévoit un accroissement de la production porcine mondiale dans les pays
tropicaux et subtropicaux qui sont pour la plus part en voie de développement économique et
en plein boom démographique (DELGADO et al. 1999). Or, dans ces pays tropicaux et
subtropicaux, 1’élevage porcin est principalement réalisé en batiment semi-ouvert ou les porcs
sont exposés toute ’année aux fluctuations climatiques liées au changement de saisons
(DELATE 1994; VAN'T KLOOSTER et WINGELAAR 2011). En Guadeloupe par exemple, sur la
plateforme tropicale d’expérimentation sur l’animale du centre INRA Antilles-Guyane
(PTEA), les températures ambiantes annuelles enregistrées dans le batiment d’¢élevage varient
en moyenne entre un minimum de 22,9 °C et un maximum de 28,5 °C avec des pics pouvant
atteindre 33,5 °C et des humidités relatives annuelles entre 70 et 100 % (GOURDINE 2006). La
température ambiante et I'humidité relative sont les contraintes climatiques les plus
importantes en production porcine. En effet, ces deux parameétres peuvent induire un stress
thermique au chaud qui conduirait a des troubles comportementaux, des problemes
physiologiques a tous les stades physiologiques (DANTZER et MORMEDE (1979)). La
conséquence directe du stress thermique induit par la chaleur chez le porc en croissance et
chez la truie allaitante est une diminution voire un arrét de la consommation d’aliment
(GOURDINE et al. 2005; MYER et BUCKLIN 2012 et HUYNH et al. 2005b). La réduction de la
prise alimentaire impacte les performances de production et de reproduction, et par
conséquent entraine des pertes économiques pour I’éleveur. Aux Etats-Unis, les pertes
économiques dues a la chaleur ont été estimées a plus de 300 millions de dollars par an (ST-

PIERRE et al. 2003).

Or, depuis plusieurs décennies, la sélection du porc menée par les firmes de sélection a
conduit & ’obtention d’animaux a fort potentiel de production et de reproduction. Mais,
I’amélioration génétique des porcs a été réalisée en environnement optimal (thermoneutralité,
absence de pathogenes, alimentation riche en nutriments) et elle a entrainé une diminution de

leurs capacités adaptives aux stress environnementaux (RAUW et al. 1998), et notamment aux
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facteurs climatiques (BROWN-BRANDL et al. 2001; RENAUDEAU et al. 2004b). Dans le
contexte actuel du changement climatique, il est nécessaire de trouver des solutions pour
atténuer les effets de la chaleur. Des stratégies nutritionnelles (ex. aliment a faible extra-
chaleur) et/ou des solutions techniques (ex. batiment climatisé, brumisation,...) existent mais
une alternative durable serait de proposer des animaux mieux adaptés au chaud (HOFFMANN
2010). Des types génétiques tolérants a la chaleur ont été observés dans plusieurs espéces, par
exemple chez les bovins (OLSON et al. 2003), chez les petits ruminants (MENENDEZ-
BUXADERA et al. 2012) ou chez la volaille (MIGNON-GRASTEAU et al. 2015). De plus, les
¢tudes génomiques ont permis de détecter des génes d’intérét pour la tolérance a la chaleur
chez le bovin (DIKMEN et al. 2013; HUSON et al. 2014) et chez la poule (GOOR et al. 2015).
Chez le porc, des travaux ont montré que le porc Créole (race locale tropicale) a une meilleure
tolérance a la chaleur que le porc Large White (BAMBOU et al. 2011; RENAUDEAU et al.
2005a; WALTZ et al. 2013), suggérant que chez le porc aussi certains génotypes possédent des
propriétés génétiques (versions alléliques) leur permettant de mieux tolérer la chaleur. A notre
connaissance, peu de travaux ont caractérisé la variation génétique de 1’adaptation a la chaleur
chez le porc en croissance. Dans ce travail de thése, nous émettons 1’hypothese qu’il existe
une part génétique dans la variabilité phénotypique de la tolérance au chaud et que le porc
Créole par rapport a une race européenne améliorée posséde des variants de génes intéressants
dans le cadre de ’amélioration du porc a la tolérance au chaud. Mais, quel est le déterminisme
génétique de la tolérance a la chaleur chez le porc en croissance?

Dans le cadre de cette theése, nous avons utilisé¢ un dispositif expérimental, réalisé¢ en
milieu tropical (INRA-PTEA en Guadeloupe) et en milieu tempéré (INRA-GeneSi au
Magneraud), bas¢ sur le rétrocroisement entre les deux types génétiques Créole et Large
White afin de pouvoir détecter des régions chromosomiques liées a la thermotolérance chez le
porc. Ces races présentent des phénotypes de production et des réponses de thermorégulation

« contrastés » face a un challenge thermique.

L’objectif de cette theése est de caractériser la variabilité génétique de la tolérance a la
chaleur chez le porc en croissance. Pour ce faire, dans un premier temps nous avons
caractéris¢ ’effet des deux environnements tempéré et tropical sur les performances de
production de thermorégulation des porcs backcross. Dans un second temps, nous avons
caractéris¢ la variabilit¢ génétique des différents caracteéres étudiés, par 1’estimation des
héritabilités et des corrélations génétiques. Enfin, nous avons cherché a détecter des régions

chromosomiques associées a la tolérance a la chaleur dans cette population backcross.
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ETUDE BIBLIOGRAPHIQUE

Dans cette partie, aprés une succincte présentation de la notion de stress thermique et
d’adaptation, nous décrirons les mécanismes de la thermorégulation chez le porc. Puis, nous
détaillerons les effets de la chaleur sur les performances zootechniques, au niveau
physiologique en faisant un focus sur le métabolisme et le niveau moléculaire. Pour finir,
nous décrirons les solutions proposées dans la bibliographie pour atténuer les effets

défavorables de la chaleur sur ces performances, notamment les solutions génétiques.

1. STRESS THERMIQUE ET ADAPTATION

Le stress est une réponse biologique a un stimulus qui est pergu comme une menace pour
I’intégrité (I’homéostasie) de I’animal. Cette réponse dépend de la nature, de I’intensité et de
la durée du stimulus. D’un animal a I’autre, la réponse est variable car elle est aussi liée a la
prédisposition génétique et a I’état général de I’animal, c’est-a-dire sa condition métabolique,
son état de santé, son stade physiologique et sa maturité sexuelle (EINARSSON et al. 2008). Le
stimulus peut étre un facteur environnemental. Dans le cas du stress thermique, le stimulus est
provoqué par de fortes fluctuations de la température ambiante. Des thermorécepteurs situés
au niveau de la peau détectent le signal. L’information est acheminée au centre récepteur,
situé au niveau du cerveau dans 1’aire pré-optique de I’hypothalamus. Si la température
ambiante est trop faible (hypothermie) ou trop élevée (hyperthermie) par rapport au seuil de

sensibilité de ’animal, alors le signal est considéré comme un agent stressant.
9

Il existe 2 types de stress thermiques : le stress thermique di au froid et le stress thermique di
au chaud. Par abus de langage, nous utiliserons par la suite le terme « stress thermique » pour
désigner un stress thermique dii au chaud. Dans le cas de ce stress activé par la chaleur, on
distingue le stress aigu et le stress chronique. Le stress thermique aigu est une ¢lévation
soudaine et bréve de la température ambiante comme les pics de chaleur, les vagues de
chaleur ou encore les canicules qui sévissent entre quelques heures a quelques jours en zone
tempérée (QUINIOU et al. 2004). Le stress thermique chronique est une exposition constante
a de fortes chaleurs, c’est le cas dans les pays chauds. Quel que soit le type de stress
thermique c’est ’axe hypothalamo-hypophysaire qui régule la réponse par I’activation du
systétme neuro-endocrinien et du systéme nerveux autonome (HAFEzZ 1968). L’axe
hypothalamo-hypophysaire =~ régule  plusieurs  glandes  (sudoripares,  surrénales,
thyroidiennes,...), organes (visceres, muscle, 0s,...) et vaisseaux sanguins grace a la libération
d’hormones. L’animal va ainsi modifier son métabolisme, son comportement voire a long

terme sa morphologie pour répondre a cette menace, on parlera alors d’adaptation.
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L’adaptation est la capacité pour un animal a faire face aux perturbations et contraintes
environnementales en mobilisant ses grandes fonctions physiologiques (végétatives) et
comportementales. Le but de I’adaptation étant de maintenir le bien-&tre, de garantir
I’homéostase, c’est-a-dire le maintien a niveau constant de certaines caractéristiques
physiologiques et moléculaires (température, équilibre homéostatique, concentration en sels
minéraux, etc.) favorisant la survie et 1’homéorhése, la survie de la descendance
(MANDONNET et al. 2011). Divers concepts sont proposés pour modéliser la réponse au stress.
Par exemple, Martin (2009) (figure 1) décrit un modéle dynamique ou I’animal a I’état
d’homéostasie est représenté comme suivant une trajectoire circulaire dictée par son
génotype. L’équilibre de ces parametres physiologiques est assuré (MARTIN 2009; SAUVANT
et MARTIN 2010). La survenue de perturbations dues aux contraintes environnementales fait
dévier ’animal de sa trajectoire et I’équilibre de ces parameétres physiologiques n’est plus
assuré. La réponse adaptative qui tend a ramener 1’animal sur sa trajectoire est soumise a deux

forces qui sont I’homéostase et I’homéorhese.

Trajectoire

Trajectoire prévisionnelle

réelle /-/

Homéostase

. Type2et3

¢
/

| Contraintes
wamennen environnementales

Parametres
physiologiques

Figure 1. Mode¢le systémique de ’adaptation chez I’animal suite & un stress environnemental.

(adaptée de SAUVANT ET MARTIN (2010)). Quatre types de réponses adaptatives sont possibles : type 1 =1’animal ne régule
pas ses différents mécanismes physiologiques ; types 2 et 3 = les animaux adaptent transitoirement leur comportement et
ajustent leur métabolisme pour revenir a 1’état d’équilibre (résilience) ; type 4 =1’animal s’adapte aux contraintes de son

environnement en modifiant sa trajectoire dans le but de survivre et de pérenniser son espéce (robustesse).

Dans ce systéme, quatre types de réponses adaptatives sont possibles. Dans le Type 1,
I’animal ne régule pas ses différents mécanismes physiologiques en réponse aux contraintes
extérieures. Si les contraintes persistent ou s’intensifient, ’animal peut atteindre les limites de

ses capacités, son intégrité n’est plus assurée, ce qui peut entrainer la morbidité voire la
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mortalité. Ce cas a été observé par CHRISTISON et HEIDENREICH (1968) pour un porc de type
génétique Landrace de 27 kg placé a 38 °C et 25 % d’humidité relative. L.’animal meurt en un
peu plus de 5 heures et présente une température rectale de 44,4 °C. Dans les Types 2 et 3, les
animaux adaptent transitoirement leur comportement et ajustent leur métabolisme pour
revenir a I’état d’équilibre (résilience). Dans le Type 4, ’animal s’adapte aux contraintes de
son environnement en modifiant sa trajectoire dans le but de survivre et de pérenniser son
espéce malgré les contraintes environnementales. On parlera d’animaux robustes quand
I’animal s’adapte et maintient un niveau de productivité constant quel que soit les conditions
environnementales (KNAP 2005). La réponse au stress thermique est basée principalement sur

une fonction physiologique innée chez les animaux, la thermorégulation.

Dans cette partie, nous retiendrons que face a un stress thermique, il existe différents types
d’adaptation de I’animal dans le but de survivre (homéostase) et d’assurer la survie de sa
descendance (homéorhése). Dans le cadre de cette thése, le porc en croissance a été 1’objet
d’étude. L’adaptation au regard des enjeux de I’élevage consistera a avoir des animaux

capables de maintenir leur niveau de production malgré la contrainte thermique (robustesse).
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2. LA THERMOREGULATION CHEZ LE PORC EN CROISSANCE

2.1. Lathermorégulation: un équilibre entre thermogenese et thermolyse
La thermorégulation est une fonction de I’homéostasie qui conduit au maintien ou au
rétablissement des constantes physiologiques suite a des variations du milieu extérieur
(LARROUY et al. 1995). Elle est régulée par I’axe hypothalamo-hypophysaire (figure 2). Le
porc est un animal endotherme, car il est capable, malgré les variations des températures
ambiantes, de stabiliser sa température interne dans une zone étroite dite d’homéothermie.
Pour lutter contre I’hypothermie, I’animal va augmenter ses productions de chaleur
(thermogenése) en augmentant par exemple sa consommation d’aliment ou encore par
I’excitation de ces cellules musculaires (thermogen¢se de frisson). Pour lutter contre
I’hyperthermie le porc va augmenter sa perte de chaleur (thermolyse) et/ou réduire sa
production de chaleur. De facon schématique, la figure 3 représente la mise en place de la
thermorégulation du porc en fonction de la température ambiante. Quatre zones sont définies
dans ce schéma : la zone de survie, la zone d’homéothermie, la zone de neutralité thermique
et la zone de confort thermique (BIANCA 1968; MOUNT et al. 1979). La zone de survie de
I’animal est bornée par les températures ambiantes extrémes froides ou chaudes qui
permettent un maintien des fonctions vitales de I’animal. Dans cette zone, ’animal peut
assurer sa survie. La zone d’homéothermie est la zone dans laquelle la température interne est
stable. Elle est délimitée par la température ambiante a partir de laquelle la température
interne se stabilise aprés I’hypothermie et la température critique supérieure (TCs), la
température ambiante a partir de laquelle la température interne augmente. A I'intérieur de la
zone d’homéothermie se trouve la zone de neutralité¢ thermique. Elle est délimitée par la
température critique inférieure (TCi) et la TCs. Dans cette zone, la dépense énergétique du
porc est minimale, constante, et indépendante de la température ambiante. La TCi est la
température ambiante au-dessous de laquelle I’animal doit augmenter sa production de
chaleur métabolique a cause de la réduction de sa capacité d’isolation corporelle (YOUNG
1981). La valeur de la TCi varie en fonction du stade physiologique et de la conduite de
I’élevage, notamment le mode de logement et le niveau d’alimentation (RENAUDEAU et al.
2004b). La TCs est la température ambiante au-dessus de laquelle I’animal ne peut plus

maintenir son homéostasie.
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La thermorégulation

Temmpérature ambiante froide Température ambiante chaude
Vi i iiiin ‘ _ Thermorécepteurs périphénques et centraux (PO/AH..) Vi i i
sensibles au froid ,/ l l \_ sensibles au chaud
Hypothalanms (PO/AH) \
Thermogenése ' Thermolyse
Thyrotropin-releasing-hormone Neurofibres du Systéme Nerveux H - Diminution du métabolisme
‘ S th respiratoire
Adénohypophyse \
‘ Exitation de muscles Vasodilatation \
Thyrotropin-stimulating-hormone squelettiques \ Baisse de consommation
. "Tgo mstes l alimentaire
Glande thyroidienne Comportement
Vasoconstriction Frissons Conduction, Convection
Thyroxine \
-
Augmentation du meétabolisme musculaire
v
A.mhﬁu delaTh Diminution de la Th

Figure 2. Mécanismes physiologiques impliqués dans la régulation de la température interne.
Lors d’une exposition a la chaleur, la premiére réponse va étre d’ordre comportemental (allongement au sol, s’écarter des congénéres, ...). Puis la réception de stimuli via I’environnment au

niveau des thermorécepteurs périphérique et centraux va entrainer I’hyperventilation respiratoire, la vasodilatation des vaisseaux sanguins, puis une diminution du métabolisme basal (d’apres
Loyau, 2014).
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Zone de thermoneutralité
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Figure 3. Influence de la température ambiante sur la température rectale, la production de chaleur et les pertes de chaleur
par voie latente ou sensible des porcs en croissance.
(adapté de Bianca, 1968 et Mount et al., 1979)

TCi, TCe et TCs sont respectivement les températures critiques inférieure, d’évaporation et supérieure. Les valeurs de
température sont a titre indicatif et issues d’expérimentation. Ces valeurs peuvent changer en fonction de nombreux facteurs
(alimentation, humidité relative, type génétique, ...)

La TCe est la température ambiante a partir de laquelle les mécanismes de pertes de chaleur
par voie sensible ne sont plus efficaces. L’animal augmente ses pertes de chaleur par
¢vaporation et diminue sa production de chaleur métabolique. Dans la zone de confort
thermique, ’animal actionne des mécanismes métaboliques moins cotliteux en énergie telle la
vasoconstriction ou la vasodilatation des vaisseaux sanguins périphériques (QUINIOU et al.
2000c). La thermorégulation est donc une régulation constante de I’équilibre entre la

thermogenése et la thermolyse (figure 4).

GAIN D : CHALEUR PERTE DE CHALEUR

\ Pertes par vdie latente :
Thermogenese

* Production de ch;i'leur ajeun * Sudstion

« Effet thermique du métabolisme * Respirgtion

énergétique

: Pertes par voie.sensible
« Effet de I’activité physique i
P y 4 ¢ Conduction

x .
* Convection

Gain du milieu extérieur

b 4
i

Figure 4. Représentation de la thermorégulation par un équilibre entre le gain de chaleur et la production de chaleur
(thermogenese), et les pertes de chaleur (thermolyse) chez le porc.
(d’aprés HoLMmEs et al. (1977))

* Radiation
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2.2. Lathermogenéese
La production de chaleur totale est un sous-produit du métabolisme qui se décompose en trois

parties : le métabolisme basal (I’entretien ou la production de chaleur a jeun), I’activité
physique et I’extra-chaleur (ou thermogenése alimentaire) (NOBLET et al. 1990; VAN MILGEN
et al. 1997a; VAN MILGEN et NOBLET 2003). La production de chaleur liée au métabolisme
basal est due aux réactions chimiques des processus vitaux de 1’organisme. La production de
chaleur liée a I’activité physique de ’animal est décrite comme I’énergie nécessaire pour la
contraction des muscles. L’extra-chaleur correspond a la partie de 1’énergie libérée lors de
I’ingestion, la digestion des aliments (mastication, brassage, progression du bol alimentaire,
fermentation dans le tractus gastro-intestinal...) et I'utilisation métabolique des nutriments
absorbés pour le dépot de tissus (SAUVANT 2004). Dans les études expérimentales, seule la
production de chaleur totale peut étre mesurée, soit a I’aide du poids a vide de I’animal lors de
I’abattage (cette mesure va donner une indication sur [’utilisation de I’aliment via la
composition de la carcasse), soit par estimation a partir d’une €quation proposée par
BROUWER (1964) qui nécessite la mesure des échanges gazeux de I’animal placé dans une
chambre respiratoire (NOBLET et al. 1987a). Cette derniére méthode est la plus employée car
la production de chaleur totale peut étre mesurée a différents stades physiologiques sur le
méme animal (KIL et al. 2013; QUINIOU et al. 1995). La production de chaleur totale dépend
du poids vif, du génotype et de la température ambiante. A 11 semaines d’age, STOMBAUGH et
ROLLER (1977) montrent qu’a 15 °C un porc doit produire 123 W/m* de peau pour maintenir
son homéostasie contre 57 W/m® de peau a 30 °C. Toutefois, la sélection génétique visant a
augmenter la taille de carcasse et le taux de viande maigre des animaux a conduit a une
augmentation de la production de chaleur a cause de I’augmentation des besoins en énergie
pour P’entretien et la production. En effet, il est observé que les nouvelles lignées génétiques
(Large White x Landrace) issues de la sélection produisent plus de chaleur que les standards
décrits par ASAE (1999) et ASHRAE (1998) a 18 °C (+ 16,9 %) a 24 °C (+ 20 %) (BROWN-
BRANDL et al. 2001; VAN MILGEN et al. 1997b). La modélisation mathématique permet
d’estimer la part des trois composantes de la production de chaleur.

La production de chaleur liée a I’activité physique dépend aussi du poids vif, du type
génétique, de la conduite de 1’élevage et du systeme d’élevage. BAUDET et al. (2015)
montrent qu’en plein air sous un climat tropical a 30,4 + 5,1 kg de poids vif initial, les porcs
de type Large White passent presque 2 fois plus de temps (14 vs. 9 %) que les porcs locaux de
type Créole en activité physique. Les porcs Créole pourraient donc avoir une adaptation

comportementale en réaction a la chaleur, ce qui limiterait leur production de chaleur
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contrairement aux porcs Large White qui pourraient avoir perdu cette adaptation par la
sélection. La production d’extra-chaleur dépend du niveau d’ingestion et de la composition de
I’aliment (HAFEZ 1968). La consommation d’un aliment riche en protéines ou en fibres
entraine une production de chaleur plus importante qu’un aliment riche en matiéres grasses ou
en glucides (NOBLET et al. 1994), le dépot corporel sous la forme de protéines produit prés de
deux fois plus de chaleur qu’un dépdt corporel sous la forme de lipides (NOBLET et BOURDON
1997).

Dans le stress thermique li¢ au froid, on observe l’activation de la thermogenese. Cette
production de chaleur qui se fait principalement au niveau musculaire est de deux types : la
thermogenése avec ou sans frisson. La thermogenése avec frisson est I’excitation involontaire
des muscles squelettiques. La thermogenése sans frisson se déroule principalement au niveau
des tissus adipeux bruns qui sont situés pres des reins, du coeur, autour des gros vaisseaux
sanguins en position sous cutanée (aisselle, nuque et omoplate). Ces tissus participent a
I’augmentation de l’activit¢ de la chaine respiratoire, I’augmentation de la concentration
intracellulaire en calcium et de la production des molécules Adénosine Triphosphate (ATP)

qui fournit I’énergie nécessaire aux activités enzymatiques du métabolisme.

2.3. Lathermolyse
La thermolyse regroupe I’ensemble des voies de transfert de chaleur entre I’animal et son

environnement. La voie sensible (non évaporative) et la voie latente (évaporative) sont les

deux principales voies de déperditions de la chaleur.

2.3.1. Lavoie sensible
Il s’agit de la capacité de I’animal a dissiper de la chaleur grace a 3 principales modalités

physiques : la radiation, la conduction et la convection. Ces voies font appel a la structure et a
la surface de la peau ainsi qu’au comportement de 1’animal (DAUNCEY et INGRAM 1986;

RENAUDEAU et al. 2006¢). Ces mécanismes sont peu colteux en énergie.

La perte de chaleur par radiation est le transfert de la chaleur a I’air sous la forme d’ondes

¢lectromagnétiques (infrarouge).

La perte de chaleur par conduction est le transfert de la chaleur (énergie cinétique) d’un
corps a un autre par contact direct. Le transfert s’effectue du corps le plus chaud vers le corps
le moins chaud. En effet, BROWN-BRANDL et al. (2001) montrent sur des porcs en croissance
(45 - 94 kg) de type (Large White x Landrace) qu’a 32°C, le temps passé en position couchée

est plus long qu’a 18 °C (97 vs. 93 %). Par ailleurs, la position couchée se fait
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majoritairement sur le flanc plutot que sur le ventre (COURBOULAY et al. 2003; DUCREUX et
al. 2002). Pour augmenter sa déperdition de chaleur les porcs élevés en groupe évitent le
contact avec les autres congéneres (INGRAM et MOUNT 1975). Ces deux modifications du
comportement social, des animaux soumis a un stress thermique, sont importantes et sont a
prendre en compte pour le bien-étre et la productivité des animaux. En effet, en situation de
stress, la densité d’animaux par loge a un effet sur leurs performances zootechniques. WHITE
et al. (2008) montrent sur des porcs de 88 a 115 kg placés a 32 °C, qu’une surface de 0,93
m’/porc permet d’améliorer de + 6 % les poids vifs finaux, de + 170 g/j la vitesse de

croissance et de + 300 g/j la consommation d’aliment comparé a une surface de 0,66 m*/porc.

La perte de chaleur par convection est un transfert de chaleur entre deux corps dont 'un
des corps est un fluide en mouvement. Ce fluide peut étre I’air, I’eau ou le sang. Le
mouvement favorise le renouvellement des molécules qui se sont échauffées au contact de la
peau. Dans le chapitre 4 nous verrons que la modification de la conduite de 1’élevage est une

des solutions techniques permettant de lutter contre le stress thermique.

2.3.2. Lavoie latente
Par la voie latente, le porc dissipe la chaleur via I’évaporation d’eau au niveau cutanée

(transpiration) et respiratoire (perspiration). C’est la transformation de I’eau qui passe de 1’état
liquide a 1’état de vapeur, qui conduit a la diminution de la température de la peau et a
I’évacuation de la chaleur a raison de 2,5 kJ/g d’eau a 25 °C selon LARROUY et al. (1995). Le
porc posséde tres peu de glandes sudoripares actives. La transpiration est donc peu efficace et
fortement limitée. C’est donc principalement au niveau pulmonaire que I’évaporation d’eau a
lieu (INGRAM 1965; INGRAM 1967; MOUNT 1962; RENAUDEAU et al. 2006b). Le rythme
respiratoire est un parametre qui peut €tre utilisé pour évaluer la capacité du porc a perdre de
la chaleur par voie latente en cas d’augmentation de la température ambiante. INGRAM et
LEGGE (1972) ont montré qu’il existe une corrélation positive entre la température rectale et la
fréquence respiratoire. La capacité d’hyperventiler dépend aussi de 1’apport hydrique. En
effet, une quantité¢ suffisante d’eau est nécessaire pour préserver le volume des fluides
corporels, les fonctions cardio-vasculaires et ’homéostasie hydrominérale. MASSABIE (2001)
montre que plus la température ambiante est élevée, plus les pertes en eau par évaporation au
niveau des poumons sont importantes. Par ailleurs, il montre qu’il y a une interaction entre la
température ambiante, le poids vif de ’animal et la quantité d’eau expirée par la respiration
(figure 5). La polypnée (accélération du rythme respiratoire) dépend aussi des parameétres

climatiques tels que I’humidité relative de I’air ambiant (LE DIVIDICH et RINALDO 1989a).
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HUYNH et al. (2005b) montre que la TCe dépend de ’humidité relative, elle passe de 23,1 °C
a50% a21,3 °C a 80 % d’humidité relative. Paradoxalement, I’augmentation de la fréquence
respiratoire se traduit par ’augmentation de I’activité des organes cardio-vasculaires et
respiratoires ce qui entraine une augmentation de la production de chaleur (QUINIOU et al.

2001 ; KANISs et al. 2004; RENAUDEAU et al. 2004b).

350
=
N
0 300
Q
"2 250
Q.
3 200 —~-PV de 25 kg
=
-8 150 -=-PV de 50 kg
'g 100 PV de 75 kg
§ c0 —PV de 100 kg
>

0

16 20 24 28 32
Température ambiante, °C

Figure 5. Evolution de la quantité de vapeur d'eau expirée par le porc en croissance en fonction du poids vif (PV) et de la
température ambiante.
(d’aprés MASSABIE (2001)).

Dans cette partie, nous retiendrons que la thermorégulation consiste a maintenir 1’équilibre
entre thermogeneése et thermolyse. De plus, le seuil de sensibilité au stress thermique dépend
de nombreux facteurs qui affectent la production de chaleur et/ou les pertes de chaleur, tel que

le type génétique.
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3. LES CONSEQUENCES DU STRESS THERMIQUE SUR LE PORC EN
CROISSANCE
Le stress thermique affecte les performances zootechniques du porc. Selon la nature et la

sévérité du stress thermique, les perturbations physiologiques peuvent devenir irréversibles
et donc impacter le bien-étre de I’animal et le revenu de I’¢éleveur (ST-PIERRE et al. 2003).
L’effet du stress thermique sur les performances dépend de nombreux facteurs comme
I’amplitude de la variation de la température ambiante (MASSABIE et al. 2001a; MASSABIE et
al. 1998), la durée du stress thermique, le type génétique, etc. Dans ce qui suit, nous
décrirons les effets du stress thermique sur les performances zootechniques du porc en

croissance.

3.1.  Les effets du stress thermique sur les performances zootechniques
Les effets du stress thermique sur les performances zootechniques sont différents en fonction

du stade physiologique. Par exemple, le porcelet a besoin de chaleur, et 1'usage d’appareil de
chauffage en maternité est indispensable pour la régulation de la température corporelle. En
revanche, la truie en lactation est trés sensible a la chaleur en raison de sa forte production de
chaleur liée a I’activité métabolique pour satisfaire les besoins de sa portée. Quant au porc en
croissance, il est moins sensible que la truie, mais les effets du stress thermique peuvent
avoir des conséquences néfastes sur ses performances zootechniques. Ces effets sont bien
décrits dans la littérature (voir RENAUDEAU et al. (2011b)). La réduction de I’appétit et la
modification du comportement alimentaire sont les premicres conséquences du Stress
thermique, qui se répercute, en fonction de I’intensité du stress, sur la croissance et la qualité
de la carcasse (RENAUDEAU et al. 2004b). Dans cette partie, nous décrirons les effets du stress
thermique sur la consommation d’aliment et d’eau, sur le comportement, la croissance,
I’efficacité alimentaire, 1’adiposité et sur la santé des animaux, en particulier sur le systéme

Immunitaire.

3.1.1. Laconsommation d’aliment et d’eau de boisson
3.1.1.1.  La consommation moyenne journaliére d’eau de boisson
L'eau joue un rdle fondamental dans le systeme d'échange de chaleur pour la régulation de la
température et le maintien de I'équilibre hydrique (MROZ et al. 1995 ; RENAUDEAU et al.,
2011; PATIENCE, 2012). La consommation moyenne journaliere d’eau d’un animal est
compliquée a mesurer car il est difficile de différencier 1’eau ingérée de celle gaspillée. En
régle générale, des compteurs d’eau sont utilisés pour relever la quantité utilisée et ’emploi

d’équipements d’abreuvement performants, tel des abreuvoirs économiseur d’eau a débit
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ajustable peuvent permettre d’estimer la quantité consommée (MASSABIE et LEBAS 2011). De
ce fait, beaucoup d’études rapportent le taux de dilution (litre d’eau consommée / kg
d’aliment ingéré) plutdt que la consommation en eau. La consommation moyenne journaliere
d’eau differe en fonction du stade physiologique de I’animal (MASSABIE 2003) et dépend de
son environnement (conduite alimentaire, ambiance climatique, qualité de [’eau, type
d’abreuvoir, etc., ...) (MASSABIE 2001). Elle est estimée a 10 % du poids vif de ’animal (ITP
2000). A notre connaissance, peu de travaux sont disponibles sur la consommation d’eau chez
le porc en croissance soumis a un stress thermique.

En situation de stress thermique, le porc augmente sa consommation d’eau. Cette
augmentation de la consommation d’eau dépend du niveau du stress thermique et s’explique
par ’augmentation des pertes en eau du porc pour la régulation de la température interne. Par
exemple, en se basant sur 24 études portant sur des groupes de 3 a 6 porcs de 37 a 73 kg
placés a 20 ou 33 °C, MOUNT et al. (1971) montrent que le taux de dilution a 33 °C était deux
fois plus important qu’a 20 °C (5 kg vs. 2,2 1/kg), ce qui refléte une forte augmentation de la
consommation d’eau et/ou une forte réduction de la consommation d’aliment. MASSABIE et al.
(1996) montrent chez des porcs de 25 a 105 kg en condition d’ad libitum pour la
consommation d’aliment et la consommation d’eau, que le taux de dilution augmente de fagon
linéaire avec la température ambiante (+ 0,12 /kg/°C entre 17 °C (2,5 l/kg) et 28 °C (3,8
I/kg)). Dans le climat tropical humide d’Indonésie, UMBOH et TULUNG (2001) montrent une
augmentation de la consommation d’eau de + 3 kg/j chez des porcs ¢élevés individuellement
pendant 35 jours en situation de stress thermique (25 - 33,5 °C et 70 % d’humidité relative)
compar¢ a ceux ¢levés a 20 °C et 50 % d’humidité relative. Ces résultats sont toutefois a
prendre avec précaution, car dans cette étude, les porcs en situation de Stress thermique
s’aspergeaient la téte et le corps d’eau, certainement dans le but d’augmenter leur déperdition

de chaleur.

3.1.1.2.  La consommation moyenne journaliere d’aliment
La consommation moyenne journaliere d’aliment et le comportement alimentaire individuel

peuvent étre mesurés avec un distributeur automatique d’aliment concentré (DAC). En
situation de stress thermique, I’animal va réduire sa prise alimentaire, ce qui entrainera une
diminution de la production de chaleur métabolique. Dans les conditions d’un climat tropical
humide, en Guadeloupe, la prise alimentaire du porc en croissance (35 - 90 kg) évolue en
fonction des saisons. En effet, la consommation enregistrée en saison chaude (28 °C et 86 %

d’humidité relative) est 8,5 % plus faible qu’en saison fraiche (25 °C et 83 %) (RENAUDEAU
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et al. 2006a; RINALDO et al. 2000b). En se basant sur 86 essais expérimentaux publiés entre
les années 1970 et 2009, RENAUDEAU et al. (2011b) montrent une décroissance curvilinéaire
de l’ingestion en fonction de la température ambiante chez le porc en croissance

conformément aux travaux de LE DIVIDICH et al. (1998) (figure 6).
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Figure 6. Effet de la température ambiante sur la consommation moyenne journaliére d’aliment (ADFI) du porc en
croissance.
Chaque courbe représente une étude expérimentale avec les moyennes ajustées de la consommation d’aliment en fonction de

la température ambiante (d’apres la méta-analyse de Renaudeau et al. (2011b))

La réduction de I’appétit est donc d’autant plus importante que la température ambiante
augmente. Par ailleurs, la réduction de la prise en aliment est d’autant plus importante que le

porc est lourd (figure 7) (CLOSE et al. 1989).
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Figure 7. Effet de la température ambiante sur 1’énergie métabolisable ingérée du porc en croissance en fonction du poids vif.
(d'apres Close (1989))
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Autrement dit, ’effet du stress thermique serait plus prononcé chez le porc en croissance en
phase de finition : car plus I’animal est lourd plus sa température critique supérieure est basse

(figure 8).
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Figure 8. Effet du poids vif (BW) sur la température critique supérieure estimée a partir du gain moyen quotidien (ADG) et

de la consommation moyenne journali¢re d’aliment (ADFI)
(d’aprés RENAUDEAU et al. (2011b))

Renaudeau et al. (2011b) montrent aussi qu’il existe des variations d’une étude a I’autre. En
conséquence, des interactions entre la température ambiante et d’autres facteurs
influenceraient la prise alimentaire (tel que la composition de I’aliment ou encore le type
génétique ; HENRY 1985; LE DIVIDICH et al. 1998; QUINIOU et al. 1999b). NOBLET et al.
(1985) montrent I’existence d’une interaction entre la température ambiante et le niveau
d’énergie métabolisable ingérée, en raison de différences de production d’extra-chaleur. Dans
le chapitre 4, nous discuterons des régimes alimentaires alternatifs proposés pour réduire la
production d’extra-chaleur.

Chez le porc en croissance, peu d’études montrent une interaction entre le type génétique et le
stress thermique sur I’ingestion volontaire d’aliment. En comparant I’effet de la saison sur
des porcs en croissance Large White et Créole entre 45 et 90 kg ¢levés en milieu tropical
humide, RENAUDEAU et al. (2006a) ont montré que la réduction de 1’appétit est moins
importante chez le porc Créole (- 5 %) que le porc Large White (- 12 %) (RENAUDEAU et al.
2007c). De maniére générale, RENAUDEAU et al. (2011b) montrent une plus grande sensibilité
a la chaleur des génotypes récents (année 2000) par rapport aux génotypes anciens (années
1960 a 1990), suggérant que la sélection génétique sur des caracteres liés aux performances de

production a augment¢ la sensibilité des porcs a la chaleur.
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3.1.1.3.  Le comportement alimentaire (eau et aliment)
Le porc a un comportement alimentaire nycthéméral, il consomme de fagon diurne, c’est-a-

dire qu’il s’alimente et s’abreuve majoritairement durant la journée. En condition de
thermoneutralité, plus de 60 % de la consommation totale d’aliment se fait durant la journée
(QuiNniouU et al. 1999a). En situation de thermoneutralité, les consommations d’eau et
d’aliment sont corrélées positivement (MOUNT et al. 1971) et 75 % de la consommation d’eau
se font juste avant, pendant ou juste apres le repas (BIGELOW et HOUPT 1988). A 30 °C,
MOUNT et al. (1971) et MRrROz et al. (1995) montrent qu’une part non négligeable de la
consommation d’eau se fait le soir (a 30 °C, 30 % de la consommation totale d’eau se fait
entre 21 h et 9 h contre 4 % a des températures ambiante de 7, 12 et 20 °C).

En situation de stress thermique, contrairement a la truie en lactation, le comportement
diurne des porcs en croissance n’est pas modifi¢ car la majorité des repas se fait durant la
journée (FEDDES et al. 1989; QUINIOU et al. 2000a). Mais de nombreuses études montrent une
modification de différents paramétres du comportement alimentaire (le nombre de visites au
DAC, le nombre et la taille des repas, la durée d’ingestion), que ce soit avec un challenge
thermique court (10 jours), plus long (28 jours) ou chronique (effet des saisons). En effet,
dans un climat tropical humide, RENAUDEAU (2009) et RENAUDEAU et al. (2006a), montrent
que la consommation totale d’aliment de porcs entre 45 et 90 kg se fait durant la journée a 73
% en saison fraiche (25 °C et 86 % d’humidité relative) contre 66 % en saison chaude (28 °C
et 84 % d’humidité relative) (RENAUDEAU et al. 2006a).

PATIENCE et al. 2005; QUINIOU et al. 2000c et XIN et DESHAZER 1992 montrent que pour
limiter leur production de chaleur durant les périodes chaudes de la journée, les porcs en
croissance s’alimentent davantage durant les périodes fraiches du jour (le matin et en fin
d’aprés-midi voire en début de soirée). Par exemple, QUINIOU et al. (1998) montrent sur des
porcs en croissance Piétrain x Large White qu’entre 19 et 29 °C, il y a une augmentation du
nombre de repas pendant la nuit (+ 1,7) et une réduction du nombre de repas durant la journée
(- 1,8) mais que la taille des repas est réduite (- 48 % la nuit et - 14 % la journée). C’est donc
la réduction de la taille des repas qui explique la réduction de la consommation nocturne.
QuiNIou et al. (2000b) montrent également qu’en situation de stress thermique le temps
total d’ingestion est réduit de 18 min, passant de 64 min (19 °C) a 46 min (29 °C).

Méme pendant une courte période de stress thermique, le comportement alimentaire est
modifié. Par exemple, suite a une exposition a 36 °C pendant 10 jours, RENAUDEAU et al.
(2007b) rapportent une augmentation du temps dédié a la consommation hydrique, qui est

multipli¢ par trois (2,8 vs. 8,9 %) comparé a des porcs placés a 24 °C. Ces auteurs montrent
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¢galement une réduction du temps dédi¢ a la consommation alimentaire des porcs exposés a
une température ambiante de 36°C par rapport a ceux exposés a 24 °C (4,3 vs. 10,3 % du
temps dédi¢ a la consommation d’aliment), en raison de la nécessité de réduire la production

de chaleur métabolique.

3.1.2. Lacroissance
La réduction de I’appétit et la modification du comportement alimentaire sont les premieres

conséquences du stress thermique qui se répercutent, en fonction du niveau du Stress
thermique sur la vitesse de croissance (RENAUDEAU et al. 2004b; Ross et al. 2015).
NIENABER et al. (1987) montrent que la réduction de la vitesse de croissance des porcs soumis
a un stress thermique est la conséquence directe de la diminution de la quantité de
nutriments disponibles pour la croissance. En milieu tropical humide, la vitesse de croissance
est influencée par les variations saisonnieres, avec une réduction du GMQ des porcs Large
White (poids vif compris entre 35 - 85 kg) de I'ordre de - 6 % en saison chaude par rapport a

la saison fraiche (LORVELEC et DEPRES 1997).

La réduction du gain de poids est d’autant plus importante que I’animal est lourd (LE
BELLEGO et al. 2001; RENAUDEAU et al. 2011b; RINALDO et LE DIVIDICH 1991a; RINALDO et
al. 2000c), a cause d’une plus grande sensibilité a la chaleur des porcs les plus lourds. Pour un
méme niveau d’ingestion, BROWN-BRANDL et al. (2000) et LE BELLEGO et al. (2002b)
montrent une réduction de la vitesse de croissance, du dépdt de protéines et une augmentation
du dépdt de lipides des animaux en situation de stress thermique par rapport a ceux en
conditions de thermoneutralité. Ces résultats suggérent que le stress thermique pourrait avoir
un effet direct sur les performances de croissance des porcs et sur la répartition de 1’énergie

ingérée entre le dépot de protéines et le dépot de lipides (RENAUDEAU et al. 2004a).

3.1.3. L’efficacité alimentaire
Pour traiter de [D’efficacité alimentaire, nous aborderons deux parameétres: 1’indice de

consommation et la consommation moyenne journaliere résiduelle.

3.1.3.1.  L’indice de consommation
L’indice de consommation (IC) est le rapport entre la quantité d’aliment ingérée et le gain de

poids. Par conséquent, ’animal est d’autant plus efficace que I'IC est petit. La plupart des
travaux disponibles dans la bibliographie montrent que I’'IC est relativement constant autour
de 2,70 kg/kg, entre 20 et 30 °C (LoPEz et al. 1991; RENAUDEAU et al. 2011b; UMBOH et

TULUNG 2001). L’IC n’est affecté que pour des valeurs plus élevées de température ambiante.
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Entre 30 et 36 °C, ’augmentation est de 1’ordre de + 0,2 kg/kg (méta-analyse de RENAUDEAU
et al. 2011b). Ainsi, seules des conditions de stress thermique sévéres conduirait le porc en
croissance a étre moins efficient dans 1’utilisation de 1’aliment. Autrement dit, la réduction

d’appétit observée en-dessous de 30 °C affecterait avant tout la vitesse de croissance.

3.1.3.2.  La consommation moyenne journaliere résiduelle
La consommation moyenne journaliere résiduelle (CMJR) est définie comme étant la

différence entre la consommation observée et celle prédite a partir d’équation pour couvrir les
besoins théoriques d’entretien et de production (GILBERT et al. 2017). L’étude de la CMJR
vient du fait qu’une grande portion de la consommation (30 a 40 %) n’est pas expliquée par
ces besoins théoriques pour I’entretien et la production. La CMJR permet la comparaison des
individus indépendamment des différences de leur niveau de production (HERD et ARTHUR
2009). A notre connaissance, trés peu d’études traitent de I’effet du stress thermique sur la
CMIJR chez le porc. CAMPOS et al. (2014b) montrent que pour la méme vitesse de croissance
et quelle que soit la température ambiante (24 ou 30 °C), les porcs CMJR" (efficace) ont une
consommation alimentaire moindre que les CMJR" (moins efficace). Autrement dit les porcs

efficaces a la thermoneutralité le resteraient en situation de stress thermique.

3.1.4. L’adiposité
Le tissu adipeux est un site de stockage de I’exces d’énergie sous la forme adipeuse. Le tissu

adipeux est capable de libérer de I’énergie par la mobilisation de ces lipides. Chez le porc, le
tissu adipeux est localisé au niveau sous-cutané (60 a 70 %), au sein des tissus musculaires
(20 a 35 %) et autour des organes internes (environ 5 %) (KOUBA et SELLIER 2011). Nous ne
nous intéresserons dans cette partie qu’au tissu adipeux sous-cutané au travers de la mesure de
I’épaisseur de lard dorsal. On la mesure grace a une échographie in vivo ou sur la carcasse
post-mortem avec une régle (DESMOULIN 1978). En situation de températures basses, le tissu
adipeux sous-cutané est un bon isolant thermique. Par contre, en situation de température

¢élevée, il limite la capacité de I’animal a perdre de la chaleur (MOUNT et al. 1979).

En situation de stress thermique, le dépot de tissus gras est plus important que le dépot de
tissu musculaire, du fait que le métabolisme adipeux produit moins de chaleur que le
métabolisme musculaire (LE DIVIDICH et RINALDO 1989b; RINALDO et LE DIVIDICH 1991b et
Wu et al. 2016). Or, RINALDO et LE DIVIDICH (1991b) montrent une réduction du taux de
lipides de la carcasse des porcs. Ce résultat est en accord avec ceux de DERNO et al. (1995)
qui montrent également une tendance a la réduction de 1’épaisseur de lard dorsal a 24 °C

comparé a 12 °C. Ce résultat s’expliquerait par la modification des sites anatomiques
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d’implantation du tissu adipeux du porc soumis au Stress thermique. En effet, le dépot de
gras se fait moins au niveau sous-cutané (bardiére) mais plutot au niveau interne (la panne).
Dans la bardiere, ’activité des enzymes anabolisantes du tissu adipeux (lipogéniques) est
réduite tandis que dans la panne, I’activité de ’enzyme qui hydrolyse les triglycérides et les
lipoprotéines (la lipoprotéine lipase) est activée (LE DIVIDICH et al. 1987; RINALDO et LE
DIvIDICH 1991Db). L’activation de cette dernieére contribue a la libération des acides gras et a

leur utilisation par les cellules musculaires et adipeuses (HEOB 2011).

De plus, un effet de la saison est observé, en milieu tropical humide, sur 1’épaisseur de lard
dorsal moyen des porcs Large White, avec une adiposité moins importante en saison chaude
qu’en saison fraiche (LORVELEC et DEPRES 1997). De plus, un effet de saison sur la répartition
des tissus adipeux, en milieu tropical humide, est rapporté par RINALDO et al. (2000c) qui
montrent chez des porcs de race Large White de 90 kg une réduction de 1’adiposité de la
carcasse (- 20,6 % en saison chaude comparée a la saison fraiche). L’étude de la distribution
de ces tissus adipeux montre qu’en saison chaude le pourcentage de gras de I’épaisseur de lard
dorsal diminue (10 %) et le gras entourant les organes augmente (1,36 %). En saison fraiche,

ils sont respectivement de 11,1 % et de 1,06 %.

Par ailleurs, une modification de la composition du tissu adipeux en acide gras est aussi
observée par RINALDO et LE DIVIDICH (1991b) (31,5 °C vs. 18,5 °C). Le stress thermique
conduit a une réduction du pourcentage d’acide gras insaturé (39,4 % vs. 42,4 %) et une
augmentation du pourcentage d’acide gras saturé (43,2 % vs. 40,1 %) au niveau du lard
dorsal. Ce résultat est en accord avec LE DIVIDICH et al. (1987) qui montrent chez des porcs
Large White de plus de 50 kg , que les acides gras saturés augmentent a 28 °C (22,8 %) par
rapport a 20 °C (21,8 %) et 12 °C (20,8 %) et inversement que les acides gras insaturés
diminuent a 28 °C (34,6 %) par rapport a 20 °C (39,1 %) et 12 °C (42,4 %). Cette différence

de composition n’est pas observée sur le tissu gras au niveau interne.

Dans cette partie, nous retiendrons que 1’effet du stress thermique sur les performances
zootechniques dépend du niveau et de la durée du stress. Le principal effet est une réduction
de ’appétit, d’autant plus accentuée que le stress est important. Cette réduction de I’ingestion
volontaire d’aliment impacte ensuite la vitesse de croissance, 1’adiposité et peut amener a une
redistribution des tissus adipeux et donc une modification de la qualité de carcasse. Notons
aussi que I’effet de la chaleur sur les performances zootechniques dépend de nombreux autres

facteurs, comme le génotype (ex. CMJR+ vs CMJR-), le poids vif, etc.
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3.2.  Les effets du stress thermique au niveau physiologique
L’hypothalamus régule la thermorégulation mais aussi de nombreuses autres fonctions

homéostatiques comme la tension artérielle, la respiration, I’appétit, la faim, la digestion, le
cycle du sommeil, la régulation cardiaque ou I’équilibre hydro-¢électrolytique et acido-

basique. Ces fonctions sont aussi influencées par les variations de la température ambiante.

3.2.1. Les effets du stress thermique sur la morphologie du porc
En situation de stress thermique chronique, des modifications au niveau de la morphologie

des animaux ont été observées. Ces modifications permettent d’augmenter la surface
corporelle afin d’augmenter la surface d’échange avec le milieu extérieur. LEFAUCHEUR et al.
(1989) montrent que des porcs Large White ¢levés a 28 °C pendant 160 jours sont plus longs
que ceux élevés a 12°C (+ 5,5 %). Ce résultat est en accord avec ceux de DAUNCEY et

INGRAM (1986) dans une gamme ce stress thermiques plus séveres (35 °C vs. 10 °C).

De plus, CANOPE et RAYNAUD (1981) montrent que le type génétique influe sur la surface de
peau. Dans les mémes conditions climatiques (entre 20,5 - 27 °C et 70 - 100 % d’humidité
relative) et pour des poids vifs identiques, les porcs Créole ont une plus grande surface de
peau que les porcs Large White (5,9 vs. 4,4 % de la carcasse). Ce résultat suggere une plus
grande capacité¢ d’échange avec le milieu extérieur chez le porc Créole que le porc Large
White. En situation de stress thermique, d’autres modifications s’opérent pour augmenter la
surface d’échange avec le milieu extérieur. En effet, HEATH (1984) montre une augmentation
de la surface des deux oreilles par rapport a la surface corporelle totale a 30 °C (342 cm?/m’)
comparée & 10 °C (276 cm’/m?). De plus, HAYES et al. (2016) montrent que I’augmentation
de la température de ’oreille des porcs en situation de Stress thermique serait liée a la
vasodilatation des vaisseaux sanguins. FULLER (1965) montre une réduction significative de la
pilosité sur une moitié¢ de la carcasse des animaux a 30 °C (16,4 g) comparé a ceux a 10 °C
(41,9 g). DERNO et al. (1995) montrent méme une réduction de la longueur des poils, en
situation de stress thermique. La réduction de la longueur des poils favoriserait la

déperdition de chaleur par voie sensible

Par ailleurs, FULLER (1965) rapporte également que la taille des organes situés aux extrémités
du corps (queue, pattes, groin) des porcs Landrace augmente avec la température ambiante en
comparant les animaux placés pendant 56 jours en chambre climatique a 10, 15, 20, 25 ou
30°C. Outre les modifications morphologiques externes, des modifications de la taille des
organes internes sont rapportées dans la littérature. Des études comparatives entre le porc

Créole et le porc Large White rapportent une réduction du poids des organes internes dit
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« thermogéniques » (le tube digestif, le foie, les poumons, la rate, le coeur et les reins) des
porcs Créole par rapport aux porcs Large White (CHRISTON 1988; LE BELLEGO et al. 2002a;
RENAUDEAU et al. 2003; RINALDO et DIVIDICH 1991; RINALDO et al. 2000c). Cette
modification morphologique contribuerait a la réduction de la production de chaleur. En effet,
KOONG et al. (1982) montrent I’existence d’une corrélation positive entre le poids des
visceres et la production de chaleur. LE DIvIDICH et al. (1998) observent également une
réduction de la taille des organes et de la quantité¢ d’énergie qu’ils produisent. Chez I’homme
en situation de stress thermique, NIXON (1988) montre une diminution du flux sanguin des
visceres de ’ordre de - 25 a - 40 %. Cette modification décrite aussi chez les animaux
domestiques est importante car le flux sanguin périphérique et l’augmentation de la
vascularisation des extrémités du corps favorise la déperdition de chaleur (INGRAM et LEGGE
1971; INGRAM et MOUNT 1975). PEARCE et al. (2013b) montrent que 1’intégrité du tractus
gastro-intestinal des porcs est altéré, par de la redistribution du flux sanguin vers la périphérie
du corps et de I’auto-restriction alimentaire induites par le stress thermique. De plus, PEARCE
et al. (2014) montrent qu’un court challenge thermique (2 a 6 heures a 37 °C) est suffisant
pour altérer I’intégrité du petit intestin et la perméabilité du colon et de I’iléon de porcs de 64
kg.

3.2.2. Le systeme immunitaire
Les températures ambiantes et les humidités relatives élevées des milieux tropicaux humides

amplifient la pression des pathogenes et par conséquent pourraient induire une augmentation
des dépenses énergétiques des porcs pour activer et maintenir leur fonction immunitaire au
détriment des fonctions de production. Le systéme immunitaire assure la défense de
I’organisme. Les cellules impliquées dans la fonction défensive du systéme immunitaire
circulent dans tout I’organisme via les circulations sanguines et lymphatiques.

Le systtme immunitaire est sensible aux hormones induites et/ou libérées par I’axe
hypothalamo-hypophysaire, ainsi qu’aux neurotransmetteurs libérés par les organes
lymphoides (thymus, rate, moelle osseuse, ganglions, etc.). Le systéme immunitaire est activé
par le stress thermique suite a un mécanisme complexe dans lequel sont impliqués le
changement de la température corporelle, les variations de la consommation d’aliment et le
flux des nutriments, I’adaptation hormonale et comportementales, les ajustements du systéme
circulatoire, 1’équilibre acido-basique et/ou électrolytique, le stress oxydatif (LACETERA

2012). Les modifications de 1’activité neuroendocrinienne et du systéme immunitaire se
y
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traduisent par une redistribution spatiale et la prolifération des leucocytes, par une activité
antimicrobienne et cytolytique ou encore par une réponse inflammatoire.

Chez la volaille, une augmentation du ratio hétérophiles/lymphocytes témoigne d’une réponse
immunitaire au stress. Lors du stress thermique, l'augmentation de la sécrétion des
hormones de types glucocorticoides influence ce ratio. Ce ratio étant héritable, il est utilisé
dans la sélection pour la résistance au stress thermique dans cette espéce (AL-MURRANI et
al. 1997; SOLEIMANI et al. 2011). Chez le porc (WALTZ et al. 2014) ou encore chez le mouton
(MARAI et al. 2007), une réduction de I’hématocrite est rapportée en situation de stress
thermique. En comparant I’effet d’un changement de conduite d’élevage (du batiment au
plein air), GOURDINE et al. (2016) observent une meilleure réponse hématologique adaptative
des porcs Créole que des porcs Large White, dans un milieu tropical humide. Chez les
gazelles d’Arabie Saoudite entre 15 et 20 kg de poids vifs, une réduction de 12 % de
I’hématocrite et une réduction de 10 % du nombre de globules rouges sont rapportées en été
(35 °C et 13 % d’humidité relative) comparé a 1’hiver (14 °C et 44 % d’humidité relative)
(BABOR et al. 2014). La réduction de ’hématocrite témoigne d’une activation du systéme
immunitaire.

Par ailleurs, la lyse des globules rouges produits des radicaux libres notamment le fer. Ces
radicaux libres participent au stress oxydatif qui est dommageable pour I’intégrité des cellules

et accentuent la réponse immunitaire.

3.2.3. L’équilibre hydro-électrolytique et acido-basique
Le stress thermique conduit I’animal a augmenter ses pertes en eau par la voie sensible et la

voie latente afin de rétablir son homéothermie. Le stress thermique affecte donc 1’équilibre
des concentrations en ions inorganiques (sodium, potassium, calcium,...) présents dans le
sang et dans l'urine. L’¢étude de ces parametres donne des indications sur le niveau
d’oxygénation et sur I’activité métabolique de 1’animal. Par exemple, PEARCE et al. (2014)
montrent une augmentation de la concentration sanguine en sodium (143 vs. 135 mmol/I), une
réduction de la concentration en potassium (5,0 vs. 6,2 mmol/l) et une augmentation du pH
sanguin (7,46 vs. 7,39) chez des porcs de 64 kg suite a un challenge thermique (37 vs. 24 °C)
de 2 a 6 heures. Dans cette étude, les auteurs rapportent également une augmentation du
rythme respiratoire qui a quasiment doublé chez les animaux stressés et une diminution de la
concentration en bicarbonate (29 vs. 27 mmol/l) et de la concentration en pCO; (7 vs. 5 kPa).
Cliniquement, ces modifications sont associées a une alcalose respiratoire, c’est-a-dire une

augmentation du pH sanguin (baisse de la concentration en CO,, conduisant a une diminution
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des ions hydrogénes et des ions calcium libres dans le sang). Néanmoins, PATIENCE et al.
(2005) n’observent aucune modification sur les concentrations des électrolytes (sodium,
magnésium, potassium...) chez des porcs de 25 kg en challenge thermique pendant 24 h
durant lesquelles la température ambiante a évolué de 20 a 38 °C. Cette différence de résultats
est certainement liée a la plus grande sensibilité a la chaleur des porcs les plus lourds. Cette
différence pourrait aussi s’expliquer par un effet du jelin. En effet, chez la poule en stress
thermique (44,5 °C), AIT-BOULAHSEN et al. (1989) montrent qu’une mise a jein de 24 a 72 h
contribuerait a réduire les modifications de I’équilibre des ¢électrolytes. Ils montrent également
une corrélation entre le pH du sang, la concentration en CO,, la concentration en chlorure et la

température rectale.

Dans cette partie, nous retiendrons que sous certaines conditions de stress thermique (longue
durée et stress chronique sévere), la morphologie de 1’animal se modifie pour favoriser les
pertes de chaleur et diminuer la production de chaleur. Cette modification se traduit
notamment par une augmentation de la surface de peau, une accentuation de la vascularisation
des extrémités ainsi qu’une réduction de certains organes internes dit « thermogéniques » (ex.
tractus gastro-intestinal). On retient également que le stress thermique peut affecter la
réponse immunitaire et modifier les équilibres hydro-électrolytique et acido-basique. Ces

modifications peuvent étre associées a une alcalose respiratoire.




37

3.3.  L’effet du stress thermique au niveau métabolique
3.3.1. Le métabolisme protéique

Les acides aminés apportés par 1’alimentation sous forme de protéines assurent la croissance
musculaire, et la lysine est ’acide aminé limitant primaire pour le porc. L’apport (via
I’alimentation) de cet acide aminé est donc essentiel. Au niveau du tube digestif des acides
aminés dits endogenes peuvent étre produits (RERAT et al. 1978). Ainsi, la synthése et la
dégradation des protéines est permanente chez les animaux. Mais, la vitesse de production des
protéines est plus importante que celle de la dégradation (DUEE et SEVE 1978).

Le stress thermique influence la composition du tissu musculaire. En effet, LE DIVIDICH et
al. (1987) montrent une réduction du taux de protéines dans le muscle dorsal (Longissimus
dorsi) lorsque les porcs sont maintenus a 28 °C comparés aux animaux ¢élevés a 12 °C (22 vs.
23 %). Méme si les différences sont faibles (mais significatives), ce résultat suggere que la
température ambiante influence la rétention en protéine de I’animal. RENAUDEAU et al. (2013)
montrent qu’en situation de stress thermique, la quantité d’azote ingérée et la quantité
d’azote déposée sont réduites. L’augmentation du taux d’azote dans I’urine suite a un stress
thermique (FIALHO et CLINE 1991; KREBS et al. 1964) suggére une augmentation du
catabolisme protéique. De plus, MORALES et al. (2016d) montrent que la chaleur réduirait la
et al. (2016a) et MORALES et al. (2016b) ont étudié 1’effet de la chaleur sur la concentration
en acides aminées libres a 2,5 heures et 10 heures apres le repas, chez des porcs de 29 kg en
situation de stress thermique (entre 23 et 37 °C) comparés a des porcs en conditions
thermoneutres (24 °C). Ces auteurs observent une réduction de la digestion et de 1’absorption
des acides aminés (arginine, méthionine, histidine et thréonine) 2 heures aprés le repas. Par
contre, 10 heures apres le repas, ’absorption de ces acides aminés augmente chez les animaux
stressés. De plus, suite & un challenge thermique de 7 jours (allant de 24 a 45 °C), MORALES
et al. (2016c) montrent une augmentation de la libération des acides aminées endogénes. La
dégradation du tractus gastro-intestinal contribuerait a la réduction du tissu musculaire en

situation de stress thermique.

3.3.2. Le métabolisme lipidique
Comme nous I’avons vu précédemment, le stress thermique modifie la répartition du gain

d’énergie en faveur du dépdt de gras et la répartition des tissus adipeux (LE BELLEGO et al.
2002b). Par exemple, chez le poulet de chair, GERAERT et al. (1996) montrent que le rapport

dépot de protéines sur dépodt de lipides est plus faible (0,73 vs. 0,95) chez les animaux stressés
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(32 °C) que chez les animaux en conditions thermoneutralité¢ (22 °C). En situation de Stress
thermique, CHARLET-LERY et MOREL (1977) ont montré une intensification de la lipogenése
(c’est-a-dire I’augmentation de la synthése de triglycérides) ainsi qu’une élévation du quotient
respiratoire (CO,/O;). En effet, la transformation de glucides en lipides conduit a une grande
quantit¢ de dioxyde de carbone (CO;). CHRISTON (1986) a montré que I’activité de la
lipoprotéine lipase (LPL) est plus importante (+ 22 %) pour le dépot de lipides autour des
organes internes chez des porcs Large White (28 - 52 kg) ¢levés en milieu tropical humide
comparés a des porcs élevés en condition de thermoneutralité. En situation de stress
thermique, la modification des sites de dépot de gras est liée a la modification de 1’activité
enzymatique notamment la LPL mais aussi I’enzyme A9-désaturase, impliquée dans la
conversion des acides gras (acide gras saturé en acide gras insaturé) (RINALDO et al. 2000a).
La concentration en acide linoléique (acide gras insaturé) est un indicateur de I’adiposité de
I’animal (PASCAL et al. 1975). KLOAREG et al. (2004) montrent qu’un stress thermique de 30
°C réduit la transformation des acides gras saturés en acide gras insaturé de - 3,5 % comparé¢ a
des conditions de températures a 23 °C. KOUBA et al. (1999) montrent que la dénaturation de
I’enzyme A9-désaturase se fait principalement au niveau du lard, du foie et le muscle dorsal
(Longissimus dorsi). Chez I’homme, la taille des adipocytes traduit leur fonction. Plus
I’adipocyte sous-cutanée est grand plus il a une grande activité lipolytique et plus Iactivité de
la LPL est ¢levée. Chez des porcs Large White entre 10 et 33 kg, RINALDO et LE DIVIDICH
(1991) montrent qu’en situation de stress thermique (31,5 °C), le diamétre des adipocytes
situés dans le lard dorsal est plus important que ceux entourant les organes (65 vs. 57 um). De
plus, les diameétres des adipocytes sont plus €élevés chez les pores élevés a 31,5 °C que ceux
¢levés a 18,5 °C (60 vs. 57 um). Les gros adipocytes possédent une grande capacité de
stockage, mais c’est également un facteur annonciateur de complication métabolique car la
taille de la cellule est décisive au niveau de la sécrétion de leptine et de facteur de nécrose
(TNF-a) (LEYVRAZ et al. 2008). Le facteur de nécrose (TNF-a) joue un rdle dans les réponses

pro-inflammatoires du systéme immunitaire (ELLERO-SIMATOS 2013).

Dans cette partie, nous retiendrons que le métabolisme protéique est affecté par le stress
thermique. L’absorption des acides aminés dans le tractus gastro-intestinal et leur stockage
dans le muscle sont réduites. Dans le cas de stress sévere, le dépot de lipides est accentué et
particulierement autour des organes internes. Ces deux métabolismes protéique et lipidique

sont sous contrdle hormonales.
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3.4. Les hormones
Les hormones régulent une grande partie des voies métaboliques. Par exemple, la

consommation volontaire d’aliment et d’eau de boisson est régulée par des sécrétions
hormonales (ex : la leptine, I’insuline, le ghréline, adrénocorticotropine ou encore la
vasopressine) et des neurotransmetteurs qui sont sous le controle de 1’axe hypothalamo-
hypophysaire (LI et PATIENCE 2016; MROZ et al. 1995). Dans cette partie, nous insisterons sur
les hormones contrélant le métabolisme des glucides, des protéines et des lipides dont le
fonctionnement est fortement influencé par le stress thermique. Le stress thermique affecte
la sécrétion et la régulation de ces hormones (CHRISTON 1988; WALTZ et al. 2014). Les
hormones les plus étudiées sont celles qui influencent le plus les performances zootechniques
a savoir ’adrénocorticotropine (ACTH), le cortisol, les hormones thyroidiennes, 1’insuline, la
leptine et ’hormone antidiurétique (ADH). L’ACTH est une neuro-hormone qui a un role
primordial dans la modulation de I’axe hypothalamo-hypophysaire. L’ACTH régule la
libération de plusieurs autres hormones en autres le cortisol, I’insuline, les hormones de
croissance et la production de corticolibérine (CRH). MERLOT (2004) montre que la CRH
augmente la perméabilité vasculaire. Elle active aussi la réponse immunitaire via la libération
de cytokines pro-inflammatoires et le facteur de nécrose (TNF-a). L’augmentation de la
concentration en ACTH initie également une réponse immunitaire via la libération de
cytokine pro-inflammatoire (IL-1B, IL6) des tissus périphériques. Le cortisol est une hormone
sécrétée par la glande surrénale. La sécrétion du cortisol est régulée par ’ACTH et la CRH.
Le cortisol est un glucocorticoide impliqué dans la régulation du métabolisme des lipides, des
protéines et glucides. La libération du cortisol entraine une inhibition de la lipogenése ce qui
¢éleve la concentration du cholestérol et les triglycérides. Le cortisol entraine une inhibition de
la synthése protéique par la promotion du catabolisme protéique. Cette hormone induit une
augmentation de la mobilisation des réserves de glucose dans le foie ce qui favorise

I’hyperglycémie et la résistance a 1’insuline (MORMEDE 2007).

En situation de stress thermique, on observe une augmentation de la concentration en
cortisol (MORMEDE et al. 2011). BECKER et al. (1997) montrent que la concentration de
cortisol est multipliée par 3 chez des porcs de 120 kg soumis pendant 3 h a un stress
thermique aigu de 34 °C comparé a ceux placés en thermoneutralité. Des études suggérent
que la concentration en cortisol a été influencée par la sélection (FOURY et al. 2009). La
sélection pour ’augmentation de la quantité¢ de viande maigre chez le porc aurait conduit a

sélectionner indirectement pour une réduction de la concentration en cortisol (WEILER et al.
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1998). CHRISTON (1988) montre une réduction de la concentration des deux hormones
thyroidiennes T3 (43 %) et T4 (24 %) chez des porcs en croissance (28 - 52 kg) en stress
thermique ce qui est conforme au résultat (MACARI et al. 1986). Ces hormones sont secrétées
par la glande thyroidienne. Elles sont impliquées dans [’activation du métabolisme
énergétique, la contraction des muscles, dans I’activation du catabolisme des acides gras
(RINALDO et LE DIVIDICH 1991). Ils régulent aussi la contraction des muscles impliqués dans
la digestion, ce qui explique la réduction de I’ingestion (COLLIN et al. 2002; MACARI et al.
1983; MACARI et al. 1986). La réduction de la concentration de ces deux hormones (T; et Ty4)
contribue donc a la réduction du métabolisme et a la réduction de la production de chaleur
métabolique (BERNABUCCI et al. 2010). L’insuline est secrétée a la suite d’une prise
alimentaire. Cette hormone qui est un médiateur de la thermogenése régule I’entrée du
glucose dans la cellule. En situation de stress thermique, on observe une diminution de la
concentration en insuline, indiquant la diminution de la réponse thermogénique a
I’alimentation. Cette diminution est aussi observée chez les animaux ob¢ses et dans d’autres
especes comme le beeuf (YOUSEF et al. 1967). L’insuline est impliquée dans I’activation et la
régulation positive de protéine de protection contre la chaleur Heat Stress Protein (HSP)
(Campos et al. 2014b; L1 et al. 2006; PEARCE et al. 2013b). Une réduction de la concentration
en leptine est aussi observée en situation de stress thermique. La différence de la
concentration en leptine dans le plasma est associée a la différence de la composition de la
carcasse. En effet, la leptine est secrétée par les adipocytes, elle a pour réle de réduire la
consommation en aliment et elle augmente la concentration de I’hormone de croissance (GH)
(BARB et al. 1998). En situation de stress thermique, la réduction de la consommation
d’aliment conduit a la réduction du tissu adipeux et ainsi a la réduction de la concentration en
leptine (CAMERON 2000; RINALDO 1989). La vasopressine aussi appelé 1’hormone
antidiurétique (ADH) est impliquée dans la sudation (COLLINS et WEINER 1968), ’osmolarité
du sang, ’osmolarité de 1’urine, le volume de plasma et dans le flux urinaire (FORSLING et al.
1976). Chez les bovins (BEATTY et al. 2006) et les caprins (OLSSON et DAHLBORN 1989), la
déshydratation liée au stress thermique induit une augmentation de la concentration de
I’hormone ADH. L’augmentation de la concentration d’ADH conduit a la sécrétion de Heat

Shock Proteins 70 (HSP70) au niveau des reins (XU et al. 1996).

3.5.  Les effets du stress thermique au niveau moléculaire
Les Heat Shock Proteins (HSP) sont des molécules chaperonnes, dont le role est de protéger

les protéines cellulaires contre les effets délétéres du stress thermique chez différentes
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especes animales. Elles ont été décrites pour la premiére fois chez la drosophile (WHITLEY et
al. 1999). Les HSP aident les protéines dénaturées a retrouver leur conformité spatiale
(KAPLAN et L1 2012). Les HSP sont impliquées dans le mécanisme de réparation de I’ADN
contre plusieurs agents stressants (KREGEL 2002). L’augmentation de I’expression des HSP et
I’augmentation de leur activité sont associées a la protection cellulaire contre le stress
thermique chez la volaille (SOLEIMANI et al. 2011; YU et al. 2008), le caprin (DANGI et al.
2014; GuPTA et al. 2013) ou encore le lapin (PEI et al. 2012). Le type génétique influence
I’expression des génes associés a ces protéines. DEB et al. (2014) montrent que suite a 10 h
d’un challenge thermique a 45°C in vitro, le type Bos indicus, mieux adapté a la chaleur que
le type Frieswal, présente une viabilité cellulaire (60 vs. 54 %) et une expression de HSP 90
(0,36 vs. 0,23 ng/ml) plus importantes. BAMBOU et al. (2011) obtiennent un résultat similaire
chez le porc, en comparant des porcs Créole avec des porcs Large White, plus sensible a la
chaleur. Suite a un challenge thermique de 45 °C in vitro pendant 9 h, le type génétique
Créole a taux de mort cellulaire plus faible comparée au Large white (12,7 vs. 15,5 %).
L’augmentation de I’activit¢ des HSP observé dans cette étude pourrait expliquer la plus
grande survie cellulaire chez le porc Créole. Cependant, aucune différence entre type
génétique n’a été observée sur 1’expression de I’ARNm de HSP70.2 et de HSP90, ce qui
suggere que I’expression des HSP n’est pas I’'unique responsable de la différence de viabilité
cellulaire observée chez le porc Créole. Les protéines HSP régulent la réponse immunitaire.
La production d’HSP entraine une réduction de Tumor Necrosis Factor-a (TNF-a). TNFa est
une molécule qui est impliquée dans I’apoptose de la cellule (MOSELEY 1997; SONNA et al.
2002). Le stress thermique entraine aussi la survenue d’un stress oxydatif a cause de la
libération de radicaux libres (LIN et al. 2006a). Les antioxydants luttent contre les réactions en
chaine induit par les radicaux libres. L’augmentation de la quantit¢ de protéines (7 %)
retrouvées dans le plasma est en partie due a ces réactions en chaine qui entrainent la
destruction des cellules (PEARCE et al. 2013a). La dénaturation de la membrane cellulaire
conduit aussi a une réduction des nombres de transporteurs de glucose et de co-transporteur

sodium/glucose apres un court challenge thermique 6 heures (PEARCE et al. 2014).

Dans cette partie, nous retiendrons que le controle des métabolismes glucidique, lipidique et
protéiques par les hormones est modifié par le stress thermique. De plus, les molécules de
stress (des protéines spécifiques qui protégent les autres protéines lors d’un stress) sont
sécrétées lors d’un stress thermique. Au niveau cellulaire, ces molécules font protéger la

cellule contre les effets néfastes du stress thermique.




42

4. LES SOLUTIONS POUR LUTTER CONTRE LE STRESS THERMIQUE
Les solutions pour lutter contre le stress thermique en élevage se regroupent en deux grands

types de solution : les solutions qui consistent a modifier I’environnement de ’animal et

celles qui sont basées sur les aptitudes d’adaptation de I’animal.

4.1 Modifier I’environnement de I’animal
Un large éventail de solutions techniques peut étre utilis¢ pour diminuer les effets stress

thermique sur les performances zootechniques. Il faut néanmoins noter que ces applications
ne seront optimales pour soulager les animaux que si la conduite (nutrition, sanitaire) permet
aux animaux d’exprimer convenablement leur potentiel génétique (en dépit du Stress
thermique). La modification des techniques d’¢élevage a montré leur efficacité pour atténuer
les effets du stress thermique sur les animaux d’élevage (MANDONNET et al. 2011).
Classiquement, les outils et méthodes pour limiter I’impact du stress thermique sont
regroupés en deux catégories, ceux qui modifient l'environnement (diminuer le stress,
modifier DP’aliment) et ceux qui améliorent I'échange de chaleur entre l'animal et

'environnement (Renaudeau et al. 2011a).

4.1.1 Réduire le stress thermique global
Pour les animaux en plein air, la fourniture d'ombre (naturelle ou artificielle) est l'une des

méthodes les plus simples et rentables pour minimiser I’exposition aux rayonnements solaires.
FRASER (1970) montre que des porcs Large White élevés en plein air comparés a ceux élevés
en batiment a la Jamaique, ont des signes de stress thermique aigu a la suite de la premiere
exposition au soleil (¢lévation du rythme respiratoire de + 88 % et de la température rectale de

+ 4 % moins de 2 heures apres I’exposition au soleil).

4.1.2. Améliorer les pertes de chaleur
En augmentant les échanges thermiques entre ’animal et son environnement, on augmente

généralement la perte de chaleur de la surface du corps. La littérature présente une variété de
techniques visant a faciliter les pertes de chaleur de ’animal. Le mouvement de l'air est un
facteur important pour atténuer le stress thermique puisqu'il agit a la fois sur les pertes de
chaleur convectives. Chez le porc, MASSABIE et al. (2001b) montrent que dans les conditions
de stress thermique de 28°C, la ventilation peut réduire la température ambiante ressentie
d’environ 5 °C et entraine chez le porc en croissance (26 - 112 kg), un poids vif final, une
vitesse de croissance, une consommation d’aliment et une efficacité alimentaire des animaux
semblables a ceux obtenus sur des animaux élevés a 24 °C. Le refroidisseur de museau, congu

pour diriger l'air sur la téte et le cou, a permis une amélioration de 25 a 35 % de la
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consommation d'aliment des porcs maintenus a 30 °C (MCGLONE et al. 1988; STANSBURY et
al. 1987). 11 existe aussi plusieurs types de systémes de refroidissement dans les batiments
d’¢levage. Par exemple, la température ambiante peut étre diminuée par la climatisation.
Cependant la dépense énergétique (et financicre) liée aux mécanismes de refroidissement de
I’air mécanique rend cette solution inadéquate pour la plupart des systémes d’¢levage (WEST
2003). L'une des méthodes les plus courantes et efficaces pour favoriser les pertes de chaleur
consiste a mouiller les corps des porcs. Les systémes de refroidissement évaporatif utilisent
I'énergie de l'air pour évaporer l'eau. Les systemes de brumisation utilisent des gouttelettes
d'eau trés fines pour augmenter la surface de I'eau en contact avec l'air. L'eau est évaporée
dans l'air entrainant une réduction de la température ambiante. Ces systémes sont les plus
efficaces dans les zones seéches, mais peuvent également étre utilisés dans des régions
humides pendant les heures de jour ou ’humidité relative est faible. En production porcine,
les systémes de brumisation permettent une amélioration de la performance des animaux de 5
a 10 %, en particulier chez les porcs en finition (DUTERTRE et al. 1998; HAEUSSERMANN et al.
2007). Ces systémes de refroidissement sont efficaces pour réduire la température ambiante
des élevages de volailles ou de porcs (Europe, Etats-Unis ...), mais c’est une alternative

cotuteuse et nécessite I'utilisation de grand volume d'eau.

Pratiquement, la taille des gouttelettes doit étre suffisamment grande pour mouiller la peau de
l'animal et 1’eau doit étre appliquée de maniere intermittente pour permettre 1'évaporation de
I'humidité de la peau. En outre, le mouvement de 1'air sur le porc doit étre significatif pour
améliorer 1'évaporation de la peau c’est-a-dire qu’un flux d'air supplémentaire peut améliorer
considérablement les avantages des systemes de refroidissement par pulvérisation (TURNER et
al. 1997). Mais ce systéme peut aussi entrainer des problémes sanitaires a cause de la forte
humidité (BERBIGIER 1975). L’humidité relative de I’air ambiante est certes bénéfique pour la
perte de chaleur par voie latente mais une humidité relative élevée limite la thermolyse

(GRANIER et al. 1998; HUYNH et al. 2005a; HUYNH et al. 2005b).

Le choix du revétement de sol est aussi important. Le porc passe environ 70 % du temps au
repos (DUCREUX et al. 2002) et lorsqu’il est couché plus de 20 % de son corps est en contact
avec le sol (DENICOURT et al. 1987). De plus en situation de stress thermique, ce temps de
repos augmente. En situation de stress thermique, DUCREUX et al. (2002) montrent que le
porc (65 kg) se couche préférentiellement sur le caillebotis intégral ou sur le béton nu
comparé a la litiere. L’étude comparative en saison chaude entre caillebotis intégrale et partiel

faite par COURBOULAY et al. (2003) ne montrent pas d’effet du sol sur les performances du
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porc. Toutefois, I’état de propreté des animaux et de la loge sont plus dégradés sur caillebotis
partiel que sur caillebotis intégral. Une mauvaise maitrise de ces parameétres conduit a la

dégradation de la santé des animaux.

Pour permettre au porc de limiter le contact avec ses congéneres, source de chaleur
supplémentaire au stress thermique, I’espace alloué¢ par porc doit étre suffisant et doit
évoluer avec le poids de I’animal (Kim et al. 2017). La norme est de 0,65 m” par porc en
engraissement (COURBOULAY et al. 2006). Or, en situation de stress (28 °C), MASSABIE et al.
(2006) montrent que sur des porcs en croissance, une surface de 1,20 m?/porc contribue a
améliorer la croissance de I’ordre de + 5 % par rapport a une surface de 0,84 m*/porc. Ces
résultats concordent avec ceux de COURBOULAY (2005) qui observe une augmentation de la

croissance lorsque la surface passe de 0,85 a 0,97 m*/porc.

4.1.3. Modifier la conduite alimentaire
Pour réduire la production de chaleur I’animal va principalement modifier son comportement

alimentaire et sa consommation d’aliment et d’eau. De nombreuses revues sur les stratégies
nutritionnelles pour gérer les effets du stress thermiques ont été publiées chez la vache
laitiere (WEST 2003), les volailles (DAGHIR 2008; LIN et al. 2006b) et les porcs (RENAUDEAU
et al. 2008; RENAUDEAU et al. 2011a). Ces stratégies consistent a modifier la composition de

I’aliment ou la distribution de I’aliment pour limiter 1’extra-chaleur.

4.1.3.1.Changer la composition nutritionnelle de I’aliment
La réduction de la consommation d'aliment en situation de stress thermique est généralement

considérée comme une adaptation pour réduire la production de chaleur métabolique.
L'augmentation de la chaleur due a l'utilisation métabolique est plus élevée dans le cas des
protéines ou des fibres brutes que pour l'amidon ou les graisses. HENRY (1985) propose
d’utiliser moins de fibres et plus de protéines. De plus, I’auteur soupconne une limitation
progressive de la capacité gastro-intestinal, ce qui est soutenu par JORGENSEN et al. (1996) qui
montrent que le tractus gastro-intestinal des porcs nourris avec une alimentation riche en
fibres est plus lourd que les ceux nourris avec une alimentation standard. Des régimes pauvres
en protéines ou en fibres devraient atténuer l'effet du stress thermique associé.
L'augmentation de la concentration en énergie du régime alimentaire par l'ajout de lipides
peut atténuer ’effet du stress thermique car I’apport de matiére grasse augmente l'apport

énergétique tout en réduisant 1’effet thermique de ’aliment. Les performances de croissance
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des porcs en finition sous Stress thermique ont été améliorées avec des régimes riches en
matiéres grasses (KATSUMATA et al. 1996; SPENCER et al. 2001; STAHLY et al. 1981), mais
dans la plupart des études, I'ajout de matieres grasses dans la ration a entrainé une réduction
de la qualité de carcasse. En utilisant un régime riche en maticres grasses et complété avec de
la lysine de synthese, MYER et al. (2008) ont montré une amélioration de la vitesse de
croissance des porcs sans effets négatifs sur l'adiposité de la carcasse. Chez les porcs, une
diminution de la teneur en protéines brutes sans supplémenter par des acides aminés de
synthése entraine une forte réduction des performances de croissance en raison du
déséquilibre en acides aminés (RENAUDEAU et al. 2008). D'aprés les résultats disponibles dans
la littérature, RENAUDEAU et al. (2011a) concluent que I'utilisation de régimes a faible teneur
en protéines brutes peut atténuer les effets du stress thermique uniquement chez les animaux

trés sensibles a la chaleur (porcs en finition et truies allaitantes).

4.1.3.2.Changer de stratégies alimentaires
Certaines modifications relativement simples de la conduite alimentaire peuvent aider les

porcs a faire face au stress thermique. Les études sur le comportement alimentaire du porc
en croissance suggerent que leurs performances sous la contrainte thermique peuvent étre
améliorées en favorisant ’acces a 1’aliment lors des périodes les plus fraiches de la journée ou

en fractionnant la distribution de I’aliment (RENAUDEAU et al. 2004a).

Rappelons qu’une restriction d'eau renforce l'effet négatif du stress thermique sur les
performances de I’animal. Pour favoriser la consommation en aliment des animaux il est
préférable de laisser le libre acces a I’eau. Dans de nombreuses régions chaudes, 1'eau potable
fournie aux porcs est souvent a température ambiante ou chaude. Certaines études ont montré

ue la consommation d'eau glacée améliorerait les performances des animaux (JEON et al.
q g p

20006).

Dans cette partie, nous retiendrons que différents solutions techniques existent pour limiter les
effets néfastes du stress thermique sur les performances du porc en croissance, soit en
agissant sur la conduite alimentaire, ’ambiance du batiment ou la surface de contact. Outre
les aspects financiers qui limitent le succes de certaines de ces solutions, ces techniques sont

parfois inefficaces sous fortes humidités relatives.
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4.2. Les solutions génétiques
Dans sa revue, MISZTAL (2017) souligne que I’amélioration génétique est lente mais

cumulative tandis que ’amélioration de la conduite d’élevage est certes rapide mais requiere
des investissements financiers non négligeables et récurrents. Selon RENAUDEAU et al.
(2004b), la solution génétique pour atténuer I’effet de la chaleur chez le porc conduirait a
produire des animaux dont les performances ne sont pas ou sont peu réduites par le stress
thermique. Les stratégies génétiques consisteraient a modifier le seuil de sensibilité a la
chaleur, et/ou a améliorer I’efficacit¢é de la thermorégulation par réduction de Ila
thermogeneése, et/ou a augmenter la thermolyse. De maniére théorique et sous I’hypothése de
I’existence d’un déterminisme génétique de ces caractéres, I’amélioration génétique de
I’adaptation a la chaleur peut se traduire par une modification du seuil de sensibilité (i.e.
augmenter les températures critiques), par ’augmentation de la vitesse d’acclimatation a un
stress thermique (i.e. diminuer le temps nécessaire pour revenir au niveau de performance
avant le stress thermique) ou par D'amélioration de la capacité d’adaptation au stress

thermique (figure 9).
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Figure 9. Schéma illustrant la sélection génétique pour ’adaptation a la chaleur.
Trois stratégies d’amélioration : A) augmenter le seuil de sensibilité a la chaleur ; B) augmenter la vitesse d’adaptation au
chaud ; C) atténuer la diminution des performances au chaud (d’aprés RENAUDEAU et al. (2004a)).

4.2.1. Etats des lieux de la recherche sur la génétique de la tolérance a la chaleur chez
les animaux d’élevage
A notre connaissance, le déterminisme génétique de la tolérance a la chaleur chez le porc en

croissance a ¢été peu étudié. Pour réaliser un état de 1’art sur le sujet, nous nous sommes aussi
intéressés a d’autres stades physiologiques (particulierement la truie reproductrice) et d’autres
especes. Nous avons réalis€¢ une recherche bibliographique a 1’aide des bases de données
suivantes : Web of Science, PubMed, Sciencedirect et GoogleScholar. Dans un premier
temps, les mots-clés suivants ont été utilisés : « genetic component », « heat stress », « heat
tolerance », « QTL detection », «effects of season», « genetic variability » « genetic
variation », « environmental variation », « hot environment », « ambient temperature »,

« thermal sensitivity ». Nous avons retenu alors les articles scientifiques originaux faisant état
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d’une expérimentation et les revues dont I'un des objectifs a été de caractériser le
déterminisme génétique de la tolérance a la chaleur chez les animaux. Les revues ont été aussi
utilisées pour identifier d’autres articles scientifiques faisant état d’expérimentations traitant
de la génétique de la tolérance au chaud. Ont été retenus que les articles scientifiques rédigés
en anglais et parus dans des revues internationales et a comité de lecture, et ont été exclus les
articles publiés avant 2000 et les communications scientifiques dans les congres. De plus les
articles comparant les performances zootechniques et/ou les parameétres physiologiques des
types génétiques thermotolérants par rapport a des types génétiques sensibles a la chaleur ont
aussi été écartés. En effet, dans ces articles la race ou la lignée est considérée comme un

facteur de variation et les parameétres génétiques n’ont pas été estimés.

Un total de 20 revues publiées entre les années 2002 et 2017 a été trouvé. La plupart des
revues abordent les aspects génétiques de la tolérance a la chaleur sur la majorité des animaux
domestiques d’élevage (45 %), quelques revues traitent uniquement des bovins (25 %), mais
seule une revue répertoriée traite uniquement de la génétique de la tolérance au chaud chez le
porc (RENAUDEAU et al. 2004a). Concernant les études expérimentales traitant de la génétique
de la tolérance a la chaleur, un total de 43 articles scientifiques a été trouvé et les articles ont
été publiés entre 2000 et 2017. Le nombre d’articles et de revues a augmenté avec les années
(figure 10), passant a une moyenne d’un article par an et d’une revue tous les 3 ans entre 2000
et 2010, a 2 revues et 4 articles faisant état d’expérimentation en moyenne par an a partir de

2010.
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Figure 10. Evolution du nombre d’articles et de revues traitant de la génétique de la tolérance  la chaleur chez les animaux
entre les années 2000 et 2017.
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Cela est dii a I’'intérét croissant de la problématique de la génétique de la tolérance a la chaleur
avec le changement climatique. Les expérimentations ont principalement eu lieu dans les pays
ou les régions ou il y a une forte variabilit¢ climatique et une production animale
¢conomiquement importante comme en Australie, aux Etats-Unis d’Amérique ou au Brésil
(figure 11). Notons qu’a part la Thailande, les pays de 1’Asie, comme la Chine, ne sont pas
représentés. Cela pourrait étre di & I’absence de publications de ces pays rédigés en anglais.
On peut aussi penser que pour les mémes raisons linguistiques, les pays hispanophones sont

sous-représentés dans notre base bibliographique.

D’apreés les résultats de notre recherche bibliographique, il y a seulement deux études
expérimentales FLEMING et al. (2017) et OLSON et al. (2003b) qui ont été effectuées dans des
environnements différents et fortement contrastés (Nord de I’Europe vs. Afrique et USA vs.
Venezuela). La plupart des études expérimentales ont porté sur les principales espéces
d’¢levage, le bovin (42 %), le mouton et la chévre (14 %), le porc (14 %), et le poulet (12%).
Chez ces espéces d’¢élevage, Les caractéres étudiés étaient en majorité des caractéres de
production (47 %) comme le poids de carcasse, la production de lait, et des caracteres

fonctionnels (38 %) comme la température rectale.
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Figure 11. Répartition géographique des lieux d’expérimentation sur la génétique de la tolérance au chaud et les espéces
étudiées entre les années 2000 et 2017.

Notons que les études expérimentales sur la génétique de la tolérance au chaud traitant des

données génomiques (détection de QTL ou de geénes majeurs) ont augmenté avec le temps,
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passant d’'une moyenne d’un article scientifique faisant état d’une expérimentation tous les
deux ans entre 2006 et 2011 a plus de 2 articles par an a partir de 2012. Cela pourrait étre di a
la disponibilité récente des nouvelles technologies génomiques permettant de génotyper a

moindre colit un nombre important d’animaux (IDE et INRA 2011).

Comme évoqué plus haut, a notre connaissance et sur la base de notre recherche
bibliographique, il existe une seule revue traitant exclusivement de la génétique de la
tolérance chez le porc. Concernant les études expérimentales sur la génétique de la tolérance a
la chaleur chez le porc, nous avons trouvé 6 articles scientifiques dont 5 traitent de la truie
reproductrice. Cela est sans doute li¢ au fait que la truie reproductrice (en particulier la truie
allaitante) est plus sensible a la chaleur que les autres stades physiologiques. La seule étude
répertoriée qui traite du porc en croissance montre que I’héritabilité du poids de carcasses est
plus élevée sous stress thermique qu’en absence de stress thermique, ce qui suggére une
interaction G x E sur le poids de carcasse (ZUMBACH et al. 2008). Par ailleurs, la totalité des
¢tudes expérimentales sur le porc ont utilisé des analyses génétiques classiques (estimation de
I’héritabilité et des corrélations génétiques sur la base d’informations phénotypiques et de
liens de parenté) (figure 12). A notre connaissance, une seule étude sur la génétique de la

tolérance a la chaleur chez le porc a traité de caractéres fonctionnels (GOURDINE et al. 2017).
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Figure 12. Evolution du nombre d’articles scientifiques publiés entre 2000 et 2017 et faisant état d’une expérimentation sur
la caractérisation de la variabilité génétique de la tolérance a la chaleur chez les animaux en fonction du type d’outils utilisées
entre la génétique « classique » (estimation de I’héritabilité, ...) et la génomique (détection de QTL, ...).
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4.2.2. Variabilité génétique de la tolérance a la chaleur
La sélection génétique de porcs adaptés a la chaleur suppose que la capacité de tolérer la

chaleur ait un fondement génétique, c’est-a-dire fixé dans le patrimoine génétique et transmis
aux descendants. Des différences génétiques entre animaux en réponse au Stress thermique
ont été observées chez plusieurs especes, comme le porc (BLOEMHOF et al. 2012; GOURDINE
et al. 2007; GOURDINE et al. 2017), le bovin (BOHMANOVA et al. 2006; HAYES et al. 2009;
PRAYAGA et al. 2006) ou la volaille (LOYAU et al. 2016; TAouls et al. 2002). Dans les zones
tropicales, le processus de sélection naturelle a favorisé I'émergence de races telles que le
bovin Créole ou le porc Créole, avec une grande capacité a faire face au stress thermique
(NAVES et al. 2011). Par exemple chez les bovins, une variabilité génétique de 1’adaptation au
chaud a été mise en évidence entre différents types génétiques, principalement en raison de la
mise en place de caractéristiques morpho-physiologiques visant & augmenter la capacité a
dissiper la chaleur (BURROW et PRAYAGA 2004). Ainsi la thermotolérance des races locales
pourrait étre utilisée par croisement avec les races commerciales internationales (Large White,
Landrace, ...), mais le gain li¢ a I’effet d'hétérosis n'est pas permanent. A notre connaissance,
peu d’études ont été publiées sur ce sujet chez le porc (MISZTAL 2017), malgré la large
utilisation de schémas de sélection par croisement. Par ailleurs, le croisement avec des races
adaptées mais relativement peu productives (ce qui explique en partie leur meilleure
adaptation au chaud) pourraient étre financiérement moins profitable dans les conditions de
conduite intensive (BERMAN 2011; MCDOWELL et al. 1996). L'amélioration de I'adaptation a
long terme des animaux au Stress thermique pourrait étre obtenue soit par la sélection de
candidats dans des conditions climatiques stressantes, soit par introgression des geénes

d'adaptation a la chaleur d'une race tropicale a une race commerciale.

Contrairement aux caractéres de production et de reproduction, la variabilité génétique
(héritabilité, corrélations génétiques, ...) des caracteres liés a la tolérance a la chaleur est peu
décrite. A notre connaissance, la température rectale est I’'un des seuls parametres pour lequel
I'héritabilité a été estimée avec une bonne précision. Dans la littérature, les estimations de
I'héritabilité¢ pour la température rectale se sont révélées modérées, allant de 0,11 a 0,37, avec
une gamme de valeurs similaire dans les différentes espéces étudiées (tableau 1). Peu de
résultats sont disponibles chez le porc en croissance. Chez la truie allaitante, GOURDINE et al.
(2017) ont estimé une héritabilité modérée pour la température rectale (h? entre 0,25 et 0,35).
En outre, les corrélations génétiques entre les caractéristiques de performance et la

température rectale sont généralement défavorables et modérées a élevées.
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Tableau 1. Héritabilité de la température rectale chez différentes espéces d’élevage.
(d’aprés GOURDINE et al. (2017) et RENAUDEAU et al. (2004b))

Espéce Stades physiologiques N. h? Références
Bovine post-sevrage 192 0.11+0.16 DA SiLvA (1973)
Bovine Vache adulte 1700 0.25+0.12 TURNER (1982)
Bovine 11 a 17 mois d’age 445 0.33 £ NA' TURNER (1984)
Bovine 15 mois d’age 611 0.19+0.13 MORRIS et al. (1989)
Bovine post-sevrage 1341 0.19+0.02 MACKINNON et al. (1991)
Bovine 3 a5 ans d’age 2403 0.17 £ NA' BURROW (2001)
Bovine 0 2 18 mois d’age NAZ 0.12+0.03 PRAYAG?ZZE)I:)ENSHALL
Bovine vache laitiere 1695 0.17+0.13 DIKMEN et al. (2012)
Volaille 0 a7 jours d’age 161 0.36 +0.18 Taouis et al. (2002)
Porcine Truie en lactation 697 0.35+0.09 GOURDINE et al. (2017)

N = nombre d’observations utilisées pour estimer I’héritabilité
"' NA = pas précisé.

Avec la disponibilité de séquences génomiques animales, la « révolution génomique » et ces
nouveaux outils (puce a haut débit, ...) offre la possibilité de baliser le génome porcin de
fagon fine, d’annoter les génes et d'identifier rapidement les marqueurs génétiques associés
aux caracteres d’intérét (IDE et INRA, 2011). Dans le cas ou les caractéres phénotypiques de
tolérance a la chaleur peuvent étre difficilement mesurable a grande échelle, ou leurs
héritabilités seraient faibles, 1’utilisation des outils moléculaires peut donc s’avérer tres
efficace (BIDANEL et al. 2003), en intégrant les informations moléculaires dans 1’amélioration
génétique. A notre connaissance, aucun QTL ou geénes influencant la tolérance a la chaleur n'a
¢été identifi¢ chez le porc. Mais si un faible nombre de marqueurs explique une grande part de
la variance génétique de la tolérance au chaud, la sélection d’animaux thermotolérants
pourrait étre envisagée. Dans d'autres espéces, il existe des exemples récents de succes, tels
que les QTL associés a la température corporelle chez la caille japonaise et chez le poulet
(MINVIELLE et al. 2005; NADAF et al. 2009) ou des marqueurs moléculaires liés au géne « poil

court » chez les bovins (OLSON et al. 2003b).

4.2.3. Latolérance a la chaleur dans les schémas de sélection
A notre connaissance, aucun programme commercial d’amélioration génétique incluant des

caracteres de thermotolérance dans I’index de sélection n'est mené. Néanmoins, il est probable
que les entreprises privées internationales de sélection porcine profitent de leur présence dans
les ¢levages localisés dans des environnements contrastées (Europe du Nord, Europe du Sud,
Amérique du Sud ...) pour sélectionner des animaux dédiés a ces divers environnements. En
effet, contrairement a la sélection des bovins laitiers ou le marché pour des semences de

taureaux thermotolérants est relativement petit et 'intervalle entre générations est plus long
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que chez le porc, la sélection contre le stress thermique pourrait étre plus avantageuse chez

le porc.

Dans le cas ou cette sélection est déja menée dans les entreprises porcines privées, la sélection
est probablement classiquement menée, en utilisant les critéres de production et de
reproduction traditionnels (vitesse de croissance, composition corporelle ...) et aucun
estimateur directement associ¢ a la thermotolérance n'est probablement prise en compte. La
prise en compte des caracteres de thermotolérance dans les systémes d'élevage conventionnels
n'est pas évidente. Ceci est dli en premier lieu a la difficulté de définir la robustesse ou la
résilience a la chaleur directement en termes de caractéres mesurables (Misztal, 2017). S agit-
il du caractére « chute de la consommation en condition de stress thermique » ou d’un index
synthétique de caractéres de tolérance a la chaleur ? En second lieu, il est actuellement
difficile de choisir des phénotypes biologiquement pertinents pour la tolérance a la chaleur et
techniquement faciles & mesurer et a enregistrer en routine dans des conditions de stress
thermique. Enfin, en raison de cette absence de formalisation des critéres appropri€és pour
sélectionner pour une meilleure tolérance a la chaleur, aucune quantification de la pondération

économique des caractéres de thermotolérance n'a encore été proposée chez le porc.

De maniere générale, le choix de la méthode de sélection sera conditionné par la nature de
I’antagonisme entre les caractéres de production et d’adaptation. Comme le suggere
RENAUDEAU et al. (2004b), dans le cas ou I’antagonisme production-thermotolérance est lié¢ a
un déséquilibre de liaison, on peut supposer que les alleles favorables des génes de production
sont toujours fortuitement associés aux alleles défavorables des génes de thermotolérance et
alors une sélection intra-race pourrait étre utilisée avec des objectifs de sélection combinant
production et adaptation. En revanche si I’antagonisme entre production-thermotolérance est
déterminé par des effets pléiotropes défavorables, la sélection conjointe des deux objectifs
s’avererait difficile intra-population. Comme le souligne MISZTAL (2017), la sélection
génétique pour une meilleure adaptation au chaud pourrait se faire au détriment des

performances de production.



53

Dans cette partie, nous retiendrons que le déterminisme génétique de la tolérance au chaud
chez le porc en croissance est peu connu, méme si de nombreuses études suggerent une part
non négligeable de la composante génétique dans la variabilité des caractéres de production et
de thermorégulation. De nombreuses études restent a réaliser avant de pouvoir proposer des
stratégies d’amélioration génétique de la tolérance a la chaleur. Le succés d’une sélection
pour une meilleure thermotolérance dépendra notamment i) du niveau d’antagonisme entre les
genes d’adaptation au chaud et ceux liés a la production, ii) de la définition d’un index de
robustesse au chaud, iii) la capacité de recueillir les informations phénotypiques et

génomiques a grande échelle.
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LES OBJECTIFS DE LA THESE

L’objectif de cette thése est d’acquérir des connaissances sur le déterminisme génétique de
I’adaptation a la chaleur chez le porc en croissance. Ces connaissances pourraient permettre
de contribuer, par la voie génétique, au développement de la filiére porcine en milieu tropical,

mais aussi en milieu tempéré compte-tenu du changement climatique.
Pour atteindre les objectifs de cette étude, nous avons étudié:

— Au niveau phénotypique : les effets du milieu de production (tempéré vs. tropical
humide) sur les performances et les réponses thermorégulatrices des porcs en
croissance et les interactions G x E ou G représente les familles de pere (10 familles)
et E les environnements de production (tempéré vs. tropical humide)

— Au niveau de la génétique quantitative classique : la comparaison de la variabilité
génétique et des corrélations des caractéres entre milieu tempéré et milieu tropical
humide

— Au niveau de la génétique quantitative utilisant les données génomiques : la détection

de QTL associés a I’adaptation au chaud et aux interactions G x E.

Cette theése s’inclut dans un projet dénommé « PigHeaT » (pour Pig Heat Tolerance),

http://wwwé.inra.fr/pigheat) de plus grande ampleur et financé par I’Agence Nationale de la

Recherche (ANR) dont les objectifs sont 1) d’identifier les QTL d’adaptation au chaud en
¢tudiant la réponse directe au stress thermique pour identifier les génes impliqués dans les
voies métaboliques et en étudiant la réponse indirecte au stress thermique pour identifier les
genes affectant la croissance ou la robustesse aux variations environnementales ; ii) de mieux

comprendre les mécanismes physiologiques sous-jacent a I’adaptation au chaud.
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MATERIELS ET METHODES

Cette thése a été réalisé en grace aux outils expérimentaux du département de Génétique
Animale de I'INRA, en exploitant les différences entre les races porcines Créole (CR) et
Large White (LW) pour mettre en évidence les régions chromosomiques impliquées dans une
meilleure adaptation a la chaleur. Des phénotypes d’¢levage et de thermorégulation ont été
réalisés au sein des unités expérimentales INRA-GenESI (Génétique et Systémes d’Elevage)
du Magneraud (Poitou-Charentes) et d’'INRA-PTEA (Plateforme Tropicale d’
Expérimentation sur I’Animal) de Guadeloupe. Ces mesures ont été réalisées conjointement
sur ces unités distantes de plus de 7 000 km, sur des animaux apparentés (mémes verrats,
truies Large White demi-sceurs). Les données de cette thése ont été collectées entre Avril
2013 et Octobre 2014. Pour chaque bande, I’expérimentation en croissance commengait a

1 eme

partir de la 1 semaine d’age.

1. LE CONTROLE DE L’ENVIRONNEMENT

1.1. L’ambiance climatique

Le contrdle de ’environnement climatique des deux élevages a été réalisé en enregistrant les
températures et les humidités relatives ambiantes horaires pendant toute la durée de
I’expérimentation. Ces mesures ont été effectuées grace a une clé USB (EL-USB-2+) placée
dans la salle d’engraissement a 'INRA-GenESI et une station de météo Campbell (Campbell
Scientific Ltd Shepshed UK) a 'INRA-PTEA. La conduite de 1’élevage se rapprochait des
conditions réelles d’élevage propres aux deux environnements ; c’est ainsi que le batiment
expérimental en milieu tempéré est fermé alors qu’en milieu tropical, les animaux sont élevés

dans un batiment semi-ouvert soumis aux fluctuations du milieu extérieur.

1.2.  L’alimentation
Les aliments post-sevrage et engraissement étaient des aliments commerciaux standards. Ils

ont été standardisés entre les deux élevages. Pour chaque bande, en début et en fin de post-
sevrage et d’engraissement, 100 g d’échantillon d’aliment post-sevrage et engraissement ont
été prélevés et conservés sous vide a 4 °C dans des sachets 20 x10 cm. En fin
d’expérimentation, les échantillons ont été analysés pour la composition chimique.
L’utilisation d’un aliment monophase en engraissement a été retenue pour ne pas créer de
source de variabilité entre les élevages. Les animaux ont un acces libre a ’aliment et a ’eau.
Concernant les truies en gestation et en lactation, étant donné que les besoins des truies dans
les deux environnements sont différents, la conduite des truies en reproduction, spécifique a

chaque ¢élevage, n’a pas été modifiée de facon a assurer le sevrage d’'un maximum de
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porcelets en bonne santé dans les deux conditions. Les porcelets ont regu un complément 1%
age a 21 jours d’age. En post-sevrage, la conduite spécifique a chaque élevage n’a pas été

modifiée (en milieu tempéré, aliment 1 et 2™ 4ge ; en milieu tropical un mélange de 1% age
- 2°™ age au début puis rapidement uniquement du 2°™ 4ge). A partir de la 10°™ semaine

d’age, les porcs ont recu un aliment croissance, sans transition avec 1’aliment post-sevrage.

2. LES ANIMAUX
Deux types génétiques ont été utilisés dans cette étude : le type génétique Créole (CR) et le

Large White (LW). Le porc Créole représente une ressource génétique originale et unique
(BURGOS-PAZ et al. 2013; GOURDINE et al. 2010b; IANNUCCELLI et al. 2006; SANCRISTOBAL
et al. 2006). Ce génotype a évolué avec I’histoire de la région Caraibe Amérique du sud,
Amérique centrale ou les premiers animaux, d’origine ibérique, ont été introduits au XVe
siecle avec la colonisation européenne (BURGOS-PAZ et al. 2013). Le porc Large White est
une race commercialisée dans le monde pour ses bonnes aptitudes de production et de
reproduction. Le porc Large White est plus productif que le porc Créole mais il est plus
sensible a la chaleur. En effet, sous la pression de son environnement et par les croissements
successifs, le type génétique Créole a développé des capacités d’adaptation au climat tropical
humide (NAVES et al. 2011; RAMIREZ et al. 2015; REVIDATTI et al. 2014). La figure 13

synthétise la structuration de la population du dispositif expérimental.

| INRA-PTEA (milieu tropical) | |INRA-GENESI (milieu tempéré) |
2010’} FO 5CR /LW 8 LW /mww
2011% F1 80 animaux F1 70 cochettes LW 60 cochettes LW

10 verrats F1 en CIA

2012 : //

2013 BC 664 porcs engrais BC1 634 porcs engrais BC1

2014}
v

Figure 13. Représentation schématique du dispositif expérimental.

Les fleches vertes représentent la diffusion des génes des grands-parentaux (FO) aux animaux backcross (BC) de 2010 a
2014. Cinq verrats Créole (CR) ont été croisés avec 10 truies Large White (LW). Parmi les 80 animaux F1 engendrés, 10
verrats F1 (2 par origine Créole) ont été élevés en centre d’insémination artificiel (CIA) et ont été croisés avec 70 truies LW
en milieu tropical et 60 truies LW en milieu tempéré. Ces truies sont génétiquement tres liées car elles sont issues de 10
verrats LW et leurs méres LW (8 femelles en milieu tropical et 10 en milieu tempéré) sont demi-sceurs ou cousines. Ce
dispositif a généré un total de 664 porcs engrais BC de premiere génération (BC1) en milieu tropical et 634 BC1 en milieu
tempéré.
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Les animaux phénotypés sont issus du rétro-croisement entre 10 verrats F1 CR x LW
hébergés a I'INRA-GenESI (Rouillé¢) avec 130 femelles LW. Ce sont des backcross (CR x
LW) x LW provenant de 11 bandes en milieu tempéré et 12 en milieu tropical. En maternité,
la répartition des truies dans les bandes a ¢été réalisée afin d'avoir un minimum
d'apparentement entre les truies dans une bande donnée. Les accouplements entre pere F1 et
femelles LW ont été réalisé avec ’objectif 1) d'avoir tous les males F1 représentés dans
chaque bande ; ii) d’avoir un maximum de males F1 représentés pour chaque grand-pére
maternel. La majorité des inséminations artificielles (IA) ont été réalisées en semence fraiche,
sauf les deux derniéres bandes en milieu tropical qui ont été inséminées avec des paillettes
décongelées. Pour chaque bande, parmi les portées des 11 femelles LW inséminées, en
moyenne 8§ portées de 8 porcelets (4 femelles et 4 males castrés) ont été seront choisies pour
une mise en testage et un transfert en post-sevrage. En sortie de post-sevrage, 7 a 8 porcelets
de chacune de ces portées ont été répartis dans 6 loges de 10 porcs, a raison de 1 couple de
plein-fréres/pleines sceurs maximum dans chaque loge. Les loges ont été établies par sexe, soit

en moyenne 3 loges de femelles et 3 loges de males castrés.

3. LESPHENOTYPES
Mon arrivée a I’Unité de Recherches Zootechniques en 2013 a concordé avec la réalisation

des derniéres mesures sur les phénotypages d’élevage et des derniers prélévements (sang,
plasma, féces) pour les futures analyses génétiques, génomiques, physiologiques dans le cadre
du projet ANR PigHeaT. J’ai pu donc participé aux différentes mesures réalisées sur les
derniéres bandes de porcs backcross élevés en climat tropical et j’ai pu bénéficier de la
dynamique de recherches multidisciplinaires (zootechnie, génétique, génomique, physiologie,
nutrition, systéme d’élevage) qui existe au sein de I’Unité de Recherches Zootechniques et au
sein du projet ANR PigHeaT. Tous les phénotypes ont été enregistrés sur I’outil de gestion
des données INRA - MARGAU Porc afin de faciliter I’acces a tous les participants du projet
PigHeaT. Les animaux sont sortis du post-sevrage en début de semaine 10, ils ont été pesés et
les lots d’engraissement ont été constitués. Le distributeur automatique de concentrés (DAC)
a ¢té ouvert aux 2 loges couplées pendant la semaine 10 pour que tous les animaux s’y
habituent. Cela a laiss¢ une semaine d’adaptation au DAC avant le début du controle en

semaine 11.
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Le planning des mesures pendant la croissance pour chaque bande est détaillé dans la figure

14
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Figure 14. Schéma synthétique représentant les mesures et les prélévements réalisés sur les animaux backcross de la
naissance a 25 semaines d’age (25 sem).
Dans le cadre de ma thése, seuls les phénotypes mesurés de 11sem a 23 sem d’age ont été analysés.

3.1.Les phénotypes des caractéres de production
Tous les animaux backcross sélectionnés aprés le post-sevrage ont été contrdlés pour leur
consommation individuelle pendant la croissance jusqu’au début de la semaine 23. Chaque
animal a été équipé d’une bague d’identification a I’oreille permettant I’identification par le
distributeur électronique (DAC, Acema 128). Dans chaque bande, le contrdle de I’ingestion a
été appliqué en alternance toutes les deux semaines sur la moitié des animaux, les autres
animaux étant nourris par des nourrisseurs classiques. Par conséquent, a un instant donné,
parmi les 6 loges testées dans une salle, 3 loges ont été nourries en DAC, et 3 en nourrisseur
collectif. Au bout de 2 semaines, I’acces aux DAC a été modifié pour permettre aux animaux
précédemment en nourrisseurs collectifs d’étre contrdlés pour I’ingestion pendant les 2
semaines suivantes et ainsi de suite. Ainsi nous disposons des données de consommation sur
les semaines 11-12, 15-16 puis 19-20 pour la moiti¢ des animaux et sur les semaines 13-14,
17-18 et 21-22 pour I’autre moiti¢. Sur la durée totale de 1’expérimentation, nous avons veillé
a ce que qu’il y ait toujours les deux sexes contrdlés en DAC a un moment donné. Tous les
animaux ont été pesés a la naissance, une semaine avant le sevrage (3°™ semaine), au sevrage
(4°™ semaine), en semaine 10 et ensuite toutes les 2 semaines depuis le début de
3éme

I’engraissement (11°"¢ semaine) jusqu’a la fin du contrdle (2 semaine), sans mise a jeun
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préalable. L’épaisseur de lard a été mesurée grace a une sonde ultrason (Agroscan) aux

semaines 19 et 23. Un total de 6 mesures a été réalisé (épaule, dos, rein a gauche et a droite).

3.2.Les phénotypes des caracteres de thermorégulation
Les mesures des parametres de thermorégulation permettent d’évaluer la capacité de I’animal
a thermo-réguler. L évolution de la température interne est observée en pratique par la mesure
de la température rectale. D une part parce qu’elle est corrélée a la température des organes
internes (YAMAMOTO et al. 1971) et d’autre part parce que la prise de mesure est simple et
peu couteuse. En effet, un simple thermomeétre est nécessaire. Dans le cadre de ma these, deux
parametres ont été mesurés, la température cutanée qui permet d’évaluer la capacité de pertes

de la chaleur par voie sensible et la température rectale.

Lors des pesées, en semaine 19 et 23, la mesure de température cutanée a été réalisée a 1’aide
d’un thermomeétre sonde thermocouple (OmégaHH thermj/k/t W Holster, ref HH-21A) avec
des sondes de contact type K (ref 88002K). La mesure a été réalisée au niveau du dos au site
P2. Aprés avoir posé la sonde sur le dos de I’animal, la température donnée par le boitier a été
lu. Cette température se stabilise environ 30 secondes apres la pose de la sonde sur le dos de
I’animal. L’appareil est posé sur 1’animal (et non appuyé car la pression entraine un
¢chauffement qui fausse la mesure). La température rectale a ét€¢ mesurée aux semaines 19, 21

et 23, lors des pesées a I’aide d’un thermometre digital.

4. LE GENOTYPAGE

Le génotypage vise a déterminer les génotypes d’un polymorphisme chez un individu. Chaque
¢chantillon de tissus (sang ou queue) prélevé pour extraction d’ADN a recu un identifiant
code-barre généré par MARGAU porc. Les échantillons ont été prélevés en double par
sécurité et pour d’éventuelles analyses ultérieures. Les identifiants d’échantillons ont été
importés dans 1’outil de gestion des échantillons Barcode de la plateforme génomique
genotoul, afin de favoriser la tracabilité de chaque prélévement. Tous les codes-barres
additionnels (pour les boites, les tubes, les compartiments ...) ont également été créé dans
Barcode. Des prélevements de tissus ont été réalisés pour I’extraction d’ADN dés la
production des animaux (FO, F1 et BC). Deux types de tissus ont pu étre utilisés: la queue
prélevée 2 a 3 jours apres la naissance et si le prélévement de queue avait ét¢ omis, deux
prises de sang ont été effectué. Une fois prélevés, les échantillons ont été stockés et conserver
a -20°C au Centre de Ressources Biologiques Animales (CRB-Anim) de I'INRA-URZ et la
moiti¢ ont été expédiés avec bloc-froid a 'INRA GenPhyse pour extraction d’ADN. Les
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doublons sont conservés au CRB-Anim. Des puces a ADN pangénomique (qui couvrent le
génome) permettant de génotyper un nombre croissant de SNPs ont été utilisées.
Schématiquement, une puce est une plaque sur laquelle se trouvent des microbilles, chacune
spécifique d’un SNP, recouvertes de fragments d’ADN, appelés oligonucléotides. Ces
oligonucléotides correspondent a la séquence situé¢e en amont du SNP. L’ ADN, préalablement
amplifié¢ et segmenté, est mis en contact avec les microbilles et les fragments se fixent sur les
oligonucléotides correspondants. La plaque est ensuite lavée afin d’éliminer les fragments
d’ADN qui ne se sont pas fixés. Des nucléotides associés a des fluorochromes, rouge ou vert
selon la base, sont ensuite déposés sur la plaque et vont s’additionner a 1’oligonucléotide de
maniere complémentaire a I’ADN génomique, la couleur rouge ou vert permettra ainsi
d’indiquer I’alléle observé. La plaque est scannée pour analyser la fluorescence et déterminer
les génotypes des SNPs de la puce. Ainsi pour chaque individu génotypé, nous obtenons un

ensemble d’alleles présents sur son génome.
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5. LES ANALYSES STATISTIQUES

Les analyses statistiques ont été réalisées avec les logiciels suivants :

- SAS (Statistical Analysis System) est un logiciel de statistique édité par SAS Institue
utilisé sur plus de 83 000 sites clients dans 149 pays (https://www.sas.com/). SAS

(version 9.4, Inst.Inc.Cary, NC) a été principalement utilisé pour les analyses de
variances et les corrélations. SAS est un logiciel payant
- R est un logiciel de statistique distribué gratuitement par le CRAN (Compréhensive R

Archive Network) a I’adresse suivante http://cran.r-project.org/. R (version 3.3.2, R

Core Team, 2016) a été principalement utilisé pour la description des données, les
représentations graphiques, les analyses multifactorielles (ACP, AFC ...) et les
analyses de détection de QTL.

- VCE (Variance component estimation) est un programme gratuit (NEUMAIER et
GROENEVELD 1998) permettant d’estimer les matrices de variance-covariance par la
méthode REML (REstricted Maximum Likelihood) ou la méthode d’échantillonnage
de Gibbs. VCE 6 a été utilisé pour les analyses d’estimation des paramétres génétiques

(modéele animal).

5.1. La connaissance des données
5.1.1. Les statistiques descriptives
La description des données quantitatives (position et dispersion) a été réalisée par calcul de la
moyenne, des quartiles, du minimum, du maximum, 1’écart-type et le coefficient de variation,
en utilisant la fonction summary de R ou de SAS. Les variables qualitatives ont ét¢ décrites
par le calcul de pourcentage par la fonction summary de R ou la procédure PROC FREQ de
SAS. La distribution des variables a été représentée par des histogrammes et des boites a
moustaches (pour les variables quantitatives) et des diagrammes en barres (pour les variables
qualitatives) principalement a 1’aide des fonctions plot, hist, boxplot et barplot du logiciel R.
L’analyse statistique descriptive a permis d’identifier les individus « aberrants » (ceux dont la
mesure pour un phénotype donnée était au-dessus ou en-dessous de la moyenne plus ou moins
de 3 écart-type phénotypique). Ces individus « aberrants » ont été analysé pour exclusion
éventuel du jeu de données, en comparant la valeur de la mesure « aberrante » aux valeurs des
autres phénotypes et en vérifiant la pertinence biologique de la valeur. Par exemple, entre
deux porcs de 50 kg de poids vif en semaine 23 avec une épaisseur de lard de 25 mm pour
I’un et de 7 mm pour I’autre, seul le porc de 25 mm d’épaisseur de lard dorsal sera exclu pour

inadéquation entre son poids et son adiposité.
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5.1.2. Lanormalité des données
La majorité des tests statistiques utilisés (tests paramétriques) sont construits sous I’hypothése

que la distribution des données suit une loi normale. La normalité des données a été testée sur
les données brutes et sur les résidus apres analyse, par méthode graphique (comparaison de
I’histogramme a la courbe normale) et méthode statistique avec le test de Shapiro-Wilk soit
avec la fonction shapiro.test de R ou la procédure PROC UNIVARIATE de SAS. Lorsque les
données ne suivaient pas la normalité ou que I’histogramme s’¢loignait fortement de la courbe
théorique gaussienne, une transformation adéquate a été réalisée par transformation Box-Cox

a I’aide de la fonction boxcox du package MASS de R.

5.2. Les analyses multifactorielles
Les analyses multifactorielles utilisées sont ’analyse en composantes principales (ACP) et la

classification ascendante hiérarchique (CAH). L’objectif de I’ACP est de résumer un tableau
de données individus x variables quantitatives, en étudiant les ressemblances entre individus
sur I’ensemble des variables et en dégageant des profils d’individus (CORNILLON et al. 2012).
La CAH a pour objectif de construire une hiérarchie sur les individus et se présente sous la
forme d’un dendrogramme (ou arbre de classification). Dans le papier I, 'ACP a été utilisée
avec le package FactoMineR (LE et al. 2008) de R afin de déterminer des profils de familles
robustes ou sensibles a la chaleur, sur la base de leurs moyennes ajustées pour les phénotypes
¢tudiés. L’ ACP a été aussi utilisé pour vérifier que les deux environnements sont différents en
caractérisant les bandes d’animaux par les parametres climatiques (température, humidité et
interactions) qu’elles ont connus. Cette analyse a été suivie d’une classification ascendante
hiérarchique (CAH). La CAH a permis de regrouper les bandes d’animaux dans des classes
les plus homogénes possibles a partir des variables climatiques. Dans le papier III, I’ACP a
¢été utilisée sur un tableau de distances génétiques (positionnement multidimensionnel ou
MDS) afin d’avoir un apergu de la représentation de SNP relativement aux animaux backcross
et de vérifier génotypiquement le dispositif expérimental avec 5 grands-peres Créole et 10
familles de péres. La MDS a été réalisé avec la fonction cmdscale de R sur la matrice de
distances génétiques. Cette matrice est issue de la matrice génomique d’apparenté entre paire
d’individus obtenue avec la fonction ibs (Identity-by-State) du package GenABEL du logiciel
R (KARSSEN et al. 2016).

5.3. Les analyses inférentielles
Différents tests statistiques ont été utilisés avec le logiciel SAS, R ou VCE. Le choix du

modele statistique dépendait du type de variable a expliquer et de la réponse cherchée.
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5.3.1. Les analyses de variances (ANOVA)
L’analyse de variance est une méthode permettant de modéliser la relation entre une variable

quantitative et plusieurs variables quantitatives et plusieurs variables qualitatives. L’essentiel
des ANOVA a été réalisé avec le logiciel SAS aux moyens de la procédure GLM (General
Linear Model) pour les données non-répétées et de la procédure MIXED pour les données
répétées (LITTELL et al. 1998). La procédure MIXED permet d’estimer a la fois les effets fixes
(effets différentiels a I’effet moyen général) et les effets aléatoires (effets dont les niveaux
représentent un échantillon aléatoire d’une large gamme d’effets ayant une distribution
probabiliste) par résolvant par itération un systéme d’équations connu sous les équations du
modele mixte (MME) d’Henderson (HENDERSON 1963). Les procédures GLM et MIXED
assument la normalité des résidus. Dans le papier I, les procédures GLM et MIXED ont été
utilisées pour estimer les différences significatives de moyennes ajustées entre
environnements de production, entre familles de péres et les interactions sur les phénotypes

¢tudiés. De manicre générale, le modele statistique était le suivant :

y = moyenne générale + environnement + origine paternelle + bande (intra environnement) +

sexe + interaction (environnement x origine paternelle) + résiduel

ou y est le phénotype a expliquer, ’environnement a deux modalités (tempéré vs. tropical),
I’origine paternelle a 10 modalités (les 10 péres F1), la bande (intra environnement) a 11
classes en milieu tempéré et 12 en milieu tropical et le sexe a deux modalités (femelle vs.
male castré). Toutes ces variables explicatives sont des effets fixes. L’animal a été inclus en
effet aléatoire dans les modéles mixtes (pour les données répétées sur un méme animal soit

I’épaisseur de lard dorsal et les températures corporelles).

5.3.2. Le modéle animal
Le mod¢le animal est un modele mixte particulier ou la variance est expliquée par des effets

environnementaux et des effets génétiques (additifs). L’idée est donc de quantifier la part de
la variation expliquée par les effets génétiques additifs de la part dii a 'environnement et des
effets génétiques indirects, en utilisant a la fois les informations phénotypiques (les mesures)
et génétiques (les liens de parenté entre individus). Ce modele statistique permet alors
d’estimer les héritabilités et les corrélations génétiques. Dans le papier 1I, le logiciel VCE6
(GROENEVELD et al. 2010; NEUMAIER et GROENEVELD 1998) a été utilisé pour les estimer les
héritabilités des phénotypes étudiés. Les phénotypes mesurés en environnement tempéré et
tropical ont été analysés avec des modeles multivariées pour estimer les corrélations

génétiques entre les environnements pour ces caractéres. Comme tous les phénotypes ne



64

pouvaient étre inclus dans une analyse unique, des analyses bivariées ou multivariées a quatre
caracteres ont été réalisées. Le pedigree contenait la généalogie des reproducteurs sur plus de

10 générations. Le modele animal suivant a été utilisée :

y = moyenne générale + environnement + bande (intra environnement) + sexe + animal +

environnement permanent + résiduel

ou y représente le vecteur des phénotypes a expliquer, environnement, bande (intra
environnement) et sexe sont des effets fixes et animal est I’effet aléatoire génétique additif et

environnement permanent est I’effet aléatoire de la portée et résiduel est 1’effet résiduel.

5.3.3. Les corrélations
Les corrélations phénotypiques ou génétiques permettent d’avoir une idée du niveau

d’association phénotypique ou génétique entre deux caractéres, concernant la direction de
cette relation (antagonisme et favorable) et de I’intensité de cette relation (faible, moyenne ou
forte). Dans le papier I, les corrélations résiduelles entre les caracteres étudiés ont été estimées
avec la procédure PROC CORR du logiciel SAS. Les corrélations résiduelles permettent
d’estimer les associations entre caractéres qui ne sont pas dues aux effets fixes (comme
I’environnement de production ou la bande) pris en compte dans le modele linéaire généralisé
ou aux effets permanents dus aux liens entre différentes mesures sur un méme animal pris en
compte dans le modele mixte. Deux types de corrélations ont été estimées : le coefficient de
corrélation linéaire de Pearson qui suppose une relation linéaire entre variables et le
coefficient de corrélation de Spearman qui mesure la dépendance entre deux variables de
fagon non-paramétrique (et donc méme si la relation n’est pas linéaire). Dans le papier II, les
corrélations phénotypiques et génétiques ont été estimées avec le logiciel VCE6. Le
coefficient de corrélation génétique entre deux caractéres permet de mesurer la liaison qui
existe entre la valeur génétique additive des animaux pour le premier caractere et la valeur
génétique additive de ces mémes animaux pour le second caractére. Ainsi, une corrélation
négative signifie que les valeurs génétiques additives relatives aux deux caractéres évoluent
en sens inverse alors qu’une corrélation positive signifie que ces valeurs évoluent dans le
méme sens. Quel que soit les papiers ou nous avons présenté des corrélations entre caractéres,
nous avons effectué des tests pour déterminer si les corrélations génétiques étaient différents
de zéro ou de 1 via la transformation Z’ de Fisher. Cette transformation permet de convertir
les coefficients de corrélation en une variable qui suit la distribution normale et ainsi de tester

la significativité des différences entre coefficients de corrélation.
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5.3.4. La détection de QTL
Le contrdle qualité
Une fois le génotypage effectué, des problémes techniques ou statistiques peuvent perturber la
détection des SNP associés aux caracteres étudiés. Le contrdle qualité sur les SNP (erreur de

génotypage) et sur les animaux (mauvaise qualité de ’ADN) doit donc étre effectué.

Dans le papier 11, le controle qualité a été effectué avec le package GenABEL du logiciel R
(Aulchenko, 2015) au moyen de la fonction QC. Il a consisté a :

- Oter les SNP a taux de données manquantes élevé (Call Rate) car elles peuvent
influencer les analyses

- Oter les SNP ayant une fréquence allélique de I’alléle mineur basse (MAF, minor
allele frequency) car le risque d’erreur de génotypage est plus élevé et la puissance de
détection est insuffisante

- Oter les individus ou le taux de SNP manquants est élevé, ou le taux d’hétérozygotie

est faible.

5.3.4.1.L’analyse d’association ou GWAS
L’analyse d’association pangénomique appelée GWAS (Genome Wide Association Study) ou

encore LD (Linkage Desequilibrium) cherche a démontrer 1’association d’un alléle d’un
marqueur (SNP) se trouvant proche ou dans le géne en question et un phénotype (MONGET et
VEITIA 2014). Le GWAS a l’aide de puces a SNP n’a pas besoin de candidat a priori et
permettrait d’identifier un nombre important de loci impliqués dans la tolérance a la chaleur.
Le GWAS repose sur le principe du déséquilibre de liaison, ¢’est-a-dire d’une association non
aléatoire de génotypes sur deux SNP données. Supposons deux SNP A et B possédant
respectivement les alleles (A, a) et (B, b). Les haplotypes (combinaisons de SNP) regus par
les descendants sont AB, Ab, aB et bb avec la fréquence de 25% chacun (c’est 1I’équilibre de
liaison). Si en revanche certains de ces haplotypes sont beaucoup plus fréquents, c’est qu’il
existe une association préférentielle entre ces marqueurs, c’est le déséquilibre de liaison. C’est
le cas de deux locus situés sur le méme chromosome avec une distance trés faible et avec
absence de recombinaisons (IDE et INRA 2011). L’analyse statistique GWAS consiste donc a
mesurer statistiquement 1’association entre le polymorphisme d’un SNP et le phénotype

¢tudié, en testant les hypothéses suivantes :

- HO:iln’y a pas d’association entre le SNP et le phénotype
- H1 : le SNP est associ¢ au phénotype.
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Dans le papier 111, la détection de QTL a été effectuée par analyse de variance testant 1’effet
d’un SNP sur le phénotype étudié (détection marqueur par marqueur). Un total de 9 types
d’ANOVA ont été effectué (en milieu tempéré, en milieu tropical, analyse conjointe, en
corrigeant par la mutation connue du géne MC4R, en corrigeant par la mutation connu du
gene IGF2 ou en corrigeant par les deux mutations MC4R et IGF2). Les effets fixes suivants
ont été pris en compte : le sexe, la bande et le poids vif a I’dge correspond au phénotype
¢tudié¢ (en covariable). Les analyses GWAS ont été réalisées avec le package GenABEL du
logiciel R (AULCHENKO 2015; AULCHENKO et al. 2007). De maniére générale, le modéle

s’écrie de la manicre suivante :
y = moyenne générale + bande (intra environnement) + sexe + SNP + polygénique + résiduel

ou y représente le phénotype a expliquer, bande (intra environnement) et sexe sont des effets
fixes, SNP est I’effet fixe du SNP et polygénique est I’effet aléatoire polygénique et résiduel

est Deffet résiduel.

Ces analyses GWAS aboutissent a des représentations dites « Manhattan plots » montrant la
vraisemblance d’une association (en ordonnée) entre un SNP ou un locus dans une région
génomique (en abscisse) et un caractére (MONGET et VEITIA 2014). Le choix du seuil de
significativité n’est pas anodin car prendre un seuil de 5 % risquerait d’augmenter les résultats
faux positifs, puisque certains marqueurs sont génétiquement liés. Plusieurs méthodes existent
pour corriger le fait que les tests multiples effectués ne sont pas indépendants. Dans notre cas,
nous avons considéré que les tests sont indépendants tous les 3 Mb, soit une moyenne de 1000
tests dépendants. Les seuils de significativité choisis (10, 5 et 1 %) ont alors été divisés par le

nombre de tests dépendants, ce qui donne des seuils - logl OP-value de 5, 4,3 et 4.

5.3.4.2.L’analyse de liaison
L’analyse de liaison (LA) se base sur des dispositifs familiaux de type pere-descendants et

vise a étudier la transmission des alleles au sein de chaque famille. Dans le papier III, les
analyses de liaison ont été effectué¢ avec les mémes types d’ANOVA et au moyen du package
GenABEL du logiciel R. La différence avec les GWAS réside dans la maniere de codifier
I’effet du SNP (effet de I’allele mineur) en fonction de la transmission des all¢les d’origine
Créole. Concernant le choix du seuil de signification statistique, nous avons émis [’hypothése
que les tests LA sont indépendants tous les 20 Mb (en moyenne 150 tests dépendants) a cause
du grand DL en raison de la co-ségrégation familiale. Sous cette hypothése les seuils -

log10P-value sont alors de 4,18, 3,48 et 3,17 pour respectivement 10, 5 et 1 %.
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LES PRINCIPAUX RESULTATS DE LA THESE

1. INTERACTIONS G x E SUR LES PHENOTYPES ETUDIES
(PUBLICATION 1)

1.1.Introduction a la publication |
Le principal objectif de ma thése a été de caractériser la variabilité génétique de 1’adaptation a
la chaleur chez le porc engrais. Dans ce cadre, nous avons utilisé un dispositif familial en
rétrocroisement (backcross) entre des porcs Large White (LW), sensibles a la chaleur, et des
porcs Créole (CR) moins productifs mais plus thermo-tolérants. Différentes mesures ont été
réalisées de fagon simultanée en milieu tempéré (INRA GenESI, Le Magneraud) et en milieu
tropical humide (INRA PTEA, Guadeloupe) sur ce dispositif familial et une base de données
phénotypiques a été constituée, non seulement pour les aptitudes de production, mais
¢galement pour les caractéristiques thermorégulatrices. Avant d’aborder le déterminisme
génétique de 1’adaptation au chaud, il a fallu dans un premier temps, étudier la variabilité
phénotypique des caractéres étudiés, et caractériser les facteurs influengant cette variabilité.
Le porc en croissance est sensible au stress thermique chronique en raison de la production
de chaleur liée a son activité métabolique pour satisfaire ses besoins de croissance. La
majorité des études menées en chambre climatique montre que lorsque la température excede
la température critique d’évaporation (définie comme la température ambiante a partir de
laquelle les pertes de chaleur par évaporation augmentent ; environ 25°C), I’appétit du porc
diminue, ce qui provoque une réduction de ses performances de croissance. Cependant, la
plupart des études disponibles sur le sujet ont été effectuées dans des milieux
expérimentalement contrdlés avec des niveaux de températures constants. A notre
connaissance, il y a trés peu d’études quantifiant les effets du climat tempéré (majoritairement
thermoneutre) comparé au climat tropical humide (stress thermique chronique) sur les
performances de production et de thermorégulation de porcs en croissance génétiquement
proches. D’autre part, outre I’environnement, les performances des porcs pourraient étre
modulées par des caractéristiques liées a l’origine paternelle, voire des interactions entre
origine paternelle et environnement de production. Au cours de ce premier travail, nous nous
sommes attachés a étudier les performances phénotypiques, en mettant I’accent sur les

interactions famille x milieu de production.
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1.2.Publication |

Interactions between sire family and production environment (temperate vs. tropical) on
performance and thermoregulation responses in growing pigs

R. Rosé, H. Gilbert, T. Loyau, M. Giorgi, Y. Billon, J. Riquet D. Renaudeau et J-L. Gourdine

(soumis a Animal le 05 Janvier 2017 a la section 1. Breeding and genetics
Et révisé et refusé le 28 Mars 2017 par la section 5. : Farming Systems & Env ;
Soumis ensuite a Journal of Animal Science le 06 Avril 2017

Et révisé puis soumis le 21 Juillet 2017 apres décision de révision majeure)

Résumé

L’objectif de cette étude a été d’évaluer I’effet de deux environnements climatiques (tempéré,
TEMP vs. tropical humide, TROP) sur les performances de production et les réponses
thermorégulatrices des porcs en croissance. Un dispositif familial a été produit entre des porcs
Large White (LW), sensibles a la chaleur, et des porcs Créole (CR) plus thermotolérants. Dix
verrats F1 LW x CR ont ¢été croisés avec 65 truies LW apparentées dans chaque
environnement afin d’obtenir 1 298 animaux backcross (TEMP : n=634 porcs issus de 11
bandes; TROP : n=652 animaux issus de 12 bandes). Des pesées ont été réalisées tous les 15
jours de la 11® 3 la 23 semaine d’age, et des épaisseurs de lard dorsal (ELD) ont été
mesurées aux semaines 19 et 23. L’ingéré a été enregistré de 11 a 23 semaines d’age. Le
GMQ, la consommation journaliere (CMJ) et I’indice de consommation (IC) ont été estimés.
La thermotolérance a été évaluée via des mesures de température cutanée (TC, semaines 19 et
23) et rectale (TR, semaines 19, 21 et 23). Le calcul de I’index THI, combinant les effets de la
température et de I’hygrométrie, montre une différence de 2.4°C entre TEMP et TROP. Le
GMQ et la CMJ en TEMP sont plus élevés qu’en TROP (830 vs. 754 g/j et 2,20 vs. 1,80 kg/j,
respectivement ; P<0,001). Les températures corporelles en TROP sont plus élevées qu’en
TEMP (respectivement 35,9 vs. 34,8°C pour la TC et 39,5 vs. 39,4°C pour la TR, P<0,001).
La majorité des caracteres (GMQ, CMJ, IC, TR, ELD) montrent une interaction famille x
environnement (P<0,05) avec des familles « robustes » et «sensibles. Nos résultats montrent
une dépendance familiale de la tolérance a la chaleur, suggérant qu’il est possible de trouver
des génotypes ayant un fort potentiel de production et une faible sensibilité a la chaleur. Des
¢tudes supplémentaires sont nécessaires pour confirmer le niveau d’interactions entre la
génétique et ’environnement et pour identifier les potentiels QTL liés a la tolérance a la
chaleur chez le porc.
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Abstract

17 The aim of this study was to evaluate the effect of two climatic environments

18 (temperate, TEMP v. tropical humid, TROP) on production and thermoregulation
19 traits in growing pigs. A backcross design with Large White (heat sensitive) and

20  Creole (heat tolerant) pigs was studied. The same 10 F1 boars (Large White x

21 Creole) were mated with related Large White sows in each environment. A total of'1
22 298 backcross pigs (TEMP: n = 634 pigs from 11 batches; TROP: n = 664 pigs from
23 12 batches) were phenotyped on live BW (every 15 days from weeks 11 to 23 of

24 age), voluntary feed intake (ADFI, from week 11 to 23), backfat thickness (BFT, at
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weeks 19 and 23), skin temperature (ST, at weeks 19 and 23) and rectal temperature
(RT, at weeks 19, 21 and 23). Feed conversion ratio (FCR) was computed for the
whole test period (weeks 11 to 23). The calculation of the temperature-humidity index
showed an average difference of 2.4°C between TEMP and TROP environments.

The average daily gain (ADG) and ADFI were higher in TEMP than in TROP (834 v.
754 g/d and 2.20 v. 1.80 kg/d, respectively, P < 0.001). Body temperatures were
higher in TROP than in TEMP (35.9 v. 34.8°C for ST and 39.5 v. 39.3°C forRT,
respectively, P <0.001). Most of studied traits (i.e., BW, BFT, ADG, ADFI, RT) were
affected by sire family x environment interactions (P < 0.05), showing “robust” and
“sensitive” families. Our results show a family-dependency in the relationships
between heat resistance and robustness, suggesting the possibility to find genotypes
with high production and low heat sensitivity. Further research is needed to confirm

the genetic by environment interaction and detect QTL related to heattolerance.

Keywords: climate; genetic by environment interaction; growing pig; heat stress;

40  thermoregulation
42
Implications
43 To our knowledge, no studies of genetic by environment interaction in genetically
44 linked growing pigs reared in heat stress and thermal comfort production
45  environments have already been published. From our results on phenotypic
46  differences between backcross pigs from different sire origins, there are strong
47  genetic by environment interactions in heat tolerance, as the best sire families for
48  production traits in thermoneutrality could not be the best in heatconditions.

50
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Introduction

Ignoring food waste, enough food is currently produced for the global population
(Food and Agriculture Organisation of the United Nations, 2012). Increasing
production is nevertheless important as 60% more food will be needed by 2050 for
ensuring food security (Porter et al., 2014). Meat consumption decreases in the North
(Thornton, 2010), but the global demand for livestock products should be twice that of
today, particularly in developing countries (Delgado et al., 1999). More than 50% of
the world pig production occurs in tropical and subtropical regions (FAOSTAT, 2015),
particularly in East and Southeast Asia (China, Vietnam ...) and in South America
(Brazil, Mexico ...). These areas would continue to support the future growth of
production (Bruinsma, 2003). However, heat stress is one of the main limiting factors
of pig production (Renaudeau et al., 2012). Meanwhile, the climate is changing. The
global temperature is expected to increase in the 21st century (Intergovernmental
Panel on Climate Change, 2014). It can be suggested that heat stress-related issues
will consequently increase in the future, with negative effects on animal health,
welfare, reproduction and production, and thus the economic viability ofpig
production. Heat stress has led to a global yearly economic loss around $300 million
in the US pig industry (St-Pierre et al., 2003). Tolerance differences in heat stress
have been observed in several livestock species (Hayes et al., 2009; Mignon-
Grasteau et al., 2015), suggesting the existence of a genetic determinism ofheat
tolerance, but little has been published in pigs. In 2011, INRA initiated a backcross
design based on a tropical local breed (Creole) and a productive temperate breed
(Large White). Related backcross progeny were tested in a temperate (TEMP) ora

tropical (TROP) environment with the same procedure to evaluate production traits



75

76

77

78

79

80

81

82

83

84

85

86

87

38

and thermoregulatory responses. In this article we present the phenotypic responses
to the different environments, focusing on the genotype (sires’ family, G) by

environment (E) interactions (GXE).

Material and methods

All measurements and observations on animals were operated in accordance with

the current law on animal experimentation and ethics (CE2012-9 from the Animal
Care and Use Committee of Poitou-Charentes and 69-2012-2 from the Animal Care
and Use Committee of French West Indies and Guyana) under the direction of Y.
Billon and J. Fleury (authorization number by the French Ministry of Agriculture and

Fisheries: 17015 and 971-2011-03 7704, respectively).

Experimental design

89

90

91

92

93

94

95

96
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Data were collected from April 2013 to October 2014 in the closed facilities of INRA
experimental unit located in the temperate area (INRA-GenESI, Poitou-Charentes,
France; (46°N latitude, 0.45°W longitude) and in the tropical area (INRA-PTEA,
Guadeloupe, French West Indies; 16°N latitude, 61°W longitude). To produce F1
animals, 10 Large White dams were sired with five tropical boars from the Creole
breed, which is known to be less productive but more thermal tolerant than Large
White breed (Renaudeau et al., 2007). At the same moment, herds of related Large
White sows were organized in the two farms via artificial insemination of related sows
with the same boars to homogenize the genetic background of the dams. Backcross
pigs were produced in each environment from the same 10 F1 (Large White x

Creole) boars. In TEMP, 634 backcross pigs from 60 Large White sows were reared
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in 11 contemporary groups whereas the corresponding number in TROP was 664
from 70 Large White sows in 12 contemporary groups. Each F1 boar produced on
average 65 £ 9 offspring per environment. Pigs were weaned at four weeks of age on
average (26.9 + 1.7 days). After weaning (week 4), the pigs were raised during six
weeks in pens of 22 animals in TEMP and 12 animals in TROP. At this moment, a
preliminary choice was performed for avoiding new mixing at test and for facilitating
social interactions during test weeks: 64 pigs from eight litters (with on average four
castrated males and four females by litter) were divided into groups to balance sire
line and sex. At weeks 10, 60 of these 64 pigs were chosen to obtain six
homogeneous groups of 10 pigs of same sex per contemporary group (30 females
and 30 castrated males) and the pigs were moved to growing pens equipped with
electronic feeders. After one week of adaptation, the test period started at week 11
and ended at week 23. Each pen was equipped with nipple drinkers. Animals had
free access to water and were fed ad libitum with commercial diets presented as
pellets and formulated to meet the nutritional requirements of growing pigsaccording
to the standard recommendations (Noblet et al., 2004). Feed samples were taken

and pooled for each contemporary group at the beginning and the end of the test
period for chemical analyses for DM, ash, organic matter, CP, starch, NDF and gross

energy (Association of Official Analytical Chemists, 2004).

Data recording

Room ambient temperature and relative humidity were recorded during the whole
duration of the test period. In TEMP conditions, these climatic parameters were
obtained every five min in the growing room of the closed experimental facilitiesusing

a standalone USB data logger (EL-USB-2+, DATAQ Instruments, Inc., Akron, OH,
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USA) located in the center of the room. In TROP conditions, the semi-open facilities
were equipped with a Campbell weather station (Campbell Scientific Ltd., Shepshed
UK) continuously recording ambient temperature and relative humidity (one
measurement every 30 min) in each room of the experimental farm.

All pigs were weighed one week before the beginning of the performance test and on
Monday every two weeks from week 11 to week 23. At weeks 19 and 23, the backfat
thicknesses (BFT at week 19 and 23,respectively) were evaluated as the average of
six ultrasonic measurements (Agroscan, E.C.M, Angouléme, France) taken at
shoulder, mid-back (P2 site) and loin at a position directly above the point ofthe
elbow, last rib and last lumbar vertebra locations, taken five cm off the midline on
each side of the pig. For technical reasons, feed intake was recorded using electronic
feeders (ACEMA 128, ACEMO, Pontivy, France) during two weeks periods either
only at weeks 11-12, 15-16 and 19-20 (defined as period 1) for half of the pigs oronly
during weeks 13-14, 17-18 and 21-22 (defined as period 2) for the other half; as
recommended by Schulze et al. (2001). During the remaining test weeks, pigs had
free access to a conventional feed dispenser. Pigs switched from one feeding system
to the other on Monday after weighing.

Rectal temperature (RT) was measured at weeks 19, 21 and 23 and skin

temperature (ST) at weeks 19 and 23. The RT was measured using a digital
thermometer (Microlife Corp., Paris, France), and ST was measured on the back at
P2 site using a skin surface thermocouple probe (type K, model 88002K-IEC, Omega
Engineering Inc., Stamford, CT, USA) connected to a microprocessor-based
handheld thermometer (model HH-21, Omega Engineering Inc.). The RT and ST
measurements were performed in not restrained animals and with the minimumof

stress during the weighing events.
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150
Calculation and statistical analyses
151 A temperature humidity index (THI) was calculated for each day based on the following

152 formula proposed by NOAA (1976; cited by Zumbach et al. (2008)):

155
PP RR = PIRRRRREE - BR. AR - B, AEEE x [ ZEREERE (R PRI PIRRRRREE - RE. AP

158 Average daily gain (ADG) between from weeks 11 and 23, and for each two weeks
159  period from week 11 to week 23 were computed. Average daily feed intake (ADFI)
160  were calculated from data collected by the electronic feed dispensers by averaging
161  daily feed intake records of the six weeks available for each pig in either period 1or
162 period 2. Schulze et al. (2001) recommended excluding the first two test days ofeach
163 period with recording for obtaining more reliable feed intake information. In

164  preliminary analysis, it has been shown that the exclusion of the first day is only

165  needed because re-adaptation to electronic feeders was notnecessary.

166  Consequently, ADFI was estimated by averaging daily feed intake with exclusion of
167  the days of switching between electronic feeders and conventional feed dispenser.
168  Residual feed intake was calculated for each animal, as the deviation between ADFI
169  and ADFI predicted by a regression of ADFI on ADG, BFT at week 23 and the

170  average metabolic BW during the test period. The average metabolic BW was

171 estimated for each animal using the following formulae from Noblet et al. (1999):

(.0 (.0
e 5P -
""" 2l Bl x _

173 Feed conversion ratio (FCR) was estimated divided ADFI by ADG. Relative BFT gain

174  between weeks 19 and 23 was calculated as (BFT23— BFT19)/BFT19. The gradient
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between RT and ST was calculated at weeks 19 and 23 as the difference between

RT and ST.

Within each environment, extreme values were checked for all traits, by detecting
animals for which the value of the considered trait was distant from the meanby
more than three SD (i.e., outliers). For an animal with outliers, the biological
consistency of these values with the other records of the animal was evaluated to
exclude these outliers from the analysis. The highest number of excluded phenotypes
was about 12 for ADFI and FCR. Data on production traits (BW, BFT at specific test
week, ADG, ADFI, residual feed intake, FCR, ,BFT gain) and on thermoregulation
traits (RT, ST and gradients between RT and ST at specific test week) were analyzed
using linear models (GLM procedure, SAS version 9.4, Inst. Inc. Cary, NC) with the
fixed effects of the environment (E, n =2, TEMP v. TROP), sex (n =2, female v.
castrated male), batch within environment (n = 11 in TEMP, n = 12 in TROP), sire
family (G, n = 10), and their interactions as main effects. For all variables inwhich
feed intake was used (ADFI, FCR) the effect of recording period (n = 2) was used as
fixed effect. Least square means of the effects were computed and the differences
between the level effects were tested with a Tukey test. Residuals from these linear
models (excluding the effect of G) were used to compute Spearman correlations
between the traits within environment. Longitudinal records (BFT, RT and ST) were
analyzed using a mixed linear model (MIXED procedure, SAS version 9.4, Inst. Inc.
Cary, NC) with the same fixed effects than previous linear models, adding the effect
of the week (n = 2 for BFT and ST; n =3 for RT). The random effect of the animal
was included to account for repeated measurements on the same pig. The sire family

by production environment interactions (GXE) was assessed by studying the least
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199 square means from the previous linear models, when the effect of the interactionwas
200  significant (P < 0.05).
201 For the assessment of robustness and sensitivity between the 10 sire families, two
202 different statistical analyses were performed. In the first analysis, sire families were
203 ranking on the least square means differences of their offspring between TEMP and
204  TROP on traits for which GXE interactions were found significant, and scores were
205  attributed to the sire families from 1 (i.e., the lowest difference) to 10 (i.e., the highest
206  difference). In the second analysis, a principal component analysis was performed
207  using the FactoMineR package (L€ et al., 2008) in R version 3.3.2 (R Core Team,
208  2016). The principal component analysis was done with the 12 variables (BW at
209  week 23, ADG, ADFI, residual feed intake, FCR, BFT at weeks 19 and 23 RT at
210 week 19, 21 and 23, ST at week 19 and 23) as active variables and the backcross
211 pigs as individuals, ignoring the environment and the sire origin they belongedto.
212 The variables G, E and GXE were included in the analysis as illustrative variable to
213 obtain their coordinates on the different principal components.
214

RESULTS

Environmental characteristics

215

216

217

218

219

220

Climate. The daily ambient temperature ranged from 20.5 to 27.7°C and from 22.2 to
28.9°C for TEMP and TROP conditions, respectively (Table 1). The relative humidity
varied between 46.2 and 76.3%, and between 75.3 and 93.6% for TEMP and TROP
conditions, respectively. The difference in average daily ambient temperature

between TEMP and TROP was only about 1.1°C, but the corresponding difference in
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227

228

229

230

231

232

233

234

average daily temperature humidity index was about 2.4°C, due to the high contrast
in relative humidity between environments (+23.3% in TROP).

Figure 1 shows the monthly variation of daily ambient temperature, relative humidity
and temperature humidity index in the experimental facilities. In TEMP indoors
conditions, mean daily temperature were almost constant whereas the mean daily
relative humidity fluctuated more, between 51.7% in March and 68% in July.
Consequently, the mean daily temperature humidity index fluctuated during the test
period between 22.8°C and 24.4°C. In TROP conditions, the conditions in the semi-
open pig experimental building followed the outside climatic changes, with the lowest
and the highest mean daily temperature in March (i.e., 24.3°C) and in August (i.e.,
27.7°C), respectively. Mean relative humidity was the lowest in March (i.e., 82.1%)
and the highest in October (i.e., 87.7%). As a consequence, temperature humidity

index was maximum in October (26.8°C) and minimum in March (23.2°C).

Feed composition. The DM content of the diet was 88.0% irrespective ofthe

235

236

237

238

239

240

244

245

246

247

environment. Chemical composition and nutritional values of diets were rather similar
in both climatic environments. Indeed, expressed in % of DM, TEMP diets were
characterized by 15.9% of CP, 5.5% of ash, 2.6% of crude fiber, 11.4% of NDF, 2.3%
of fat and 46.3% of starch, leading to an energy value of 13.87 MJ/kg. The
corresponding values for TROP diets were 16.4% of CP, 6.0% of ash, 4.3% ofcrude
fiber, 14.8% of NDF, 3.8% of fat and 42.7% of starch, corresponding to a value of

13.53 MJ/kg.

Environment effects
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Table 2 shows descriptive statistics of the main traits studied. Irrespective to
environment, the highest variation for a trait was found for BW at week 23. For
production traits, higher CV were found in TROP. For thermoregulatory traits, CV
were higher in TEMP than in TROP. Between TEMP and TROP, the highest
differences in CV were found for BW at weeks 11 and 23. It should be pointed out
that differences between females and castrated males were also observed in most of
traits. Focus was not put on the effects of sex because the most important features in
the present study are the differences between TEMP and TROP, and the GXE
interactions.

All production performances were influenced by the production environment, except
ADG between weeks 21 and 23 (Table 3). The backcross pigs reared in TROP
exhibited lower age than TEMP pigs. Higher BW were observed in pigs reared in
TEMP than in TROP environment (+10 kg at the beginning of the test, P <0.001; +18
kg at the end of the test, P < 0.001). Except for the periods of weeks 19 to 21 and 21
to 23, TEMP pigs had higher ADG than TROP pigs, with the greatest differences
observed during the weeks 13 to 14 (+192 g/d; P <0.001). TROP pigs had greater
ADG than TEMP pigs between weeks 19 and 21 (+83 g/d, P <0.001). The overall
growth performance was affected by the production environment with a reductionof
10% in ADG between weeks 11 and 23 related to a reduction of 20% in ADFI for
TROP pigs compared with TEMP pigs. The FCR was significantly lower in TROP pigs
than in TEMP pigs (-7%, P < 0.05). Whatever the week, BFT was greater in TEMP
pigs than in TROP pigs (P < 0.01). Irrespective of the week, ST was greater in TROP
pigs than in TEMP pigs (P < 0.01; Table 4). Similarly to ST, RT was greater in TROP

pigs than in TEMP pigs by about +0.2°C whatever the week (P <0.01).
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The residual correlations between production and thermoregulation traits at test week
23 according to the environment are presented in Table 5. Significant positive
correlations between production traits were found, except for FCR. In TEMP, the
correlation between FCR and BFT were higher than in TROP. In both TEMP and
TROP environments, positive correlation was found between RT and ST, with higher
values in TROP than in TEMP. Residual correlations between production and
thermoregulation traits were not significantly different from zero, except for RT and
BFT (r =-0.07) and ST and ADG (r =-0.09) in TEMP, and ST and BFT (r =-0.10) in

TROP.

Sire family x Environment interaction effects

282

284

285

286

287

288

289

290

291

292

293

294

295

296

The effect of GXE was significant for the majority of the studied traits, except for ADG
between weeks 15 and 16, 17 and 18, 19 and 20 (P > 0.06), FCR (P = 0.08), BFT
gain(P = 0.15) and body temperatures (P > 0.11) (Tables 3 and 4). However, when
taking into account the measurements on RT at weeks 19, 21 and 23 as a same trait,
the GxE interaction became significant (P < 0.05), showing that the average RT of
backcross pigs was affected by GXE. Based on the estimates from the linear models,
we considered that the most robust sire family for a given trait is the family whom
least square means’ difference for the sire family between TEMP and TROP is the
lowest. On the opposite, the most sensitive sire family was defined as the family for
which this difference is the highest. A difference of 12.3 kg for BW at week 23
between TEMP and TROP was observed (Figure 2) for the most robust sire family
(family seven, with a BW of 101.5 kg in TEMP). The corresponding value for the most
sensitive family (family three, least square means of 105.9 kg in TEMP) was 22.5 kg.

The hierarchy between families at week 23 (7—-2—-1-4-9-8-10-5-6- 3, from
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the most robust to the most sensitive for BW at week 23) was already observed at

the beginning of the test (7—2—-1-9-4-8-5-10 - 6 — 3) with a difference 0f8.3
and 12.2 kg of BW at week 11 between TEMP and TROP for family seven and family
three, respectively. Figure 2 shows that some re-ranking of the sire families occurred
when considering performances in different environments. For instance, TEMP
backcross pigs offspring of sire family two had low BW at week 23 (rank 8 in TEMP)
whereas their half-sibs in TROP had high values for BW at week 23 (rank 2 in
TROP). The most robust families for BW at week 23 (families 7, 2 and 1) were also
the three most robust for BFT at week 23 as showed by Figure 2. These families had
an average contrast for BFT of 3.4 mm between TEMP and TROP. Some re-ranking
also occurred for example, TEMP pigs from family 1 had low BFT (19.3 mm, rank 2 in
TEMP from the lowest to the highest BFT) and TROP half sib pigs from family 1
ranked 9 in TROP for this trait. The highest least square means difference for ADG
between TEMP and TROP (106.5 g/d, Figure 2) was observed for the sire families
which had the highest ADG in TEMP (881 g/d; families 8 and 9). Nevertheless, family
five with low growth rate in TEMP (i.e., 775.6 g/d, rank eight) was also found
sensitive for ADG (i.e., 105.4 g/d of difference between TEMP and TROP, P <0.001).
For ADFI, similarly to BW and BFT at week 23, it seems that the higher ADFI is in
TEMP, the more sensitive the family is (i.e., the higher difference between TEMP and
TROP is; Figure 2). For instance, high differences in ADFI between TEMP and TROP
(i.e., 520 g/d) were observed for families 10 and 6 that had the highest ADFI in TEMP
(on average 2.10 kg/d). Again, family five was an exception with low ADFI in TEMP
(1.90 kg/d, rank eight) and the highest difference in ADFI between TEMP and TROP
(548 g/d, P <0.001). For the average RT from weeks 19, 21 and 23, except few re-

ranking families, the trend was that sire families for which pigs in TEMP had highRT
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322 (39.4°C; families 7, 1 and 9) were essentially found to have a more limited increase in

323 TROP (+0.09°C between TROP and TEMP, P < 0.001) than those whom pigs had

324  low RT in TEMP (39.3°C, families 8 and 6; +0.25°C between TROP and TEMP, P <
325 0.001).

326  Figure 3a represents the score of the 10 sire families for each trait where significant

327  GxE interaction was found (BW and BFT at week 23, ADG, ADFI and average RT at

328 test weeks 19, 21 and 23). For a studied trait, the score 1 (and inversely the score

329 10) was attributed to the family which had the lowest (and inversely the highest) least

330  square means difference between TEMP and TROP. Hence, in Figure 3a the closer

331  from the center the sire family’s pentagon is, the more robust the family is. Based on

332 the five traits studied, it was found that the families 7, 1 and 2 were the mostrobust

333 sire families. On the opposite families 6, 5 and 10 were found to be the most

334 sensitive. Figure 3b represents the position of the GXE groups (n = 20) on the first

335  principal component. The principal component analysis showed that the first principal

336  component explained 35% of the total variation and it contrasts production variables

337  (BW at week 23, BFT at weeks 19 and 23, ADFI, ADG, r > 0.74) to thermoregulation

338 traits (ST at weeks 19 and 23, r <-0.51; RT at weeks 19,21 and 23,r <-0.15; P<

339 0.01):

340

X + [. 2R x
- PR, @m x + Bl B x + Bl AR x + Bl B x + Bl B x

345  The categorical variables GXE, E and G allow to characterize the first principal

346 component (r = 0.55, 0.50 and 0.02, respectively P < 0.01). Hence, the same trend
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347  as in Figure 3a was found in Figure 3b, except for family 7. Indeed, based on the slop
348 decline between TEMP and TROP from the coordinates on the first principal
349  component of a given sire family, it was also found that the families 1 and 2 werethe
350  most robust sire families and families 6, 5 and 10 were the most sensitive. However,
351  the family seven who was found the 1st robust in Figure 3a was in the 5thposition
352 with the principal component analysis.
353

DISCUSSION
354 Little is known on the impact of genetic to climatic environment on livestock animal
355  productivity (Nardone et al., 2010). Our experimental design, in which a large number
356  of contemporary half-sib pigs (more than 600 animals per environment) were reared
357  either in thermoneutral conditions (TEMP) or in chronic heat stress conditions
358 (TROP), contributes to deciphering the heat tolerance in pigs. A principal component
359 analysis completed by a hierarchical classification was performed (unpublished
360  results, JL Gourdine) on contemporary groups of backcross pigs as individuals
361  (without a priori on the environment of the group) and climatic parameters (minimum,
362  maximum, mean of ambient temperature, relative humidity and temperature humidity
363 index) as explanatory variables. Two clusters were discriminated corresponding to
364  the TEMP batches for the first cluster and the TROP batches for the second cluster.
365  These results confirmed that TEMP and TROP can be considered as two different
366  climatic conditions.
367 It is admitted that the upper limit of the thermoneutral zone, in which no extraenergy
368  is used to maintain thermoregulation, is approximately 25°C for growing pigs
369  (Renaudeau et al., 2008). In our study, the average ambient temperature was 25.2 +
370 0.9°C in TEMP and 26.3 + 1.3°C in TROP. Consequently, we can consider that inthe
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current study TEMP backcross pigs were reared close to the thermoneutral
conditions most of the time. In contrast, with a higher average ambient temperature
of 1.1°C (+4%) in TROP, their half-sib TROP pigs were heat-stressed most ofthe
time. It is well known that high relative humidity accentuates the adverse effect of
heat stress (Huynh et al., 2005). The relative humidity reported in our study was
higher in TROP than TEMP, which may have reduced the TROP pig’s ability to
dissipate heat by evaporation and magnified the heat stress effect. Based on
temperature humidity index, the current study shows that TROP pigs actually
experienced an average ambient conditions 2.4°C (+10%) more important thanthe
TEMP pigs. It should be noticed that the temperature humidity index used inthe
present study was formulated to monitor discomfort in dairy cattle. This index has
been used in studies on heat stress of pigs (Zumbach et al., 2008; Gourdine etal.,
2016), but to our knowledge, there is no equation formulated for pig production
performance. Consequently, the temperature humidity index used in our study must

be interpreted in a relative rather than an absolute manner.

Effect of the production environment

387

388

389

390

391

392

393

394

There are limited data available in the literature that quantify the effects ofdifferent
production environments on highly genetically related pigs reared in conditions close
to the commercial production ones (i.e., building, feed), like our study did. However,
the effect of increased ambient temperature (in controlled conditions) onthe
performance of growing pigs has been extensively described (see the meta-analysis
of Renaudeau et al. (2011)). Even if pigs in our study were backcross animals witha
low production level breed, the growth performance of TEMP pigs was in the range of

performance values (the higher fraction) that can be found in French commercial
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conditions (between 780 and 840 g/d; Institut du porc, 2016). Concerning the
performance of TROP pigs, our data set on ADG, BFT or age around 90 kg was in
the range of values reported by the review of Akanno et al. (2013) from international
pig breeds in the tropics (793 £29 g/d; 18.6 = 1.5 mm, 157 £ 9 d, respectively). The
results of the present experiment on growth performance confirm those generally
obtained in the literature, with a lower ADG and ADFI in heat-stressed pigs than pigs
in thermal comfort situation (Le Dividich et al., 1998). It should be pointed outthat
TROP pigs were younger than TEMP pigs. This is mainly due to higher gestation
duration in TROP Large White dams (114.6 £+ 1.5 d) than in TEMP Large White dams
(114.1 £ 1.2 d), leading to backcross piglets” weaning age of one day less in TROP
pigs (26.5 d) than in TEMP pigs (27.4 d). Consequently, the differences between
TROP and TEMP pigs could be underestimated without taking into account the age
(e.g. as a covariable) in the analysis. However, we have considered that the age
differences were caused by the environment. Besides the overall ADG, in our study
the profiles for ADG as a function of age (or BW) are not the same between TEMP
and TROP, with higher ADG between test weeks 19 and 21 for TROP than TEMP
pigs, suggesting that the near-plateau zone of the growth curve was achieved latter
in TROP than in TEMP. The overall ADG relative reduction value between TEMP and
TROP was about 10% and was consistent with the estimated values 0f9.4%
calculated with equation proposed by the meta-analysis of Renaudeau et al. (2011):
(BE)=—489+622xE—1.37xF+21.2x 2 —0.0933 x@ 2—0.264 x Ex
where T is the ambient temperature (°C) and W is the mean BW during the
experiment (kg). In our results, the reduction in ADFI between TEMP and TROP pigs

was twice higher than the reduction in ADG (20.0 and 9.6%, respectively). However
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the ADFI relative reduction obtained in our study was higher than the 15% reduction
estimated by using Renaudeau et al. (2011)’s equation on ADFI
(@2)=—1,331+134x @240 x2P+587x @ —0.105x @ >—0.923 x X
The discrepancy is explained by a higher overestimation of TROP pig ADFI (2.06
kg/d from equation v. 1.82 kg/d in our study) than of TEMP pig ADFI (2.43 kg/d from
equation V. 2.23 kg/d in our study), which could be related to a more stressful
conditions in TROP due to high relative humidity (on average 84.6%) that was not
taken into account in the ADFI equation from the meta-analysis. Indeed, according to
Granier et al. (1998), above 80% of relative humidity the heat stress effect on ADFT is
accentuated because of the lower ability to loss heat under high ambient relative
humidity. It was reported that heat stress poorly affected FCR which remains nearly
constant (Renaudeau et al., 2011), except for high ambient temperature level
(Renaudeau et al., 2008). In our study, FCR was found higher in TEMP than TROP
pigs (2.65 v. 2.46 kg/kg). The higher FCR values observed in TEMP than TROP were
however in agreement with the estimated values obtained with FCR equation from
Renaudeau et al. (2011) (2.50 v. 2.28 kg/kg for TEMP and TROP pig, respectively)
(EER)=4.06—0.15 % E+0,00289 X Z2+0.0102 X B +0.000316x & x & —0.0451 x
where CP is the crude protein content (g/100 g). Our finding suggests that TEMP
pigs were less efficient in using feed for growth than TROP pigs, whereas TROP pigs
were in heat stress conditions. Quiniou et al. (2013) showed that FCR canbe
improved by moderate feed restriction (around 90% of the ad libitum). In our study, if
we consider that TEMP pigs were fed ad libitum, ADFI of TROP pigs (expressed by

g/kg BW0 per day) represents on average 90% of the TEMP pig ad libitum.
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Consequently, it can be suggested that i) heat stress that occurs in our TROP
conditions was not too severe to increase FCR and ii) even if TROP pigs had free
access to feed, they were in restricted feed conditions due to heat stress, resulting in
lower FCR than TEMP pigs. It can be also hypothesized that better FCR and reduced
BFT can be obtained for TEMP pigs if feed restriction (around 90%) is applied, but
probably to detrimental impact on the carcass weight.

Concerning thermoregulation traits, ST of TROP pigs were greater by on average
+1°C, influenced by a greater temperature humidity index in TROP than TEMP
conditions of about +2.4°C. As reported by Collin et al. (2002), an increase in ST is
the consequence of enhanced heat exchange between the skin and the environment.
However, RT was found higher in TROP than TEMP pigs and the gradient between
rectal and skin temperatures was found lower, suggesting that TROP pigs were partly
unable to lose the entire heat load by sensible pathways (Renaudeau et al., 2007).
Moderate to strong negative correlation between body temperatures and production
traits have been reported, but with large standard errors (Renaudeau et al.,2004;
Gourdine et al., 2016). In the present study, no significant correlations between RT or
ST and production traits were reported, expected for RT with BFT and ST with ADG
in TEMP conditions (r = -0.07 and -0.09, respectively) and RT with BFT and ST with
BFT in TROP conditions (r = -0.10). It can be suggested that either the number of
animals or the pertinence of thermoregulation traits (one measurement within aday)
was limited to estimate accurate correlations, or there is a limited association

between production and thermoregulation traits in our test conditions.

Effect of the interaction between sire family and production environment
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Only few studies on genetic by environment interactions (GXE) are available in pigs
as compared with broilers, dairy cattle and beef cattle (see the review of Rauw and
Gomez-Raya, 2015). This is probably due to the lack of accurate genetic

relationships between TEMP and TROP environments and the lack of large amount
of observations. With the climate change, understanding and taking into account GXE
interactions is crucial for future pig production systems (Rauw and Gomez-Raya,
2015). In this study, we firstly chose to analyze GxE interactions for productionand
thermoregulation traits by testing the interactions between sire origin of backcross
pigs and the production environment. It has been reported that high GxE interactions
may modify the breeding values hierarchy between animals showing different
individual sensitivity to heat stress. In lactating sows, Lewis and Bunter (2011) have
shown high genetic correlations between seasons, and suggested that separated
specification of traits by environment would not be necessary. On the other hand,
Bloemhofet al. (2013) have found sensitive and robust sires in regard to the effectof
ambient temperature on reproductive performance of their daughters.

In our study where both production and functional traits have been studied, we can
ask about what should be a robust animal? Regarding production traits, in our study
the effect of tropical environment on production traits of pigs differs according to the
sire origin. Among the five most sensitive families for BW at week 23 (i.e., families 3,
6, 5, 10 and 8), four of them were in the top five in TEMP. However, when comparing
the top five in TEMP with the top five in TROP for BW at week 23, two families (i.e., 8
and 10) were among the best in both environments. Consequently, the criteria to
discriminate robustness between families should be chosen with caution, and it
should reflect the ability to combine a high production potential with resilience to

stressors (Knap, 2005). Further analyses are needed to finely evaluate the



92

495

496

497

498

499

500

501

502

503

504

505

506

507

508

509

510

511

512

513

514

515

516

517

518

519

components of robustness and resilience in our data. To our knowledge, little has
been published on the effect of GXE interactions on physiological indicators, such as
rectal temperature. It is generally admitted that pigs with increased rectal temperature
experience lower production performance (Renaudeau et al., 2004). Based onlyon
our results on residual correlations, it can be argued that there is poorassociation
between thermoregulation and production. However, residual correlations estimated
within family (results not presented) showed a variety of associations from significant
negative correlation between RT and ADFI (e.g., the “robust” family one, r =-0.19)to
positive correlation (e.g., the sensitive family 9, r = 0.16). As reviewed by Renaudeau
et al. (2004), an antagonism between heat resistance (as defined by the abilityto
maintain or to slowly increase inner temperature) and heat robustness (as defined by
the ability to maintain production in spite of heat stress) is generally suggested. Our
results show a family-dependency in the relationship between heat resistance and
robustness, suggesting the possibility to find genotypes with high production and low
heat stress sensitivity. As pointed out by Rauw and Gomez-Raya (2015), such
genotypes would help to make selection for robustness easier.

However, further studies are needed to finely describe the components ofheat
resistance and robustness to heat stress. Advances in high density technologies now
offer the opportunity to characterize and integrate fine phenotypes (transcriptomics,
metabolomics) and to provide genomic tools for heat tolerance selection. In terms of
breeding objectives, different choices can be envisaged, such as selecting for pigs
adapted to specific environments of production, or selecting for robust pigs ableto
perform in most conditions of production (Knap, 2005). However, standards for
phenotypes discriminating heat tolerance is needed before the implementation of

breeding schemes for heat tolerance.
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Table 1 Climatic characteristics® of the production environments (Temperate and Tropical)

Environment

Climatic parameters Temperate Tropical

Daily ambient temperature, °C

Minimum — mean - Maximum 20.5 22.2
Maximum 27.7 28.9
Mean 25.2 26.3

Daily relative humidity, %

Minimum 46.2 75.3
Maximum 76.3 93.6
Mean 61.3 84.6

Daily temperature-humidity index?, °C

Minimum 19.2 21.7
Maximum 254 28.0
Mean 229 253
639 I Average values obtained from daily climatic parameters measured indoor from April 2013 to October 2014in

640 TROP (n = 13 248 hourly temperatures and relative humidities) and from March 2013 to September 2014 (n= 12
641 504 hourly temperatures and relative humidities)

642 2 Temperature-humidity index combining ambient temperature, relative humidity and interaction. It was calculated
643 using the following formulae: Temperature-humidity index (°C) =T - (0.55 - 0.0055 xRH) x (T - 14.5) (NOAA,

644 1976; cited in (Zumbach et al., 2008))
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Table 2 Means, standard deviations and CV of the traits recorded on backcross growing pigs

645  according to the production environments

Environment

Temperate Tropical
Trait n Mean + SD CV, % n Mean+SD CV, %
BW at week 11, kg 634 31.3+£4.2 13.4 664 21.1+46 218
BW at week 23, kg 633 103.4+99 9.6 664 854+114 133
ADFI, kg/d 626 2.21+£0.46 20.9 661 1.78£0.42 235
BFT at week 19, mm 632 16.6 £3.0 18.1 664 12.1+23  19.0
BFT at week 23, mm 628 20.6 £3.7 18.0 664 15.6+3.0 19.2
ST at week 19, °C 634 35109 2.6 664 36.1£0.8 2.2
ST at week 23, °C 633 345+1.0 2.9 664 357£0.8 2.2
RT at week 19, °C 631 39.5+£0.4 1.0 663 39.7£04 1.0
RT at week 21, °C 633 393+£0.4 1.0 664 39.5£03 0.8
RT at week 23, °C 628 39.3+04 1.0 664 39.4+£03 0.8

646 BFT: backfat thickness; ST: skin temperature; RT: rectal temperature.
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Table 3 Effect of production environment (Temperate v. Tropical) and sex on production traits on backcross growing pigs (least square means')

647
648
649

Environment

Temperate Tropical
Trait Female Castrated male Female Castrated male n RSD Significant effects
Age at week 11, d 752 752 73D 73D 1298 1 E** G** GxE**
Age at week 23, d 1612 1612 158b 158b 1298 1.3 E** G** GxE**
BW at week 11, kg 30.92 31.62 20'7b 21'2b 1298 4.0 E** G** S** GxE**
BW at week 23, kg 101.32 105.6° 82.5¢ g7.0d 1297 9.5 E** G** S** GxE**
ADFI, kg/d 2112 2.30P 1.70¢ 1.844 1287 0.37 E** G** S¥* p** GxE**
Residual feed intake, g/d 2 37 -15 -25 1283 321 E*,G** p**
ADG, g/d
From weeks 11 to 12 6883 728b 572€ 592€ 1291 151 E** G** S** GxE**
From weeks 13 to 14 8692 907 662° 733d 1296 138 E** G** S** ExS* GxE**
From weeks 15 to 16 8502 968b 749€ 788d 1295 152 E** G** S** ExS* GxXE**
From weeks 17 to 18 9712 9872 823b 907¢ 1294 173 E** G** S** ExS* GxXE**
From weeks 19 to 20 7683 810b 824b 870¢ 1281 186 E** G** S** GxE**
From weeks 21 to 22 7932 777 7563 7042 1284 199 G** ExS*
From weeks 11 to 23 8132 854b 729¢ 778d 1297 85 E** G** S** GxE**
FCR, kg feed/kg BW gain 2612 2'70b 2.45€ 2.47¢ 1286 0.43 E** G** S* P** GxE*
BFT at week 19, mm 15.72 17.5P 11.4¢ 12.7d 1296 2.3 E** G** S** ExS* GxE**
BFT at week 23, mm 19.43 21.8b 14.7¢ 16.5d 1292 2.8 E** G** S** GxE**
Relative BFT gain, % 2562 26.42 31'7b 31'9b 1256 14.8 E** G*

BFT: backfat thickness; Relative BFT gain: relative BFT gain between test weeks 19 and23

! Least square means followed by different letters significantly differed within a row (P < 0.05); E: environment; S : sex; G: sire family; P: period of feed intake recordings. batch

within environment was significant for all traits and is not reported in thetable.
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Table 4 Effect of production environment (temperate v. tropical) and sex on thermoregulation traits on backcross growing pigs (leastsquare

650  means’)

Environment
Temperate Tropical
Trait Female Castrated male Female Castrated male n RSD Significant effects
Skin temperature , °C
ST at week 19 35.2% 35.0° 36.1° 36.1° 1294 0.7 E**
ST at week 23 34.5% 34.5% 35.7° 35.7° 1297 0.7
E** G** Rectal temperature, °C
RT at week 19 39.4° 39.5° 39.6° 39.7° 1294 0.3 EX*,G**,S**
RT at week 21 39.3° 39.4° 39.4° 39.6° 1297 0.4 E**,G*,S**
RT at week 23 39.2° 39.3° 3947 39.5° 1291 0.3 E**GH5*
Gradient RT - ST, °C 4.3° 4.5° 3.5 3.6° 1294 0.7 EX*,G**,S**
at week 19 4.3° 4.5° 3.5° 3.6° 1294 0.7 E¥*,G**,S**
at week 23 4.7° 4.9 3.7° 3.8¢ 1290 0.7 E¥*,G**,S**
651 ST: skin temperature; RT: rectal temperature
652 ! least square means followed by different letters significantly differed within a row (P < 0.05); E: environment; S: sex; G: sire family. batch within environment was significant

653 for all traits and is not reported in the table
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Table 5 Spearman residual correlation between production and thermoregulation traits' on backcross growing pigs; above the diagonal:
654  correlations between traits measured in temperate environment; below the diagonal: correlations between traits measured intropical

662 environment

BW BFT ADFI ADG FCR RT ST

BW 0.38* 0.47* 0.90* -0.07* 0.05 0.05
BFT 0.48%* 0.46* 0.34* 0.28* -0.07* -0.03
ADFI 0.52* 0.45% 0.47* 0.76* 0.02 0.06
ADG 0.93* 0.47* 0.54* -0.13* 0.05 0.09*
FCR -0.12* 0.14* 0.68* -0.15* -0.01 0.01
RT 0.00 -0.03 -0.02 0.01 -0.05 0.11*
ST -0.03 -0.10* 0.02 0.03 -0.02 0.34*

663 BW at 23 weeks of age; ADG: average daily BW gain between 11 and 23 weeks of age; BFT: backfat thickness at 23 weeks of age; ST: skin temperature at 23 weeks of age;
664 RT: rectal temperature at 23 weeks of age

665 2% P <(.05; statistically different from 0
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Figure 1. Monthly climatic variation in the pig building facilities according to the

666  production environment (temperate or tropical); average daily ambient temperature
667  ([1) average daily relative humidity (I) and temperature humidity index ()

668

Figure 2. Effect of sire family x production environment (temperate V. tropical)

669  interactions on BW and backfat thickness at the end of test period (week 23), on

670  average daily BW gain, average daily feed intake during the overall test period (least
671  square means from a linear model analysis applied to each trait) and on the rectal
672  temperature measured from week 19 to week 23 on backcross growing pigs (least
673  square means from a mixed model analysis)

674

Figure 3. Assessment of robustness and sensitivity in the 10 sire families of

675  backcross growing pigs a) according to their score (from 1: the most robust to 10:the
676 most sensitive) on least square means differences of sire families betweentemperate
677  and tropical environments on BW and backfat thickness (BFT) at week 23, growth
678  rate (ADG) and average daily feed intake (ADFI) during the test period andrectal
679  temperature (RT) measured from week 19 to week 23. The closer to the centerthe
680  sire family pentagon is, the more robust it is; b) according to the coordinates of the 10
681  sire families in temperate and tropical environments on the first principal component
682  from a principal component analysis with the 12 variables (BFT, RT and ST at week
683 19, BW, BFT, RT and ST at week 23, ADG, ADFI, residual feed intake, FCR, RT at

684  week 21).
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1.3.Conclusion de la publication |
Cette premicre étude nous a permis tout d’abord de confirmer I’effet négatif du stress

thermique chronique sur les performances de production. En accord avec les résultats de la
bibliographie, la consommation d’aliment et la vitesse de croissance sont plus faibles en stress
chronique qu’en situation de thermoneutralité. D’aprés ces résultats, il y a une dépendance
familiale de ces performances. Les études d’interaction génotype x environnement (G x E)
sont généralement réalisées en estimer la part de la variance expliquée par I’interaction G x E.
Dans notre cas, nous avons étudi¢ I’interaction en effets fixes, sachant que les études qui
suivent (papier II et III) porteront sur la caractérisation génétique de 1’aléa. A notre
connaissance, notre étude est la premiére qui rapporte des interactions G x E sur les
performances de porcs génétiquement proches et élevés dans des environnements
thermiquement contrastés. En se basant sur nos résultats rapportant des différences
phénotypiques importantes entre animaux backcross issus d’origine paternelle différente, on
peut supposer que les meilleurs animaux sur les performances de production en milieu de
production tempéré ne seront pas forcément les meilleurs en milieu tropical humide. Ce
travail suggere donc que la tolérance a la chaleur chez le porc pourrait avoir un déterminisme
génétique. La suite logique est donc de quantifier la variabilité génétique des caracteres

étudiés.
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2. ESTIMATIONS DE LA VARIABILITE GENETIQUE (PUBLICATION Il)

2.1.Introduction a la publication 11
L’amélioration par la sélection génétique de I’adaptation des animaux a leur environnement et

principalement a la chaleur semble €tre une solution prometteuse et durable. Pour ce faire, il
est important de caractériser le déterminisme génétique des caractéres li¢ a ’adaptation a la
chaleur. Dans le papier I, les différences de performances observées entre les deux
environnements climatiques et entre les différentes origines de pére suggere qu’une part de la
variabilité est génétique. L’objectif de cette étude est de vérifier et de quantifier la part
génétique de cette variabilité nous avons estimé Les paramétres génétiques des différents
phénotypes dans chaque environnement dans le but de confirmer les interactions génotype-

environnement sur les caractéres de production et de thermorégulation.
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2.2.Publication 11
Etude des parametres génétiques, des caracteres de production et d’adaptation a la
chaleur chez le porc en croissance

Pour caractériser le déterminisme génétique de 1’adaptation a la chaleur chez le porc en
croissance, 1253 animaux backcross (1/4 lignée Créole, 3/4 Large White) ont été élevés dans
des conditions classiques d’¢élevage en milieu tempéré (TEMP : n=601 sur 11 bandes) ou
tropical (TROP : n=652 sur 12 bandes). Les caractéres de production ont été mesurés entre 11
et 23 semaines d’age, et les températures rectales (TR) et cutanées (TC) a 19, 21 et 23
semaines d’age, pour évaluer les capacités de thermorégulation des porcs. L héritabilité de la
TR est faible (TEMP h?>= 0,16 + 0,06, TROP h?>= 0,10 £+ 0,04). L’héritabilit¢ de la TC est
différente entre les deux environnements (TEMP h*>= 0,12 + 0,03 ; TROP h?>= 0,36 + 0,14)
avec une corrélation génétique entre les deux environnements fortement négative (-0,64 +
0,03). Concernant les caractéres de production, I’héritabilité du gain d’épaisseur de lard est
plus ¢élevée en TROP (h*= 0,21 + 0,04) qu’en TEMP (h*>= 0,11 + 0,03). Les corrélations
génétiques de la TC avec le poids vif a 23 semaines d’age et I’épaisseur de lard dorsal sont
positives en TEMP alors qu’elles sont négatives en TROP. Les mécanismes engagés pour
dissiper la chaleur ou pour la croissance, en partie sous contrdle génétique, seraient différents

entre environnements.
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Short title: Genetics of heat adaptation in pigs

Abstract

Pig production which is the first one worldwide is realised with more than 50 % in tropical
and subtropical regions. However, genetic selection has mainly been realised in optimal
environment with controlled temperatures. Consequently heat waves in northern countries and
tropical climate have a negative impact on the durability of pig production reducing pig
performance and decreasing their well-being. A previous study has shown that there is a
family origin of environment interaction with performance. Consequently the aim of this
study was to characterize the genetic determinism of heat adaptation in growing pigs. A total
of 1253 Creole-Large-White Backcross pigs (1/4 Creole, % Large-White) were reared in
classic conditions in temperate (TEMP; n=601; 11 batches) or tropical (TROP; n=652; 12

batches) climate. Production phenotypes were recorded between weeks 11 and 23. Rectal
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temperature (RT) was recorded at 19, 21 and 23 weeks of age and cutaneous temperature
(CT) were recorded at 19 and 23 weeks of age. Curvature and diameter of back hair were also
measured. Genetic parameters were estimated according to REML method with VCE6.0
software. Heritability of RT was low (from 0.06 + 0.03 to 0.15 = 0.03 in TEMP and 0.06 +
0.03 to 0.09 = 0.04 in TROP). Heritability of CT was low to moderate and significantly
different between environments (from 0.13 £ 0.04 to 0.16 = 0.04 in TEMP and from 0.25 +
0.05 to 0.38 £ 0.07 in TROP). Heritability of gradient between cutaneous and rectal
temperatures was moderate in both environments (from 0.22 + 0.09 to 0.37 + 0.08). Study of
genetic correlation indicates that animals with high performance are those who have more
difficulties to dissipate heat through skin. Back fat thickness on week 19 is also limiting for
further heat dissipation through skin. Thus these results suggest that pathways involved in
heat dissipation are partly under genetic control and may differ according to the environment.

Genetic determinism of performance parameters is different between environments.

Keywords: Heat Adaptation, Thermoregulation

Implications

Hélene Gilbert , Jean-Luc Gourdine, David Renaudeau and Juliette Riquet conceived,
designed the study and collected the phenotypes. Thomas Loyau, Jean-Luc Gourdine and
Roseline Ros¢ analysed the data. Thomas Loyau and Roseline Rosé wrote the manuscript. All

the authors approved the manuscript.

Introduction
Today, there is an evidence that climate change is real, having worst consequences for

sustainability of agriculture and livestock production. Efficiency of livestock production
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should be improved in order to increase the need in dietary requirements in the context of
climate change, and of increasing world population. Moreover, in the developing countries,
where almost all world population increases take place, consumption of meat has been
growing at 5-6 percent p.a (FAO, 2007). Pig is the first consumed meat in the world and more
than 50% of pig production is carried out in tropical and subtropical regions (FAO, 2009).
Increasing temperature is justifiable in these regions but also in temperate one where heat
stress is an occasional problem during summer heat waves (Renaudeau et al., 2011). The
increase in global average of earth’s surface temperature may be between 1.8°C and 4.0°C
and with an increase in the number of days with heat waves in temperate areas from 40 to 150
days per year by 2100 (GIEC, 2014;).

Pig performances were increased since decades by genetic selection within optimal narrow
environmental conditions. Heat stress negatively impacts growth performances and can
induce morbidity and pigs may succumb to severe thermal stress (Renaudeau et al., 2011).
Advances in environmental management (i.e. cooling systems and constructions) have
alleviated some of the negative impacts of heat stress. However these systems are not always
sufficient because production is still decreased during heat waves and they are expensive
especially for farmers from developing countries. Genetic selection to improve animal
adaptation to their environment appears to be the most promising and sustainable option for
breeding in these regions. However, upstream to define selection objectives, it seems to be
important to understand the genetic determinism of heat adaptation in pigs. Rose et al. (2016),
previously reported that there was a sire family interaction with the environment, between
temperate versus tropical climate, on production and adaptation trait in F2 Large-White x
Creole backcross pigs. This study highlights the need to go further in this field to determine

genetic determinism of adaptation traits. Consequently, the aim of this study was to estimate
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genetic parameters of production and heat adaptation traits in temperate and tropical

environments to better understand this determinism.

Material and Methods
Animal care and procedures were approved by the ethic committee for animal
experimentation “Comité d’Ethique en Matieére d’Expérimentation Animale des Antilles et de

la Guyane (CEMEAAG)”, registered by the national committee under N° N°A971-18-02.

Animal and rearing conditions
All animals and traits studied in this paper were issued from Rose et al (2016) experimental

design.

A backcross F2 population (3/4 Large White, ¥4 Local Creole breed) composed provided data
for this study. These data are taken from a large study on the genetic of heat adaptation in pigs
(Rosé et al., 2016). Large White breed is issued from genetic selection for production; this
breed has a high production, but environmental changes like heat stress has major impact on
their performances. Creole breed is issued from traditional farm breeding of West Indies and
is well adapted to environmental change, but has lower production as compared to LW.
Backcrosses were provided from 10 Large White x Creole breed and 120 purebred Large
White sows. A total of 634 and 664 apparented pigs were respectively reared in a temperate
experimental farm in 11 batches (INRA, Magnereau) and in a tropical experimental farm in
the French West Indies in 12 batches (INRA, Plateforme d’Expérimentation Animale, 97170
Petit-Bourg, Guadeloupe France) from October 2013 to November 2014. In the temperate

condition, the farm building was a conventional closed building with controlled environment
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while in the tropics, it was a semi-open building where animals were submitted to temperature
and humidity variations according to the climate. For each batch, the growing period started at
the age of 11 weeks and ended in the 23th week. Pigs were fed ad-libitum with commercial
feed (15.7 MJ ED/Kg, 17% of digestible protein) and had a free access to water in both
environments. The average, minimum and maximum ambient temperatures of rearing were
respectively 25.7, 20.5, 27.7°C in temperate, and where significantly different from those in
tropical environment: 26.2, 22.9, and 27.7°C. Average humidity was 61.2 and 84.4%

respectively in temperate and tropical farms.

Measures

- Production traits
All animals were weighted on 11 (BW11) and 23 (BW23) weeks of age. Average daily gain
was calculated between weeks 11 and 23.Back Fat Thickness was measured on weeks 19 and
23. Average daily feed intake (ADFI) was calculated thanks to electronic feeders (ACEMO
128, ACEMO, Pontivy, France) as described by Rosé¢ et al., 2016. Feed Conversion Ratio
(FCR) was estimated by dividing ADFI and ADG.
All the results obtains for these measures according for the environment were described in
Rosé et al., 2016.

- Adaptation traits
Rectal temperature (RT) was measured on weeks 19, 21 and 23 with digital thermometers
(Microlife Corp., Paris France). Skin temperature was measured on the back at P2 site at
weeks 19 and 23 using a skin surface thermocouple probe( type K, model 88002K-IEC,
Omega Engineering Inc., Stamford) connected to a microprocessor —based handled

thermometer (Model HH21-Omega Engineering Inc).
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Genetic analysis:

A preliminary analysis of variance was performed to select fixed effect to include in the
model. From this first step, genetic analyses were carried out with model (1) for BWI11,
BW23, BW1123, ADG, BFTgain, with model (2) for BW1123, ADFI, RFI, FCR, USI19,

US23, USmean, RT19, RT21, RT23, CT19, CT23, which are animal models:

Yijklm = p + Si+ Bj (Si) + Sk + Am + eijkm (4)

Yijklm = p + Si+ Bj (Si) + Sk + Am + STn + eijkmn (5)

Where yijklm is the performance of an animal m, p the general mean, Si the fixed effect of
the site I (TEMP or TROP), Bj (Si) the intra-site band (12 batches in TROP and 11 in TEMP),
Sk the effect of the k sex of the animal (female or castrated male), Am the additive effect of
the k sex of the animal, and eijklm the residual effect relating to the animal, and STn the stage

corresponding to the measurement time n (weeks 19, 21 or 23).

Estimation of genetic parameters of production and thermoregulation traits was measured

separately in TEMP and TROP conditions.

The VCE6 software (Neumaier et al., 1998; Groeneveld et al., 2010) was used for the genetic
analyses. As all traits could not be included in a single analysis, a series of 77 analyses was
run, in order to test at least one time each combination of traits. When the same parameter
appeared in different analyses, the results presented below are the average of estimated

genetic parameters and the average of standard errors.

Results

Heritability estimates of production phenotypes according to TEMP or TROP environment
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Heritability estimates (HE) of production parameters are presented in table 1. HE body weight
at week 11 and 23 are high in both TEMP and TROP environment from 0.56 + 0.03 to 0.78 +
0.06. HR of ADG is also high with 0.42 + 0.04 in TEMP and 0.49 + 0.05 in TROP. HE of
ADFI, US19, US23 and BFTgain are moderate in both environment. HR of BW11, BW23,
BW1123, ADFI, ADG, US19, US23, USmean, BFTgain are not significantly different
between TEMP and TROP environment. HR of RFI in TEMP environment is low with 0.04 +
0.01 while in TROP, HE is equal to zero. HR of FCR is significantly different within
environment with low HE in TEMP (0.08 + 0.02) and moderate in TROP (0.42 + 0.09).
Moreover, except for RFI, all the genetic correlation of performance traits between TEMP and

TROP environments are significantly different from 1.

Heritability estimates of thermoregulation traits according to TEMP or TROP environment

HE of thermoregulation traits and their genetic correlation between are presented in table 2.
Rectal temperature HE at day 19, 21 and 23 are low in both environments ranging from 0.06 +
0.03 for RT 19 in TROP and RT23 IN TEMP to 0.15 + 0.06 for RT 19 in TEMP. These HE
are significantly different from zero and have low genetic correlation between TEMP and
TROP environments (0.06 = 0.01, 0.03 = 0.01 and 0.04 £ 0.01 for RT19, RT21 and RT23
respectively). HE of cutaneous temperature are significantly different according to
environments with low HE in TEMP with 0.16 = 0.04 and 0.13 £+ 0.04 for CT19 and CT23,
and moderate to high HE in TROP with 0.25 + 0.05 and 0.38 + 0.07 for CT19 and CT23.
Moreover, GC of these parameters is negative according to environment with -0.56 + 0.03 and
-0.36 + 0.02 respectively for CT19 and CT23. HE of GRAD19 and GRAD23 were moderate
to high in both environments ranging from 0.22 + 0.09 to 0.37 + 0.08 in TROP. Genetic
correlation between environments of these parameters are positive ranging from 0.50 + 0.05

to 0.56 £+ 0.06.
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Genetic correlations between thermoregulation and production traits.

Genetic correlations (GC) of thermoregulation and production traits according to environment
are presented in table 3. As HE of rectal temperature was low, genetic correlation with
production parameters were calculated on cutaneous and gradient temperatures. Except for the
GC between BWI11 and CT19 in TEMP, BW1123 and CT19, and CT23 in TROP which are
not significantly different from zero, body weights and BW1123 are negatively correlated to
cutaneous temperature with disparity according to environment ranging from moderate GC
for BW23 and CT19 in TROP (-0.24 £ 0.03) to high one for BW23 and CT23 in TEMP (-0.69
+ 0.05). With the same profile, ADG has negative GC with CT, and positive ones with GRAD
traits. ADFI has none significantly different from zero or low GC with cutaneous temperature.
GC of ADFI with CT19, CT23, GRAD19 and GRAD23 are low. GC between RFI and
thermoregulation parameters seems to have disparity according to time of measure and
environment. These estimates should be taken with caution as regard that RFI HE was low.
US19 has negative GC with CT19 and CT23 in both environments while US23 has positive
and moderate GC with CT19 and CT23 in TEMP and negative low GC in TROP. US19 had
moderate to high positive GC with GRAD19 and GRAD23 in both environments while US23
had negative and moderate GC with GRAD19 and GRAD23 in TEMP and low one in in
TROP. BFT gain had positive and moderate GC with cutaneous temperature in TEMP and
low GC in TROP. BFTgain had positive moderate to high GC with GRAD19 and GRAD23 in
both environment. FCR had low to moderate positive GC with CT19 and CT23 in both

environments. FCR had negative low to moderate GC with GRAD19 and GRAD23.
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CT19 and CT23 had higher GC in TEMP (0.77 £ 0.13) than in TROP (0.44 + 0.09). RT19 had
positive moderate to low GC with RT21 and RT23 in both environment ranging from 0.31 +
0.02 to 0.73 £ 0.04. RT21 and RT23 had a GC of 0.54 + 0.03 in TEMP and of 0.43 + 0.02 in
TROP. RT19 had a GC non-significantly different from zero with RT19 in TEMP while the
GC in TROP was 0f 0.76 + 0.04. RT23 had a moderate GC with CT23 in TEMP (0.37 £+ 0.06)
and a higher one in TROP (0.70 £+ 0.05).

Discussion

This study demonstrated for the first time to our knowledge the comparison of two
environments, a temperate and a tropical, on the estimation of genetic parameters of
performance and thermoregulation traits, in backcross growing pigs. Worldwide, pigs are
selected under optimal temperate conditions and under constantly improving management.
This selection produces animals with high performance and in general with smaller
environmental flexibility (Misztal, 2017). Precision farming management masks the effect of
local climate and avoids large intensive pig production. However, this management requires
significant economics needs, especially in tropical and subtropical areas where climate has a
major impact on production performances. These regions, which represent more than 50% of
the worldwide pig production, are mainly composed of developing countries where farmers
do not often have the financial means for such development. In the context of medium and
small pig production exploitations in these regions, of climate change, of the development of
agro-ecological practices, and in the context where the societal demand for a smarter
agriculture is increasing, particularly with regard to livestock, there is a real need for
improving pig resiliency especially for heat stress. Previously to establish selection strategies,
it is needed to better understand the genetic determinism of thermoregulation traits and their

correlation with performance and production parameters.
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With the same experimental design, Rose et al., 2016 demonstrated that the temperature and
humidity index had a significant difference of 2.4°C between TEMP and TROP. The tropical
environment had also a significant impact on main production parameters measured as
compared with TEMP: TEMP pigs exhibited higher body weight, ADFI, FCR, and lower BFT
gain and ADG as compared to TROP one. The study of Rose et al,, 2016 showed the
existence of a family-dependancy in the relationships between heat resistance and robustness
traits. This suggested the existence of a genetic determinism of thermoregulation traits and
heat tolerance, and the possibility to find genotypes with high production and low heat

sensitivity. Our study aimed to improve our knowledge about this genetic determinism.

Heritability estimates of performance traits and interaction with environment

In this study, most of the heritability estimates of production traits are concordant with those
observed in the literature in growing pigs (Saintilan et al., 2013). There were no significant
differences in heritability estimates for production parameters between TEMP and TROP
environment except for RFI and FCR; Difference between environments for RFI was very
low and HE in TEMP was close to zero while the one in TROP was equal to zero. In a
comparison between breeds, Saintilan et al (2013) showed that HE of RFI ranged from 0.21 +
0.03 in Large White to 0.33 £ 0.06 in Piétrain in temperate conditions and Jiao et al (2014)
had lower HE (0.10 £ 0.05) in Duroc breed. These HE may be low in our conditions because
of lower precision measurement of feed intake; in fact, consumption measure of an animal
was available only during 50% of the total growth period. In our conditions, FCR HE was
low in TEMP (0.08 + 0.02) and moderate in TROP (0.42 £ 0.09). Previous studies estimated
FCR HE ranging between 0.30 £ 0.03 to 0.40 + 0.06 for several breeds in temperate

conditions during growth period (Jiao et al., 2014, Saintilan et al, 2013).
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For all the production traits measured except for RFI, the genetic correlation between TEMP
and TROP was non-significantly different from 1, indicating that genetic mechanisms
underlying the traits are partially different between environments. Consequently, the major
genetic progress on performance traits realized thanks to selection in TEMP is not entirely

met in TROP environment.

Heritability estimates of thermoregulation traits and interaction with environment

Concerning thermoregulation traits, rectal temperature HE was low in both environments
suggesting a high environmental regulation of this parameter in growing pigs, also in tropical
environment. To our knowledge, these estimations are the first one in growing pigs in the
literature. These results are lower than those observed in lactating sow reared in tropical
environment (0.35 £ 0.09; Gourdine et al., 2017), maybe because of physiological status
which is different. During lactation, sows ‘metabolism is highly solicited and rectal
temperature may result from this metabolism which is more under genetic control. In fact
internal temperature of animals depends on equilibrium between thermogenesis and
thermolysis. Thermogenesis in growing pigs is the result of the production of heat by the
metabolism (basal metabolism highly solicited in sows), physical activity, and heat produced
by feeding. Thermolysis is the result of heat dissipation by respiratory ways and via skin.
Rectal temperature is the most used indicator to measure animal temperature; rectal
temperature was showed to be highly correlated to internal organs temperature (Yamamoto et
al., 1971). The results obtained for rectal temperature HE are also concordant but in the
bottom of those observed in poultry and bovine at thermoneutrality ranging from 0.06 to 0.49
(Tixier-Boichard et al., 1995, Dikmen et al., 2012, Loyau et al., 2013). Burrow (2001) showed
an HE of log transformed rectal temperature to be 0.17 on composite tropical breed when

ambient temperature exceeded 30°C. Genetic correlation of rectal temperature between TEMP
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and TROP environment was close to zero suggesting different genetic mechanisms leading to
this character. In fact in TEMP environment, rectal temperature may be the result of digestive
and maintenance metabolism only while in TROP, heat may interact with those regulations. In
the second condition, rectal temperature may be the result of animal metabolism added to the
effects of environmental heat on the animal.

For cutaneous temperature, HE were low in TEMP and moderate to high in TROP reaching
0.38 £ 0.07 on week 23, suggesting that the phenotypic variance measured for this parameter
is the result of genetic factors. To our knowledge, this is the first time that HE of cutaneous
temperature was measured in pigs. In laying hens, surface temperature measured by infrared
thermography on unfeathered zone had low to moderate HE ranging from 0.15 to 0.22 at 18
or 28°C without difference according environment

In our conditions, HE was significantly higher in TROP as compared to TEMP on week 23
suggesting a higher regulation by genetic of this trait in TROP. The measurement of
cutaneous thanks to infrared (infrared thermometer) is linked to heat dissipation, through
radiation. Radiation, one of the sensible heat dissipation mechanisms in animals, represents
the heat flow from the surface to the body from the surrounding, mainly occurring through
infrared emissions. Heat can also be dissipated through respiratory pathway, which was not
measured in our conditions. In our conditions, skin temperature was measured between the ear
base and cervical region which was reported as heat dissipating zone correlated with rectal
temperatures in pigs (Soerensen and Pedersen, 2015) and with high repeatability measure
(Traulsen et al., 2010).. It is supposed that pigs with high cutaneous temperature are those
who have the capacity to better dissipate heat through skin. For the future, measurement of
whole body temperature thanks to infrared thermography camera may permit to better

measure heat dissipation in pigs. Genetic correlation between TEMP and TROP for cutaneous
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temperature was negative with high to moderate value, suggesting that genetic determinism of

this trait differs greatly depending on the environment.

To better understand genetic determinism of thermoregulation and heat dissipation, it was
chosen to measure HE of gradient temperature between rectal and cutaneous temperature,
where cutaneous was always lower than rectal one. Higher will be the gradient, fewer the heat
exchange will be between internal parts to skin of the animal. In our condition, HE of gradient
temperature was moderate to high reaching 0.37 + 0.08 in TROP on week 23. This suggests
again, a significant genetic regulation of heat dissipation in pigs. Genetic correlation between
TEMP and TROP for gradient temperature is positive and moderate, suggesting partly similar

genetic mechanisms establishing the gradient.

Genetic correlations of thermoregulation and production traits in TEMP and TROP

Partie enlevée retravaillée/réorganisée semaine prochaine

As the HE of RT is low, the genetic correlation with production parameters was calculated
with CT and gradient temperatures. Negative GC for body weight and ADG with CT on week
23 indicate that families with higher body weight have lower capacities to dissipate heat
through skin, especially at the ear-cervical base. This hypothesis may be confirmed by the fact
that GC of BW23 and GRAD23 are moderate and positive indicating that families with high
body weight will have decreased capacities to dissipate heat through skin. Animals with
higher back fat on week 19 are those with lower CT and higher gradient on week 19 and on
week 23, with lower impact in TROP as compared to TEMP. However, back fat on week 23
has lower GC with CT and GRAD. Thus, these results indicate that, at the genetic level, week
19 seems to be primordial for the interaction between backfat and heat dissipation through

skin at the ear-cervical base. Pigs with precocial lipid storage in the back seem to be those
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who will have more difficulties to dissipate heat through skin at the ear-cervical base. Further
studies are needed to study whole body heat dissipation to better understand these interactions
and maybe localize differential heat-dissipation zones. The study of genetic capacities of heat
dissipation through respiration (hyperventilation) pathway should also be studied. Back fat
gain had negative GC with GRAD temperature on week 23 showing that animals with high
back fat gain between week 19 and 23 are those with higher heat dissipation through skin at
the ear-cervical base. At the back level, adipose tissue limits the capacity of animals to
dissipate heat (Mount et al., 1979). Consequently, heat may be dissipated in other regions than
back like the ear cervical base zone. These results on back fat had lower GC in TROP with
thermoregulation traits maybe because adipose tissue deposition and distribution in TROP
environments is different as compared to TEMP. In fact, during heat stress, Rinaldo and Le
Dividich (1991) showed that the deposition of fatty tissue is more important than the
deposition of the muscle tissue, maybe for adaptive strategies because adipose metabolism
produces less heat than muscular metabolism (Le Dividich and Rinaldo., 1989, Rinaldo and
Le Dividich., 1991, Wu et al., 2016). Moreover, the deposition of fat is no longer at the level
of the bardiere (subcutaneous level), but rather at the internal level (Rinaldo and Le Dividich
(1991).

Then, RT and CT have positive GC with lower value in TEMP than in TROP, demonstrating

the interaction of TROP environment to force heat dissipation.

As thermoregulation is intrinsically linked to thermogenesis produced by metabolism, animals
with high performance may be those who have a high metabolism and consequently high
metabolic heat production. Improving themolysis capacities of animals while maintaining as
possible performance production and back fat composition could thus be a good alternative to

resiliency in the context of tropical livestock production and climate change. Further studies
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to identify QTL will be needed to better understand the genetic determinism, and to identify

biomarker of adaptation to heat stress.

General Conclusion:

These early studies of genetic parameters related to heat adaptation in growing pigs show that
heat dissipation measured with cutaneous temperature and gradient temperature is partly
under genetic control, with moderate to high heritabilities. Rectal temperature is a less
heritable trait, event in tropical environments where animal are subjected to conditions that
should exacerbate inter-individual variability. Cutaneous temperature measurements and
calculation of gradient temperature appear to be more promising from a genetic point of view,
being close to the ability of animals to adapt to their environment. We also show that genetic
correlations between environments are different from 1for production traits, suggesting the
need to include selection strategies dedicated to improve tropical performance in response to
the extension of pig production in tropical and subtropical regions. These first data will allow
evaluating the prospects of inclusion of the thermoregulation parameters in the pig selection
schemes for breeding in these regions and in the context of agro ecological breeding in

parallel to climate change.
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Table 1: Heritability estimates of production traits according to environment, and genetic

correlation between environments.

BWI11
BW23
BW1123
ADFI
RFT*
ADG
US19
US23
Usmean
BFT gain
FCR*

Correlation between

TEMP TROP environement
0.77 £0.09 0.78 £ 0.06 0.64 +£0.01
0.56 £ 0.03 0.57 £0.06 0.58 £0.01
0.39+0.02 0.23 £0.09 0.7+0.16
0.17+0.03 0.27 £0.08 0.24 +£0.06
0.04 +0.01 0.00 +0.00 0.95 £0.06"
0.42 £0.04 0.49 £0.05 0.58 £0.07
0.24 +£0.03 0.14 £0.05 0.38 £ 0.01
0.34+0.02 0.18 £0.06 0.36 = 0.01
0.09+0.01 0.16 £ 0.06 0.33+£0.01
0.29 £0.09 0.17 £0.04 0.44 £0.01
0.08 +0.02 0.42 +£0.09 0.82 +£0.02

* value significantly different between environement (P<0.05), a Value not significantly different from

1 (P<0.05).
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436  Table 2 : Heritability estimates of thermoregulation traits according to environment, and
437  genetic correlation between environments.

438
Correlation between
TEMP TROP environement
RT19 0.15+£0.06 0.06 £0.03 0.06 £0.01
RT21 0.12+0.06 0.08 +0.04 0.03 +£0.01
RT23 0.06 £ 0.03 0.09 +0.04 0.04 £0.01
CTI19 0.16 +0.04 0.25+0.07 -0.56 £0.03
CT23* 0.13+0.04 0.38 £0.07 -0.36 £0.02
GRADI19 0.35+0.08 0.22 +£0.09 0.5+0.05
GRAD23 0.29 £0.09 0.37+£0.08 0.56 £0.06
439

440  * value significantly different between environment (P<0.05).



Table 3 Genetic correlations of Thermoregulation traits and production traits according to environment

CTI9 CT23 GRADI9 GRAD23
TEMP TROP TEMP TROP TEMP TROP TEMP TROP

BWI1 L0.08+ 0.09 -0.54 = 0.06 0284008  -0.42+0.06 0.04+0.01  0.47+0.07 0.03+0.01  0.52+0.06
BW23 0.51+ 0.04 -0.24+0.03 0.69+0.05  -0.23+0.05 037+0.03  0.30+0.04 037+0.04  0.37+0.04
BW1123 045+ 0.03  0.01+0.01a 0424003 -0.03+0.04 0.42+0.05  -0.07+0.04 038+0.04  -0.060.03
ADFI 0.20+ 0,03 -0.01+0.05 0.02+0.05a  -0.160.04 0.13+0.01  -0.05+0.02 0.10+0.04  0.07+0.03
RFI 092+ 0.02  -0.17+0.01 0.94+0.02  0.47+0.01 0924003 0.17+0.01 0.96+0.02  0.14+0.08
ADG 0.64+ 0.05 -0.200.04 0.5140.06  -0.200.06 0.51+0.04  0.27+0.04 0.42+0.03  0.32+0.03
US19 0.69+ 0.04  -0.45+0.04 0774005  -0.44=0.04 0.75+0.05  0.53+0.05 0.73+0.04  0.40+0.09
Us23 0.55+ 0.04 -0.370.03 033+0.04  -0.12+0.02 0.3340.04  0.09+0.02 0244004 0.10+0.06
USmean 0,02+ 0.02a -0.06 = 0.05 0414003  -0.27+0.03 0.12+0.01  0.30+0.05 0.09+0.01  0.23+0.05
BFT gain 0.69+ 0.11  -0.24+0.05 0.64+0.12  0.17+0.03 0.6340.12  -0.52+0.05 0.57+£0.11  -0.41+0.04
FCR 026+ 0.03  0.17+0.10 038+0.04  0.14+0.03 0.28 £0.02 -0.29+0.05 0304005 -0.180.03
CT19 B -0 0442009 0.9640.15 098 +0.09 077+ 0.12 -0.32+0.09
CT23 0.77+ 0.13  0.44+0.09 0774013 -0.480.09 0354013 -0.500.02
RT19 0.01+ 0.05 0.76 +0.04 0.08+0.05a  0.15+0.02 024+0.02  -0.55+0.00 0.1840.07 -0.11+0.11a
RT21 0.42+0.07  0.40+0.03 021+0.06  0.59+0.05 0274006 -0.39+0.03 0.1440.06  -0.54=0.05
RT23 0.77+0.09  0.80+0.05 037+0.06  0.70+0.05 0.3340.05  -0.72+0.05 0.60+0.03  -0.62=0.04
GRADI9 0.96+ 0.15  -0.980.09 0774013 -0.480.09 B 00050 0374009
GRAD23 077+ 0.12 -0.32+0.09 0354013 -0.500.02 0.80+0.13b  0.37+0.09 I

* value significantly different between environment (P<0.05), a Value not significantly different from 0 ( P <0.05), b Value not significantly different from 1
(P <0.05).
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2.3.Conclusion de la publication 11
A notre connaissance, c’est la premicre étude qui estime les parameétres génétiques chez les

porcs en croissance génétiquement proche ¢€levés dans deux milieux différents. Les
corrélations génétiques différentes de 1 entre les deux environnements confirment les
interactions génotype x environnement observées dans le papier I. En effet, les résultats de
cette étude montrent une différence en fonction de I’environnement étudiés des parametres
génétiques (héritabilités et corrélations génétiques) ce qui suggere que les mécanismes
génétiques sous-jacent a la tolérance a la chaleur serait partiellement différent. Cette étude
interroge sur les stratégies de sélection pour améliorer les performances des porcs en milieu
tropical. Les héritabilités de la température rectale que nous obtenons sont plus faibles que
ceux de la littérature. Pour améliorer ce résultat nous proposons de mesurer la cinétique de la
température interne via des capteurs implantés dans le cou des individus plutdt que la prise de
la température rectale ; ce qui affinerait les résultats et accentuerais la variabilité inter-
individuelle. La température cutanée ou le gradient entre les températures rectale et cutanée
sont héritables. Ces résultats montrent que la dissipation de la chaleur est en partie sous
contrdle génétique. Cette étude permet d’évaluer les perspectives d’inclure les parametres de
thermorégulation dans les schémas de sélection. En effet, la température cutanée et le gradient
de températures pourraient étre dans un point de vue génétique des caractéres discriminants
pour la sélection de I’adaptation a la chaleur. La détection de QTL permettrait de confirmer au

niveau génétique les interactions génotype X environnement.
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3. INTERACTION G x E SUR LES QTL DETECTES (PUBLICATION I11)
3.1.Introduction a la publication 111

La premicre étude nous a permis d’observer une interaction G x E sur les caracteres étudiés.
De plus, la variabilité phénotypique des caractéres de production et de thermorégulation en
fonction des origines de péres suggérait un déterminisme génétique. La seconde étude nous a
permis de confirmer cette hypothése. En effet, nous avons observé des héritabilités et des
corrélations génétiques différentes en fonction de I’environnement ce qui suggere que les
mécanismes engagés pour dissiper la chaleur et pour la croissance serait en partie sous
controle génétique et serait différent entre environnement. A notre connaissance, peu d’études
rapportent des QTL liées a la tolérance a la chaleur chez les porcs. De plus, les mécanismes
génétiques sous-jacents de 1’adaptation a la chaleur chez le porc en croissance sont peu
connus. L’objectif de cette troisieme étude est de détecter les QTL liés a 1’adaptation a la
chaleur chez le porc en croissance en ¢étudiant les caractéres de production et de

thermorégulation a la fois en milieu tempéré et en milieu tropical.
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3.2.Publication 111

Analyses comparatives de QTL qui influencent les caractéres de production et les
caractéres de thermorégulation chez le porc en croissance élevé en climat tropical
humide et en climat tempéré

R. Rosé', H. Gilbert?, D. Renaudeau’, Y.Labrune?, J .Riquetz, J-L. Gourdine'.

! UR0143 Unité de Recherches Zootechniques, INRA Centre Antilles-Guyane, F-97170 Petit-
Bourg, France

2 UMR1388, GenPhyse, INRA Centre de Toulouse, F-31326 Castanet Tolosan, France
¥ UMR 1348, PEGASE, INRA Centre de Rennes, F35590 Saint Gilles, France;

Résumé

La détection de QTL de I’adaptation a la chaleur a été menée sur les caractéres de production
et de réponses de thermorégulation (températures cutanée et rectale) de 1157 porcs en
croissance grace a deux analyses : une analyse d’association (GWAS) et une analyse de
liaison (LA). Les animaux sont issus du croisement de deux races de porcs : Large White
(LW), thermosensible et Créole (CR), thermotolérant. Cent vingt truies (LW) ont été
inséminées par 10 verrats F1 (LW x CR). Les backcross ont été produits dans un
environnement de stress thermique chronique, un milieu tropical (TROP=589) et dans un
environnement neutre, un milieu tempéré (TEMP=559). Les données ont été analysées
suivant deux approches par milieu de production (TROP, TEMP) pour détecter des QTL
spécifiques au milieu puis conjointement (TROP+TEMP) pour détecter des QTL multi-
environnement. L’analyse GWAS a permis de détecter des régions qui influencent trés
significativement (P<0,01) les caractéres de production étudiés en TEMP sur SSC 2, 4, 5, 7 et
16 ; en TROP sur SSC 2, 5, 7, 10 et 15 et en analyse conjointe sur SSC 1, 2 et 16. Ainsi que
des régions tres significative (P<0,01) pour les températures corporelles en TEMP sur SSC5
et en analyse conjointe sur SSC 4, 7 et 14. L’analyse LA a permis de détecter des régions,
contenant des SNP associés aux caracteéres de production et de températures corporelles, ou il
y a un contraste d’expression du caractere expliqué par 1’origine raciale de ’allele transmis
par le pere LW ou CR. Pour les caractéres de production les régions trés significative
(P<0,01) sont détectées en TEMP sur SSC 2 et 8, en TROP sur SSC 2, 5 et 8, en analyse
conjointe sur SSC 2, 6 et 15 et pour les températures corporelles les régions sont détectées en
TEMP sur SSC1, en TROP sur SSC 2, 5 et 7 et en analyse conjointe sur SSC2. Les 2 analyses
ont permis de proposer des régions qui affectent significativement : les caractéres de
croissance, I’ingestion, I’efficacité alimentaire, 1’épaisseur de lard et les caracteres de réponse
de thermorégulation sur le chromosome sur SSC 2, 5, 8, 10, 11 et 15. Les mutations des génes
MCA4R et IGF2 semblent avoir un effet sur les températures corporelles. Des interactions entre
ces mutations et des régions sur le génome ont été détectées (indépendances et déséquilibres
de liaisons).
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Analyses comparatives de QTL qui influencent les caracteres de production
et les caractéres de thermorégulation chez le porc en croissance élevé en
climat tropical humide et en climat tempéré

R. Rosé', H. Gilbert?, D. Renaudeau’, Y.Labrune?, J .Riquetz, J-L. Gourdine'.

! UR0143 Unité de Recherches Zootechniques, INRA Centre Antilles-Guyane, F-97170 Petit-
Bourg, France

2 UMR1388, GenPhyse, INRA Centre de Toulouse, F-31326 Castanet Tolosan, France
¥ UMR 1348, PEGASE, INRA Centre de Rennes, F35590 Saint Gilles, France;

Résumé

La détection de QTL de 1’adaptation a la chaleur a été menée sur les caractéres de production
et de réponses de thermorégulation (températures cutanée et rectale) de 1157 porcs en
croissance grace a deux analyses: une analyse d’association (GWAS) et une analyse de
liaison (LA). Les animaux sont issus du croisement de deux races de porcs : Large White
(LW), thermosensible et Créole (CR), thermotolérant. Cent vingt truies (LW) ont été
inséminées par 10 verrats F1 (LW x CR). Les backcross ont été produits dans un
environnement de stress thermique chronique, un milieu tropical (TROP=589) et dans un
environnement neutre, un milieu tempéré (TEMP=559). Les données ont été analysées
suivant deux approches par milieu de production (TROP, TEMP) pour détecter des QTL
spécifiques au milieu puis conjointement (TROP+TEMP) pour détecter des QTL multi-
environnement. L’analyse GWAS a permis de détecter des régions qui influencent trés
significativement (P<0,01) les caractéres de production étudiés en TEMP sur SSC 2, 4, 5, 7 et
16 ; en TROP sur SSC 2, 5, 7, 10 et 15 et en analyse conjointe sur SSC 1, 2 et 16. Ainsi que
des régions tres significative (P<0,01) pour les températures corporellesen TEMP sur
SSCS5 et en analyse conjointe sur SSC 4, 7 et 14. L’analyse LA a permis de détecter des
régions, contenant des SNP associés aux caractéres de production et de températures
corporelles, ou il y a un contraste d’expression du caractére expliqué par I’origine raciale de
’alléle transmis par le pere LW ou CR. Pour les caractéres de production les régions trés
significative (P<0,01) sont détectées en TEMP sur SSC 2 et 8, en TROP sur SSC 2, 5 et 8, en
analyse conjointe sur SSC 2, 6 et 15 et pour les températures corporelles les régions sont
détectées en TEMP sur SSC1, en TROP sur SSC 2, 5 et 7 et en analyse conjointe sur SSC2.
Les 2 analyses ont permis de proposer des régions qui affectent significativement : les
caractéres de croissance, 1’ingestion, ’efficacité alimentaire, 1’épaisseur de lard et les
caracteres de réponse de thermorégulation sur le chromosome sur SSC 2, 5, 8, 10, 11 et 15.
Les mutations des génes MC4R et IGF2 semblent avoir un effet sur les températures
corporelles. Des interactions entre ces mutations et des régions sur le génome ont été
détectées (indépendances et déséquilibres de liaisons).

Les mots clés : IGF2, MC4R, réponse de thermorégulation, stress thermique, thermotolérant
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Introduction

Le stress thermique chez le porc conduit a d’énorme perte économique pour les éleveurs, car
il réduit significativement les performances des porcs (LEWIS and BUNTER 2011; QUINIOU et
al. 2000c; RENAUDEAU et al. 2005b; RINALDO et al. 2000c¢). Cette perte est évaluée a plus de
300 millions de dollar par an aux USA (ST-PIERRE et al. 2003). Dans le contexte de
changement climatique, les prévisions du groupe d’experts intergouvernemental sur
I’évolution du climat sont pessimistes. La température globale pourrait augmenter de plus de
1°C en 2050 (GIEC 2014). Parallelement, la production porcine dans les régions chaudes et
subtropicales est en plein essor dans ces régions ou la plus part des pays sont en pleine
développement économique. Des solutions ont été proposées pour atténuer I’effet de
I’environnement sur les performances des porcs. Elles consistent principalement a modifier
les conditions d’¢levage (KANIS et al. 2004; MANDONNET et al. 2011). La solution génétique
est envisageable dans plusieurs especes. En effet, des races locales de ces pays chauds ont
développées des capacités d’adaptation a leur environnement. Mais des différences de
performances entre ces races locales et les races améliorées sont observées par exemple chez
les volailles (CHEN et al. 2009; YAHAV et al. 1998), le caprin (MENENDEZ-BUXADERA et al.
2012) ou encore le bovin (BURNS et al. 1997; OLSON et al. 2003a). Chez le porc, des études
comparatives sur les réponses de thermorégulations du porc de la race locale, Créole, et la
race Large White, une race commerciale améliorée (GOURDINE et al. 2010a; RENAUDEAU et
al. 2011b; ROSE et al. 2016). Ces études ont montré que le Créole a la capacité a mieux tolérer
la chaleur que le Large White. Une premicre étude génétique a montré I’existence d’une
variabilité génétique (ROSE et al. 2016). Ce résultat a été conforté par la caractérisation
génétique (LovyAau et al. 2017). Cette étude montre des héritabilités des caractéres de
production et de thermorégulation différentes en fonction du site de production. De nombreux
QTL liés aux performances zootechniques sont décrits dans la littérature chez le porc. Mais a
notre connaissance, aucun QTL li¢ a la réponse de thermorégulation au stress thermique
chronique n’est détecté chez le porc en croissance. L’objectif de cette étude est d’identifier
des QTL et de mieux comprendre le mécanisme de 1’adaptation a la chaleur. Pour ce faire
nous avons utilisés deux méthodes de détection de QTL sur des caractéres de production et de
réponses de thermorégulation de porcs apparentés (plein frére et demi fréres) en phase de
croissance issues d’un croissement en retour (Créole x Large White ) x Large White produits
dans un milieu tropical humide et dans un milieu tempéré.

Matériels et méthodes
Animaux

Les backcross sont issus du croissement de 10 verrats F1 (Créole x Large White) et de 120
truies Large White. Cette étude se base sur un total de 1 301 porcs apparentés produits dans 2
stations expérimentales de 'INRA : Le Magneraud (Charente-Maritime) ou les conditions de
I’¢levage sont ceux d’un élevage intensif en milieu tempéré (TEMP) et a PTEA (Guadeloupe)
ou les conditions d’élevage sont ceux d’un élevage intensif en milieu tropical (TROP). Les
animaux sont issus de 23 bandes espacés de 6 semaines; 12 bandes sont produites en
Guadeloupe et les11 autres bandes en Charente-Maritime. A dix semaines d’age, les animaux
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sont mis en lot de dix en fonction de leur origine de pére, de leur sexe et de leur poids vif pour
former 6 groupes homogénes dans chaque bande. Puis, ils sont placés durant une semaine
d’adaptation dans des loges équipés de distributeurs automatiques d’aliments (ACEMO 128).
Les animaux ont été controlés durant 12 semaines entre 11 semaines et 23 semaines d’age.
Les phénotypes mesurés sont le poids vif (PV) toutes les 2 semaines, I’épaisseur de lard
(ELD) a 19 et 23 semaines d’age mesurée avec une sonde ultrason, ainsi que les températures
cutanées (TC) mesurées a 19 et 23 semaines d’age et les températures rectales (TR) mesurées
a 19, 21 et 23 semaines d’age respectivement avec une sonde thermique (HH-21 model,
Omega, Stamford, CT, USA) posée sur le dos de I’animal et un thermométre digital
(Microlife Corporation, Paris, France). La consommation journaliere est mesurée durant 2
semaines toutes les 2 semaines de facon alternée. Durant les deux semaines sans mesure, les
animaux sont placés dans des loges avec des nourrisseurs. Nous disposons de la quantité
d’aliment ingéré de tous les animaux durant 3 périodes de 2 semaines sur les 12 semaines de
contrdle. A partir de ces données, nous avons estimé le gain moyen journalier (GMQ), la
consommation moyenne journaliecre (CMJ), I’indice de consommation (IC) et la
consommation moyenne journaliere résiduelle (CMJR) entre 11 et 23 semaines, et le gain

relatif d’épaisseur de lard (ELDgin) o ELDguin= M

phénotypiques et climatiques sont décrites dans (ROSE et al. 2016)

Les analyses des données

Génotypage et controle qualité

Le génotypage des grands-parents, des parents et des backcross est effectué avec la puce
porcine IlluminaSNP60 (Ramos et al. 2009). Au total, 1 247 animaux sont analysés avec
62 626 marqueurs par le laboratoire Labogena a Jouy en Josas. La carte génomique utilisée
pour localiser les marqueurs sur le génome porcin est Sus Scrofa Build 10.2.

Suite a ’analyse de la qualité des marqueurs, 7 284 marqueurs ont été exclus pour un call rate
inférieur a 95% et 9 887 marqueurs ont été exclus a cause d’une fréquence allé¢lique mineure
inférieur a 5%. La qualité de ’ADN des individus a également été analysée et 3 individus ont
été exclus pour un call rate inférieur a 95%. Le controle qualité des données a été effectué
avec le package R GenABEL (AULCHENKO et al. 2007).

A T’issue du contrdle qualité, un controle d’affiliation a été mené et 4 animaux ont été exclus
pour des problémes de filiation.

Au total, 1 240 animaux et 45 693 marqueurs ont passé le contrdle qualité. Nous avons étudié
la structure de la population avec une analyse en composante principale (ACP) des
coefficients de la distance génétique entre individus réalisée a partir des génotypes pour 2 000
marqueurs (SNP) choisis aléatoirement et distribués sur les autosomes. Nous avons utilisé les
variables qualitatives « origine grand-paternelle » et « site de production » comme variables
illustratives afin d’aider a I’interprétation des axes principaux.

Analyse statistique

La détection de QTL a été effectuée avec deux analyses : ’analyse d’association et ’analyse
de liaison.

L’analyse d’association
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La méthode utilisée pour I’analyse d’association repose sur des tests basés sur les liens de
parenté des familles (FASTA) qui prend en compte la stratification de la population. Elle
s’effectue en deux étapes : la premicre étape consiste a estimer les composantes de variance
(Ieffet polygénique) du modele sans tenir compte de I’effet des SNP et la deuxieme étape
consiste a estimer pour chaque phénotype I’effet individuel des 43 693 SNP dans un modele
linéaire mixte en utilisant les estimations de I’effet polygénique résultant de 1’étape
précédente (CHEN and ABECASIS 2007).

Le mod¢le de I’analyse d’association pour chaque caractére étudi€ est le suivant :

Y= 14+ Zu+ Wa + e

Le développement de ce modele statistique sous la forme matricielle est

@@= ZER+ B ... ER:E+ B OE+ @@
1

Y est le vecteur du phénotype étudié, 1 est le vecteur identité et x est la moyenne générale, Z
la matrice d’incidence de I’effet polygénique; W est le vecteur de codage du génotype du SNP
en fonction du dosage allélique de I’allele mineur 0 (homozygote pour l’alléele mineur), 1
(hétérozygote) ou 2 (homozygote pour l’allele majeur) ; u est le vecteur de I’effet
polygénique, et suit la loi normale N(0,G c’u) ou G est la matrice d’apparentement
génomique et o”u la variance polygénique, o est I’effet additif du SNP, et e le vecteur des
résidus qui suit la loi normale N(0,1 o’¢) ou | est la matrice identité et o’c la variance
résiduelle. Ainsi I’effet du SNP détecté sur le caractere étudi¢ est quantifié par 'effet de
I’alléle mineur sur ce caractére.

Les seuils de niveau de significativité (P-value<a) sont P-value<0,1 pour une association
suggestive, P-value<0,05 pour une association significative et P-value<0,01 pour une
association tres significative. Ces seuils ont été corrigés avec la correction de Bonferroni cette
correction étant tres strict. Nous considérons que les tests sont indépendants tous les 3Mb, il y
a ici 1000 tests indépendants. Les seuils nominaux (o / nombre de tests indépendants) obtenus
sont 4 (-log P-value<0,1) pour une association suggestive ; 4,30 (-log P-value<0,05) pour une
association significative et 5 (-log P-value<0,01) pour I’association trés significative SNP-
QTL.

L’analyse de liaison

La méthode de la détection de QTL par analyse de liaison est basée sur des tests qui se
rapprochent de la méthode FASTA. La premicre étape est 1’estimation de I’effet polygénique
et la deuxiéme étape consiste a estimer pour chaque phénotype I’effet du contraste de la
présence d’un allele Créole ou Large White pour chaque SNP dans un mode¢le linéaire mixte.

Pour ce faire, les backcross ont été phasés avec le logiciel QTLMAP (ELSEN et al. 1999).
Pour chaque alléle, la probabilité de la transmission de I’allele Créole et de I’allele Large
White du pére F1 est estimée a partir de I’information aux marqueurs des backcross. Les
alleles paternels de chaque backcross sont codés en fonction de la provenance de I’all¢le de la



137

race Large White ou de la race Créole. Les marqueurs pour lesquels le codage était impossible
ont été traités comme des données manquantes. Le modéle employé pour cette analyse est le
suivant :

Y=1uy+Zu+Wa’ +e

Le développement de ce modele statistique sous forme matricielle est

!
1
Bi@= B:EA+ B ... :EEIE+ B: ER+ BiE
1 B’y

ou Y est le vecteur du phénotype étudié, 1 est le vecteur identité et « est la moyenne générale,
Z la matrice d’incidence de I’effet polygénique ; W’ est le vecteur de codage du génotype du
SNP en fonction de I’origine raciale de 1’all¢le transmis par le pere F1 0 si les deux alleles de
I’individu backcross sont d’origine LW et 1 si I’'un des alleles est d’origine CR ; u est le
vecteur de Deffet polygénique, et suit la loi normale N(0, G c’u) ou G est la matrice
d’apparentement génomique et 6°u la variance polygénique, o’est le contraste entre 1’effet de
I’allele CR et I’effet de I’allele LW au SNP, et e le vecteur des résidus qui suit une loi normale
N(0, I o) ou | est la matrice identité et 6°¢ la variance résiduelle.

Pour définir le seuil de significativité de cette analyse, nous avons émis I’hypothése que ces
tests sont indépendants tous les 20 Mb (150 tests indépendants) a cause du déséquilibre de
liaison de longue distance. Alors, les seuils nominaux —log P-value<0,1 ; —log P-value<0,05
et —log P-value<0,01 sont 3,17 ; 3,48 et 4,18 respectivement. Les régions de 20Mb détectées
avec cette analyse sont associées a une différence significative d’expression d’un caractére en
fonction de 1’origine des all¢les (Créole ou Large White) ainsi que I’effet du contraste entre
I’allele Créole et I’allele Large White transmis par le pére.

Dans les deux mod¢les, les caractéres phénotypiques ont été analysés selon deux approches
premic¢rement en fonction de leur site de production (TEMP, TROP) puis conjointement
(TEMP + TROP). Les effets fixes sont le sexe, la bande intra-site et le poids vif'; ils ont été
estimés intra-élevage, pour tenir compte des différences de moyennes entre élevages un effet
¢levage a été introduit dans les modeles. PV est utilisé comme covariable pour le poids de
fin d’étude (PVay3), GMQ, CMJ et IC. Le poids vif du stade physiologique de la mesure est
utilisé comme covariable. Par exemple, PV 9 est utilis¢é comme covariable pour ELD;9, TC9
et TRy9. Pour les deux analyses, des corrections ont été nécessaire. Pour corriger la déviation
éventuelle du test statistique, la cohérence de la distribution des P-value a été controlée grace
a un test % qui est la régression de la distribution des P-value observées pour chaque analyse
d’association contre la distribution attendue d’un y* a 1 degré de liberté. Pour corriger les
analyses de I’effet de la stratification de la population, un controle génomique a été fait en
utilisant le facteur d’inflation A. Le package R GenABEL a été utilis€ pour ces analyses
(AULCHENKO et al. 2007).

Correction des modéles de détections de QTL pour les mutations IGF2 et MC4R
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Des associations significatives ont été observées entre des SNP, localisés dans des régions
chromosomiques proches des geénes connus IGF2 et MC4R, et I’épaisseur de lard, des
caracteres de croissance ou encore la consommation en aliment. Des mutations dans ces génes
sont décrites dans la littérature (Kim et al. 2000; MOTE and ROTHSCHILD 2006) comme ayant
des effets significatifs sur ces caractéres. Pour évaluer I’implication des régions détectées, et
optimiser la détection d’autres régions a effet quantitatif sur les caractéres étudiés ; nous
avons introduits ces SNP comme effets fixes dans les modéles, comme suit : le génotype de la
mutation Asp298Asn du géne MC4R (n=3) et le génotype de la mutation G3072A de I'intron
3 du geéne IGF2 (n=2).
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Résultats

Les statistiques descriptives (moyenne, écart-type, CV) des 17 caractéres analysés dans cette
¢tude sont décrites dans le Tableau 1 en fonction du site de production. Dans la suite, nous
distinguerons 4 groupes de caracteres : les caractéres de croissance (poids vifs et GMQ), les
caractéres d’ingestion et d’efficacité alimentaire (CMJ, IC et CMJR), les caractéres
d’adiposité (épaisseurs de lard) et les caractéres de thermorégulation (températures rectales et
cutanées).

1. Structure de la population

La Figure 1 montre la structure de la population par I’ACP sur les distances génétiques
entre animaux. L’analyse ACP du génotype des backcross confirme la structure du dispositif
expérimental avec 5 groupes homogenes en relation avec les origines de grands-péres Créole
(n=5) Les deux premiers axes principaux expliquent 9.2 % de la variance totale. Le site de
production (cercle pour le milieu tropical et carré pour le milieu tempéré dans la Figure 1) ne
permet pas de distinguer intra famille les backcross ¢levés en TROP et ceux élevés en TEMP,
en raison des fortes apparentés entre meres des BC. On note que les groupes formés par les
animaux ayant comme grands-peres paternels les verrats 1 et 2 sont génétiquement trés
proches.

2. QTL sur les SSC1 et SSC2 par analyse d’association

Sur le chromosome 1 (SSC1), deux régions sont détectés avec une P-value de 10% et
trois régions sont détectés en analyse GWAS en TROP et en analyse conjointe a un niveau
significatif (P<0,05). Il s’agit de la région 2 en TROP et des régions 2, 3 et 5 en analyse
conjointe (Tableau 2). En milieu tempérée aucune région n’est détectée sur SSC1 avec un
niveau significatif. La région 2 (entre 177 Mb et 180 Mb) affecte I’adiposité en TROP et la
température rectale en analyse conjointe. L’effet de cette région (effet de 1’allele mineur du
SNP le plus significatif détectés dans la région) est modéré sur I’épaisseur de lard mesurée en
semaine 19 (-0,43 o,) en TROP et faible sur la température rectale moyenne (-0,22 o,) en
analyse conjointe. Notons aussi que le gene MC4R est localisé dans cette région. La région 3
(entre 56 Mb et 59 Mb) affecte modérément 1’épaisseur de lard mesurée en semaine 23 (0,24
op) et I’épaisseur de lard moyenne (0,22 c,). Comme la région 2, la région 5 (entre 171 Mb et
174 Mb) affecte significativement la température rectale moyenne (-0,26 o).

Sur les 10 premiéres Mb du SSC2, trois régions (6, 7 et 8) sont détectées et elles sont
associées aux quatre groupes de caractéres étudiés (Tableau 3). Ces régions sont détectées
dans les trois jeux de données (TROP, TEMP et conjointe) analysées. En TROP, la région 6
affecte la température cutanée (P<0,05) et les régions 7 (P<0,001) et 8 (P<0,05) affectent
I’adiposité. L’effet de la région 6 est faible sur la température cutanée (-0,21 o). La région 7
a un effet modéré a fort sur les trois caractéres d’adiposité (0,35 a 0,57 o,,). La région 8 a un
effet modéré sur 1’épaisseur de lard moyen (0,24 c,). En TEMP, les régions 6 (P<0,001), 7
(P<0,001) et 8 (P<0,05) affectent I’adiposit¢ et la région 8 (P<0,05) [Iindice de
consommation. L’effet de la région 6 est modéré sur les trois caractéres d’adiposité (0,27 a
0,30 o). La région 7 a un fort effet sur les trois caractéres d’adiposité (0,54 a 0,60 o). L effet
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de la région 8 sur I’adiposité est plus contrasté, de faible sur I’épaisseur de lard en semaine 23
(-0,24 o,) a modéré sur I’épaisseur de lard en semaine 19 (0,47 o,). L’effet de la région 8 sur
I’'indice de consommation est fort (0,51 o,). En analyse conjointe, les régions 6 et 7 affectent
les caracteres de croissance. En effet, la région 6 affecte le poids vif en semaine 11 avec un
effet faible (-0,16 o,, P<0,05). La région 7 affecte le poids vif en semaine 23 (-0,46 o,
P<0,01) et la vitesse de croissance (-0,30 o, P<0,01). Les régions 6 et 7 affectent aussi
I’adiposité (0,19 a 0,26 o, P<0,001 pour la région 6 et 0,40 a 0,48 o, P<0,001 pour la région
7). Comme pour I’analyse TEMP, les régions 6 et 7 affectent I’adiposité sur tous les
caractéres et stades physiologiques étudiés. Les régions 7 et 8 affectent moyennement
Pefficacité alimentaire. L’effet de ces régions sur I’indice de consommation est de 0,26 o,
(P<0,01) et 0,32 o, (P<0,05), respectivement. L’effet de la région 7 différe donc en fonction
du groupe de caractére étudié. Notons que la région 7 est située au début du chromosome 2,
ou est localisé un géne a empreinte paternelle (i.e. un géne qui s’exprime que si il est transmis
par son pere) IGF2.

Génotypage des mutations majeures des genes MC4R et IGF2
Le Tableau 4 présente la répartition des 3 génotypes MC4R et IGF2 dans chacun des types
génétiques étudiés (les grands-péres Créole, les peres F1 LW x CR, les meres LW et les
animaux backcross). Il en ressort que les deux mutations sont effectivement en ségrégation
dans la population de backcross.
Dans notre étude, pour le géne MC4R, I’allele majoritaire chez les grands-peres CR est ’alléle
sauvage A (4 A/A vs 1 A/G). Un seul pere F1 (LW x CR) est hétérozygote. En revanche, la
fréquence du génotype homozygote pour I'allele muté G chez les meres F1 LW est plus
importante (39 %). Il en résulte que 4 % des animaux backcross présente 1’allele muté G a
I’état homozygote et 55 % a I’état hétérozygote. La région 2 contenant MC4R est associée aux
caracteres liés a 1’adiposité et aux caractéres de réponse de thermorégulation avec un effet
modéré.
Pour le géne IGF2, I’allele G est majoritaire chez les grands-péres CR, alors que toutes les
meres LW sont homozygotes A/A. Trois des 10 peres F1 ont recu ’allele A de leur pere CR.
Parmi les backcross, 63 % des animaux sont homozygotes A/A et 37 % sont hétérozygotes
A/G. L’effet la région 7 est modéré a fort sur les caractéres de production et modéré sur la
température rectale mesurée en semaine 23 (-0,23 o,, P<0,1).
Le Tableau 5 présente 'effet des génotypes MCA4R et IGF2 sur les caracteres étudiés. Les
résultats indiquent que les individus de génotype G/G pour le géne MC4R ont une vitesse de
croissance, une épaisseur de lard, une consommation moyenne journaliére d’aliment et des
températures rectales inférieure a celles des animaux hétérozygotes A/G et homozygotes A/A.
Les individus porteurs du génotype A/A pour le gene d’IGF2 présentent un poids vif en fin de
croissance plus élevé, une épaisseur de lard plus faible et des températures corporelles
globalement plus élevées que ceux porteur du génotype A/G (95kg et 15,6mm vs. 93kg et
17,3mm). Le tableau 6 présente les effets fixes prise en compte dans les analyses de détection
de QTL.

3. QTL détectées par analyse d’association avec prise en compte de MC4R et d’IGF2
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Un total de 126 régions de 3 Mb a été détecté sur les autosomes par les 3 différentes analyses
tenant compte soit de I’effet du géne MCA4R, soit d’IGF2 ou des deux geénes (Tableau 7).
Aucune région n’a été détectée a un niveau significatif (P<0,05) sur SSC13.

3.1. Régions affectant les caractéres de croissance

Les régions qui contrdlent les caractéres de croissance sont dépendantes du site de production.
En TROP, 10 régions réparties sur les chromosomes 2, 3, 7, 10, 15 sont significativement
associées (P<0,05) aux caractéres de croissance avec des effets modérés sur les caractéres a
I’exception de la région 62 (sur le SSC7) qui a un fort effet sur la vitesse de croissance (0,50
op, P<0,05). Notons que deux régions sont tres significatives (P <0,001) : la région 86 (entre
23 Mb et 26 Mb sur le SSC10) qui affecte le poids vif en semaine 11 (-0,37 ;) et la région
107 (entre 18 Mb et 21 Mb, SSC15) qui affectent le poids vif en semaine 23 (-0,29 o,) et la
vitesse de croissance (-0,28 o,). En TEMP, 7 régions significatives (P<0,05) sont détectées.
Elles sont localisées sur les chromosomes 5, 8, 11, 12, 14, 16. Ces régions ont un effet
modéré. La région 48 affecte les poids vif en semaine 11 (-0,39 o, P<0,001) et en semaine 23
(-0,38 op, P<0,05). La région 99 affecte le poids vif en semaine 23 (-0,28 o, P<0,05). En
analyse conjointe, 7 régions significatives (P<0,05) ont été détecté sur les chromosomes 2, 4,
15, 17. Les effets de ces régions sont faibles a modérés. La région ayant I’effet le plus élevé
est la région 7 (entre 1 et 4 Mb sur SCC2) qui affecte le poids vif en semaine 23 (-0,46 o,
P<0,01). La région 48 est la seule région qui affecte le poids vif aux deux stades
physiologiques étudiés. En TROP, toutes les régions significativement associées au poids vif
en semaine 23 sont aussi détectés pour la vitesse de croissance. Ce résultat n’est pas observeé
dans I’analyse de données de TEMP et avec d’analyse conjointe. Aucune des régions
détectées dans les deux environnements ne sont détectées avec 1’analyse conjointe.

3.2. Régions affectant I’ingestion et I’efficacité alimentaire

L’ingestion et I’efficacité alimentaire sont associées a des régions localisées sur SSC2, 3, 4, 6,
7,9, 12, 16.

En TROP, 6 régions situées sur SSC2 sont significativement (P<0,05) associées a la
consommation. L. effet de ces régions est modéré sur I’ingestion, avec par exemple un effet de
la région 20 de -0,36 o, (P<0,01) et de la région 21 de -0,26 o, (P<0,05). En TROP, suite a la
correction pour I’effet de la mutation MC4R, seule la région 40 (entre 53 et 56 Mb sur SSC4)
est associée a l’efficacité alimentaire. Cette région a un effet modéré sur I'indice de
consommation (0,21 o,, P<0,05). En TEMP, seule la région 56 (entre 16 et 19 Mb sur SSC6)
est significativement associée a la consommation, avec un effet modéré sur I’ingestion (0,30
op, P<0,05). Sept régions sont significativement associées a I’efficacité alimentaire. Les
régions 8 (SSC2), 67 (SSC7), 68 (SSC7) sont associées a I’indice de consommation avec des
effets modérés a I’exception de la région 8 qui a un effet fort sur I’indice de consommation
(0,51 op, P<0,05). Les régions 33 (SSC3), 34 (SSC3), 56 (SSC6), 67 (SSC7) et 114 (SSC16)
sont significativement associé¢e a la consommation moyenne journaliere résiduelle, avec un
effet modéré a ’exception de la région 114 (fort effet de 0,60 o, P<0,01). En analyse
conjointe, les régions 12 (SSC2) et 96 (SSC12) sont significativement associées a la
consommation avec un effet modéré -0,24c, (P<0,05) pour la région 12 et 0,340, (P<0,05)
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pour la région 96. L’efficacité alimentaire est significativement (P<0,05) affectée par 7
régions situées sur les chromosomes 2, 7, 9 et 16. Cinq de ces régions (7, 8, 67, 80 et 115)
sont associées a l’indice de consommation et 4 régions a la consommation moyenne
journaliere résiduelle (67, 111, 114 et 115). Notons que la région 115 est associée (P<0,05)
aux deux caracteéres de ’efficacité alimentaire. Toutes ces régions ont un effet modéré a
I’exception de la région 80 qui a un effet faible sur I’indice de consommation (-0,16 oy,
P<0,05). La région 7 est trés significativement associée a I’indice de consommation (0,26 o,,
P<0,01). Les régions 111 et 114 sont trés significatives pour la consommation moyenne
journaliére résiduelle avec respectivement des effets estimés de 0,40 o, (P<0,01) et 0,46 o,
(P<0,01). Nous observons que les régions 8, 12, 56, 67 et 114 sont détectées en analyse
conjointe et dans au moins un environnement climatique testé.

3.3. Régions affectant I’adiposité

En TROP, les caracteres d’adiposité sont significativement associés (P<0,05) a 21 régions sur
huit chromosomes 1, 2, 5, 6, 7, 10, 15 et 17. Les régions détectées différent selon le caractére
d’adiposité étudi¢. En effet, les régions 7, 49, 50 et 52 sont associées de fagon tres
significative (P<0,01) a I’épaisseur de lard en semaine 19. Les régions 7 et 17 sont tres
significativement associées (P<0,001) a I’épaisseur de lard en semaine 23 et les régions 7, 17
et 52 a la moyenne de 1’épaisseur de lard (P<0,01). En revanche, les régions 7 (SSC2), 23
(SSC2) et 52 (SSC5) sont associées a I’épaisseur de lard mesurés aux deux stades
physiologiques et a la moyenne de I’épaisseur de lard. L’effet de la région 7 est modéré sur
I’épaisseur de lard en semaine 19 (0,35 o, P<0,001) et fort en semaine 23 (0,50 o, P<0,001).
En revanche, I’effet de la région 23 est plus élevé sur 1’épaisseur de lard en semaine 19 (0,48
op, P<0,05) qu’en semaine 23 (0,30 o,, P<0,05). Les régions 51 et 87 sont détectées a fort
effet pour un stade physiologique spécifique. La région 51 a un fort effet sur I’épaisseur de
lard mesuré en semaine 19 (0,52 o, P<0,05) et la région 87 sur I’épaisseur de lard mesuré en
semaine 23 (0,50 o,, P<0,05). Notons que la détection de la région 87 est dépendante de la
prise en compte de I’effet de la mutation IGF2. Les deux régions significativement associée
au gain relatif d’épaisseur de lard sont les régions 28 et 57 qui ont tous deux un effet de — 0,21
op (P<0,05). Observons que la région 57 est associée a la fois I’épaisseur de lard en semaine
19 et le gain relatif d’épaisseur de lard avec un effet opposé.

En TEMP, 18 régions associées significativement (P<0,05) aux caractéres d’adiposité ont été
détectées. Elles sont localisées sur les chromosomes 2, 4, 7, 9 et 14. L’épaisseur de lard en
semaine 19 est associée a huit régions. L’¢épaisseur de lard mesuré en semaine 23 est associée
a 14 régions. La moyenne de I’épaisseur de lard est associée a 11 régions. Le gain relatif de
I’épaisseur de lard est associ¢ a 2 régions. L’épaisseur de lard en semaine 19 est trés
significativement associée aux régions 6, 7, et 17 qui sont détecté sur SSC2. L’épaisseur de
lard en semaine 23 est tres significativement associée a trois régions sur SSC2 (6, 7 et 17) et
trois régions sur SSC7 (64, 67 et 69). La moyenne de [’épaisseur de lard est tres
significativement associée aux régions 7, 17 et 36 (SSC4). Le gain relatif de 1’épaisseur de
lard est tres significativement associé a la région 72 (SSC6). Comme en TROP, la région 7 est
trés significativement associée a 1’épaisseur de lard aux deux stades physiologiques étudiés et
a la moyenne de I’épaisseur de lard. L’effet de la région 7 est plus élevé en TEMP comparé a
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TROP sur I’épaisseur de lard en semaine 19 (0,35 vs. 0,60 c,,) et de la moyenne de I’épaisseur
de lard (0,48 vs. 0,59 o,). Par contre, on observe que I’effet de la région 7 sur I’épaisseur de
lard en semaine 23 est moins élevé en TEMP comparé a TROP (0,54 vs. 0,57 o,,). Un total de
44% des régions détectées pour les caracteéres d’adiposité le sont a la fois pour I’épaisseur de
lard mesuré aux deux stades physiologiques et la moyenne de 1’épaisseur de lard. Les régions
17et 36 ont des effets forts compris entre 0,50 et 0,65 o,. Les régions 62 et 67 ont des effets
forts et négatifs compris entre -0,57 et -0,63 o,. Les régions 6 et 69 ont des effets modérés
compris entre 0,27 et 0,38 o,. Notons que les régions 36, 62, 67 et 69 ont été détectées apres
la prise en compte de la mutation d’IGF2. Les deux régions 70 et 72 détectées pour le gain
relatif d’épaisseur de lard ont un effet modéré a fort -0,33 o, (P<0,05) et -0,53 o, (P<0,01),
respectivement.

En analyse conjointe, 15 régions associ¢es aux caractéres d’adiposité ont été détectées. Elles
sont localisées sur SSC1, 2, 4, 6 et 7. Les deux stades physiologiques et la moyenne de
I’épaisseur de lard sont associés a 7 régions (6, 7, 8, 17, 45, 65 et 67). Le gain relatif
d’épaisseur de lard est seulement associ¢ a la région 109 (SSCI15). Toutes les régions
détectées ont un effet faible a modéré sur les caracteres d’adiposité. Notons que la région 57
associée a I’épaisseur de lard mesuré en semaine 19 a aussi été détectée en analyse TROP
mais pas en TEMP. Les régions 7, 17 et 23 sont associées dans les trois jeux de données a
I’épaisseur de lard avec un niveau de significativité trés élevé mais aprés prise en compte
d’IGF2 dans I’analyse, seule la région 23 est détectée.

3.4. Réqgions affectant les températures corporelles

Un total de 33 régions significativement (P<0,05) associées aux températures corporelles ont
été détectées. En TROP, 13 régions sont détectées a savoir les régions 6, 7 et 26 sur SSC2, la
région 38 sur SSC4, la région 51 sur SSCS5, les régions 60 et 61 sur SSC6, les régions 91 et 92
sur SSC11, les régions 102, 103 et 105 sur SSC14 et la région 126 sur SSC18. Les effets de
ces régions sont compris entre 0,13 o, et 0,31 o,. Notons que les régions 7 et 51 n’ont été
détecté qu’avec la prise en compte de la mutation de MC4R ; les régions 38 et 103 par la prise
en compte de la mutation d’IGF2 et la région 105 par la prise en compte des deux mutations.
Les régions 26 et 51 sont associées a l’adiposité et mais aussi aux les températures
corporelles. En TEMP, 10 régions sont détectées a savoir la région 11 sur SSC1, la région 37
sur SSC4, la région 55 sur SSCS5, la région 59 sur SSC6, la région 77 sur SSCS, la région 97
sur SSC12, la région105sur SSC14, la région 113 sur SSC16, la région 121 sur SSC17 et la
région 138 sur SSC6. La région 55 est tres significativement associée a la moyenne de la
température rectale avec un fort effet (-0,54 o,, P<0,01). Les régions 11, 37, 59, 97, 105 et
121 ont un effet modéré compris entre 0,23 et 0,36 o,. En analyse conjointe, 10 régions sont
associées aux températures corporelles. Il s’agit de la région 2 sur SSCI1, la région 5 sur
SSC1, la région 38 sur SSC4, la région 60 sur SSC6, la région 66 sur SSC7, la région 73 sur
SC7, la région 90 sur SSC11, la région 105 sur SSC14. Trois de ces régions sont tres
significativement (P<0,01) associées aux températures corporelles: la région 38 a la
température cutanée et les régions 66 et 105 aux températures rectales. Ces trois régions ont
un effet faible a modéré compris entre 0,14 et 0,32 o,,. La région 73 est la région ou I’effet sur
la température rectale est le plus élevé (0,32 o, P<0,05). Les autres régions significatives ont
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un effet négatif compris entre - 0,14 et - 0,26 o,. Notons que la région 66 est associé¢ (P<0,1) a
I’épaisseur de lard avec un effet modéré (-0,25 o,) et que la région 105 est associée aux
températures corporelles dans tous les jeux de données analysés.

Le nombre des régions significatives détectées en TROP (n=43) est plus élevé quand TEMP
(n=39) et analyse conjointe (n=40). Aussi, ’analyse conjointe a permis de détecter 13 régions
non détectées dans les deux autres analyses. Nous observons que la région 17 disparait avec la
prise en compte de la mutation IGF2 et que ces effets semblent étre similaires a celle de la
région 7.

4. La détection de QTL par analyse de liaison

Dans le tableau 8 sont présentés les QTL détectés par I’analyse LA. Cing nouvelles régions
sont détectées par I’analyse de liaison.

4.1. Les régions affectant les caractéres de croissance

En TROP, 2 régions sont significativement détectées (P<0,05) pour les caractéres de
croissance. Elles sont situées sur SSC2 (39 Mb et 56 Mb) et SSC15 (128 Mb et 148 Mb). En
TEMP, 2 régions sont détectés sur SSC2 (0 Mb et 20 Mb ; P<0,01) et SSC15 (134 Mb et 157
Mb ; P<0,05). En analyse conjointe, 3 régions sont détectées, elles sont localisées sur SSC2 (0
Mb et 20 Mb ; P<0,01), SSC7 (112 Mb et 132 Mb ; P<0,05) et SSC15 (128 Mb et 148 Mb ;
P<0,05). La région détectée sur SSC15 est sensiblement la méme pour les trois jeux de
données. La région détectée sur SSC2 est la méme en TEMP et en analyse conjointe avec un
effet de I’allele Créole est modéré et compris entre -0,26 o, et -0,32 6, en TEMP et faible a
modéré en analyse conjointe (-0,14 o, et -0,21 o).

4.2. Les régions affectant I’ingestion et I’efficacité alimentaire

En TROP, seule une région est significativement associée a ’indice de consommation
(P<0,01). Elle est localisée sur SSC8 (0 Mb et 21 Mb) avec un effet modéré (0,23 o,). En
TEMP, 2 régions sont détectées, elles sont situées sur SSC1 et SSCS8. La région détectée sur
SSC1 (138 Mb et 157 Mb) affecte significativement 1’indice de consommation (P<0,05) et
celle située sur SSC8 (130 Mb et 148Mb) est associée a la consommation d’aliment (P<0,01)
et a I'indice de consommation (P<0,05). Les effets des alléles Créole dans ces régions en
TEMP sont modérés et compris entre 0,31 et 0,35 o,. En analyse conjointe, 3 autres régions
localisées sur SSC2, SSCI1 et SSCI5 sont détectées. Les régions associées a la
consommation d’aliment sont sur SSC15 (128 Mb et 148 Mb ; P<0,01) et sur SSC11 (9 Mb
et 30 Mb ; P<0,05). La région associé¢e a I’'IC est sur SSC2 (0 Mb et 20 Mb ; P<0,05). Les
effets de I’allele Créole dans ces régions en analyse conjointe réduit la consommation
d’aliment en SSC11 et SSC15, -0,18 et -0,22 o, , respectivement.

4.3. Les régions affectant I’adiposité

En TROP, 6 régions sont détectées, 2 régions sur SSC2 (0 Mb et 20 Mb ; P<0,001 et 80 Mb et
99 Mb ; P<0,05), une région sur SSC5 (0 Mb et 20 Mb ; P<0,01), une région sur SSC8 (0 Mb
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et 25 Mb ; P<0,05) et une région sur SSC10 (21 Mb et 41 Mb; P<0,05). Le gain relatif
d’épaisseur de lard est associée a une troisieme région détectées sur SSC2 (39 Mb et 56 Mb ;
P<0,05). En TEMP, quatre régions sont détectées significativement : une région sur SSC2 (0
Mb et 20 Mb ; P<0,001) et deux sur SSC3 (54 Mb et 73 Mb ; P<0,05, 92 Mb et 114 Mb ;
P<0,05). Une région est significativement associée au gain relatif de I’épaisseur de lard sur
SSC2 (33 Mb et 53 Mb; P<0,05). En analyse conjointe, six régions sont détectées
significativement. Quatre régions sont significatives sur SSC2 (0 Mb et 20 Mb ; P<0,001, 33
Mb et 53 Mb ; P<0,05, 80 Mb et 99 Mb ; P<0,05 et 114 Mb et 134 Mb ; P<0,05) et une sur
SSC6 (2 Mb et22 Mb; P<0,01). Le gain relatif d’épaisseur de lard est associé
significativement a une région sur SSC2 (33 Mb et 53 Mb; P<0,05). Le gain relatif
d’épaisseur de lard est sensiblement associ¢ a cette méme région dans les trois jeux de
données analysés. L’effet de I’allele Créole dans ces régions est faible (0,14 o, sur SSC6) a
fort (0,53 sur SSC2).

4.4. Les régions affectant les températures corporelles

En TROP, six régions sont détectées significativement pour I’analyse de contraste des
températures corporelles. Les régions détectées sont sur SSC2 (0 Mb et 20 Mb ; P<0,01),
SSC3 (0 Mb et 21 Mb; P<0,05), SSC5 (23 Mb et 43 Mb; P<0,05 et 43 Mb et 68 Mb ;
P<0,01, SSC7 (107 Mb et 127 Mb ; P<0,01) et SSC9 (5 Mb et 25 Mb ; P<0,05). En TEMP,
deux régions sont détectées. Elles sont situées sur SSC1 (25 Mb et 46 Mb ; P<0,05) et SSC4
(123 Mb et 143 Mb ; P<0,05). En analyse conjointe, trois régions sont détectées elles sont
situées sur SSC2 (0 Mb et 20 Mb ; P<0,001), SSC3 (0 Mb et 21 Mb ; P<0,05) et SSC9 (36
Mb et 56 Mb ; P<0,05). Notons que pour les régions situées sur SSC5 (P<0,01) et SSC2
(P<0,001) sont tres significatives. Notons que la présence de I’allele Créole dans les régions
détectées sur SSC 2, 3, 5, 7 et 9 entraine une réduction la température corporelle. La valeur
absolue de l'effet de I’allele Créole est modérée et comprise entre 0,22 et 0,38 o,.
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Discussion

Pour détecter des régions chromosomiques liées a la tolérance a la chaleur, notre étude s’est
basée sur des porcs apparentés produits dans deux élevages expérimentaux (environ 600
animaux par site de production). Dans ces sites expérimentaux, les conditions d’¢élevage sont
proches des conditions réelles de production conventionnelle de leur environnement
d’implantation respective (milieu tempéré et milieu tropical humide). L’analyse en
composantes principales de la distance génétique entre les animaux backcross a montré une
stratification de la population. Cinq groupes peuvent étre observés sur la base de ’origine des
grands-péres Créole. Ce résultat confirme que les femelles Large White utilisées pour
produire les porcs backcross (n=65) sur les deux sites de production sont apparentés. A notre
connaissance, le dispositif expérimental est une premiere, d’une part en raison du croisement
entre une race porcine tolérante a la chaleur (le porc Créole) et une race porcine d’origine
européenne et répandu dans le monde (le porc Large White), et d’autre part en raison du
niveau d’apparentement entre les deux élevages. Les simulations faites avant la mise en place
du protocole expérimental montrent que ce dispositif a une puissance de détection supérieure
a 30 % pour des QTL fixés intra-environnement et que 1’existence d’une interaction QTL x
environnement sera validée dans environ 30 % des cas pour les QTL a effet moyen et a plus
de 75 % des cas pour les QTL a fort effet (Gilbert et al. données non publié¢es). Nos analyses
GWAS et LA montrent que sur la totalité¢ des régions détectées, 11% sont a fort effet, 77%
sont a effet modéré et 12% des régions sont a faible effet. En analyses GWAS, nous avons
obtenu 49 régions en interaction génotype X environnement sur des caractéres de production
et de réponses de thermorégulation, 5 régions robustes, c’est-a-dire détectés en TEMP et en
TROP et en analyse conjointe et 11 régions seulement détectées en analyse conjointe. En
analyses LA, 4% des régions ont un fort effet, 80% ont un effet modéré et 16% ont un effet
faible. Un total de 13 régions est en interaction génotype x environnement, 3 régions sont
robustes et 4 régions ne sont détectées qu’en analyse conjointe.

1/Détection de QTL par analyse d’association : GWAS

Deux régions détectées en analyses GWAS contiennent un geéne majeur. Il s’agit du geéne
MCA4R (Récepteur aux Mélanocortines de type 4) et du géne IGF2 (en anglais insulin growth
factor type II).

1.1.MC4R

Le géne MC4R se situe sur le SSCI1 a environ 178,5 Mb. Les deux alléles recensés different
par une seule base (adénine ou guanine ; en raison d’'une mutation non-sens) au niveau du
298°™ codon du géne MC4R. Cela se traduit par une variation d’un acide aminé dans la
séquence protéique obtenue: 1’asparagine (ASN) ou acide aspartique (ASP) (Kim et al. 2000).
Le polymorphisme du géne MC4R est associé a la variation de la consommation d’aliment, de
I’indice de consommation et de la vitesse de croissance (DAVOLI et al. 2012; KiMm et al. 2006;
Kim et al. 2000; PIORKOWSKA et al. 2010; TRIBOUT et al. 2005; VAN DEN MAAGDENBERG et
al. 2007). Le géne MC4R code pour un récepteur transmembranaire que 1’on retrouve au
niveau des neurones et sur les adipocytes. MC4R est impliqué dans la régulation de 1’appétit
et dans la régulation du métabolisme énergétique. Dans notre population, la fréquence de
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I’allele sauvage A est de 69 %. Nos résultats montrent que 1’alléle mineur dans ce site de
mutation a un effet négatif sur I’épaisseur de lard. Ces résultats sont en accord avec les
résultats obtenus sur 4 populations croisées européennes par Hernandez-Sanchez et al. (2003)
et ceux obtenus sur une population de Large White et 5 populations croisées par Tribout et al.
(2005). Ces derniers auteurs montrent que les animaux au génotype G/G présentent des
¢épaisseurs de lard plus faible que les individus homozygotes A/A (HERNANDEZ-SANCHEZ et
al. 2003; TrRiBOUT et al. 2005). En revanche, Kim et al. (2000a) sur 5 populations porcines
croisées européennes et chinoises et (PARK et al. 2002) sur des animaux issus d’un croisement
entre des porcs Large White et des sangliers rapportent que les individus au génotype A/A
présentent des épaisseurs de lard plus faible que les individus G/G. Tribout et al. (2005) et
Chen et al. (2005) expliquent cette différence par un effet du type génétique sur le geéne
MCA4R. Dans notre étude, ’analyse de liaison ne montre pas un effet du type génétique sur le
géne MC4R associé a la variabilité de 1’épaisseur de lard. Cela est probablement dii au fait que
notre population backcross est basée sur une race européenne (Large White) et une race
tropicale d’origine européenne (Créole). Nous observons que la région contenant MC4R n’est
associée a I’adiposité qu’en milieu tropical. Etant donné que les fréquences alléliques pour le
géne MCA4R ne different pas entre environnement, cela est probablement di a des différences
de distributions d’épaisseur de lard par génotype en TROP mais pas en TEMP. Au-dela des
différences de distribution, il pourrait avoir une autre explication du fait de ne pas détecter
d’effet du géene MCA4R sur I’adiposité en TEMP, comme un effet d’interaction entre QTL
(épistasie) ou par la présence d’autre site de mutation de ce géne en ségrégation dans notre
population. Par exemple, Fan et al. (2009) ont identifié¢ un autre site de mutation non-sens (i.e.
mutation qui provoque [’apparition d’un codon stop qui se traduit par une altération de
I’activité de la protéine) Arg236His du géne MC4R qui influence I’adiposité et la vitesse de
croissance. Ces auteurs ont montré 1’existence d’une interaction entre les deux mutations
Asp298Asn et Arg236His sur la vitesse de croissance (FAN et al. 2009). L’étude de
I’haplotype qui contient ces deux mutations pourrait permettre de confirmer cette hypothese.
Par ailleurs chez ’homme, quatre mutations non-sens du gene MC4R ont été identifiées et
associées a ’obésité (DUBERN et al. 2001; LUBRANO-BERTHELIER et al. 2003).

Deux régions proches du géne MC4R (~177 Mb et ~173,3 Mb) sont associées a la température
rectale. La « disparition » de ces deux régions suite a la prise en compte de la mutation MC4R
dans le modele statistique, suggére qu’il pourrait s’agir de I’effet de MC4R ou d’un
déséquilibre de liaison entre ces deux régions et la région contenant MC4R. A notre
connaissance, aucune association entre MC4R et la température rectale (ou a la réponse au
stress thermique) n’a été rapportée. Par contre, dans une étude sur I’effet du stress post-
abattage, consécutif a un jein de 12 h, un transport sur 80 km et la manipulation humaine,
Salajpal et al. (2007) ont montré que la concentration de cortisol des individus hétérozygotes
A/G a tendance a étre moins €élevé que ceux des individus homozygotes G/G (SALAJPAL et al.
2007). L’augmentation de concentration du cortisol est un indicateur de la réponse a un stress
aigu. Ce résultat suggere que MC4R pourrait dont avoir un réle dans le mécanisme génétique
de la réponse au stress.

1.2.I1GF2
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IGF2 est un gene a empreinte paternelle localisé au début du SSC2. Il code pour une molécule
qui possede une séquence et une configuration similaire a I’insuline. Les récepteurs de cette
protéine sont localisés dans le cerveau, le foie, les tissus adipeux, le tissu musculaire. La
protéine IGF2 est impliquée dans la régulation de ’homéostasie du glucose en favorisant
I’entrée du glucose, le stockage du glucose dans les tissus périphériques et réduit la
production de glucose dans le foie. Il agit aussi comme un facteur de croissance pour la
croissance des os, la croissance de muscle et la différentiation cellulaire. Chez le porc, la
mutation G3072A du geéne IGF2 est associée a la composition corporelle (la croissance
musculaire, la réduction du dépot de gras) (VAN LAERE et al. 2003). Dans notre étude, nous
détectons une association entre la région contenant IGF2 et la vitesse de croissance et
I’adiposité. Nos résultats sont en accord ceux de la bibliographie (DE KONING et al. 2001;
FONTANESI et al. 2014; JEON et al. 1999; VAN LAERE et al. 2003). En accord avec les résultats
obtenus par (FONTANESI et al. 2010), notre étude montre une association entre la région
contenant IGF2 et I’efficacité alimentaire. Outre les associations obtenues avec les caracteres
de production, nous détectons une association entre la région contenant IGF2 et la
température rectale. A notre connaissance, c’est la premicre fois qu’une telle association est
rapportée. Cette association « disparait » apres la prise en compte de la mutation IGF2 dans
les modeles statistiques. La région contenant IGF2 est en déséquilibre de liaison avec cette
région qui « disparait ». On peut supposer que le gene IGF2 ou un gene proche d’IGF2 serait
impliqué dans le mécanisme génétique de la réponse au stress thermique. Notons que chez le
porc, trois autres mutations non-sens sont rapportées dans le gene IGF2. Il existerait un
déséquilibre de liaison entre une mutation dans I’intron 3 et dans I’intron 7 sur la croissance et
la qualité de la carcasse (CEPICA et al. 2013). A I’instar de ’étude du géne MC4R, I’étude de
I’haplotype qui contient ces mutations pourrait permettre d’affiner les résultats.

Dans ce qui suit, nous nous sommes focalisés, par région détectée, sur le marqueur le plus
significatif. Dans plusieurs des régions détectées, le marqueur le plus significatif se trouve
dans des geénes annotés sur la base de données porcs de « Ensembl»:
http://www.ensembl.org/Pig/Search/. Il est probable que le marqueur le plus significatif soit
en déséquilibre de liaison avec le(s) géne(s) d’intérét. Par conséquent, le géne ou se trouve le
marqueur le plus significatif n’est pas forcément le gene d’intérét, qui a une influence sur le
phénotype étudié. Néanmoins, nous avons fait 1’exercice de rechercher le géne dans lequel le
SNP le plus significatif est localisé, et nous avons étudié, quand la fonction est connu, sa
pertinence biologique par rapport aux caracteres étudiés.

1.3. Epistasie des génes MC4R et IGF2

Nos résultats montrent que la détection de certaines régions dépend de la prise en compte ou
pas des mutations des génes MC4R et d’IGF2. Cela suggére un effet d’épistasie des geénes
MCA4R et IGF2 avec les régions détectées, c’est-a-dire que I’effet des régions détectées situés
sur des locus différents de MC4R et/ou IGF2 sur un caractere est dépendant de la présence de
MCA4R et/ou IGF2 (Georges et al., 2000). Avec la prise en compte des mutations des génes de
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MCA4R et d’IGF2, d’autres régions ont été détectés, et elles sont associées a tous les groupes
de caracteres étudiés.

1.3.1. La prise en compte de la mutation Asp298 Asn de MC4R seul

Le marqueur le plus significatif des 4 régions détectées avec la prise en compte de MC4R est
localis¢é dans les genes suivants: TALDO1, CACNA1G, ALG6 et TOP1. Les régions
contenants les génes TALDO1 et CACNALG sont associées a la température rectale. Localisé
sur SSC2 (0-3 Mb), le gene TALDOL code une transaldolase qui est impliqué dans le
métabolisme glucidique via la voie des pentoses phosphates. Le géne CACNALG localisé sur
SSC12 code un canal calcique et ce géne aurait un réle dans le controle du sommeil et la
consommation d’aliment chez la souris (UEBELE et al. 2009). A notre connaissance, la
littérature ne décrit pas de relations entre les genes TALDO1l et CACNALG et la
thermorégulation. En revanche, la région (25-28 Mb) est associée a la moyenne de la
température rectale en TEMP. Dans une région proche (29-33 Mb), Kim et al. (2015) montre
une association avec 1’¢lévation de la température rectale aprés un challenge de 24 h a 30°C
(K et al. 2015).

La région du SSC6 (136-139 Mb) détectée en TROP est associée a I’adiposité. Cette région
contient le géne ALG6 qui code pour une glucosyltransferase. Celle-ci intervient dans la
glycosylation des protéines et des acides gras. On peut supposer qu’une modification dans
cette région pourrait conduire a I’accumulation du glucose sous forme adipeuse.

La région (47-51 Mb) localisée sur SSC17 est associée au poids vif en fin d’engraissement
dans I’analyse conjointe. Dans cette région se trouve le géne TOP1l qui code pour une
topoisomérase intervenant dans la réplication de I’ADN. D’apres Velichko et al., 2015, chez
les humains, en situation de stress thermique, une des fonctions du géne TOP1 serait le
retardement le vieillissement cellulaire (VELICHKO et al. 2015).

1.3.2. La prise en compte de la mutation G3072A d’IGF2 seul

Parmi les régions détectées avec la prise en compte de la mutation IGF2, des régions sont
associées a la température cutanée et a ’adiposité avec les marqueurs les plus significatifs
localisés dans 5 génes annotés (i.e. le géene ENSSSCGO00000021744 sur SSC4, le gene
ENSSSCG00000027658 sur SSC14, le géne RASGRF1 sur SSC7, le gene
ENSSSCG00000001439 sur SSC7 et le gene ENSSSCG00000021897 sur SSC10. A
I’exception du gene RASGRF1, le rdle et le fonctionnement des autres sont peu connus.

La région (51-54 Mb) associée a 1’épaisseur de lard en TEMP contient le g¢ne RASGRF1. Ce
geéne est a empreinte paternelle localisé sur SSC7 (51-54 Mb). 1l serait impliqué dans la
croissance de la taille corporelle et I’homéostasie du glucose. Une modification dans cette
région pourrait conduire a la perturbation de ’homéostasie du glucose (Fernandez et al.
2011). L’un des effets le plus connu de cette modification est I’augmentation du dépot de tissu
adipeux.

1.3.3. La prise en compte simultanée des mutations de MC4R et d’IGF2

La prise en compte simultanée des mutations de MC4R et d’IGF2 a permis la détection de
régions indépendantes. Quatre des régions détectées, aprés la prise en compte des deux



150

mutations ont leur marqueur le plus significatif localis¢é dans les geénes suivants:
ENSSSCG00000030073, ELP4, GMNN, LMBRD1. Le gene ENSSSCG00000030073 est situé
dans la région 36-36 Mb localisée sur SSC7 qui est associée a I’indice de consommation en
milieu TEMP. Le fonctionnement de ce géne n’est pas connu. Le géne ELP4 est localis¢ sur
SSC2 dans la région (30-33 Mb) associée a la consommation d’aliment en TROP. Ce gene
code pour une sous-unité de I’acétyltransférase mais sa fonction biologique n’est pas bien
connue.

Le gene GMNN est localisé sur SSC7 dans la région (19-22 Mb) qui a été détectée en TROP
et associée au poids vif en fin d’engraissement. Ce géne appartient a la famille des Geminin, il
serait impliqué dans la développement cellulaire (KARAMITROS et al. 2010), la régulation de
la réplication de I’ADN (SAXENA and DUTTA 2005). Une réduction de 1’expression de ce geéne
est associé au vieillissement cellulaire (ILIOU et al. 2013). La région contenant le gene GMNN
a un fort effet sur la vitesse de croissance et I’adiposité. On peut supposer que ce gene est
impliqué dans la variabilité du poids en fin d’engraissement.

Le géne LMBRD1 est localisé sur SSC1 dans la région (54-57 Mb) associée a I’adiposité en
TROP. Ce gene est un régulateur négatif du récepteur de I’insuline. Il induit I’endocytose du
récepteur d’insuline ce qui réduit le transport du glucose dans la cellule. Ne pas transcrire ce
gene (knock-out) conduit a une augmentation du stockage du glucose sous forme adipeux
chez la souris (TSENG et al. 2013).

Pour mieux étudier les effets d’épistasie des genes MC4R et IGF2 avec les autres régions
détectées, une étude spécifique en affinant la cartographie aux niveaux des régions détectés
permettrait de confirmer les interactions entre ces mutations et d’identifier les
genes candidats.

1.4. DES REGIONS ASSOCIEES A PLUSIEURS CARACTERES

Cinq régions détectées sur SSC2 sont associées a plusieurs caractéres : ~0-3 Mb, ~4-7 Mb,
~10-13 Mb, ~58-61 Mb et un peu plus loin ~86-89 Mb. Dans la région 0-3 Mb, le marqueur
MARCO0053324 est le marqueur le plus significatif de la région pour 1’adiposité en TROP et
I’indice de consommation en analyse conjointe. Ce marqueur se trouve dans le géne NAP1L4
qui code pour une protéine chaperonne de I’histone et régulerait la formation de dimére
d’histone (OKUWAKI et al. 2010). Son role est encore peu connu. L’adiposité en TEMP et la
croissance en analyse conjointe sont associées a la région 0-3 Mb avec un effet pléiotropie
antagoniste au marqueur ASGA0097367. Ce SNP se situe dans le géne LRRC56 qui est peu
connu. Par ailleurs, dans cette région qui a un fort effet sur I’adiposité, se trouve le gene
IGF2. Fontanesi et al., 2010 suggere que le géne IGF2 n’est pas le seul géne de cette région a
réguler le dépot de gras et les auteurs proposent un autre géne candidat comme le géne CTSD.
La région 4-7 Mb est associ¢ a trois des groupes de caractéres étudiés: la croissance,
I’adiposité et la température cutanée. Cinq des marqueurs les plus significatifs de cette région
sont localisés dans les geénes suivants EHD1 pour la croissance en analyse conjointe, pour
I’adiposité : KLC2 et CNIH2 en TROP, DPP3 en TEMP et TSGA10IP en analyse conjointe et
pour la température cutanée en TROP, PLCB3. Le géne DPP3 est un geéne candidat pour
I’adiposité. Ce geéne appartient a la famille des gliptines et il intervient dans le métabolisme du
glucose en inhibant la dégradation de I’incrétine (GLP-1) qui régule la sécrétion de I’insuline
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et du glucagon chez ’'Homme (KOTHARI et al. 2016). Le géne PLCB3 est une phospholipase
c’est un geéne exprimé dans les tissus de la peau (PANN-GHILL et al. 2008) il serait impliqué
dans la pression artérielle et dans le métabolisme lipidique. Par ailleurs, la région est aussi
associée a I’indice de consommation avec un tres fort effet.

La région 10-13 Mb est associée a I’adiposité en TEMP et la température cutanée en TROP.
L’effet de cette région est antagoniste sur les deux caracteres. En TEMP, le marqueur le plus
significatif pour I’adiposité est localis¢ dans le géne STX3. STX3 est un gene de la famille
syntaxine. STX3 est associé¢ a la réponse immunitaire. Il favorise la libération de cytokines
IL1, IL12 et CCL4 (CACABELOS et al. 2016). Le role de STX3 dans le dépot de gras n’est pas
établi. Mais dans la famille syntaxine, STX4 joue un rdle dans la médiation du transport du
glucose stimulé par I’insuline dans le muscle squelettique chez la souris (YANG et al. 2001) et
I’homme (BERGMAN et al. 2008).

Dans la région 58-61 Mb, le marqueur M1GA0002939 est localis¢ dans le géne SIN3B est
associé a la croissance en TROP et a 1’adiposité analyse conjointe. Le géne SIN3B code une
protéine qui est impliqué dans la croissance et la différentiation cellulaire (DAVID et al. 2008).
La famille de gene SIN3 serait impliquée dans le vieillissement et la résistance au stress chez
I’homme (BARNES et al. 2014).

Dans la région 86-89 Mb, le marqueur H3GAO0007017 est associ¢ en TROP, a la
consommation d’aliment et I’adiposité. Cette région a un fort effet sur I’adiposité. Ce
marqueur est localisé dans le géne PDE8B. Dans la littérature, cette famille de géne PDE est
décrite comme régulant la sécrétion des hormones stéroidiennes. PDE8B est associé¢ a la
régulation de I’hormone corticostérone (TSAI and BEAVO 2011), I’hormone thyroidien
(ARNAUD-LOPEZ et al. 2008) dans la réponse a I’entrée du glucose dans la cellule (Dov et al.
2008). Chez I’homme une mutation de ce géne est associée a I’obésité ainsi qu’une forte
concentration de TSH (GRANDONE et al. 2012).

Sur le SSC4, la région 5-9 Mb est associée a la croissance en analyse conjointe et a la
température rectale en TEMP avec un effet opposé. Le marqueur le plus significatif pour
I’association avec le poids est localisé dans le géne ENSSSCG00000005948. Ce géne serait le
précurseur de la thyroglobuline et la croissance des cellules thyroidiennes. Chez le beeuf, la
thyroglobuline est impliqué dans le métabolisme lipidique (PAPALEO MAZzzuUCCO et al. 2016).

Sur SSCS5, la région 85-88 Mb est associée a I’adiposité (ELDjg) et la moyenne de la
température rectale en TROP avec un effet de signe oppos¢ de I’allelle mineur. Ce résultat
concorde avec la corrélation génétique négative obtenue par (LOYAU et al. 2017).

Sur SSC7, la région 51-55 Mb est associ¢ée a I’adiposité (SNP le plus significatif:
H3GA0021565) en TEMP et aux températures cutanée et rectale (SNP le plus significatif :
DIAS0001401) en analyse conjointe. Ces deux marqueurs sont localisés dans deux génes
annotés : RASGRF1, ZFANDG. Le géne RASGRF1 est un gene a empreinte paternelle, qui est
impliqué dans I’homéostasie glucidique. Nos résultats ont montré une interaction entre la
région contenant IGF2 et cette région sur I’adiposité. ZFANDG est un gene associé chez
I’homme au diabéte de type 2 (KONG et al. 2015; NDIAYE et al. 2017), a faible index
insulinique (ZHAO et al. 2014). Le sens de l’effet de cette région (51-55 Mb) sur la
température rectale et la température cutanée est opposé.

1.5. QTL environnement spécifique
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La majorité des régions détectées dans 1’analyse GWAS sont différentes entre TEMP et
TROP. Cela pourrait suggérer que les mécanismes physiologiques sont différents en fonction
de l’environnement. Mais quatre régions sont détectées dans tous les jeux de données
analysés. Trois de ces QTL « robustes » sont sur le SSC2 et affectent 1’épaisseur de lard. Il
s’agit de la région contenant le géne IGF2, la région 83-89 Mb et la région 161-163 Mb. Sur
SSC14, la région 134-136 Mb est associée a la température rectale dans tous les jeux de
données analysés. A notre connaissance, peu de résultats montrent des QTL spécifiques a un
environnement donné par analyse GWAS intra-environnement. En revanche, de nombreuses
articles en production végétale (Boer et al., 2007 ; Hayes et al., 1993) ou en production
animale (Hayes et al., 2009 ; Silva et al., 2013) montrent que le niveau de I’effet du SNP sur
le phénotype étudi¢ differe selon I’environnement.

1.6. DETECTION DE QTL POUR LA CROISSANCE

Un total de 23 régions détectées et associées a la croissance ont un SNP le plus significatif
contenu dans un géne annoté.

Sur SSC2, en TROP, le marqueur le plus significatif de la région 70-73 Mb est localisé dans
le géne MLLT1 aussi nommé ENL. Le gene MLLT1 code pour une protéine qui intervient dans
la transcription plus précisément dans 1’¢longation. Son rdle est encore peu connu.

Sur SSCS8, le marqueur le plus significatif de la région 4-7 Mb se trouve dans le gene
ENSSSCG00000022562 qui code pour une protéine kinase mais son role n’est pas connu.

Le SNP H3GA0034312 localisé sur le SSC12 dans la région 38-41 Mb est associé¢ au poids
vif. Ce SNP est localisé dans le géne ACACA appelé aussi ACC1 pour acétyl CoA carboxylase
alpha. Ce geéne code pour une enzyme qui intervient dans la synthése d’acide gras. Chez le
porc, ce gene est connu pour influencer le gain moyen, la qualité de carcasse et la qualité de
viande (EUSEBI et al. 2017; FAN et al. 2010; STACHOWIAK et al. 2013). On peut donc
supposer que ce gene est impliqué dans la variabilité du poids vif des animaux de notre
dispositif. Chez la poule, ce géne est associ¢ a 1’épaisseur de lard abdominal (DEMEURE et al.
2013). Chez la chevre, le gene ACC1 influence la quantité d’acide gras contenue dans le lait
(MoioLi et al. 2013). Par ailleurs Yang et al. (2016) ont montré que la restriction alimentaire
réduit 'expression du géne ACCL dans tous les sites de dépot d’acide gras des agneaux
(YANG et al. 2016). Chez des souris, Crott (2017) montrent que les conditions d’alimentation
du pere influence 1’expression du géne ACC1 de sa progéniture (CROTT 2017). Ils soumettent
I’hypothese qu’il y aurait comme une forme « d’empreinte parentale » sur ce géne.

Sur SSCI15, le marqueur le plus significatif de la région 8-11 Mb, détecté en TROP, est
localisé dans le gene ARHGAP15. Ce géne est associ¢é TNFy qui intervient dans le réponse
immunitaire chez 1’étre humain (BERGGREN et al. 2015) et a la résistance a la trypanosomose
chez le zébu (HANOTTE et al. 2003). Le trypanosomose est une maladie parasitaire présente
chez ’humain et ’animal (AUTHIE et al. 1999).
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Sur SSC17, le marqueur le plus significatif de la région47-51 Mb détectée en analyse
conjointe et associée au poids vif en fin de croissance est localis¢ dans TOP1. Ce géne serait
impliqué dans le retardement du vieillissement cellulaire en situation de stress (VELICHKO et
al. 2015).

1.6.DETECTION DE QTL POUR L’INGESTION ET L’EFFICACITE ALIMENTAIRE

Les marqueurs les plus significatifs des régions associées a la consommation d’aliment sont
localisés dans les génes annotés : ANO3, ATXNL7L3 et C170rf53.

La région 34-36 Mb du SSC2 est trés significativement associée a la consommation d’aliment
en TROP et le marqueur le plus significatif de la région est localis¢é dans le géne ANOS,
appelé aussi TMEM16C. Ce géne appartient a la famille des Anoctamines et son
fonctionnement est peu connu.

Dans la région 17-20 Mb du SSC12 le marqueur le plus significatif est localisé dans le gene
ATXNL7L3 et C170rf53. Le géne ATXNL7L3 serait un régulateur du récepteur de facteur de
croissance (IGF) et C170rf53 est un geéne qui serait associé a la densit¢ des os
(STYRKARSDOTTIR et al. 2009). Le récepteur du facteur de croissance IGF2 est connu pour
son rdle dans la consommation d’aliment, 1’adiposité et la croissance.

Les marqueurs les plus significatifs des régions associées a 1’efficacité alimentaire se trouvent
dans les génes annotés : (RBFOX1) ENSSSCG0000007917, ENSSSCG00000030073, CAPNS,
ENSSSCG00000026527, SLC38A9. Dans la région 34-37 Mb de SSC3 le marqueur le plus
significatif est localisé dans le géne RBFOX1. Ce géne intervient dans la transcription et dans
le développement du systéme nerveux.

Dans la région 38-41 Mb le marqueur le plus significatif est localis¢ dans le gene
ENSSSCG00000030073 dont la fonction biologique non connue. Dans la région 10-13 Mb du
SSC9 le marqueur le plus significatif est situ¢ dans le gene CAPN5. Ce gene appartient a la
famille des Calpaines code pour une protéase calcium dépendant. Le site actif de ’enzyme
forme une triade catalytique de 3 acides aminés : cystéine, histidine et asparagine. Cette
famille est associé au diabéte (HORIKAWA et al. 2000), la sécrétion d’insuline (STUMVOLL et
al. 2001) et la qualité de la viande dans plusieurs espéces (WHITE et al. 2005). Ce géne est
décrit comme agissant sur des récepteurs nucléaires tel les récepteurs estrogénes (MURAYAMA
et al. 1984), androgeéne (LIBERTINI et al. 2007) et le photorécepteur (MAHAJAN et al. 2012).
Ce geéne serait associé a la croissance des muscles squelettiques (GOLL et al. 1998). Par
ailleurs, Yi et al.(2016) ont montré qu’une supplémentation de N-acétyl cystéine dans la
ration de poule est associée a la croissance et a la protection contre les attaques du stress
oxydatif de I’intestin (Y1 et al. 2016). Ceci suggere que I’activité de ce géne pourrait protéger
I’intestin du stress thermique. Pearce et al. (2014) ont montré que 2 a 6 heures a 37°C
suffisent a altérer ’intégrité de la barriére intestinale chez le porc et réduit la prise alimentaire
(PEARCE et al. 2014).
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Dans la région 30-33 Mb de SSC16 le marqueur le plus significatif se trouve dans le géne
ENSSSCG00000026527. Ce gene coderait pour un canal de potassium. Dans notre étude, la
région détectée a un fort effet sur la consommation résiduelle.

Dans la région 34-37 Mb sur SSC16, le marqueur le plus significatif se situe dans le géne
SLC38A9.Ce geéne contrdlerait le complexe mTORC1 (MUTA et al. 2015; VILLANUEVA et al.
2009). Ce complexe est impliqué dans la signalisation de I’insuline et dans le contrdle de la
faim chez les souris (HELLSTEN et al. 2017).

1.7.DETECTION DE QTL POUR L’ADIPOSITE

Sur SSC2 les marqueurs les plus significatifs de 4 régions sont localisés dans cinq
genes annotés: AIP, PITPNM3, U6, CLCA1, DIAPHL. Dans la région 1-4 Mb sur SSC2 est
détectée le marqueur H3GA0005627 serait localis¢é dans 1'un des deux geénes AIP et
PITPNM3. Le gene AIP est un géne qui code pour un co-chaperon de HSP90 (la protéine
AIP). Cette protéine HSP90 appartient a la famille des Heat Shock Protein impliqué dans la
résistance au stress thermique. La protéine AIP a la capacité d’interagir avec un effet
inhibitrice sur les récepteurs nucléaires tel que les récepteurs des glucocorticoides, d’hormone
thyroidienne et des stéroides, le récepteur de facteur de croissance épidermique (EGF) ou
encore sur les phosphodiestérases tel que PDE4AS. Des mutations non-sens et des mutations
silencieuses (i.e. mutation qui ne modifie pas la séquence d’acides aminés) du géne AIP sont
impliquées dans la prise de poids chez I’homme (TRIVELLIN and KORBONITS 2011). Le géne
PITPNM3 code pour une protéine transmembranaire couplée au calcium dont le
fonctionnement est peu décrit. Dans la région 83-86 Mb du SSC2, le marqueur le plus
significatif est localisé dans le géne U6. Ce géne code pour une particule ribonucléoprotéide
impliqué dans I’épissage de I’ARNm. Dans la région 145-149 Mb sur SSC2 le marqueur le
plus significatif est localisé dans CLCAL. Ce gene code pour un canal calcique. Dans la région
149-152 Mb sur SSC2 le marqueur le plus significatif est localisé dans DIAPH1.Ce geéne est
associé a la réponse au cortisol chez le beeuf (PANT et al. 2016) et serait impliqué dans la
régulation lipidique via la glycation (LOPEZ- DIEZ et al. 2016).

Dans la région 87-90 Mb SSC4 le marqueur le plus significatif est localisé dans SCYL3 Ce
gene qui code pour une pseudokinase (PELLETIER 2016). Dans la région 114-115 Mb SSC4 le
marqueur le plus significatif est localis¢ dans MAGI3. Ce géne est associé au composant
chimique du sang des poules en stress thermique (VAN GOOR et al. 2016).

Dans la région 11-14 Mb sur SSC5 le marqueur le plus significatif de la région est localisé
dans le géne RFX4. Ce géne appartient a la classe des MHC et agirait comme un facteur de
croissance.

Dans la région 32-35 Mb sur SSC7 le marqueur le plus significatif de la région est localisé¢
dans le géne ENSSSCG00000001493. Ce géne code pour une sous-unit¢ de la primase ADN
polymérase. Dans la région 38-41 Mb sur SSC7 le SNP le plus significatif de la région est
localisé dans le geéne DNAHS. Ce gene régule les récepteurs androgénes. Dans la région 42-45
Mb sur SSC7 le marqueur le plus significatif de la région est localisé¢ dans le géne SLC29A1.
Ce geéne code pour un transporteur de nucléotide. Il serait impliqué dans le métabolisme
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énergétique (FAUSTHER and SEVIGNY 2011). Chez le porc ce géne est associé a un
comportement alimentaire anormale et il est présenté comme un géne candidat pour ce
phénotype (ROS-FREIXEDES et al. 2016). Dans la région 15-18 Mb associée a I’épaisseur de
lard sur SSC7, le marqueur le plus significatif de la région est localisé dans le gene CDKALL.
Ce géne est impliqué dans la libération de I’insuline. Dans son étude, Onteru et al. (2013)
associent cette région a I’indice de consommation résiduelle (ONTERU et al. 2013). Deux
autres régions détectées contiennent les génes ENSSSCGO0000001711 (SSC7) et
ENSSSCG00000002247 (SSC7) dont le fonctionnement est peu décrit. La majorité des génes
annotés et situés dans les régions détectés et associées a 1’adiposité dans nos analyses
interviennent dans le métabolisme glucose.

1.8.DETECTION DE QTL POUR LES CARACTERES DE THERMOREGULATION

A notre connaissance, peu de QTL associés aux caracteres de thermorégulation sont rapportés
dans la littérature. Le peu de résultats disponibles rapportent des QTL associés a la
température rectale dans des études de réponse immunitaire (REINER et al. 2007) ou sur la
température de carcasse post-mortem (DUAN et al. 2009).

Dans notre étude, la température cutanée est associée a la région 4-7 Mb sur SSC2. Le
marqueur le plus significatif de cette région est localisé dans le gene PLCB3. Ce gene code
pour une enzyme qui est exprimée dans les tissus de la peau (PANN-GHILL et al. 2008). Le
géne PLCB3 jouerait un role anti-inflammatoire (ANDO et al. 2014). Ce geéne serait impliqué
dans la pression artérielle et le métabolisme lipidique. La région 10-13 Mb sur SSC2 associée
a la température cutanée, détectée en TROP, contient la région détectée (12 Mb) par (DUAN et
al. 2009) et qui est associée a la température de carcasse 45 min post-mortem dans une
population Duroc x Erhualian (race chinoise).

Dans notre étude, la région 63-66 Mb (SSC5) en TEMP et la région 119-136 Mb (SSS6) en
TROP sont associées a la température rectale. Dans la littérature, ces deux régions sont
associées a la température de carcasse post-mortem chez le porc (CHOI et al. 2011; EDWARDS
et al. 2008). Sur SSCS5, le SNP le plus significatif se trouve dans deux génes annotés : PHC1
et M6PR. Ces deux génes sont impliqués dans le métabolisme énergétique; PHC1 via la
régulation des protéines kinases (GMNN et CDK); et M6PR code un récepteur sur lequel se lie
IGF2 avec une grande affinité (BERGMAN et al. 2013). Ils induisent I’entrée du glucose dans
la cellule.

Sur SSC6, la région 6-9 Mb est associ¢ a la température cutanée en TEMP. Dans cette région
le marqueur le plus significatif est localis¢é dans le géne GAN. Ce géne est associ¢ au
cytosquelette (MOHAMMAD et al. 2014) et serait impliqué dans I’innervation de la peau chez
I’homme. La mutation de ce géne peut conduire a la neurodégénérescence périphérique.

Sur SSCS, dans la région 29-32 Mb, qui est associée a la température rectale en TEMP, le
marqueur le plus significatif est le SNP DIAS000782. Ce marqueur est associ¢ dans la
littérature a la défense immunitaire (ZHANG et al. 2016). Ce marqueur est localisé dans le
géne FAM114A1. Celui-ci serait impliqué dans la prolifération cellulaire et intervient dans la
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défense immunitaire chez ’homme (SUNG et al. 2015) ainsi que chez la poule (BERGHOF et
al. 2017).

Sur le SSC11, trois régions sont associées a la température rectale, dont deux qui se retrouvent
dans une région détectée (~26-79 Mb) par Reiner et al. (2007) et associée la température
rectale de la truie Meishan x Piétrain suite a une infection S. miescheriana (REINER et al.
2007). Le marqueur H3GA0032127 le plus significatif pour cette région se trouve dans le
geéne UG. Ce geéne intervient dans 1’épissage de I’ARNm.

Sur SSC14 trois régions sont associées aux températures corporelles. Le marqueur le plus
significatif de deux de ces régions sont associées a des geénes annotés :
ENSSSCG00000027658 pour la température cutanée et ABLIM1 pour la température rectale.
Le géne ENSSSCG00000027658 serait impliqué dans le métabolisme du glucose en régulant
I’insuline (NDIAYE et al. 2017). Chez la souris, une mutation de ce géne cause
I’hyperglycémie et la mort de I’animal (PosTIC et al. 1999). Le géne ABLIM1 agit comme un
suppresseur de tumeur et il serait impliqué dans la réponse a un stress (ZALESKA et al. 2015).

Dans notre étude, des régions non référencées dans la littérature et associées a la température
corporelle ont été détectées. Elles sont localisées sur SSC4 (6-9 Mb), 7 (51-54 Mb et 69-72
Mb) et 14 (74-77 Mb et 134-136 Mb).

2. DETECTION DE QTL : LA

L’analyse de liaison a permis de détecter des QTL en tenant compte de la ségrégation des
régions d’intérét en fonction de leur origine raciale (CR ou LW) intra-famille et de connaitre
I’effet de la race CR dans la région détectée. Avec cette analyse plus de 20 régions sont
associées significativement aux caracteres étudi€s. A notre connaissance, il n’existe peu de
résultats dans la littérature (Burgos et al., 2013) rapportant I’influence du génome de la race
tropicale Créole sur les caractéres d’¢levage et les caractéres de thermorégulation.

2.1. DETECTION DE QTL POUR LA CROISSANCE

Un total de 4 régions associées aux caracteres de croissance a été détecté en analyse LA. Dans
toutes les régions associées a la croissance, la présence de I’allele Créole entraine un
ralentissement de la croissance.

Sur SSC2, la présence d’un all¢le d’origine Créole la région 0,016-20 Mb affecte le poids vif
en fin de croissance en analyse conjointe et dans la région 39-56 Mb en TROP. Dans la région
0,016-20 Mb, le marqueur le plus significatif M1GA0002244 est localis¢ dans le gene
ENSSSCG00000012881, qui coderait pour une enzyme de type acyltransférase dont le role est
peu connu. En TEMP, le marqueur le plus significatif est localisé dans le géne TPC2 appelé
aussi, TPCN2. Ce géne code pour un double pore calcique que l’on retrouve sur
I’endolysosome. Le mode de fonctionnement de TPC2 est encore peu connu. Néanmoins, il a
été démontré que I’absence de la transcription du géne TPC2 entraine une réduction du tissu
adipeux brun (LEAR et al. 2015) ainsi qu’une réduction de la réponse de I’insuline (TSAIH et
al. 2014) dans plusieurs espéces (I’homme, la souris ou le rat). Dans une population humaine
d’origine chinoise, Fan et al. (2016) a associé 6 polymorphismes du géne TCP2 au risque de
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diabete de type 2 (FAN et al. 2016). Le tissu adipeux brun est impliqué dans la thermogenése
au froid et dans I’élimination des triglycérides (BARTELT et al. 2011). Une diminution du tissu
adipeux brun conduit a une prise de poids excessif (I’obésité) et au diabéte de type 2 a
I’inverse 1’augmentation du tissu adipeux brun réduit la résistance a ’insuline et réduit la
prise de poids (STANFORD et al. 2013). Le géne TPC2 jouerait aussi un role dans le signal
d’autophagie et dans I’homéostasie protéique (turnover) du muscle squelettique (LIN et al.
2015; Pyo et al. 2013). L’autophagie est un mécanisme d’autodestruction en protection contre
le stress alimentaire et restaurer I’homéostasie énergie en régulant la masse musculaire.
L’autophagie intervient dans la réponse immunitaire liée aux pathologies infectieuses, le
cancer ou I’agrégation protéique (RUSSELL et al. 2014). L’autophagie joue un role dans le
développement cellulaire en contrdlant le vieillissement des cellules (Pyo et al. 2013). La
présence de ’allele d’origine Créole dans ces 2 régions est défavorable pour la croissance.

Sur SSC15, dans la région 128-157 Mb un contraste d’expression sur la croissance est
détectée dans tous les jeux de donnée. En TROP et en analyse conjointe, I’effet de I’all¢le
Créole dans cette région est ralenti la croissance tandis qu’en TEMP D’effet de 1’alléle Créole
est accélere la croissance. Ce qui suggere un effet génotype environnement sur cette région.

2.2. DETECTION DE QTL POUR L’INGESTION ET L’EFFICACITE ALIMENTAIRE

Un total de 6 régions a été¢ détecté. Sur SSC8 deux régions sont détectées ; une région en
TROP, sur SSCS, la région 0,4-21 Mb est associé a I’indice de consommation. Le marqueur le
plus significatif de la région est localis¢ dans le géne LDB2. LDB2 est associ¢ dans la
littérature au poids de la carcasse (LIU et al. 2013), la consommation d’aliment chez la poule
(YuaN et al. 2015) et le poids chez la poule et le porc (GU et al. 2011; WANG et al. 2015).

En analyse conjointe, sur SSC11, le marqueur le plus significatif de la région 9-30 Mb est
associé a la consommation d’aliment et se trouve dans le géne TSC22D1. Ce geéne est exprimé
dans le foie et serait un facteur de croissance similaire 8 TGFB et régulerait le métabolisme du
cholestérol. 11 serait impliqué dans le métabolisme énergétique (JAGER et al. 2014).

2.3. DETECTION DE QTL POUR L’ADIPOSITE

Un total de 10 régions a été détecté. Sur SSC2, I’adiposité est associée a quatre régions 0,01-
20 Mb, 33-53 Mb dans laquel le marqueur le plus significatif est localis¢ dans le géne
ENSSSCG00000013384, 80-99 Mb et 114-134 Mb. Dans la région 0,01-20 Mb, le marqueur
le plus significatif se trouve dans un géne de la famille des Anoctamines (CHO et al. 2012;
MILENKOVIC et al. 2010).

Sur SSC5 dans la région détectée 0,1-19 Mb le marqueur le plus significatif est localisé dans
le géne NUAKL. Ce géne code pour une protéine kinase. Il est impliqué dans la métabolisme
du glucose (BARNES et al. 2002; Fu et al. 2013; INAZUKA et al. 2012) dans le métabolisme
glycogéne et dans la force musculaire (FISHER et al. 2005).

2.4. DETECTION DE QTL POUR LES CARACTERES DE THERMOREGULATION

Un total de 9 régions a été détecté.
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Sur SSC5 le marqueur des deux régions détectées se trouve dans des génes annotés
ENSSSCG00000000531 et ENSSSCG00000028882. Le mécanisme et le role de ces génes ne
sont pas bien connus.

Sur SSC7, la température cutanée est associée a la région 107-127 Mb. Le marqueur le plus
significatif de cette région est dans le géne SLC24A4 appelé¢ aussi NCKX4. Ce gene est
associ¢ chez I’homme a la pigmentation de la peau, des cheveux et des yeux ainsi qu’a la
sensibilité de la peau au rayon du soleil (HAN et al. 2008). Une mutation de ce géne chez la
souris pourrait avoir un impact sur la satiété par interaction avec MC4R (LI and LYTTON
2014) ainsi que sur la régulation des signaux sensorielles (olfactives) (KUHLMANN et al.
2014). Ce gene est aussi associ¢ a la calcification des cellules musculaires lisse et vasculaire
(LEOPOLD 2015). Dans cette région, Kim et al. (2015) ont détecté une région (111-119 Mb)
qu’ils associent a la température rectale chez des porcs placés a 30°C pendant 24 heures (KiM
et al. 2015).

3. DETECTION DE QTL : COMPARAISON GWAS - LA

Quatre régions sont détectés dans les deux analyses, ’analyse GWAS et I’analyse LA pour le
méme caractere. Ce qui suggere que la race Créole influence le dépot de gras sur SSC2 aux
régions : 0-20 Mb, 33-53 Mb et sur SSCS5 dans la région 0-20 Mb. La race Créole influence la
réponse de thermorégulation notamment la température rectale a la région 23-68 Mb sur
SSCS5. Dans cette région I’allele Créole est associé a une réduction de la température rectale.

Conclusion

Nos résultats confirment la variabilité génétique chez le porc pour ’adaptation a la chaleur de
nombreux SNP significativement sont associés aux caracteres de production et de
thermorégulation en milieu thermo-neutre, en milieu de stress thermique et en multi-milieu.
Nous détectons des résultats déja obtenus dans la littérature. Des régions impliquées dans la
régulation des réponses de thermorégulation montrent un contraste en fonction de 1’origine
racial de I’allele Créole-Large White. Et surtout une région dans laquelle 1’allele Créole induit
la réduction de la température rectale. Ces résultats sont prometteurs et favorisent la
perspective de l’introduction dans les critéres de sélection de marqueurs associés a la
résistance a la chaleur. Ce qui permettrait a terme de proposer des animaux mieux adaptés a
leur environnement de production, plus robuste et/ou résistant au stress thermique. Pour
affiner les résultats, il faudrait étudier les haplotypes ce qui permettrait d’avoir plus
d’informations sur les familles (inter famille). Ce qui favoriserait la détection de QTL et
passer a la biologie intégrative pour comprendre leur mode de régulation des génes.
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Table 1. Description statistique des caractéres étudiés en milieux tropical (TROP.) et tempéré (TEMP.)

Caractéres Abr! Effectif Moyenne Ecart-type Coef. de variation (%) Effectif Moyenne Ecart-type teme. Coef. de variation (%)
TROP. TROP. TROP. TROP. TEMP. TEMP. TEMP.
Croissance
Poids Vifs |} semaines (Kg) PV, 589 20,9 4,6 22 559 31,3 4.2 13
Poids Vifs 23 semaines (Kg) PVy; 589 85,2 11,4 13 559 103,6 9,7 9
Gain moyen journalier i1-23 semaines (&/j) GMQ 589 757 100 13 558 835 94 11
Ingestion et efficacité alimentaire
Consommation moyenne journaliere (kg/j) CMJ 588 1,77 0,42 24 551 2,22 0,47 21
Indice de consommation (kg aliment / kg gain de poids) IC 585 2,43 0,61 25 549 2,67 0,51 19
Consommation moyenne journaliere résiduelle (g /j) CMIJR 588 -3 288 - 556 7 488 -
Adiposité
Epaisseur de lard 19 semaines (Mm) ELDyy 589 12,1 23 19 559 16,7 3,0 18
Epaisseur de lard 23 semaines (Mm) ELDy; 588 15,6 3,0 19 557 20,7 3,7 18
Epaisseur de lard moyen (mm) ELD 588 13,9 2,5 18 557 18,7 3,2 17
Moyenne relative du gain en épaisseur de lard ELDgin 588 0,30 0,19 63 557 0,25 0,15 60
Températures corporelles (°C)
Température cutanée 19 semaines TCyo 589 36,11 0,80 2,22 559 35,08 0,89 2,54
Température cutanée 23 semaines TCy 589 35,66 0,79 2,22 559 34,5 1,0 29
Moyenne des températures cutanées TC 589 35,89 0,62 1,73 559 34,77 0,78 2,24
Température rectale 19 semaines TRyo 588 39,67 0,36 091 556 39,47 0,38 0,96
Température rectale 2isemaines TRy, 589 39,50 0,39 0,99 558 39,40 0,42 1,07
Température rectale 23 semaines TRy 588 39,43 0,31 0,79 558 39,27 0,38 0,97
Moyenne des températures rectales TR 587 39,53 0,26 0,66 554 39,38 0,26 0,66

' Abréviation
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Table 2. Régions de 3 Mb détectées par analyse d’association comme associées aux caractéres de croissance, I’adiposité et la
thermorégulation (-log (P-value) > 4) sur le chromosome 1

TROP.? TEMP.* Analyse conjointe’
= ® —~ = ® — - I~ ® — «
_ ) < (o) o 8, ° < (o) o 8, ) < ) o Ly
= S L = = RN = = BRI g
< il & [N |3} - |3} R & o 13} - 13} R & o |3} - |3}
(=) = on W~ 7 &= 0 (=) = on W~ 7 &= 0 (=) = on W~ 7 &= 0
© 2 s 2 B RS 2 s 2§ RS 2 s 2 8 RS
PV 304,150 - 307,060 H3GA0055161 4,1  2,73(0,69) 0,28
GMQ 304,150 - 307,060  H3GA0055161 4,1 3L,1(7,8) 0,33
ASGA0004994
ASGA0004998
ELDyo 2 177,284 - 180,163 ALGA0006621 49 -1,000,2) -0,43
INRA0004955
ELD»3 3 56,836 - 59,551 H3GA0001733 4,9 1,0(0,2) 0,24
ELD 3 56,836 - 59,551 H3GA0001733 4,9 0,8(0,2) 0,22
INRA0004954
INRA0004964
ASGA0084022
ELD 2 177,284 - 180,163 ALGA0108601 46 -1,000,2) -0,40
ALGA0006632
MARC0056620
TRy 2 176,700 - 179,677  ALGA0006599 4,0  -0,09(0,02) -0,22
TRy 4 250,684 - 253,666 CASI0009704 4,0  -0,09(0,02)  -0,25
TR 2 176,700 - 179,677  ALGA0006599 43  -0,06(0,02) -0,22
TR 5 171,242 - 174,018  ALGA0006535 4,6  -0,07(0,02)  -0,26

! Voir la table 1 pour les abréviations

? Climat tropical

3 Effet associ¢ a I’alléle mineur au marqueur pour lequel la P-value est la plus élevée dans la région détectée, les unités des effets correspondent
aux unités présentées dans la table 1

* Climat tempéré

> Analyse de données des 2 climats conjointement

% Valeur de I’effet en unité d’écart type du caractére, correspondant a ’effet de 1’alléle mineur / écart type du caractére
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Table 3. Régions de 3 Mb détectées par analyse d’association comme associées aux caracteres de croissance, I’efficacité alimentaire,
I’adiposité et la thermorégulation (-log (P-value) > 4) sur les 10 premiers Mb du chromosome 2

TROP? TEMP.? Analyse conjointe
e~ » —~ o ~ » —_~ L ~ » —_ R
- 2 < 8 2 £ S ] g oo £ v ] g o £
s |z | &% ty i 25 F3| £ 4 3 Esz EE| £% ty 3 Zsz EE
5 2 5= 5 s f 2 B85 = £ 5= zs f 288 = £ == 5 s f 288 = e
] & 33 32 &) < ] ] 32 &) & ] 33 32 &) & =
g t3 3 E &L = sAE 535 g : &L % 548 58 g c &L = s48 53
=1 o~ 5 oo 3 =1 ~ % oo 3 =1 ~ % o
“ 2 = < 5 e 2 s 2 5 e £ = 2 5 il
V| 6 4552-72090  ALGA0I12279 43  -1,06026) 0,16
PVy | 7 0016-3236  ASGA0097367 5.1  -3.15(0.71)  -0.46
GMQ | 7 0016-3236  ASGA0097367 59  -30.8(64) -030
ic | 7 0016-3236  MARC0053324 50  0,150,03) 026
ic | 8 7468-10,604 ASGA0008861 45  026(0,06) 051 | 7,468-10,604 ASGA0008861 46  0.18(0.04) 032
ELDw | 7 | 0016-3236 ﬁﬁ‘é%ggﬁ 52 0802 035 | 0016-3236 ALGA0104042 98  18(0,3) 060 | 0016-3236 ALGA0104042 135  14(02) 040
ELDw | 7 | 14144258  ASGA0102470 43  08(02) 035
ELDy | 6 4552-7209  ASGA0008585 55  08(0,1) 027 | 4552-7209 MIGA0025499 68  08(02) 026
ELDy | 8 7468-10,604 ASGA0008861 45  14(0.3) 047 | 7,468-10,604 ASGA0008861 49  10(02) 029
ELDys | 7 | 0016-3236 ﬁﬁ‘é%ggﬁ 108 1700,3) 057 | 0016-3236  ASGA0097367 95  2,0(0,3) 054 | 0016-3236 ALGA0I04042 167  2,0(02) 048
ELDy | 7 | 14144258  ASGA0102470 7,0  1503) 050 | 1414-4258  H3GA0005627 44  L1(02) 030 | 14144258  H3GA0005627 52  08(02) 0,19
ELD» | 6 | 4552-7200 MIGA0002332 41  08(0.2) 027 | 4552-7209  ASGA0008626 64  1,1(020) 030 | 4552-7.209  ASGA0008626 7.6  08(0.1)  0.19
ELD» | 8 7468-10,604 MARCO042845 46  -09(02) -024 | 7468- 10,604  ASGA0008846 51  10(02) 024
ELD | 7 | 0016-3236 ﬁiﬁ‘éﬁ}féﬁ%ﬁ 93 12002 048 | 0016-3236 ALGA0104042 98  19(0,3) 059 | 0016-3236 ALGA0I04042 163  16(02) 043
ELD | 7 | 14144258  ASGA0I02470 66  L1(02) 044 | 14144258  H3GA0005627 41  09(02) 028 | 1414-4258  H3GA0005627 42  06(0,1) 0,16
ELD | 6 4552-7209  ASGA0008626 60  09(0.2) 028 | 45527209  MIGA0025499 74  09(02) 024
ELD | 8 | 7468-10,604 ASGA000S869 45  06(0,1) 024 | 7468-10,604 MARCO042845 4.1  -07(02) 022 | 746810604 MARC0042845 48  -05(0,1)  -0,14
TChw | 6 | 4552-7009  H3GA0005800 46  -0,17(0,04) -021
TRy | 7 | 0016-3236 MARC0033927 42  -0.07(0.02) -0.23

! Voir la table 1 pour les abréviations

? Climat tropical

3 Effet associ¢ a I’alléle mineur au marqueur pour lequel la P-value est la plus élevée dans la région détectée, les unités des effets correspondent
aux unités présentées dans la table 1

* Climat tempéré

> Analyse de données des 2 climats conjointement

% Valeur de I’effet en unité d’écart type du caractére, correspondant a ’effet de 1’alléle mineur / écart type du caractére
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Table 4. Effectif des animaux porteurs des mutations pour les génes MC4R et IGF2 dans le dispositif backcross

MC4R IGF2
AA AG GG | AA AG GG
FO CR 4 1 0 0 2 3
FI LW x 9 1 0 3 7 0
CR
FI LW 11 20 20 | 51 0 0
BC 474 637 46 | 726 431 O
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Table 5. Effet du génotype MCA4R et IGF2 (LSM) sur les caractéres des backcross'.

Traits MC4R 1GF2

Génotype G/G A/G A/A A/G A/A

PV 24,1 (6,6) 25,9 (6,9) 26,3 (6,8) 26,2 (6,7) 25,8 (6,9)
PVs3 90,6 (13,3) 93,1 (14,1) 96,0 (13,8) 92,9 (14,0) 95,0 (14 ,0)
GMQ 776,2 (98,3)  784,3(103,5)  811,5(103,8) | 777,1 (105,1) 805,9 (102,3)
ELDy 13,1 (2,6) 14,1 (3,6) 14,9 (3,4) 15,3 (3,8) 13,8 (3,2)
ELD,s 15,9 (3,5) 17,8 (4,2) 18,7 (4,2) 19,4 (4,5) 17,3 (3,8)
ELD 14,5 (2,9) 15,9 (3,8) 16,8 (3,7) 17,3 (4,0) 15,6 (3,4)
ELDgin  0,2(0,1) 0,3 (0,2) 0,3 (0,1) 0,3 (0,2) 0,3 (0,2)
CMJ 1,8 (0,3) 2,0 (0,5) 2,0 (0,5) 2,0 (0,6) 2,0 (0,5)

IC 2,5 (0,6) 2,6 (0,6) 2,5 (0,6) 2,6 (0,6) 2,5(0,5)
CMJR -1151 (209,8) 29,0 (417,2) -22,5(382,4) | 59,7 (484,6)  -32,1(331,9)
TCio 35,5 (1,0) 35,6 (1,0) 35,6 (1,0) 35,5 (1,0) 35,7 (1,0)
TCys 35,0 (1,1) 35,1 (1,1) 35,0 (1,1) 35,0 (1,0) 35,1 (1,1)
TC 35,3 (0,9) 35,4 (0,9) 35,3 (0,9) 35,2 (0,9) 35,4 (0,9)
TRy 39,4 (0,4) 39,6 (0,4) 39,6 (0,4) 39,6 (0,4) 39,6 (0,4)
TR, 39,3 (0,4) 39,4 (0,4) 39,5 (0,4) 39,5 (0,4) 39,4 (0,4)
TRy 39,2 (0,4) 39,3 (0,4) 39,4 (0,3) 39,3 (0,4) 39,4 (0,4)
TR 39,3 (0,3) 39,4 (0,3) 39,5 (0,3) 39,5 (03) 39,5 (0,3)

! Dans les modéles sont pris en compte I’effet du sexe, de la bande, du pére, du site de production et du poids.
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Table 6. Modéles testés et retenus'pour I’analyse des caractéres.

Traits  environnement sexe bande’ période’ PVy;, PV PV, PVys  MCAR? IGF2°
PV, X X X X ns
PVy3 X X X X X X
GMQ X X X X X X
ELDyg X X X X X X
ELDy3 X X X X X X
ELD X X X X X X
ELDgin x X X ns ns X
CMJ X X X X X ns X
IC X X X X X X ns
CMJR X ns ns ns X
TCyo X ns X X ns X
TCys X ns X X ns ns
TC X ns X ns ns X
TRy X X X ns X X
TRy X X X ns X ns
TRy X X X ns X X
TR X X X ns X X

"Seuls les effets testés pour chaque caractére sont indiqués: x= effet retenu, ns= effet non significatif non retenu pour les détections de QTL ; >
bande intra-environnement ; > période de controle de I’ingestion pendant la croissance ; *effet du génotype (AA, AG, GG) pour le géne MC4R ;°
effet de I’allele transmis par le pere (A ou G) pour le gene IGF2
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Table 7. Régions de 3 Mb détectées par analyse d’association comme associées aux caractéres de croissance, I’ingestion, I’efficacité
alimentaire, I’adiposité et la thermorégulation corrigés pour les effets des mutations MC4R(®), IGF2(°) ou MC4R et IGF2 (**) quand
nécessaire (-log (P-value) > 4)

TROP? TEMP.? Analyse conjointe
_ x _ - we _ % - - we _ x — - we
~ ° ] ) 5 L2y ) < ) lo e, ) ] m ‘o e,
=X 2 2 A = 22 2 2~ = 2= 2 A =
A R €% £ 2 ER =5 £3 £ 2 = 2sE ix| 43 : 8 T 3EE i3
5 8 &0 28 8¢ & 85T & 28 8¢ & 85 F §E 2s LR & 8 5% §E
5 = © Z Sy = S 4 S = S © Z Sy = S S = S © 2 A = S A S = S
S s 5 g £-% £ 2 = g g £vw a0 Q2 g g g£vw  £F
E s <& R E s <& il g s < i3 il
. 304,150- } ;
PVas 1 07,000 ASGAOIOSIT6 40,00 o0
304,150-
PV 1 A H3GA0055161 42  271(0,68) 028
, 297,186-
GMQ® 9 Sooosy  MARCOOGSSS 41 18146 017
304,150-
GMQ 1 07080 H3GA0055161 42 31,0(7.7) 033
© ALGA0002302
| Bom 10 | 32,554-35,640 e 42 -L103) 0,37
ELDy* 3 56,836-59,551 INRAO002365 46  1,000,2) 0,33 55%?53561 H3GA0001733 50  1,0002) 024
© ALGA0002302
ELD 10 | 32,554-35,640 e 40 0902 20,36
ELD® 3 54,546-57,564 INRA0002232 44  08(0,2) 0,32
ELD' 3 56,836-59,551 INRAO002365 45  0.8(0,2) 0,32 55%?53561 H3GA0001733 50  08(02) 022
TRy 11 68,931- DRGA0001062 44  0,100,02) 026
23 71,644 5 i 5 5
b 176,700- ;
TR 2 hais ALGAOOGS9) 43 (o0t 0 022
Vs 12 | 36,12639,227 ALGAO013031 46 2,52(0,58) 022
M1GA0002939
PVay 13 | 58377-61,257 Ay 50 3.77(0.84) 0,33
PVa' 14 | 70,869-73,385 MARC0028684 40  3,33(0,84) 0,29
PVt 15 | 74172-76,351 MARCO031677 44  3,03(0,73) 027
2 | PV, 16 | 83,473-86,139 ALGAOL16099 40  1,84(0,46) 0,16
161,857-
PVay 17 o 154 ASGAOI06410 51 -3,150,7)  -023
GMQ 12 | 3612639227 ALGA0013031 46  29.9(6.9) 0,30
GMQ® 18 |  41,279-44,140 H3GA0006564 40  -27,7(7,1) 0,27
GMQ 13 | 58377-61257 MIGA0002939 49  43,59.8) 043
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ASGA0010472
GMQ 14 | 70,869-73,385 MARC0028684 44  45,1(11,0) 045
GMQ 15 | 7417276351 MARCO031677 43 39.2(9,6) 0,39
GMQ 16 | 8347386139 ALGAOL16099 40  21.6(54) 0.22
161,857-
GMQ 17 s 1an ASGAOI06410 59  -30,8(64) 029
CMI 19 | 2171324536 ASGAO009554 5,0 0,15(0,03) 036
oMI 20 | 2497628349 ALGANOI2634 50 150 0,36
ab -
oMJ 21 30,534-33,541 ALGAOIZ849 43 (10 0,26
34,177- ;
oMl 12 Yot MARCOO90S3 44 (o000 024
oMl 12 | 3612639227 ALGA0013031 65  0,13(0,03) 031
oMI 22 | 48.920-51615 ALGAO118294 44  0,13(0,03) 031
oM 23 86,507-89.453 MARC0029784 54  0.19(0,04) 0.45
ELD,* 16 ?6417339 ALGA0014098 40  13(03) 043
ELD,® 23 86,507-89,453 H3GA0007017 43 1,1(0,3) 0,48
ELD,, 24 145,694 pwu0001071 44 -07(02)  -020
149,151
149,106-
ELD, 24 s MARCOOITSO 45 0600) 017
© 153,342-
ELD,® 25 Sa0s ALGAOIZ2613 41  -1002)  -029
161,857- 161,857-
ELDyy 17 e ASGAOI06410 90  1502) 050 s 15s ASGAOI06410 11,4 11(02) 031
ELDy* 7 1,414-4.258 MIGA0002229 74  L1(02) 0,37
ELD»* 6 4,552-7.200 MIGA0002332 44  0.8(0.2) 027
ELDy 26 11(;’6_,)5823' ASGA0102837 45  1,0(02) 027
24,976-
ELDy 20 e ALGA0012590 41  17(0.4) 046
ELDy' 13 5681327577 DIAS0000292 47  1,0002) 024
\ 58,377- MI1GA0002939
ELDy® 13 |  58377-61257 DIAS0000292 45  1.2(0,3) 0,40 P ey 58 13(03) 03l
61,822-
ELDy 27 e ASGA00I0464 41 09(02) 021
h 68,894
ELD»® 14 e ALGA0I06490 40  08(02) 0,19
ELD»® 15 77‘2137521 MARCO031677 42  1,0002) 024
ELDy® 16 Sar ALGA0014087 51  00(02) 021
ELD»* 16 |  83473-86,139 MARC0075238 44  1,1(0,3) 0,37 ?6417339 ALGA0014087 41  12(03) 032
86,507- ASGA0010636 86,507- ASGA0010636
ELDy; 23 89,453 ALGAOO14115 1 LIO.3) 030 89,453 ALGAOOI4115  »2 0902 021
\ ASGA0010636
ELDy® 23 86,507-89,453 ASGA as 0902 0.30
ELDy* 23 86,507-89,453 MARC0029784 40  14(0,3) 0,47
ELD,® 24 143,991- ASGA0012489 42 06(02) 0,14

147,337
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ELDy 17 | 161,857-162,154  ASGA0106410 7,7  13(0.2) 043 116612’81551' ASGAOI06410 95 2,0(03) 054 116612’81551' ASGAOI06410 149  17(02) 040
10,652
ELD 26 R ASGA0102837 42 08(02) 025
24,976-
ELD 20 ot ALGA0012590 43  1504) 047
. 58,377- M1GA0002939
ELD 13 61257 ASGAOOI0472 > 1002 027
. 83,473- 83,473-
ELD® 16 o139 ALGA0014008 41  13(0,3) 041 5139 ALGA0014087 45  0,7(02) 0,19
ELD' 23 86,507-89,453 H3GA0007017 44  13(0,3) 0,52
. 86,507- ASGA0010636
ELD" 23 89.453 ALGAOO14115s  + 0802 022
161,857- 161,857-
ELD 17 | 161857-162,154  ASGAO0I06410 68  1,00,2) 0,40 oL ASGAOI06410 95  16(02) 05 oL ASGAOI06410 138 13(02) 035
ELD.' 28 | 123589126505 ALGAOIOTI33 43 go.0 . 021
™© 26 10,652-13,383 MARCOIONS4 47 00 027
TRy 7 0,016 3,236 MARCO033927 44 o0 023
TR 29 15,127-18,926 DBUNOOISS2 42 0700 027
PV 30 | 106358-100,118  ASGAO0I5581 49  1,88(0.43) 041
PV 31 | 124480-127238  ASGA0016323 44  1,54(037) 0,33
. N
PVl 32| 06813379 MIGAOATSS 40 oo 024
43.240-
Ic 33 s ASGA0014295 41  0,13(0,03) 025
43,240- . .
Ic 33 s H3GAOO09323 41 o 0on o5
34,016-
3 | cMIR 34 A ALGAO0IS522 43  172(42) 035
43,240-
CMIR 33 s ASGA0014205 43 12931) 026
43,240- -
CMIR 33 s H3GA0009323 43 129631 ¢
133,004 . .
TRy 35 30080 ALGAOIZS0T 40 oton o3
a 133,094- .
TRy 35 30080 ALGAOIZS0T 40 (o0 019
. 82,388- -
PV 36 s 50 ASGAOO0369 43, 00 o <030
PV 37 5388328 ASGAOOITIIS 41, 00 e 018
. 11,178- - - 11,590-
PV 38 408 ALGAOO238S 41 o400 o0 e ASGAO0IB487 40  246(0.63) 0,18
4 b 14,359-
PV 38 ASGA00I8487 41  333(084) 034
17,467
82,888- -
PVy 36 s 50 MIGAOOOS984 42,00 o 0,16
b 115,832- X
PV 39 Liors ALGAOOZTSHT 40,0 0o 014
IC° 40 | 53.48536,627 ASGAO0I9646 44 0,13(0,03) 021
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MARC0017265

b 53,485-
Ic 40 e or ASGA0019646 41 0,11(0,03) 0,19
IC* 36 | 80,111-83,141 ALGA0025920 40  0,15(0,04) 025

132,918 ;
Ic 41 B ASGAOI04094 41 o0t 016
CMIR 42 07793717 H3GAOOII2IS 41  -14336) 5

; 67,419 66,089
ELD,® 43 on H3GA0012815 4,1  09(02) 039 o or H3GA0I12815 40  06(0,1) 0,17
ELD,® 43 69,018- ASGA0019976 41 05(0,1) 0,14

19 72,061 > > ) )

6 72,055-

ELD,® 44 e DRGA0004852 41 06(0,1) 0,17
ELD\® 36 12776071 ASGA0020369 43 15(04) 0,65
ELD,® 36 8836788566 ALGA0026197 40  09(02) 039
87,676- 86,200-
ELDy,y 36 o018t DIAS0004420 43 09(02) 039 g H3GA0I3183 44  06(0,1) 0,17

6 90,781-

ELD," 45 AR MARC0099136 43 06(0,1) 0,17

© 115,832-

ELD,® 39 ions ALGA0027849 40  07(02) 023
ELDy® 36 %(;776071 ASGA0020369 45  19(05) 051
\ 83,786 86,200- MARC0044747
ELD® 36 550 ALGA0026196 43 1,1(03) 030 g VARCOITT 4l 1504 036
ELD,Y 45 127;3112 DBWU0000913 43  08(02) 0,19
6 111,933
ELD® 46 o, ASGA0021489 42 1403) 038
6 115,832
ELDy® 39 s ALGA0027849 45  09(02) 024
ELD® 36 %(;776071 ASGA0020369 50  18(04) 0,56

, 83,786 MARC0044747
ELD" 36 86,856 MARCO106252  »1 L7004 053

, 87,676- 86,200- MARC0044747
ELD® 36 o018t DIAS0004420 41  09(02) 028 g AR TT 44 1303 03
ELD® 45 127;3112 DBWU0000913 48  07(02) 0,19

, 115,832-

ELD® 39 Lions ALGA0027849 42 07(02) 022
TC 38 14,843-17,749 DIAS0000459 43  0,16(0,04) 0.20 11‘;’87‘239‘ DIAS0000459 42  0,13(0,03) 0,12
14,843-
™© 38 e ALGA0023671 50  0,13(0,03) 0,14
17,827- ;
™© 47 v DRGAOO4SIO 41 o oa 0,13
TRy 37 65250508  MARCOI13080 48  0,13(0,03) 034
59.285- - -
. PV, 48 Py ALGAOO2050 5.1 ochne o5
PV, 49 92,943-95,822 ALGAOLTLA65 ) 55 34 030
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MARC0002201
59,285- ; ;
PV 48 Py ALGAOO2050 48 3 cho ol
MARCO091257
ELDy 50 11,579-14,562 R eal 50 06(0.1) 026
ELD, 51 32,692-35,625 ASGA0025245 44  12(03) 0,52
ELD, 52 |  85729-88348 ALGA0033201 56 0.7(0.1) 0.30
ELDy, 49 | 92.943.9582 ALGAOIZ3814 50  11(02) 0,48
N 35,168
ELD»® 51 o INRAOOIOI96 41  13(03) 031
ELD»™ 53 |  79,872-82.472 ALGAOLO2616 44 -0,6(0,1) 20,20
ELDy 52 |  85729-88348 ALGA0033201 45  08(0.2) 027
ELDy® 54 | 88563-91200  MARC0052288 42  0.6(0.1) 0.20
ELD® 51 32,692-35,625 ASGA0025245 42 L1(0.3) 0.44
ELD 52 |  85729-88348 ALGA0033201 58  0.7(0.2) 0.28
TR 51 32,692-35,625 ASGAOO2S328 45 (o0 0o 027
63,074 ; ;
TR 55 P ALGADO3233S 50 o ui0s 054
oMl 6 e H3GA0055563 46  0,14(0,03) 030
16,098-
CMIR 56 Dyt H3GA0055563 45  15737) 032
ELDy, 57 | 136465130538  ASGA0089928 43  0,5(0,1) 022 113369"26358‘ INRAO022517 44 06(0,1) 0,17
ELDy,' 57 | 137315-140238  INRA0022517 44  0,6(0,1) 026
. ELD’ 57 | 136465139538 HIGAOOIS® 45 (oo 021
TCw 58 36556285 MARCOOSO2I 40 (1000 o
TCyx 59 65039290  MIGAO008309 44  026(0.06) 026
\ 66,818 MARC0017224 ) ;
TRy 60 69,698 MARCO045438 5 0120003) 029
- 119,515- )
TRy 61 | 11951512259 MARCOOOG4SI 43 o0 0,26 g0y MARCOO0SHSI 44 (oct o 020
TRy 62 | 133315136241  ASGAO0I06351 42  0,07(0.02) 023
TR 62 | 133315-136241  ASGAO0I06351 43  007(0,02) 027
Vs 63 16,492-19,255 INRA0023898 5.1 3.56(0,80) 031
PV 6 19.789-22.516 ASGA0083507 45  552(1.33) 0,48
PV 64 19,789-22.516 ALGA0039210 44  3.8(0.9) 0.33
32,728-
PVsy 65 00 MARCO058766 40  2990,76) 021
PV 66 48,105- MARC0010883 4,1  393(1,00) 041
51,027
S NG VIOR = 16,492-19,255 INRAOO23898 52 31,7(7,0) 0,32 130 ASGA0031497 40  399(102) 038
GMQ 64 19,789-22,516 ASGA0083507 47  49.9(117) 0,50
GMQ® 65 33257720% MARC0058766 42 26567) 025
, 48,105-
GMQ® 66 Jch MARC0010883 4,1  449(114) 048
GMQ® 67 552"20137‘ ALGAOO41419 40  395(10,1) 042
) 36,373 MARCO047451 43 0,13(0,03) 025
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39310
38,819- 38,819- INRA0024930
Ic 68 624 ASGA0032827 47  0,14(0,03) 027 624 Y 48 010002) 08
. 38,819-
IC 68 624 MARCO047451 47  0090,02) 0,15
41,720-
Ic 69 215 ALGA0040801 48  0,150,04) 029
38,819-
CMIR 68 e MARC0022673 49  10924) 027
CMIR® 68 38,819 H3GA0021114 42  14837) 030
41,624 ’ S
15,302 -
ELDy 63 5300 ASGA3I497 44 1704 (3
b 19,789- .
ELDy® 64 T ALGAU393MS 41  -L604) oy
29,771- -
ELDp 70 sty ASGAOOR2I3S 44 -L002) 5y
ELDy® 65 32,728- MARC0058766 42 0702 020
19 35,709 > e > s
ELD 68 38,819 ALGA0040656 47  -L,1(03)  -031
19 41,624 > > > >
b 38,819- .
ELDy® 68 A 6o ALGAO40656 46 -L704) o3
b 42,999
ELDy® 69 e H3GA0021269 49 0802  -023
N 46,332
ELDu® 66 s MARC0020180 44  -050,1)  -0,14
o 51,403- .
ELDy® 67 P H3GAO2IS6S 40 0702 5,
15,302- -
ELDs 63 15300 ASGAOO3I49T 44 21005 (%
ELD»' 64 19,789- ALGA0039345 43 23(0,5) y
s 22,516 ’ A 0,62
N 19,789-
ELD»® 64 A ALGA0039345 40  -1303)  -031
29,771- -
ELDy 70 a3 ASGA32I3S 51 -1403) o3
. 32,728- - 32,728-
ELDy® 65 00 ALGAOAOMO 50 -L102) 00 MARC0058766 46 0902  -021
38,819-
ELD» 68 624 MIGA0010069 46  1,1(02) 030
. 38,819- - 38,819 -
ELDy® 68 624 ALGAOGAO0GSS 5.5 23049 % 24 ALGA0040656 43  -13(03)  -031
ELDy' 66 46,332-49,425 ASGA0033252 46 -08(02) 027 ‘2%13225‘ MARC0020180 43  -0802)  -0,19
ELD,® 66 |  46,332-49.425 ASGA0033276 46  -1,1(03) 037
15,302- -
ELD 63 15300 ASGAOO3I49T 44 1804 (Lo
19,789- i
ELD 64 T ALGAU3O3MS 40 1905 5
29,771- _
ELD 70 sty ASGAOOR2I3S 49 -1203) (g
b 32,728- .
ELD" 65 60 ALGAO0040 45 0902 ¢3¢
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38,819- ; 38,819-
ELD 68 o ALGAOOH0656 47 2005 (. oo ALGA0040656 46  -12003) 029
ELD 66 46,332- MARC0020180 43  -0.60,1)  -0,14
49,425 ’ 600, :
ELD® 66 |  46,332-49,425 ASGA0033252 43 -0,6(0,1) 20,24
b 51.403- )
ELD® 67 s H3GAOO2IS6S 43 0802 (5
86,017- } ;
ELDy, 71 boas ALGAO02SS0 44 (oot 0 o
97,129- H3GA0022463 - ;
ELDgin 72 99,002 60022462 *0 005001 033
100,562- ) .
ELDp, 73 10300 ASGAOO3SAIS S gochion s
52,777- -
TCyh 67 i DIASO00I401 43 o \c0 0 <014
. 51,526-
TRy* 67 g INRA0025801 54  0,12(0,03) 029
52,777-
TRy 67 i DIAS0004279 56  0,13(0,03) 032
. 69,624
TRy 74 iyt H3GA0022027 44  0,13(0,03) 032
. 58,330- } ;
TR 75 o DIAS0002682 40 (2001 o3
T 46597342 MARC0027651 44  2,69(0,66) 028
VLY 77 7494-10,545  ALGAOI21866 46  251(0,60) 026
oo 7 749410545  ALGAOI21866 44  280(68) 030
¢ [EDs 77 7.494-10,545 ALGA0046367 40 0.7(02) 023
29,692- - -
S oy DIASO000782 43 o100 036
TRy 79 LSSS4414 H3GAOOSSIIE 40 o oton o0
PV 80 6,859-0,885 MARC0005906 42 1,14(0.28) 0.25
PVay 80 6,859-0,885 ALGAO0SIOS 40 o000 0,25
10,289- -
Ic 81 e ASGAOOOTASI 43 (o D6
ELDy' 82 18,599- ALGA0051767 43 -1,10,3) '
9 B 21,456 ’ A 0,30
ELD® 80 6,859-0,885 ALGA0051095 4,1 -0,6(0.2) 20,24
b 13,591-
ELD’ 83 e CASI0008973 40  05(0,1) 0,14
20,781- :
TRy 82 i ASGAOIOR22S 41 (o o 022
46,649-
TR, 84 s MARC0082399 40  0,07(0,02) 0,17
PV, 85 2,840-5,673 ALGAOS6336 41 | 4050 0,25
ASGA0049110 -
PV 86 | 23,616-26,258 ALOAGeO1ST 42 120032) 20,28
10 MARC0018377 - 68,422- MARC0018377 ;
PV 87 | 68422771232 ASGA0092876 0 1,72(0,36) 037 71232 ASGA0092876  P1 105027y 0P
CMI 88 | 30,40133287 MARC0009052 41 0,19(0,05) 045
ELD.’ 86 | 2361626258 MARC0050841 43 0,8(0,2) 0.26
ELD,’ 88 | 3040133287 MARC0009052 44  1,5(0.4) 0,50
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ELD® 86 |  23,616-26258 MARC0050841 42 0,7(0,2) 028
b 64,250- . -
TC 89 s MARCO047342 40 (o000 5
GMQ 90 0022-2,745  ASGAO0A9179 43 280(7,1) 031
25,904 -
| e o100 ASGAOOSOSI4 44 (o0 ) 021
TRy 92 | 66359-69,516 H3GA0032127 46  0,10(0,02) 028
TRy 93 |  81.053-83.976 MARCO112565 45 0,09(0.02) 029
38,622
PV, 94 Py H3GA0034312 44  152037) 036
41,445-
PV, 95 s ALGA0066396 40  2,56(0.65) 0,61
12| GMQ 96 | 55754-58,737 MARC0030450 42 33,7(8.4) 034
oMy 97 127001215 H3GA0033798 44  0,17(0.04) 034
. 25.983-
TR 08 o ALGA0065768 44  0,06(0.01) 023
. 12,071 : :
13| T 9 e DBMAOOOOOTS 40 (000 o5
145, 149- - 5
PV 100 ooy MIGAQOI9S2S 48 0o o
. 145,149- ;
GMQ' 100 a0y MIGAOIOS2S 40 22858 o5,
ELD,’ 100 | 145,149-148,107  MARCO051404 41 0.5(0,1) 022
ELDy; 101 59729122 ASGAS0S96 43 0902) 5,
ELDg® 102 29,277- ASGA0062448 42 0050,01) 033
: 32,082
| e | asssTom HIGAO040804 47 (0o 025
. )
TC® 102 | 77,387-80,468 HIGAOO4I32 43 (oo 031
29277- ;
TCs 102 0w ASGAOOG4TT 41 (0o 019
134215-  H3GA0042409
TRos 105 136,939 ASGA0066628 1 008(0,02) 021
® ASGA0066628
TR® 105 | 134215136939 ASCANIGEEE 5 0.090.02) 029
. INRA0047458
TRy 105 | 134215136930 OIS a0 0100.02) 032
134.215- 134215-  H3GA0042409
TR 105 cosy  ALGAOOSISSS 47 008002 031 o5 0y 46 006001) 022
PV 106 11;52%79 MIGA0020188 45  139(034) 020
18,432-
PV 107 DRGA00I4975 47  145034) 021
21414
15 | PVs 108 | 8142-11,098 ALGAOS362 55 3,000 20,29
GMQ 108 | 8142-11,08 ALGA0083622 5.1 -27,7(6,2) 028
ELD’ 109 03,341 ALGAOI04474 44 0.7(02) 2028
140,770- :
ELDn 110 lcks  MARCO049303 44 (o000 08
TC 111 | 136,510-139,659  ASGAO091733 40  0,14(0,04) 023
6 | pvi® 112 23805 MARC0050220 43 127(031) 030
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76,808
36,388- } )
PV, 113 o1t ALGAOOSO3SH 42500 o3
\ 76,276
PV 114 i) ASGA0085192 40  249(0,64) 026
\ 76,276
GMQ® 114 i) ASGA0085192 40  292(7.5) 031
115 2381’86%%' ALGA0090017 41  0,13(0,03) 023
b 36,388-
Ic 13 otts ASGA0092257 41  0,18(0,04) 032
46,369-
c 116 s MARC0010289 46  0,160,04) 028
, 47,246 ALGA0090625
Ic 116 s AL GA062 40 010002) 018
CMIR 117 1276 Zg ASGA0072441 41 83(21) 021
CMIR 115 27,017- ALGAO0I23380 50  294(66) 0,60
29,659 : :
CMIR 112 25,159- ALGAO0I23380 54  16034) 040
28,006 ; :
CMIR 115 30,264- ALGA0090017 53 252(54) 0,52 30,264- ALGA0090017 56  14330) 036
33,163 33,163
CMIR® 115 33;66%41 ALGA0090047 46  97(23) 024
33,577- ASGA0073016
CMIR 115 o ASTANTINS 46 246(8) 050
\ 33,577- ASGA0073016
CMIR® 115 s ASGANITION as 143G 037
34,586
CMIR 115 son MARC0006081 47  12328) 031
CMIR 115 36,388- ASGA0073079 44  222(53) 045
39,468 ; :
37,733-
CMIR 115 s ASGA0092257 51 185(41) 046
CMIR 116 t69316992 MARC0010289 45  13733) 034
ELDy' 118 | 73,168 76,002 ALGAO091575 41 12(03) 04
ELD,® 118 | 73.168-76.092 DIAS0003143 41  0.8(0.2) 027
76.276- . -
TRy 114 Tass ASGAOOTA36L 48 o1 100n o6
PV 119 47,885- ASGA0077137 42 2,73(0,68) 028
23 51,064 > 5 B >
. 47,885-
PVt 119 oot ASGA0077137 44  2,12(052) 0,15
. 47,885-
| oMet 19 oer ASGA00T7137 42 186(46) 0,18
ELD,® 119 ‘;"2’131‘;‘ ASGA0091602 41 050,1) 0,14
ELDy 120 |  18,983-21,883 ASGA0075615 44 09(0.2) 0.30
ELD»™ 120 |  18,983-21.883 ALGAOL1I516 40  -0.8(02) 027
ELD* 120 |  18.983-21,883 ASGA0075615 43 0,7(0,2) 028
TC® 121 | 60,620-63,740 ALGA0096161 4,0 - 031
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0,19(0.03)

TRy 122 22375147 ASGA0075033 46  0,15(0,04) 036

TCy 123 127051‘;55 ASGAOOTS043 40 o 10 0n 13
18| TR, 124 5699-0,173  ASGA0092077 42  0,10(0,03) 026

TRy* 125 | 3948042219 ASGA0100944 40 0,12(0,03) 031

TR 126 | 14790-17.175 MARC0089742 44  0.08(0.02) 0.13

! Les unités des caractéres correspondent aux unités présentées dans la table 1
? Climat tropical

3 Effet associé¢ a I’alléle mineur au marqueur pour lequel la P-value est la plus élevée dans la région détectée

* Climat tempéré

> Analyse de données des 2 climats conjointement
® Valeur de I’effet en unité d’écart type du caractére, correspondant a I’effet de 1’alléle mineur / écart type du caractére
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Table 8. Régions de 20 Mb détectées par analyse de liaison comme associées aux caracteres de croissance, ingestion, efficacité

alimentaire, composition corporelle et thermorégulation corrigés pour les effets des mutations MC4R(%), IGFZ(b) ou MC4R et IGF2 (ab)

guand nécessaire (-log (P-value) > 3)

TROP TEMP. * Analyse conjointe
= % > o, 0 e = % > o, 0 e = < > o, 0 e
2 = ég %g E %‘5@ Els ég %g E %‘5@ El= ég %g E %‘5@ el
= 2 kel L2 5= 5 285 =L e 55 z 225 g% 52 £s z 2ES 5
©| & £ £ E 5z S 585 353 £ 5 5z S 45 z3 £ E 5z S s8F 53
PVy 10 25,46946,907  ASGA0002401 3,1  236(0,70) 024
PVy 3 48,680-68,399  ALGA0003403 32  2,46(0,72) -025
PV, 3 48,680-68,399  DIAS0000655 32  -2,36(0,70) -0,24
GMQ 3 48,680-68,399  ALGA0003403 30  -272(82) 0,29
GMQ® 3 48,680-68,399  DIAS0000655 3,1  264(79) 028
IC 127 138,810-157,066  H3GA0002819 3,6 0,18(0,04) 035
ELDy, 10 25,46946,907  ALGAO0108749 33  -0,5(0,1) 022
. | Eow 10 25,469-46,907 iﬁgﬁggggggg 34 0502 022
ELD, 1 293,324-312450  ALGA0010495 3,3 0,4(0,1) 0,11
ELDy 128 90,299-110,480  MARCO0089353 3,3 0,8(0,2) 0,19
ELD’ 128 90,299 - 110,480 MARC0089353 3,3 0,6(0,2) 0,16
TC 129 274,907-294,767  ALGA0009278 3,3  -0,17(0,05) 022
TRy 3 48,680-68,399  DRGA0000775 33  0,13(0,03) 034
TR 10 25,469-46,907  H3GA0001533 4,1  007(0,02) 027 | 2546946907 DRGA0000594 3.1  006(0,02) 022
TR® 10 25,469-46,907  H3GA0001533 3,0  006(0,02) 022
TR 3 48,680-68,399  DRGA0000785 32  0,08(0,02) 031 | 4868068399  ASGA0002634 32  0,06(0,02) 022
TR® 3 48,680-68,399  DRGA0000775 32  0,08(0,02) 031
PV, 24,25 139,525-159250  ASGA0012759 32  -120(0,35)  -026 134,926-154,682  ASGA0012759 3,0  -0,84(026)  -0,12
ALGA0109791
PVy 6,7,8,26,29 0,016-20,445  ALGA0011389 45  257(0,62) 026 | 001620445  MIGA0002244 49  -1,94(0,44) -0,14
H3GA0005547
PVy 18,22 39,871-56,075  INRA0008782 3,5  -3,33(0,93) -029
PV, 12,1821,22 33236-53,150  ASGA0010381 3,1  -229(0,68) -0,16
ALGA0109791
2 | GMQ 6,7,8,26,29 0,01620,445  ALGAO0I1389 46  -30,5(72) 032 | 001620445  MIGA0002244 49  221(51) 021
H3GA0005547
GMQ 18,22 39,871-56,075  INRA0008782 33  -284(82)  -028
cMJ 12,18,21,22 33,23653,150  ALGAO115399 3,1 -0,09(0,03) -0,18
IC 6,7,8,26,29 0,016-20,445  H3GA0005800 32  0150,04) 029 | 001620445  MARC0008125 39  0,11(0,03) 0,19
ELDy, 6,7,8,26,29 0,016:20,445  MARCO0008125 45  06(0,1) 026 | 0016-20445  DIAS0001270 10,3  1,6(0,2) 053 | 0,016-20,445  MARCO0008125 10,5  1,0(0,1) 0,29
ELDyy 12,1821,22 33236-53,150  ALGA0013598 3.8  -0,7002)  -0,20
ELD, 28 114,759-134,818  ASGA0095011 3,1 0,6(0,2) 0,17
ELDy 6,7,8,26,29 0,016:20,445  MARC0008125 78  12(0,2) 0,40 | 001620445  MARCO008125 8,6 1,8(0,3) 049 | 001620445  MARC0008125 12,6  1,5(0,2) 0,36
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ALGA0103099
ELD," 16,23 80,262-99,665  ASGA0010722 3,7  0,9(0,3) 0,30 80,262-99,665  DRGA0003092 4,1 0,9(0,2) 0,21
ELD," 28 114,759-134,818  ASGA0095011 3,0 0,7(0,2) 0,17
ELD 6,7,8,26,29 0,016-20,445  MARC0008125 74  0,9(0,1) 0,36 0,016-20,445 DIAS0001270 9,6 1,6(0,2) 0,50 0,016-20445  MARC0008125 12,6  12(0,1) 0,32
ELD" 16,23 80,262-99,665  DRGA0003092 32 0,6(0,2) 0,16
ELD" 28 114,759-134,818  ASGA0095011 3.6 0,7(0,2) 0,19
ELD,ui 12,18,21,22 39,871-56,075  INRA000S782 3,6  0,06(0,01) 032 | 33,236-53,150  MARC0054988 3.5  0,04(0,01) 027
ELDiy* 12,18,21,22 33,236-53,150  INRA0008782 3,5  0,04(0,01) 024
ELD,i 13,14,27 53,460-73,385  MI1GA0002922 3,1  0,040,01) 024
ELD,uiy 16,23 80,262-99,665  ASGA0104997 3,1  004(0,01) 027
ELD iy 24,25 139,525-159250  ASGA0012137 31  0,05(0,01) 026
TCuo 6,7,8,26,29 0,016-20,445  MARC0072238 3,1 _ -0,20(0,06)  -0,25
TCuo 24,25 134,926-154,682 MARC0022138 3,0  -0,15(0,04) -0,15
TC1e™ 24,25 134,926-154,682  ASGA0089640 3,3  -0,15(0,04)  -0,15
TRy 6,7,8,26,29 0,016-20,445 ASGA0009274 32 -0,13(0,03) -0,33
TRy 6,7,8,26,29 0,016-20445  MARC0008125 4,6  -0,10(0,02)  -0,32 0,016-20445  ALGAO116344 53  -0,09(0,02) -0,25
TRy 12,19,20 20,723-39,628  ALGA0012381 3,1  -0,09(0,03)  -0,29
TRy 12,18,21,22 33,236-53,150  H3GA0006488 3,0 -0,08(0,02) -0,26
TR 6,7,8,26,29 0,016-20,445 ASGA0009274 43 -0,10(0,02)  -0,38 0,016-20,445  ALGA0011875 33  -0,06(0,01) -0,22
TR" 12,19,20,21,29 1512734977  ASGA0009300 32  -0,08(0,02) -031
CMIR 130 0,715-21,911 ALGA0110026 3,1 87(25) 0,22
CMIJR 34 17,091-37,146  ALGA0110026 3,0 147(43) 0,30
ELD," 131 54,032-73,673 ﬁgﬁg?ggjﬁ 3,1 0,7(0,2) 023 | 54,032-73,673 DIAS0004491 3,0 0,5(0,1) 0,14
ELD," 30 92,452-114,755  MARCO0065400 3.2 0,8(0,2) 0,27
ELDy; 131 46,778-65,784  MARC0005398 3,1 1,3(0,3) 0,35
ELD," 131 54,032-73,673  ALGAOI121518 3,9 1,2(0,3) 032 | 54,032-73,673  MARC0005398 33 0,7(0,2) 0,17
ELD,s™ 131 54,032-73,673  ALGA0019467 32 0,7(0,2) 0,17
ELDy; 131 65,905-86,960  ASGA0098472 32 1,2(0,3) 0,32
ELD," 30 84,495-107,227  ALGA0019907 3,3 0,8(0,2) 0,19
ELD,™ 30 86,085-109,026  MARC0006383 3,0 0,7(0,2) 0,17
ELD,;" 30 92,452-114,755  MARC0065400 3,0 1,0(0,3) 0,27
ELD" 131 54,032-73,673  ASGAO0100851 3,5 1,0(0,3) 0,31
ELD® 131 54,032-73,673  ALGA0019394 35 0,9(0,2) 0,28
ELD" 132 73,851-92,117  ASGAO0102536 3,1 0,9(0,3) 0,28
ELD" 30 92,452-114,755  MARCO0065400 3,5 0,9(0,3) 0,28
ELD® 30 86,085-109,026  INRA0011066 3,0 0,5(0,2) 0,14
TRy 130 0,715-21,911 ﬁigﬁg?‘ifgzz 3,5 -0,09(0,03) 0,29 0,715-21,911 ASGA0096635 3,7  -0,08(0,02) -0.22
TRy, 41 123,007-143,462  ALGA0028566 3,6 0,13(0,03) 0,31

ALGA0025057
TRy 40 32,300-56,627  INRA0014088 3,0  -0,13(0,03) -0,34

INRA0014091
TRy’ 36,43,44 57,099-80,458  INRA0014131 3,1  -0,13(0,03) -0,34

ALGA0029310
TR 41 123907-143462  \cohoonaioe 37 0.08(002) 031
a ASGA0097620
TR 41 123,907-143462 [\ Co i bane 33 007002) 027
ELDy 50 0,169-19,631 M1GA0007630 4,5 0,6(0,1) 0,26
ELDyo 49,52,54 85,312-106,497  ASGA0094439 3,0  05(0,1) 0,22
ELD" 48,55 43,144-68,417  MARC0014603 3,1 0,5(0,2) 0,20
ELD" 49,52,54 85,312-106,497  ALGA0033369 33 0,5(0,1) 0,20
TCx 48,55 43,14468,417  INRA0019288 30  -026(0,07) -0.26
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TC 50 0,169-19,631 INRAO0IS490 3,0  -0,11(0,03) -0,12
TC 48,55 43,144-68,417  INRA0019288 3,0  -0,17(0,05) -0,22
TRyo 51 23,646-43,144  ALGA0031769 3,7  -0,11(0,03) -031
MARC0018642
TRyo 48,55 4359268417 ol eres 32 0100003 028
TRy 48,55 45,963-70,642  DRGA0005776 3,0  -0,10(0,03)  -0,28
TRy 48,55 43,592-68,417  ASGA0082478 3.6  -0,09(0,03)  -0,29
H3GA0016263
TR 51 23,646-43,144 T L 0N 32 0,080,02) 031
b MARC0037200
TR 51 23,646-43,144 O 00000 35 0.080,02) 031
. MARC0018642
TR 51 2478245305 ol ieney 39 009002 035
TR® 48,55 42,945-66,918  DRGA0005776 42  -0,09(0,02)  -0,35
TR 48,55 43,592-68,417  ASGA0082478 42  -0,10(0,02)  -0,38
ELDy" 133 31,817-52,127  ASGA0093425 30  0,502) 0,14
ASGA0100675
ELDy; 57,59,60 204222138 (O aars 32 0,8(0,2) 0,22 2,042-22,138  ASGA0100675 4,5 0,6(0,1) 0,14
6 ELD" 57,59,60 2,042-22,138  ASGAO0100675 3,9 0,5(0,1) 0,14
ELD* 133 31,817-52,127  MIGA0025063 3,0  -0,6(02)  -0.24
ELD® 133 31,817-52,127  DIAS0000839 32  -0,6(02)  -024
TRy, 133 31,817-52,127  H3GA0053185 33 -0,12(0,03) -0,29
PV 65,68,69,70 26,679-45505  MIGA0009900 3,0  3,20(0,97) 0,28
MARC0060446
PVy 134 112,222-132,468  Joo 0o 38 233061 017
) MARC0060446
GMQ 134 112,222-132468 [ ciooor 30 1964 017
. | ELDy 65,68,69,70 26,679-45505  ALGA0040289 32  0,8(0,2) 0,27
ELD,™ 65,68,69,70 26,679-45,505  ALGA0040419 3,1 0,8(0,2) 0,27
ELD® 134 107,461-127,357  ALGA0044549 3,0 0,7(0,2) 0,22
ELD" 134 112,222-132,468  ALGA0045529 3,0 0,5(0,2) 0,14
TCro 134 107,461-127,357  ALGA0045015 38  -022(0,06)  -0,28
TCy' 65,68,69,70 26,679-45,505  ALGA0040728 3,0  -0,16(0,05) -0,15
TC 134 107,461-127,357  ALGA0045015 4,5  -0,19(0,04)  -0,31
cMJ 135 130,688-148,158  H3GAO0025697 43  0,16(0,04) 0,34
IC 76,77,79 0,424-21,000  MARC0049636 43  0,14(0,03) 023
IC 135 130,688-148,158  H3GA0025697 37  0,16(0,04) 031 | 130,688-148,158 ALGAOI19689 3.1  0,09(0,03) 0,16
8 I 135 130,688-148,158  ASGA0040340 3,0  0,09(0,03) 0,16
ELDy 76,77,79 042421000  ALGA0046407 3,7  0,8(0,2) 0,27
ELD,;" 76,77,79 5,065-25202  MARC0000247 3,6  0,9(0,2) 0,30
ELD,™ 135 118,730-139,334  ASGA0039670 3,1 0,8(0,2) 0,27
PVy" 80,81,82,83 3,375-23,507  ASGA0041084 3,0  1,90(0,58) 0,20
GMQ 80,81,82,83 337523507  ASGA0041084 30  224(6,7) 024
9 TCro 80,81,82,83 5437-25.634  ALGAO110082 3,5 -021(0,06) -0,26
TRy 84 36,913-56,757  ALGAO113395 3,1  -0,07(0,02) -0,19
TR" 84 36,913-56,757  ALGAO113395 3,5  -0,06(0,02) -0,22
ELD,y’ 85 1,860-22,070  ASGA0097410 3,1 0,4(0,1) 0,11
ELD," 86,88 21,904-41,409  ASGA0098135 32 0,8(0,2) 0,27
ELD," 136 41,679-63,120  DRGA0010456 3,1 0,7(0,2) 0,23
10 | ELD’ 86,88 21,904-41,409  ASGA0098135 3,6  0,6(0,2) 0,24
ELD" 136 41,679-63,120  DRGA0010456 33 0,6(0,2) 0,24
ELD iy 86,88 21,904-41,409  MARCO0017141 34  0,04(001) 027
TCys 85 1,535-21,331 H3GA0029351 34 027(0,07) 027




CMJ 91 9,416-30,332 ALGAO0061373 35 -0,09(0,03)  -0,18
ALGA0063402
11 CMIJR 92,93 67,375-87,660 MARCO0015961 33 -84(24) -0,29
ELD,y’ 92,93 67,375-87,660 ASGA0085644 3,0 -0,4(0,1) -0,11
12 TRy 97,98 7,651-30,149 DIAS0000973 3,0 -0,12(0,03)  -0,29
PV 137 198,165-218,211  ALGAO115086 3,1 1,07(0,32) 0,25 198,165-218,211  ALGA0073594 32 0,92(0,27) 0,14
13 ELD,y" 99 15,784-35,753 ASGA0105808 3,0 0,9(0,2) 0,30
ELD,s’ 99 15,784-35,753 MARC0068947 32 0,7(0,2) 0,23
ELD™ 99 15,784-35,753 MARC0069967 3,1 0,9(0,3) 0,28
ELD™ 102 12,576-33,523 MARC0008244 32 0,6(0,2) 0,16
14 TCy 102 12,576-33,523 ALGA0076548 3,1 0,16(0,04) 0,15
TRy 138 36,457-56,672 MARC0073795 32 0,07(0,02) 0,18
PV 110,111 128,321-148,161  M1GA0024377 3,8  -2,44(0,64) -0,21 128,321-148,161 ~ ALGA0086957 3,6 -1,84(0,50)  -0,13
PVy 110,111 128,321-148,161 MARCO0114457 35 -1,69(0,47) 0,12
PVy 110,111 134,156-157,342  ALGA0088449 3,0 3,03(0,91) 0,31
GMQ 110,111 128,321-148,161  M1GA0024377 3,8 -28,4(7,6) -0,28 128,321-148,161  ALGA0086957 38 -22,1(5,8) -0,21
GMQ® 110,111 128,321-148,161 MARCO0114457 3,7 -20,3(5,5) -0,19
15 GMQ® 110,111 134,156-157,342  ALGA0088449 3,6 30,5(8,4) 0,32
MARC0034196
CMJ 106,107,108,109 0-19,260 ALGAO0083464 34 0,14(0,04) 0,30
MARC0086633
CMJ 110,111 128,321-148,161  ALGA0100462 4,6 -0,11(0,02)  -0,22
TRy 110,111 128,321-148,161  ALGAO0088051 3,1 -0,07(0,02)  -0,19
16 CcMJ° 114,118 67,277-86,875 ALGA0092451 3,0 0,08(0,02) 0,16

1 e \ s r r
Les unités des caractéres correspondent aux unités présentées dans la table 1

? Climat tropical

3 Effet associ¢ a I’alléle Créole par rapport a 1alléle Large White au marqueur pour lequel la P-value est la plus élevée dans la région détectée

* Climat tempéré

> Analyse de données des 2 climats conjointement

% Valeur de I’effet en unité d’écart type du caractére, correspondant au contraste entre alléles Créole et Large White / écart type du caractére
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Figure 1. Projection des descendants backcross selon les deux premiers axes de I’analyse
en composantes principales (ACP) réalisée a partir des génotypes pour 2 000 marqueurs
(SNP) distribués sur les autosomes. Les couleurs indiquent les origines des animaux en
fonction de leur grand-pere Créole (sire 1 a 5). Les formes indiquent le milieu de
production des animaux (cercle pour le milieu tropical humide et carré pour le milieu
tempére).
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Figure 2. Représentation graphique des régions détectées avec les analyses d’association
(a) et de liaison (b) pour I’ensemble des environnements. Les » correspondent aux QTL
détectés dans I’environnement tropical, les <€ correspondent aux QTL détectés dans
I’environnement tempéré, les == correspondent aux QTL détectés dans les analyses
conjointes. Chaque couleur correspond a un caractére différent.



190

3.3.Conclusion de la publication 111
La détection de QTL nous a permis de confirmer les interactions G x E observées dans les

deux autres études. En effet, les QTL détectés par I’analyse d’association sont différents en
fonction de I’environnement considéré. A notre connaissance, cette étude est la premicre dans
laquelle sont détectées des QTL de I’adaptation a la chaleur pour des caractéres de production
et des caracteres de thermorégulation. Le dispositif expérimental nous a permis de connaitre
I’origine raciale des SNP influencant le caractére. Des alléles d’origine Créole influencent les
caractéres de thermorégulation et de production. Cette premicre localisation des marqueurs
nous ont permis de proposer des génes candidats. Des études sont nécessaires pour permettre
une détection plus fine des régions associées a la tolérance a la chaleur afin de proposer des

biomarqueurs prédisant la tolérance a la chaleur.
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DISCUSSION GENERALE ET PERSPECTIVES

L’objectif de ma these a été de caractériser la variabilité génétique de la tolérance a la chaleur
chez le porc en croissance. Les résultats obtenus peuvent contribuer & mieux comprendre les
mécanismes physiologiques impliqués dans la tolérance au chaud, mais surtout ils pourraient
contribuer au développement de stratégies génétiques pour atténuer les effets néfastes du
stress thermique chronique. Nos résultats montrent qu’une partie plus ou moins importante de
la variabilité des caracteéres étudiés en milieu tempéré et en milieu tropical est d’ordre
génétique, et par conséquent la sélection pour améliorer la tolérance a la chaleur chez le porc
en croissance est possible. Nos résultats mettent surtout en lumiere la présence d’interactions
G x E. Par conséquent, nous avons choisi de discuter principalement sur ces interactions G x
E plutdt qu’une discussion directement centrée sur le déterminisme génétique de la tolérance a

la chaleur chez le porc.

1. Bilan des résultats obtenus : mise en évidence des interactions G x E :
Les effets du stress thermique ont été évalués dans le papier I, en mettant en lumiére des

interactions G X E par analyses des performances moyennes des descendants de chaque pere
F1. Dans le papier II, les interactions G x E sont abordées avec une approche de génétique
quantitative classique, c’est-a-dire en estimant les paramétres génétiques intra et inter-
environnements. Dans le papier 111, ces interactions G x E sont évaluées par comparaison des

QTL détectés intra et inter-environnements.

Nous discuterons dans un premier temps des résultats obtenus sur les effets du stress
thermique sur les performances de production et les réponses thermorégulatrices (papier I).
Ensuite une discussion plus générale sur les interactions G X E suivra (papiers I, II et III).
Enfin, dans une troisi¢me partie, les perspectives de ce travail seront abordées, en critiquant
les moyens et les méthodes utilisées dans cette thése, et en ouvrant sur la génomique
fonctionnelle au service de la tolérance a la chaleur chez le porc et son utilisation potentielle

dans la sélection porcine.

Les pertes économiques dans l'industrie porcine dues au Stress thermique sont importantes
tant pour les pays tropicaux et subtropicaux, ou la température ambiante moyenne dépasse
fréquemment 25 °C (au-dessus de la thermoneutralité), que pour les pays tempérés exposés
aux vagues de chaleur de I'été et au réchauffement climatique. De plus la sélection génétique
porcine, favorisant ’amélioration de la carcasse par une augmentation du dépdt de viande

maigre, a entrainé une sensibilité accrue de ces animaux aux températures ambiantes ¢levées
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(M1SzTAL 2017). Avec les conséquences néfastes du changement climatique, en particulier
l'augmentation de la fréquence et I’intensité des vagues de chaleur, I’augmentation de la
température ambiante, le stress thermique n'est pas seulement un probléme actuel mais aussi
un probléme émergent pour la production porcine mondiale. Dans ces conditions, la
promotion de stratégies innovantes pour limiter 'effet de la chaleur sur le porc est nécessaire a
la fois pour améliorer le bien-étre des animaux et pour limiter les conséquences économiques
de la chaleur sur la rentabilité des élevages porcins. Nos études pourraient contribuer a
améliorer les connaissances sur les stratégies génétiques pour atténuer I’effet néfaste de la
chaleur. En effet, notre schéma de croisement entre une race porcine tropicale (le porc Créole)
et une race tempérée (le porc Large White) est unique. Il est congu pour I’identification de
QTL liés a la tolérance chez le porc en croissance. Un grand nombre d’animaux apparentés et
contemporains (plus de 600 animaux par environnement) a été élevé dans des conditions
proches des conditions commerciales des élevages conventionnels, soit en milieu tempéré
(condition de thermoneutralité), soit en milieu tropical humide (conditions de stress
thermique chronique au chaud), et de nombreux phénotypes zootechniques et physiologiques

ont été mesurés et analysés.

2. Effet du stress thermique chronique sur les performances du porc en
croissance :

2.1.Des conditions de milieux contrastées
Il est admis que la limite supérieure de la zone de thermoneutralité, zone dans laquelle aucune

énergie supplémentaire n'est utilisée pour maintenir la température interne a des valeurs
relativement constante, est d'environ 25 °C pour le porc en croissance (RENAUDEAU et al.
2008). Cette température de seuil varie bien-slir en fonction de plusieurs facteurs liés aux
animaux (génotype, poids vif, stade physiologique) et a ’environnement comme I'humidité
relative ou I’état sanitaire de 1’élevage (CAMPOS et al. 2014a). Dans notre étude, la
température ambiante moyenne était de 25,2 = 0,9 °C en milieu tempéré et de 26,3 + 1,3 °C
en milieu tropical. Par conséquent, nous pouvons considérer que dans notre dispositif
expérimental, les porcs élevés en milieu tempéré ont connu la plupart du temps des conditions
de thermoneutralité. En revanche, avec une température ambiante moyenne plus élevée de 1,1
°C (+4 %), leurs demi-fréres et demi-sceurs élevés en conditions tropicales ont été la plupart
du temps en situation de stress thermique chronique. L'humidité relative en milieu tropical
humide était plus élevée que celle du milieu tempéré, ce qui a probablement réduit la capacité

des porcs ¢levés en conditions tropicales a dissiper la chaleur par évaporation et ce qui a pu
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amplifier l'effet néfaste des températures ambiantes élevées. Basé sur un index permettant de
combiner I’effet de la température ambiante, de ’humidité relative et de leur interaction (le
THI, temperature Humidity Index), nous montrons que les porcs élevés en conditions
tropicales ont effectivement connu des conditions climatiques ambiantes moyennes de + 2,4

°C supérieures aux porcs élevés en conditions tempérés.

Enfin, les analyses de la composition chimique des aliments des porcs en croissance ont
montré que l’aliment tempéré ne differe pas de I’aliment tropical. Nous pouvons donc
conclure que les différences observées entre environnements sont en grande partie dues aux

différences climatiques plutot qu’a des différences d’ordres nutritionnel ou génétique.

2.2. Des performances zootechniques altérées par le stress thermique
Nos résultats sur 1’effet du stress thermique sur les performances zootechniques des porcs en

croissance sont conformes a ceux disponibles dans la littérature. Sous la chaleur chronique ou
aigue sur plusieurs jours, une réduction significative de l'ingestion volontaire d'aliment est
généralement observée chez le porc. Cette réponse est considérée comme le principal
mécanisme d'adaptation pour réduire la production de chaleur métabolique (NYACHOTI et al.
2004; RENAUDEAU et al. 2011b), ce qui peut avoir des effets induits négatifs sur la croissance
(LE DivIDICH et al. 1998).

D’apres nos résultats (Papier I), la réduction de la consommation alimentaire des porcs élevés
en conditions tropicales par rapport aux porcs ¢levés en conditions tempérés était deux fois
plus élevée que la réduction de la croissance, suggérant une moins bonne efficacité des porcs
¢levés en conditions tempérés dans l'utilisation de l'alimentation pour la croissance. Nos
résultats sont en accord avec la méta-analyse de RENAUDEAU et al. (2011b) qui montre que la
chaleur affecte peu I'indice de consommation, qui reste presque constant a l'exception des
niveaux élevés de température ambiante (RENAUDEAU et al. 2008). Dans notre étude, 1’indice
de consommation était plus ¢élevé chez les porcs élevés en conditions tempérés que tropicales
(2,65 contre 2,46 kg / kg). En fait, on peut considérer que dans notre étude, le Stress
thermique chronique des tropiques n'était pas assez sévere pour modifier 1’indice de
consommation et que méme si les porcs élevés en conditions tropicales avaient un acceés libre
a ’aliment, ils étaient en restriction alimentaire en raison du stress thermique. QUINIOU et al.
(1996 ; 2013) ont montré que I'indice de consommation peut étre amélioré par une restriction
modérée de l'alimentation (environ 90% de l'ad libitum). On peut donc supposer qu'une

meilleure efficacité alimentaire et donc une adiposité réduite pourraient étre obtenues chez les
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porcs élevés en conditions tempérés si une restriction d'alimentation est appliquée, mais ce

serait probablement au détriment du poids de la carcasse.

2.3. Des réponses thermorégulatrices accentuées par le stress thermique
D’apres nos travaux (Papier I), les températures corporelles des porcs élevés en conditions

tropicales sont plus ¢élevées que leurs demi-fréres élevés en milieu tempéré. Nous rapportons
en effet une température cutanée en moyenne plus élevée de 1 °C, en raison d’une valeur
moyenne de THI plus importante dans les conditions tropicales humides que les conditions
tempérées de I’ordre de 2,4 °C. Comme l'ont rapporté COLLIN et al. (2002), une augmentation
de température de la peau du porc est la conséquence d'une augmentation de 1’échange de
chaleur entre la peau de I’animal et l'environnement. Cependant, la température rectale
(indicateur de la température interne de I’animal) est plus ¢élevée chez les porcs élevés en
conditions tropicales et le gradient entre les températures rectale et cutanée est inférieur. Cela
suggere que la régulation de la chaleur, particulierement par la déperdition de chaleur par voie
sensible n’est que partiellement efficace chez les animaux élevés dans le milieu tropical
puisque cette perte de chaleur ne leur a pas permis de maintenir I’homéothermie (RENAUDEAU
et al. 2007a).

Nos résultats (Papier I) montrent aussi que les températures corporelles pendant la croissance
des porcs sont plus élevées a 19 semaines d’age qu’en fin de croissance (23 semaines d’age).
Quel que soit ’environnement de production considéré, la température cutanée diminue en
moyenne de 0,5°C et la température rectale de 0,2°C. Cela suggere une acclimatation a terme
des porcs ¢élevés en conditions tropicales a la chaleur (2 I’échelle de la croissance), qui
pourraient s’expliquer par une optimisation des voies métaboliques avec 1’age conduisant a
une réduction de la production de chaleur totale. Cependant, la méme diminution des
températures corporelles a été observée chez les porcs élevés en conditions tempérées. On
pourrait donc penser qu’il ne s’agit pas d’une acclimatation a la chaleur mais plutét d’un
différentiel du métabolisme énergétique et lipidique avec 1’dge, en raison des besoins de
production différent en pleine croissance (19 semaines d’age) et en finition (23 semaines
d’age). Le rapport du dépot quotidien de protéines sur dépdt quotidien de lipides diminue avec
I’age chez le porc, ce qui nécessite dans les conditions d’élevages optimales un rationnement
en fin d’engraissement pour améliorer la qualité de la carcasse (IFIP-ITP 2013). Dans notre
¢tude, les porcs étaient en condition ad libitum avec un libre accés a 1’aliment et aucun
rationnement volontaire n’a été¢ effectué¢. De ce fait, les différences de températures

corporelles avec 1’dge pourraient s’expliquer par une plus faible production de chaleur
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métabolique en fin de croissance due a un différentiel de dépots entre tissus maigres et tissus

gras.

3. Le meilleur en tempéré n’est pas forcément le meilleur en tropical : des

interactions G x E sur les performances du porc en croissance
Le point fort de ce travail est la mise en évidence d’interactions génotype x environnement (G

x E) sur des caractéres trés différents: caractéres de production et caractéres de
thermorégulation. En effet, il existe un nombre limité de résultats sur les interactions G x E
chez le porc en croissance et notre dispositif expérimental nous permette d’étudier
précisément D’existence de ces interactions. Nos résultats phénotypiques (papier 1), nos
travaux sur les estimations des parametres génétiques par méthode classique (papier II) et nos
résultats sur la détection de QTL liés a la tolérance a la chaleur montrent qu’il existe des

interactions G x E sur la plupart des caractéres étudiés (tableau 2).

Les interactions G x E sur un caractére donné apparaissent au niveau phénotypique quand
I’expression du caractére différe en fonction de I’environnement étudié et au niveau
génomique quand ce caractére est en partie controlé par des genes différents dans les
environnements étudiés (WALLENBECK et al. 2008). En pratique, la présence d’interactions G
x E est une source potentielle d'inefficacité dans les programmes de sélection (KNAP et SU
2008). En effet, les meilleurs animaux pour les critéres évalués en milieu tempéré ne seraient

pas forcément les meilleurs pour ces mémes critéres dans les conditions tropicales.

A notre connaissance, il existe trés peu d’études rapportant des interactions G x E en liaison
avec le stress thermique chez le porc (BLOEMHOF et al. 2013), en comparaison aux études
disponibles chez le poulet de chair (MIGNON-GRASTEAU et al. 2015; N'DRrI et al. 2007), le
bovin laitier (HAYES et al. 2009; KOLMODIN et BiiMA 2004) ou le bovin viande (CARDOSO et
TEMPELMAN 2012; SANTANA et al. 2013). Ceci est probablement di au manque de relations
génétiques précises entre les animaux élevés dans des conditions climatiques contrastées et
aussi a I'absence d’un nombre important de données permettant d’inférer sur I’existence et le

niveau des interactions G x E.

Dans notre premicre étude (Papier I), nous avons choisi d'analyser les interactions G X E en
testant les différences de moyennes des performances de production des descendants des
peres F1 par environnement. Dans le papier II et 111, les interactions G x E sont discutées en
comparant, pour un caractére donné, les héritabilités (Papier II) et les QTL (papier III)

obtenus dans chaque environnement de production, et en comparant les corrélations
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génétiques (papier II) entre environnements pour un méme caractére. Dans le papier 111, les
analyses GWAS montrent que sur les 126 régions détectées, 49 régions en interaction G x E
sur des caracteres de production et de réponses de thermorégulation, c’est-dire que les régions
ont été détectées intra-environnement et différent entre environnements. Le nombre de
régions robustes est de 5, ¢’est-a-dire des régions détectées intra-environnement et identiques
dans les deux milieux. Les analyses LA montrent que I’influence de 1’origine grand-parentale
Créole varie en fonction de I’environnement sur 12 des 50 régions détectées, et I’influence de
la race porcine Créole est indépendante de I’environnement seulement sur 3 régions liées a la

fois a des caracteres de production et des caractéres de thermorégulation.

Tableau 2. Listes des principaux caractéres étudiés dans la thése pour lesquels des interactions G X E significatives ont été
mises en évidence.

Liste des caractéres Niveau phénotypique’ Niveau génétique’ Niveau génomique®

Caractéres de production

Poids vif final

Cons. Alimentaire

Cons. résiduelle

Vitesse de croissance X X

Indice de consommation

Epaisseur de lard finale

X[ X[X[X[X[X[X

X

Gain d’épaisseur de lard

Caractéres de thermorégulation

Temp. Rectale a 19 semaines

Temp. Rectale a 21 semaines

Temp. Rectale a 23 semaines

Température rectale moyenne X

Temp. cutanée a 19 semaines

Temp. cutanée a 23 semaines

X[ X[X[X[X[X[X

Température cutanée moyenne

Gradient® a 19 semaines NA3

X[IX[X[X[X[X[X[X[|X

Gradient a 23 semaines NA3

1. niveau phénotypique : Papier I ou G X E correspond a I’effet significatif de I’interaction entre 1’effet de
I’environnement et 1’effet de 1’origine paternelle F1 sur les performances des descendants backcross

2. niveau génétique : Papier Il ou G x E correspond & des corrélations génétiques significativement différentes de
lentre environnements pour un méme caractére

3. niveau génomique : Papier III ou G x E correspond a des QTL liés & un caractere détectés dans un
environnement mais pas dans ’autre.

4. gradient = température rectale — température cutanée

5. NA =non analysé

3.1. Les caracteres de production
Dans notre premiére étude (Papier I) sur I’effet de ’environnement (thermoneutralité vs.

stress thermique chronique) sur les performances de production et de thermorégulation,
I’effet G x E est significatif sur la quasi-totalité des caractéres de production étudiés. Dans
notre seconde étude (papier II), hormis la consommation résiduelle, la totalité des caractéres
de production étudiés montre des interactions G X E (corrélation génétique différente de 1

entre environnement pour un méme caractere). Enfin, la majorité des régions détectées liées
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aux caracteres de production (Papier I11) dans I’analyse GWAS sont différentes entre milieux.
L’ensemble de ces résultats suggere que les mécanismes génétiques sous-jacents aux

caracteres de production sont partiellement différents entre environnements.

3.1.1. Les interactions G x E sur les caracteres de production conduisent a des
reclassements
Par exemple, nous observons (Papier I) sur la base des performances de production moyennes

des descendants, un reclassement des peres F1 sur le poids en fin de croissance en fonction de
'environnement climatique. En effet, parmi les cinq familles les plus sensibles (c’est-a-dire
les familles de péres pour lesquelles la différence entre la moyenne du poids vif des
descendants ¢élevé en conditions tempérés et celle des descendants élevé en conditions
tropicales était la plus élevée), quatre d'entre elles étaient dans le top 5 des poids vifs les plus
¢levés en milieu tempéré. Une telle redistribution des performances entre les conditions de
thermoneutralité et les conditions chaudes a déja été observée chez les bovins par BRADFORD
et al. (2016). Ainsi les animaux les plus performants en milieu tempéré présenteraient une
plus grande sensibilité a la chaleur. Nos résultats sont en accord avec ceux de RAUW et
GOMEZ-RAYA (2015) qui montrent que la sélection pour améliorer la vitesse de croissance et

la qualité de la carcasse a augment¢ la sensibilité des animaux au stress thermique.

3.1.2. Les interactions G x E sur les caracteres de production : des héritabilités
différentes entre environnement
Nos résultats sur les héritabilités des caractéres de production (Papier II) sont en accord avec

ce qui est généralement reporté dans la littérature, avec une héritabilit¢ importante a forte
(entre 0,30 et 0,60) pour les caracteres d’adiposité et de poids vif et une héritabilité modérée
(0,20 a 0,30) pour la consommation. Les héritabilités sont comparables entre environnement,
hormis pour I’indice de consommation. Dans nos conditions expérimentales, I’héritabilité de
I’indice de consommation ¢tait faible en milieu tempéré (0,08 + 0,02) et importante en milieu
tropical (0,42 £ 0,09). Selon la littérature, I’héritabilité de 1’indice de consommation est
importante (entre 0,30 et 0,40), que ce soit en milieu tempéré (JIAO et al. 2014; SAINTILAN et
al. 2013) ou en milieu tropical (AKANNO et al. 2013). La faible valeur d’héritabilité de
I’indice de consommation obtenue en milieu tempéré pourrait €tre un artefact et elle pourrait
s’expliquer par la plus faible variabilité phénotypique observée en milieu tempéré. En effet, le
coefficient de variation de I’indice de consommation est inférieur de 6 points en milieu

tempéré par rapport au milieu tropical (19 vs 25 %).
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Les corrélations génétiques entre environnements pour un méme caractere sont différentes de
1 et faibles pour la consommation alimentaire et les caractéres d’adiposité (entre 0,24 et 0,44),
indiquant de fortes interactions G X E pour ces caractéres. Rappelons que la réduction de
I’ingestion volontaire d’aliment est la premiére conséquence de I’effet du stress thermique
au niveau zootechnique, et que I’adiposité est un critére d’une grande importance économique
en relation avec la qualité de la carcasse. Aussi le fait qu’il y ait de fortes interactions G x E
sur ces caracteres suggere que des pores ¢levés en milieu chaud, descendants de reproducteurs
sélectionnés en milieu thermoneutre et ayant de fortes valeurs génétiques sur I’ingestion et la
qualité de carcasse, ont de faibles chances d’exprimer le potentiel génétique de leurs parents.
Autrement dit, les informations génétiques issues du systéme de sélection en milieu
thermoneutre seraient peu utiles pour améliorer les performances en milieu chaud et des

programmes de sélection distincts devraient étre préférés.

3.1.3. Les interactions G x E sur les caracteres de production : des QTL
environnement spécifique
Concernant nos résultats au niveau génomique (détection de QTL), nous avons détecté deux

génes majeurs souvent cités dans la littérature. Il s’agit du géne MC4R (Récepteur aux
M¢élanocortines de type 4) situé¢ sur le chromosome 1 et du géne IGF2 (en anglais insulin

growth factor type II) situé sur le chromosome 2.

Le polymorphisme du géne MC4R est associé a la variation de la consommation d’aliment, de
I’indice de consommation et de la vitesse de croissance (DAVOLI et al. 2012; KiMm et al. 2006;
Kim et al. 2000; PIORKOWSKA et al. 2010; TRIBOUT et al. 2005; VAN DEN MAAGDENBERG et
al. 2007). Nous observons que la région contenant MC4R n’est associée a 1’adiposité qu’en
milieu tropical. Etant donné que les fréquences alléliques pour le géne MC4R ne different pas
entre environnement, cela est probablement di a des différences de distributions d’épaisseur
de lard par génotype en milieu tropical mais pas en milieu tempéré. Au-dela des différences
de distribution, le fait de ne pas détecter d’effet du géne MC4R sur I’adiposité en milieu
tempéré pourrait suggérer un effet d’interactions entre QTL (épistasie) ou la présence d’autres
sites de mutation de ce géne en ségrégation dans notre population. Par exemple, FAN et al.
(2009) ont identifié un autre site de mutation non-sens (i.e. mutation qui provoque I’apparition
d’un codon stop qui se traduit par une altération de I’activité de la protéine) Arg236His du
gene MC4R qui influence I’adiposité et la vitesse de croissance. Ces auteurs ont montré
I’existence d’une interaction entre les deux mutations Asp298Asn et Arg236His sur la vitesse

de croissance.
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IGF2 est un géne a empreinte paternelle qui code pour une molécule possédant une séquence
et une configuration similaire a I’insuline. La protéine IGF2 est impliquée dans la régulation
de ’homéostasie du glucose en favorisant 1I’entrée du glucose, le stockage du glucose dans les
tissus périphériques et réduit la production de glucose dans le foie. Chez le porc, la mutation
G3072A du gene IGF2 est associée a la composition corporelle (la croissance musculaire, la
réduction du dépdt de gras ; VAN LAERE et al., 2003). Dans notre étude, nous détectons une
association entre la région contenant IGF2 et la vitesse de croissance et 1’adiposité, en accord
avec la bibliographie (DE KONING et al. 2001; FONTANESI et al. 2014; JEON et al. 1999; VAN
LAERE et al. 2003).

A notre connaissance, peu de résultats montrent des QTL spécifiques a un environnement
donné chez le porc. En revanche, de nombreux articles en production végétale (BOER et al.
2007; HAYES et al. 1993) ou chez le bovin (HAYES et al. 2009) montrent que le niveau de
I’effet du SNP sur le phénotype étudi¢ difféere selon I’environnement. Les analyses GWAS
montrent que 13 régions chromosomiques liées aux caractéres de production ont été détectées
uniquement en milieu tempéré et localisées sur 10 chromosomes (3 liées a la consommation, 5
lices a I’adiposité et 5 liées a la croissance). Un nombre plus important de 20 régions a été
détecté uniquement en milieu tropical et ces loci sont localisés sur 8 chromosomes (dont 4
chromosomes non répertoriés en milieu tempéré), avec 5 régions liées a la consommation, 9 a
I’adiposité, 5 liées a la croissance et 1 liée a la fois a la consommation et 1’adiposité (figure
15).
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Figure 15. Localisation sur les autosomes des QTL associés aux caractéres de production en fonction des sites de production
des porcs backcross.
Ces résultats sont issus des analyses présentées dans le papier III. TROP correspond au milieu tropical et TEM au milieu

tempéreé.

Les analyses LA montrent que l’influence de l’origine grand-parentale Créole varie en
fonction de ’environnement (4 QTL détectés en milieu tempéré et 3 QTL en milieu tropical).
Ces loci sont associés favorablement pour I'alléle d’origine Créole a ’augmentation de la
consommation et de I’indice de consommation (2 uniquement en milieu tempéré sur les
chromosomes 1 et 8 avec un effet moyen de I’allele Créole entre 0,30 et 0,35 écart-type
phénotypique ), a "augmentation de 1’épaisseur de lard moyen entre 0,24 et 0,31 écart-type
phénotypique (2 régions en milieu tropical sur le chromosome 5 et 10 et 2 loci en milieu
tempéré sur le chromosome 3) et un QTL sur le chromosome 8, li¢ a la fois a I'indice de
consommation et 1’épaisseur de lard dorsal en milieu tropical (effet positif moyen de 1’ordre
de 0,23 a 0,30 écart-type phénotypique). Nos observations sur I’effet de 1’allele d’origine
Créole sur les caractéres de production étudiés sont en accord avec les résultats zootechniques
obtenus en comparant le type génétique Créole par rapport au type Large White (RENAUDEAU
et al. 2005a). Ces études montrent que I’indice de consommation et 1’adiposité est plus
importante chez le Créole que chez le Large White, en relation avec le fait que le porc Créole
n’a pas subi de sélection génétique pour améliorer ses performances et de ce fait la race a

gardé un pool de variant alléliques défavorable a la qualité de la carcasse (figure 16).
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Figure 16. Manhattan plots des analyses de liaison (LA) effectuées sur I’épaisseur de lard dorsal mesurée en semaine 23 sur
les porcs backcross élevés en milieu tropical et en milieu tempéré.
US»;LA971 correspond a I’analyse LA effectuée sur les animaux ¢élevés en milieu tropical et US,3LLA17 correspond a

I’analyse LA effectuée sur les animaux élevés en milieu tempéré.

De maniere générale, les interactions G x E sur les caracteres de production obtenues dans
nos études (Papier I, II, IIT) montrent que les progrés génétiques majeurs réalisés sur les
performances de production a partir de sélection d’animaux élevés en conditions de
thermoneutralité ne sont pas optimales pour des animaux élevés dans d’autres conditions,

comme en zone tropicale

3.1.4. Les interactions G x E sur les caracteres de production : conséquence sur
les schémas de sélection
Les caractéres de production sont d’une trés grande importance économique en élevage

porcin, ne serait-ce qu’au regard de leurs pondérations économiques dans les objectifs de
sélection des différents programmes de sélection porcine (RYDHMER et al. 2014). Aussi des
interactions G X E sur des caractéres de production conduisant a des reclassements des valeurs
génétiques nous amenent a nous interroger sur la pertinence d’une évaluation génétique basée

seulement sur des informations obtenues dans un milieu de type tempéré (figure 17).
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SCHEMA 1 SCHEMA 2

Etage de sélection thermoneutre Etage de sélection thermoneutre

Etage de multiplication thermoneutre Etage de multiplication plusieurs

environnements

Etage de production plusieurs
environnements

Etage de production plusieurs
environnements

SCHEMA 3a SCHEMA 3b

Etage de sélection thermoneutre Etage de sélection stress chronique

Etage de multiplication thermoneutre Etage de multiplication stress chronique

Etage de production stress
chronique

Etage de production thermoneutre

Figure 17. Schémas illustrant trois dispositifs de sélection pyramidale possible en fonction du niveau d’interactions G x E.
Le schéma 1 correspond a la situation actuelle de la sélection porcine en France. Le schéma 2 correspond a un dispositif
pyramidal qui prend en considération I’information phénotypique issue des élevages de multiplication situés dans différents
environnments (cas d’interactions G x E faibles a modérées). Les schémas 3a et 3b correspondent au cas ou les interactions G
x E sont fortes et ou il devient indispensable que le milieu de sélection corresponde aux conditions environnementales du
milieu de production.

Tenir compte des interactions G x E pourrait étre important lorsqu'il s'agit de choisir des
reproducteurs sélectionnés sur la tolérance a la chaleur. Si les interactions G x E entre
¢levages thermoneutres et élevages au chaud sont faibles, il est possible de combiner les
données issues de ces systémes et réaliser un seul programme de sélection (figure 17, schéma
2). En revanche, si les interactions G x E sont fortes, des programmes de sélection distincts
sont nécessaires (figure 17, schémas 3a et 3b). Chez la truie en lactation, LEWIS et BUNTER
(2011) ont trouvé des corrélations génétiques ¢élevées entre les saisons pour les performances
des truies en lactation et les auteurs ont suggéré que la détermination de valeurs génétiques
spécifiques par environnement de production ne serait pas nécessaire. En revanche,
BLOEMHOF et al. (2013) ont trouvé des lignées sensibles et robustes a la chaleur par rapport
aux performances de reproduction des truies, suggérant la nécessit¢ de prendre en

considération les interactions G x E dans les schémas de sélection.
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3.1.5. Des caracteres de production contrélés par des QTL robustesse

En dépit de fortes interactions G X E obtenues sur les caractéres de production, nous
rapportons aussi des familles «robustes» ce sont ici des familles pour lesquels les
performances (le poids vif final, la consommation alimentaire et I’épaisseur de lard) sont
similaires dans les deux environnements (Papier I). Par exemple, deux familles étaient parmi
les meilleures (top 5) pour le poids vif final dans les deux environnements. De plus, dans le
papier III, nous rapportons 4 QTL « robustes », c’est-a-dire des régions chromosomiques
détectées dans tous les jeux de données analysés en GWAS. Trois de ces QTL « robustes »
sont sur le chromosome 2 et ils affectent fortement I’épaisseur de lard (plus de 0,50 écart-type
phénotypique), et fortement I’indice de consommation (0,51 écart-type phénotypique). Il
s’agit de la région contenant IGF2, la région 7-10 Mb et la région 161-162 Mb. L’analyse de
liaison confirme les deux premicres régions détectés (entre 0 et 20 Mb) avec un effet
défavorable de I’allele d’origine Créole qui diminue le poids vif (- 0,26 écart-type
phénotypique) et augmente fortement 1’épaisseur de lard (entre 0,36 et 0,50 écart-type
phénotypique). Ces résultats sont en accord avec la littérature comparant les performances des
porcs Créole et Large White (RENAUDEAU et MOUROT 2007) avec des poids moins importants

et une adiposité plus importante chez le Créole que chez le Large White.

Il convient aussi de noter que les animaux les plus performants en milieu tropical (sur le poids
vif final ou la vitesse de croissance) ont en moyenne des performances plus faibles que les
animaux les moins performants en milieu tempéré. Cela suggeére que I’impact du stress
thermique chronique est important. Comme le souligne MISZTAL (2017), la robustesse a la
chaleur pourrait étre obtenue au prix de moins bonnes performances de production. Autrement
dit, ’amélioration génétique des performances de production des porcs ¢élevés au chaud est
possible, mais il serait difficilement envisageable d’atteindre des performances comparables

aux animaux élevés en conditions thermoneutres.

3.2. Les caractéres de thermorégulation

3.2.1. Latempérature rectale
A notre connaissance, peu a été publié sur l'effet des interactions G x E sur des indicateurs
physiologiques, tels que la température rectale. Nous montrons dans le Papier I qu’a
I'exception de quelques reclassements de familles, la tendance est la suivante : les familles

dont les porcs élevés en conditions tempérés avaient une température interne moyenne ¢élevée
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(39,4 °C) ont des demi-freres élevés en conditions tropicales qui ont une température interne
moyenne légérement plus élevée (+ 0,09 °C) ; alors que les familles a faible température
interne en milieu tempéré (39,3 °C) ont connu une forte augmentation de leur température

rectale en milieu tropical (+ 0,25 °C).

3.2.1.1. Lesinteractions G x E sur la température interne : héritabilités
environnement spécifique
Par ailleurs, notre travail fait également apparaitre une faible héritabilité de la température

rectale dans les deux milieux de production (Papier II). Cela suggeére que la part de
I’environnement dans la régulation de la température interne est trés élevée. A notre
connaissance, les estimations de I’héritabilité de la température rectale et les corrélations
génétiques des températures corporelles avec les caracteéres de production étudiés sont les
premiéres chez le porc en croissance. Nos résultats (héritabilité de la température rectale) sont
inférieurs a ceux observés chez la truie en lactation élevée dans l'environnement tropical (0,35
+ 0,09) (GOURDINE et al. 2017). Cette différence peut étre attribuée au stade physiologique
différent et au fait que le métabolisme des truies allaitantes est hautement sollicité. Cette
différence peut aussi s’expliquer par le fait que la mesure ponctuelle de la température rectale
n’était peut-Etre pas optimale car elle n’est peut-étre pas mesurée au moment ou la variabilité
de la température interne des animaux dans les deux environnements était la plus élevée. En
effet, RENAUDEAU (2016) montre qu’a la thermoneutralité la température interne des porcs
varie selon un rythme circadien bi-phasique alors qu’en situation de Stress thermique, une

seule phase est observée avec des valeurs maximales a 22 h.

La corrélation génétique de la température rectale entre l'environnement tempéré et
I’environnement tropical est proche de zéro, suggérant une forte interaction G x E. Ainsi, les
mécanismes génétiques impliqués dans la régulation de la température interne seraient en
grande partie différents entre la situation de thermoneutralité et les conditions de stress
thermique chronique. On peut penser que chez les porcs élevés en conditions tempérés, la
température rectale serait la résultante principalement du métabolisme digestif et d'entretien,
alors que chez les porcs élevés en conditions tropicales, la chaleur pourrait interagir dans ces

régulations métaboliques.

3.2.1.2. Des QTL liés a la température interne
Nous rapportons dans le papier III un total de 17 QTL associées aux températures rectales

(figure 18) différents entre environnements et détectés en analyse d’association (8 loci en
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milieu tempéré situés sur les chromosomes 1, 4, 5, 6 , 8, 16 et 17 et 8 loci en milieu tropical

localisés sur les chromosomes 2, 5, 6, 11, 14 et 18).
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)
)

oo

f |
. :
. . : .
. . $a * . g . !' . ii
. . o o i . e . . . . ,
SELIT oy, ar H 3 i &
1%y o § o J ) ] . H ¥ "; [ N 1
R~ (0 s
3
X
T T T T T T T ° T T T T T T T T T T T T L
s s ; . 2 s a5 s 7 & o

.
.

T T

5 8

a0l P — value

o

~logun(P - value

T T T L
1 2 8 9 10 12 13 415 18 18 0 12 13 1415 18 18

Ghromosome Ghromosome

Figure 18. Manhattan plots des analyses d’association (GWAS) et de liaison (LA) effectuées sur la température rectale
moyenne mesurées aux semaines 19, 21 et 23 chez les porcs backcross ¢levés en milieu tempéré.
TR1923 17 correspond a I’analyse GWAS et TR1923 LA 17 correspond a I’analyse LA.

Seule la région chromosomique 32 - 35 Mb associée a la température rectale en milieu
tropical est contenue dans la région détectée en analyse de liaison. L’effet de I’allele d’origine
Créole est négatif et moyen (entre - 0,31 et - 0,35 écart-type phénotypique). En revanche, en
milieu tempéré, un effet positif et moyen de 1’allele Créole sur la température rectale a été
détecté sur les chromosomes 1 et 4 (entre 0,27 et 0,31 écart-type phénotypique). A notre
connaissance, peu de QTL associés aux caracteres de thermorégulation sont rapportés dans la
littérature. Le peu de résultats disponibles rapportent des QTL associés a la température
rectale dans des études de réponse immunitaire (REINER et al. 2007) ou sur la température de

carcasse post-mortem (DUAN et al. 2009).

Dans le papier 111, nous avons aussi détecté sur le chromosome 14, la région 134 - 136 Mb qui
est associée a la température rectale quel que soit le milieu considéré. Cette région n’est pas
détectée en analyse de liaison, ce qui suggere que ce QTL robuste n’est pas forcément liée a la
race Créole. Deux régions proches du géene MC4R (~177 Mb et ~173,3 Mb) sont associées a
la température rectale (Papier III). La « disparition » de ces deux régions suite a la prise en
compte de la mutation MC4R dans le modele statistique, suggére qu’il pourrait s’agir de
I’effet de MC4R ou d’un déséquilibre de liaison entre ces deux régions et MC4R. A notre
connaissance, aucune association entre MC4R et la température rectale (ou la réponse au
stress thermique) n’a été rapportée. Par contre, dans une étude sur I’effet du stress post-

abattage, consécutif a un jein de 12 h, un transport sur 80 km et la manipulation humaine,
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SALAJPAL et al. (2007) ont montré que la concentration de cortisol des individus
hétérozygotes A/G a la mutation MC4R a tendance a étre moins élevée que celle des individus
homozygotes G/G. L’augmentation de concentration du cortisol est un indicateur de la
réponse a un stress aigu. Ce résultat suggére que MC4R pourrait donc avoir un role dans le

mécanisme génétique de la réponse au stress.

Outre les associations obtenues avec les caractéres de production, nous détectons une
association entre la région contenant IGF2 et la température rectale. A notre connaissance,
c’est la premicre fois qu’une telle association est rapportée. De la méme maniére que pour la
région contenant MC4R, I’association IGF2 — température rectale « disparait » apres la prise
en compte de la mutation IGF2 dans les modeles statistiques. On peut donc supposer que le
géne IGF2 ou un géne proche d’IGF2 serait impliqué dans le mécanisme génétique de la
réponse au Stress thermique. A notre connaissance, ’association du géne IGF2 avec la
thermorégulation n’a jamais été publiée. On pourrait penser que cette association, si elle était

vérifiée, est en relation avec la régulation de I’homéostasie du glucose.

3.2.2 Latempérature cutanée
Rappelons que la température cutanée est un indicateur des pertes de chaleur par voie

sensible. De maniere plus précise, le gradient entre la température rectale et la température
cutanée indique I’échange thermique entre la partie interne de l'animal et la peau. Dans le
Papier II, nous montrons que I’héritabilit¢é de la température cutanée différe entre
environnements avec une faible valeur en milieu tempéré et une valeur modérée a élevée en
conditions tropicales, atteignant 0,38 + 0,07 en fin de croissance (semaine 23). A notre
connaissance, il s’agit de la premiére estimation de I’héritabilité de ce caractere chez le porc
en croissance. Dans nos conditions expérimentales, les corrélations génétiques de la
température cutanée entre milieux sont négatives et modérées a élevées. Nous pouvons donc
supposer que la régulation génétique est plus importante pour la déperdition de chaleur par
voie sensible en milieu tropical qu’en milieu tempéré. De plus, nous montrons que si
I’héritabilité du gradient entre température rectale et cutanée est élevée, la corrélation
génétique entre milieux pour ce caractére est positive et modérée, suggérant que les
mécanismes génétiques impliqués dans I'échange de chaleur entre la partie interne de 1'animal

et la peau sont partiellement similaires.

Dans notre travail, trés peu de QTL associés a la température cutanée ont été¢ détectés (Papier

III). Notre étude rapporte un total de 4 régions détectées en analyse d’association (un locus en
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milieu tempéré située sur le chromosome 6 et 3 loci en milieu tropical situées sur les
chromosomes 2 et 14). Une région chromosomique supplémentaire a été détectée en analyse
de liaison sur le chromosome 9 (5-25 Mb) avec un effet négatif et moyen de 1’allele Créole (-
0,26 écart-type phénotypique). A notre connaissance, il n’existe pas de résultats disponibles

dans la littérature sur les QTL associés aux pertes de chaleur chez le porc.

3.3. Les relations entre caractéres de production et de thermorégulation
Il est généralement admis que les porcs qui possédent des températures rectales élevées ont

une moins grande capacité a produire (RENAUDEAU et al. 2004a). Autrement dit, il existe
généralement un antagonisme entre la résistance a la chaleur (défini comme la capacité a
maintenir ou augmenter légérement la température interne) et la robustesse a la chaleur (défini
comme la capacité a maintenir un niveau de performance élevé en dépit du Stress

thermique).

En se basant uniquement sur les corrélations résiduelles du Papier I, ’association entre la
température rectale et les performances de production est faible (corrélations non
significativement différentes de zéro). Cependant, les corrélations résiduelles estimées intra-
famille ont montré une variété¢ d'associations, allant d'une corrélation négative significative
entre température rectale et consommation alimentaire (r = - 0,19) a une corrélation positive (r
= 0,16). Nos résultats montrent donc une dépendance familiale dans la relation entre la
résistance a la chaleur et la robustesse, ce qui suggere la possibilité de trouver des familles a
forte productivité et a faible sensibilité au stress thermique. Comme l'ont souligné RAUW et
GOMEZ-RAYA (2015), de tels génotypes contribueraient a faciliter la sélection pour la

robustesse.

L’héritabilité de la température rectale étant faible seules les corrélations entre la température
cutanée et le gradient de températures avec les caracteres de production ont été étudiées dans
le Papier II. Notre étude montre globalement des corrélations génétiques négatives entre les
caractéres de production et la température cutanée et des corrélations positives entre
caractéres de production et gradient de températures, en milieu tropical et en milieu tempérée.
Ce résultat est conforme a la littérature. Ce résultat suggére que le niveau de production (le
métabolisme de ’animal) a une relation défavorable avec sa capacité de dissiper de la chaleur.
En effet, une sélection pour augmenter le niveau de production tendrait a diminuer la valeur
moyenne de la température cutanée, et donc la capacité du porc a augmenter la température de

sa peau pour favoriser la déperdition de chaleur par voie sensible. De la méme maniére, une
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sélection pour augmenter le niveau de production tendrait a augmenter le gradient entre la
température rectale et la température cutanée, et par conséquent diminuer la capacité du porc a

transférer la chaleur interne au niveau périphérique.

Notre ¢tude GWAS nous a permis de mettre en évidence seulement deux associations entre
des régions chromosomiques situées sur les chromosomes 2 et 5 et a la fois, des caractéres de
production et des caractéres de thermorégulation. La région située sur le chromosome 2 (4-7
Mb) est associée a la fois a I’épaisseur de lard et la température cutanée, avec des effets
opposés et moyens. Cette région est contenue dans la région détectée en analyse de liaison ou
I’effet de ’allele Créole est positif et moyen sur I’épaisseur de lard, négatif et moyen sur le
poids vif et la température rectale. Sur le chromosome 35, la région 32 - 35 Mb est associée a la
fois a ’adiposité (effet fort) et la moyenne de la température rectale (effet modére). Ce
résultat obtenu dans le papier III est donc en accord avec la corrélation génétique négative

obtenue entre la température rectale et ’épaisseur de lard dans le papier II.

De maniere globale (Papiers I et I1I), nos résultats montrent que la sélection pour 1’adaptation
a la chaleur sur les parameétres de thermorégulation tout en ayant un bon niveau de production
est possible. Il semble que sélectionner sur les caractéres de thermorégulation ne signifie pas
obligatoirement sélectionner pour une réduction de la croissance. VAN DER MOST et al. (2011)
montrent que la sélection pour la croissance conduit a la réduction des fonctions immunitaires
mais la sélection pour les fonctions immunitaires ne ralentit pas la croissance. De manicre
analogue, on peut penser que la sélection pour diminuer la sensibilit¢ a la chaleur ne
ralentirait pas la croissance. En fait, les critéres pour discriminer la robustesse entre les
familles devraient étre définis avec précision. S’agit-il uniquement des températures
corporelles ou d’un index combinant des caractéres de production et de thermorégulation ?
Ces critéres doivent refléter la capacité de combiner un potentiel de production élevé avec la

résilience a des facteurs de stress (KNAP 2005).

4. Poursuite des analyses et perspectives
4.1. Critiques des moyens et méthodes utilisées

4.1.1 Le dispositif expérimental backcross
En régle générale, le choix entre un dispositif intercross (F1 x F1) ou backcross (figure 19) se

fait en fonction des questions posées, des objectifs a atteindre et des moyens financiers et
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logistiques pour y arriver. Le choix d’un dispositif intercross permet de générer trois
génotypes a chaque locus (a/a, a/b et b/b) et il offre la possibilité de mettre en évidence des
interactions épistatiques entre loci non liés (MONGET et VEITIA 2014). En revanche, le risque
de ne pas disposer de suffisamment d’individus de méme génotype est plus élevé qu’un
dispositif backcross qui n’en génére que deux (a/a et a/b). Lorsque la population F1 présente
un phénotype intermédiaire entre ceux des deux parents A et B, le croissement intercross est
généralement choisi, de fagon a conserver un phénotype intermédiaire et a augmenter la

variabilité autour de la moyenne.

Backcross

Fréquence

Fréquence Intercross

Génotypes \ Génotypes
A \ A

—B —B
F1 F1
—F1xA —F2

valeur phénotypique valeur phénotypique

Figure 19. Distribution théorique d’un phénotype lors d’un croisement entre deux races A et B, en backcross (F1 x A) ou en
intercross (F2).
(adapté de Monget et Veitia (2014))
En théorie, si la valeur phénotypique moyenne des F1 est proche d’un des deux parents, on choisit le rétrocroisement
(backcross), alors que si la valeur phénotypique moyenne des F1 est intermédiaire entre celle des deux parents, on choisit
I’intercross.

Dans notre cas, les croisements ont été réalisés entre la race Créole présentant des aptitudes
favorables pour tolérer la chaleur et la race Large White présentant des aptitudes favorables
pour produire, afin d’identifier des all¢les d’intérét pour la tolérance a la chaleur (aptitude a
produire sous la contrainte thermique). Les distributions de la vitesse de croissance en
fonction du type génétique (figure 20) montrent que la vitesse de croissance moyenne des
porcs F1 est proche de celle des porcs Créole et que le croisement des F1 avec des truies
Large White permet de ramener la moyenne des backcross a une valeur intermédiaire entre les
deux populations parentales. On peut donc penser qu’un dispositif backcross était donc le

mieux a méme de mettre en évidence les QTL liés a la tolérance a la chaleur.
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Backcross

Fréquence

Génotypes

—Créole
—Large White
—F1

- Backcross

120 320 520 720 920 1120 Vitesse de croissance, g/j

Figure 20. Distribution de la vitesse de croissance des porcs Créole, Large White, F1 et Backcross.
Les distributions de la vitesse de croissance des porcs Créole, Large White, F1 et Backcross sont issues des données
disponibles en milieu tropical a 'INRA-PTEA.

Par ailleurs, comme évoqué plus haut (Papier III), notre dispositif expérimental backcross
Large white x (Large White x Créole) avait été¢ congu afin de pouvoir détecter des QTL avec
une puissance de détection supérieure a 30 % pour des QTL fixés intra-environnement. Les
simulations montraient aussi que I’existence d’une interaction QTL x environnement serait
validée dans environ 30 % des cas pour les QTL a effet moyen et a plus de 75 % des cas pour
les QTL a fort effet (Gilbert et al. données non publiées). Nos analyses GWAS et LA
montrent que sur la totalité des régions détectées (127 régions), 11 % sont a fort effet, 77 %

sont a effet modéré et 12 % des régions sont a faible effet.
g

La situation expérimentale idéale aurait été si les infrastructures et les conditions financieres
le permettaient, de produire en plus de nos animaux backcross Large White x (Large White x
Créole), des animaux backcross Créole x (Large White x Créole). En effet, cela aurait permis
d’avoir des génotypes des animaux ayant des phénotypes pour lesquels la valeur moyenne de

la population F1 est plus proche de celle des porcs Large White que Créole.

4.1.2 Les phénotypes étudiés
Dans nos études, nous avons caractérisé I’adaptation a la chaleur en mesurant a la fois des

phénotypes de production (poids vif, épaisseur de lard, ...) et des phénotypes de
thermorégulation (températures corporelles). La thermorégulation est une régulation
physiologique complexe impliquant un nombre important et divers de voies physiologiques
lices a la thermogenese (production de chaleur a jeun, effet thermique du métabolisme
énergétique, activité physique, ...) ou liées aux pertes de chaleur (respiration, conduction,

convection, radiation), sont impliquées. De ce fait, la caractérisation des réponses
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thermorégulatrices ne peut se cantonner a I’évaluation ponctuelle de seulement deux
caracteres (températures rectale et cutanée). Des techniques de mesures en routine et sur un
nombre important d’animaux sur d’autres paramétres de la thermorégulation, comme le
rythme cardiaque ou le rythme respiratoire sont nécessaires. Dans le cadre du projet PigHeat
dans lequel ce travail s’inscrit, une partie du projet plus global est dédi¢e a ces aspects

notamment par I’étude de profils métaboliques et de profils de transcrits.

Par ailleurs, de nombreuses études physiologiques (KENDALL et WEBSTER 2009; MUNDIA et
YAMAMOTO 1997; RENAUDEAU 2016) montrent que les parameétres de thermorégulation
fluctuent au cours de la journée en relation avec le nycthémére et que ces variations
nycthémérales different selon les conditions climatiques. Des techniques innovantes et peu
invasives (comme des capteurs de température insérés en sous-cutané, les caméras
thermiques) pourraient améliorer la caractérisation fine des phénotypes d’adaptation au chaud
et la précision des paramétres génétiques estimés. Par exemple, la déperdition de chaleur par
voie sensible peut étre estimée grace a I’étude d’images infrarouges thermiques (Brown-

Brandl et al. 2013) (figure 21).

23°C

Figure 21. Image thermique de deux porcs en croissance en stress thermique (32 °C) ou a la thermoneutralité (23 °C).
Les différences de couleur de la surface de I’animal indiquent les pertes de chaleur. Le porc soumis a une température

ambiante de 33°C est couché sur le flanc et ses pertes de chaleur se font principalement sur la surface du corps en contact
avec le sol. Le porc soumis a une température de 23 °C perd de la chaleur sur la totalité de sa surface corporelle.
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Cette méthode est non invasive; de plus elle peut étre utilisée a tous stades physiologiques et
de facon longitudinale sur le méme individu (KAMMERSGAARD et al. 2013; SOERENSEN et

PEDERSEN 2015).

Par ailleurs, la caractérisation du déterminisme génétique de la tolérance au chaud pourrait
étre plus efficace si les phénotypes étudiés étaient les plus proches possible des mécanismes
d’action. Dans ce contexte, les technologies « omics » offrent de nombreuses perspectives
pour la découverte de phénotypes fins de type moléculaire (protéine, métabolite, transcrit) ou
de type combinaisons mathématiques de phénotypes moléculaires. Dans le cadre du projet
PigHeaT, une étude aborde ces aspects, notamment par I’étude de profils métaboliques et de

profils de transcrits.

4.1.3 Les méthodes de détection de QTL utilisées
Dans le cadre de ce travail de thése, nous avons réalisé a la fois des analyses GWAS et LA.

En pratique, la stratégie la plus sire est de combiner les analyses de liaison (LA) et les
analyse d’association (GWAS ou LD). Le tableau 3 résume les caractéristiques des deux

types d’analyses.

Tableau 3. Caractéristiques et limites des études de liaison et étude d’association.
(adapté de OTT et al. (2011))

Liaison ou LA Association ou GWAS ou LD
Animaux Familles Indifférent
Parametres Taux de recombinaison Statistique d’association
Résolution <5Mb <100 kb
Nombre de SNP requis Modéré (< 5000) Tres grand (> 300 000)
Base génétique | Observer les recombinaisons dans le pedigree Exploiter le déséquilibre de liaison (LD)
Limites Imprécision et faible puissance de ’analyse en | Ne capte pas les effets de SNPs dont la
cas de faible pénétrance de génes fréquence de 1’alléle mineur est en

dessous de 5 % (variant rare).

Rappelons que dans notre étude de détection de QTL, les analyses GWAS ont permis de
détecter sans a priori sur I’origine de la transmission allélique, de nombreux loci impliqués
dans la variation des phénotypes étudiés. Les analyses de liaison nous ont permis de détecter
des QTL pour lesquels la transmission des alleles Créole est li¢e a une différence dans les
performances des descendants backcross. Les analyses GWAS ont été effectuées en prenant
en compte la parenté par I’estimation de la matrice d’apparentement génomique. De ce fait,
nos analyses GWAS integrent la stratification de la population des backcross étudiée et se

rapprochent d’une analyse LDLA.
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Dans nos analyses LA, seulement 3 régions détectées intra-environnement contiennent les
régions détectées intra-environnement en GWAS. C’est-a-dire des régions en provenance du
type génétique Créole et contenant des SNPs a effet quantitatif sur le caractere étudié. Ce petit
nombre de régions détectées dans les deux analyses pourrait étre li¢ a I'imprécision de
I’analyse LA et/ou a la faible puissance de détection de 1’analyse GWAS en lien avec la

présence de variants rares dans la population étudiée (DESCH et al. 2013).

Des analyses LA, LD ou LDLA sont a réaliser a partir des haplotypes pour augmenter la
précision de la détection. En effet, en s’intéressant non plus aux SNPs de manicre
individuelle, mais a plusieurs SNP transmis par le méme parent, cela permettrait d’optimiser
le déséquilibre de liaison et de détecter plus finement les QTL. Le principal probléme réside
dans la constitution de ces haplotypes. Il faut noter que nos analyses GWAS ou LA ne
permettent pas d’identifier les mutations causales. En général, le géne le plus proche du locus
détecté et associé a la variabilité du caractére est souvent celui qui porte le variant causal,
mais ce n’est pas forcément le cas. Un génotypage plus fin, voire méme un séquengage de la

région d’intérét est nécessaire pour déterminer le variant causal (DEBETTE 2012).

4.2 Vers une approche combinant génomique structurale et fonctionnelle afin de
proposer des biomarqueurs pour I’évaluation et la sélection de porcs
thermotolérants

Rappelons qu’un programme d’amélioration génétique se construit en plusieurs étapes, a

savoir, la définition de I’objectif de sélection, I’enregistrement des caractéres et des
informations génétiques (pedigree et/ou génotypes), I’estimation des valeurs génétiques, la
sélection des meilleurs animaux sur les critéres évalués et leur diffusion a la production. Les
programmes de sélection porcine actuels sont généralement transnationaux. Par conséquent,
ces programmes seraient plus efficients s’ils obtenaient des animaux capables d’exprimer leur

potentiel dans les différents milieux de production (robustesse).

L'amélioration de la tolérance a la chaleur des animaux peut &étre obtenue soit par une
inclusion directe des indicateurs de tolérance au chaud dans un I’index de sélection, soit par la
sélection d'animaux performants sur les caractéres de production dans différents milieux de
production (GOURDINE et al. 2013). La premiére option (inclusion de la résistance au Stress
thermique dans I’index) nécessite une bonne connaissance des caracteres liés a 'adaptation a
la chaleur (pertinence biologique, facilité de mesures, pondération économique). La seconde

option (sélection d’animaux productifs dans différents milieux de production) nécessite de
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bien caractériser les milieux (climat, aliment, sanitaire) et les performances des animaux dans

les différents milieux de production.

Dans la pratique, l'estimation des valeurs génétiques des reproducteurs a partir de bases de
données a grande échelle sous plusieurs environnements climatiques peut €tre cotteuse. Par
ailleurs ne pas prendre directement en considération des parametres liés a la tolérance a la
chaleur comme les paramétres de thermorégulation risquerait d’éliminés des variants de génes
potentiellement intéressants pour 1’adaptation au chaud. Les caractéres liés a la tolérance a la
chaleur sont souvent basés sur des mesures des capacités de thermorégulation (température
rectale ou cutanée) ou sur d'autres paramétres physiologiques comme le rythme cardiaque ou
le rythme respiratoire. Nos études confirment que les caractéres de thermorégulation présente
une variabilité génétique, suggérant la possibilit¢ de sélectionner sur les réponses
thermorégulatrices pour améliorer la tolérance au stress thermique. Cependant, selon
l'antagonisme génétique entre l'adaptation a la chaleur et les caractéres de production, la
sélection pour la tolérance a la chaleur peut avoir des conséquences défavorables sur la

performance de croissance et le revenu de I’¢éleveur.

Nos résultats nous ont permis de lister un nombre important de SNP ayant un effet significatif
sur la variabilité des caractéres de production et/ou de thermorégulation. Dans un premier
temps, il faut que les biomarqueurs identifiés ayant des effets favorables sur la tolérance au
chaud dans cette thése soient confirmés ou infirmés par d’autres méthodes statistiques
(comme analyse LDLA sur des haplotypes) ou par les résultats complémentaires issus
d’analyses d’autres phénotypes (par exemple 1’étude des transcrits). Dans un second temps, il
faut que ces marqueurs génétiques soient validés sur d’autres races pour évaluer leur capacité
a prédire précocement les animaux potentiellement thermotolérants. 11 sera alors possible
d’évaluer leurs intéréts et les modalités d’acquisition des données afin de prendre en
considération ces informations génomiques dans la sélection d’animaux adaptés au chaud.
Cette prise en compte pourra se faire en utilisant une analyse moléculaire de I'ADN a partir
d'échantillons de sang ou d’autres tissus (poils, cartilage..), méme en absence d’identification

des génes codants n’auront pas été identifiés.

D’un point de vue pratique, si les fortes interactions G X E obtenues dans nos études sont
confirmées par d’autres études et des études complémentaires, le dispositif de sélection pour
améliorer le développement de la production porcine des régions chaudes pourrait

radicalement changer. Le dispositif actuel dans de nombreux pays, comme la France a été
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schématisé plus haut dans le premier schéma de la figure 17. L’¢leveur de porcs en région
tropicale dispose de ’amélioration génétique obtenue dans les noyaux de sélection en milieu
tempéré, via les reproducteurs issus des élevages de multiplication situés en milieu tempér¢.
En cas de faibles a moyennes interactions G x E, un tel dispositif pourrait étre amélioré en
obtenant des données sur les animaux en multiplication élevés en milieu tropical (en situation
de stress chronique). En cas de fortes interactions, un dispositif de sélection par
environnement serait la solution la plus optimale d’un point de vue de I’expression du

potentiel génétique, mais probablement pas d’un point de vue financier.

Une autre option pour sélectionner des animaux thermotolérants pourrait étre d’utiliser les
informations moléculaires issues des analyses en génomique fonctionnelle (transcrits,
protéines ou métabolites) comme outils de diagnostic de la tolérance a la chaleur chez les

1 ere

futurs reproducteurs des noyaux de sélection en 2 étapes (17 étape basée sur 1’estimation

conventionnelle des valeurs génétiques des candidats ; 2™

¢tape diagnostic des candidats
thermotolérants). Dans le cadre du projet PigHeat, les travaux de Dou et al. (données non
publiées) sur les profils métaboliques du plasma sanguin sont prometteuses. En effet, ces
auteurs ont obtenu une corrélation de 1’ordre de 0,96 entre la proportion d’animaux prédits
comme ¢tant sensibles a la chaleur et la proportion d’animaux réellement sensibles. Ces
auteurs ont utilisé¢ un indicateur de sensibilité basé sur les profils métaboliques en relation
avec la proline, la glutamine et I’arginine. L'identification de biomarqueurs de résistance, de
sensibilité ou de robustesse au stress thermique constitue donc une €tape importante pour
une meilleure gestion génétique de la tolérance a la chaleur chez le porc. Cette identification
est a mener en parallele avec les études sur la compréhension des mécanismes impliqués dans
la tolérance a la chaleur et les mécanismes physiologiques impliqués dans 1’allocation des
nutriments quand I’animal est en situation de stress thermique. Les nouveaux outils
génomiques, comme |’identification des alleéles ou des profils métaboliques favorables la
tolérance a la chaleur, pourraient alors étre utilisés pour améliorer l'efficacité des schémas de

sélection en ciblant les reproducteurs les plus thermotolérants parmi les candidats possibles.
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CONCLUSION

L’objectif de cette thése était de caractériser la variabilité génétique de la tolérance a la
chaleur chez le porc en croissance. Pour atteindre cet objectif nous avons caractérisé 1’effet
des deux environnements tempéré (thermoneutre) et tropical (stress thermique chronique)
sur les performances de production de thermorégulation des porcs backcross entre les types
génétiques « contrastés » : Large white et Créole. Puis, nous avons caractérisé la variabilité
génétique des différents caracteres étudiés, par I’estimation des héritabilités et des corrélations
génétiques. Et enfin, nous avons détectés des régions chromosomiques associées a la
tolérance a la chaleur dans cette population backcross. Au cours de cette theése, nous avons
montré que la variabilité des caractéres de production et de thermorégulation a une part plus
ou moins importante d’origine génétique. Il ressort de ’ensemble de ce travail qu’il existe des

interactions génétique x environnement (G x E) sur la majorité des caracteres étudiés.

Ce travail apporte des résultats originaux sur la génétique de la tolérance a la chaleur chez le
porc en croissance, comme I’estimation de I’héritabilité des caractéres de thermorégulation, la
détection des QTL liés aux températures corporelles et la mise en évidence de la contribution

du patrimoine génétique du porc Créole.

En effet, nos études confirment que les réponses des animaux a un Stress thermique
chronique sont trés variables dans une population donnée (les backcross) et d’une population
a une autre (Large White vs. Créole). Nous confirmons aussi qu’une partie de cette variabilité
est génétique. Du fait des interactions G x E, de nombreuses questions restent néanmoins en
suspens, comme la définition précise de la tolérance au chaud sur la base des caractéres

étudiés.

Qu’est-ce qu’un porc tolérant a la chaleur ? Est-ce qui a une température interne élevée ou
faible par rapport a la température interne moyenne de la population ? Est-ce celui qui a une
vitesse de croissance plus élevée que la moyenne en conditions de stress thermique ? Jusqu’a
quel point peut-on envisager d’améliorer les performances de croissance en améliorant la

résistance a la chaleur ?

De maniere plus large, I’¢levage, quoique controversé actuellement, joue un role majeur dans
I’amélioration de la sécurité alimentaire et la réduction de la pauvreté dans le monde.
L’augmentation des productions animales d’ici 2050 se fera essentiellement par
I’augmentation de la production de monogastriques et principalement dans les pays tropicaux

et subtropicaux. Ces régions représentent plus de 50 % de la production porcine mondiale et
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elles sont principalement composées d’exploitations de production porcine de taille moyenne
(entre 20 et 100 truies) a petites (moins de 10 truies). Cette augmentation de la production de
produits animaux ne pourra pas se faire sans tenir compte des enjeux environnementaux
(durabilité des écosystemes, biodiversité, émission de gaz a effet de serre, ressources en eau,
déforestation, pollution et gestion des sols ...) qui dépassent le cadre de la génétique.

Néanmoins, c’est dans ce cadre a dimension agro-écologique que la génétique doit s’inscrire.
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Introduction

Heat stress effects on livestock
have been studied for years but
little have been made on related
pigs reared in two different
climatic conditions.

Materials and methods

Animals

1,253 half-sibs backcross issued from 10 boars (Creole x Large
White (LW) breed) and 130 LW sows born and housed in temperate

Statistical analysis

ADG was calculated from live BW between 11 and 23 wk of age.

Backfat thickness gain (BTG) was estimated with BT
measurement at 19wk and at 23wk of age.

(n=601) and tropical (n=652) conditions.

Thermal Humidity Index (THI) was calculated with the records of
the average daily ambient temperature (T) and the relative
humidity (HR) from the 11wk of the first batch to the 23 wk of the
last batch using the following equation :

THI = T-[0.55-0.0055 x HR] x [T-14.5]

Protocol design and measurements

o

Objectives
» Evaluate the effects of climatic
environmental conditions on

pig performance and Mwk 13wk 15wk 17wk 19wk 2iwk 23wk * Linear models (SAS®) were used
thermoregulatory responses Stage, week (wk) BT BT v Fixed effects : environment, batches (intra environment), sire
» Test the effect of the sire RT RT RT family, sex, stage and their interactions
family X environment on these v Random effect : the animal (for MIXED models)
responses 1 : Body Weight (BW) BT : Backfat Thickness RT : Rectal Temperature v Covariate: BW at weaning (for GLM models for ADG and BT)
Results
Figure 1. Temperate and tropical conditions Table 1. Lsmeans and standard errors of the effect Table 2. Lsmeans and standard errors of the stage
of the i 1ent on production traits X environment interaction on RT
30 i 100
gz + [ 80 BW at 11wk (k 20.0:0.3* | 23.9:0.3° —
5 z C (kg) L0£0. Lot 19wk (°C) | 39.5:0.01° 39.70.01°
| 3 BW at 23wk (ki 101.1£0.32 87.1£0.3°
> &0 g = (kg) 21wk (°C) | 30.440.01° 30.5£0.012
T.0C BT at 19wk 16.310.12 12.210.1°
£ a3 "T0O 2 (mm} 23wk (°C) | 30.3£0.01¢ 39.420.01%
& = aTHI(CC) BT at 23wk (mm) 20.410.12 15.840.1% Sire effect P<0,001 ;environment effect P<0.001 -
22 1 S 20 J—— " ire X i fon P<0.01; X P<0.001;
aH (%) ﬂﬁﬁﬂﬁﬁi;ﬁmmﬁﬁﬁﬂhmm, Pe0.001: S b o o aane it oomms;:g:upemcnm letter differ (P<0.05,
0 a and b within rows means without a common superscript letter differ (P<0.05, Turkey-Kramer test)
T te Tropical -
g T ropiea Sy b SIGNIFICANT STAGE X ENVIRONMENT
MAJOR EFFECTS OF ENVIRONMENT ON INTERACTIONS ON THERMOREGULATORY
TWO DISTINCT CLIMATIC CONDITIONS PRODUCTION TRAITS TRAITS

Figure 2. Lsmeans of sire family X environment interactions on ADG Figure 3. Lsmeans of sire family X environment interactions on BTG
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sire effect P<0.001 ;environment effect P<0.001 sire X environment interaction P<0.01 sire effect P<0.001 ;envirsnment effect P<0.001 ;sire X environment interaction P<0.01

SIGNIFICANT SIRE FAMILY EFFECT FOR ALL STUDIED TRAITS
STRONG G X E INTERACTIONS

Conclusion
» Decreased BW and backfat thickness in the tropical compared to temperate conditions.
» Increased rectal temperature in the tropical compared to temperate conditions.
= Strong sire family X environment interactions on the studied phenotypes.
Perspectives : Feed intake , feeding behaviour and the study of the genetic component are coming ...
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Interactions génotype x environnement (climat tempéré vs. tropical) sur les caractéres de production et de thermorégulation
chez le porc en croissance

L’objectif de 1’étude est d’évaluer les effets de deux environnements climatiques (tempéré, TEMP et tropical, TROP) sur les
caracteres de production et les réponses thermorégulatrices. Un dispositif familial a été produit entre des porcs Large White (LW),
sensibles a la chaleur, et des porcs Créole (CR) plus thermotolérants. Dix verrats F1 LW x CR ont été croisés avec 65 truies LW
apparentées dans chaque environnement afin d’obtenir 1253 animaux backcross (TEMP : n=601; TROP : n=652). Des pesées ont
été réalisées tous les 15 jours de la 11°™ 3 la 23°™ semaine d’age, et des épaisseurs de lard dorsal (ELD) ont été mesurées aux
semaines 19 et 23. L’ingéré a été enregistré de 11 a 23 semaines d’age. Le GMQ, la consommation journaliere (CMJ) et I’indice de
consommation (IC) ont été estimés. La thermotolérance a été évaluée via des mesures de température cutanée (TC, semaines 19 et
23) et rectale (TR, semaines 19, 21 et 23). Le calcul de I’index THI, combinant les effets de la température et de I’hygrométrie,
montre une différence de 2 a 3°C entre TEMP et TROP. Le GMQ et la CMJ en TROP sont plus faibles qu’en TEMP (760 vs. 830
g/j et 1,83 vs. 2,23 kg/j, P<0,001). Les températures corporelles en TROP sont plus élevées qu’en TEMP (respectivement 35,9 vs.
34,8°C pour TC et 39,5 vs. 39,4°C pour TR, P<0,001). La majorité des caractéres (GMQ, CMJ, IC, TR, ELD) montrent une
interaction famille x environnement (P<0,05) avec des familles « robustes » et «sensibles».

Genotype x environment interactions (temperate vs. tropical climate) on production and thermoregulation traits in growing pig

The aim of this study was to evaluate the effect of two climatic environments (temperate, TEMP vs. tropical humid, TROP) on
production and thermoregulation traits. A backcross design with Large White (LW, heat sensitive) and Creole (CR, heat tolerant)
pigs was performed. Ten F1 LW x CR boars were mated with 65 LW sows per environment. A total of 1,253 backcross pigs
(TEMP: n = 601 pigs from 11 batches; TROP: n =652 pigs from 12 batches) were phenotyped for body weight (every 15 days
from week 11 to week 23), feed intake (DFI, from week 11 to 23), backfat thickness (BFT, at weeks 19 and 23), cutaneous
temperature (CT, at weeks 19 and 23) and rectal temperature (RT, at weeks 19, 21 and 23). Feed conversion ratio (FCR) was
computed for the test period (11 to 23 weeks). The calculation of the temperature-humidity index (THI), which combines the
effects of temperature and humidity, showed on average a difference from 2 to 3°C between TEMP and TROP. The ADG and DFI
were higher in TEMP than in TROP (830 vs 760 g/d, 2.23 vs 1.83 kg/d, respectively, P < 0.001). Body temperatures were higher in
TROP than in TEMP (35.9 vs 34.8°C for CT and 39.5 vs 39.4°C for RT, respectively, P<0.001). Most of the studied traits (i.e.
ADG, DFI, FCR, RT, BFT) were affected by family x environment interactions (P<0.05) showing “robust” and “sensitive” families.
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INTRODUCTION

Plus de 50% des producteurs mondiaux de porcs sont localisés
dans les régions tropicales et subtropicales et plus
particuliécrement dans les régions du sud-est asiatique. Les
prédictions montrent un accroissement des productions dans les
régions chaudes (Bruisma, 2003). Paradoxalement, le porc est
un animal sensible a la chaleur, et il est généralement admis que
la température de confort se situe entre 22 et 25°C pour le porc
en croissance.

Dans le méme temps, le GIEC annonce une augmentation de la
température mondiale de plus de 2,4°C avant la fin du XXI*™
siécle (IPCC, 2007). Le changement climatique impacte les
producteurs implantés dans les pays chauds, mais aussi dans les
pays tempérés qui voient se multiplier et s’intensifier les vagues
de chaleur. Par exemple, 'impact économique du stress
thermique sur la production porcine aux Etats-Unis serait
d’environ 300 millions de dollars par an (St-Pierre et al., 2003).

D’autre part, des différences de thermotolérance entre races ou
lignées ont été rapportées dans différentes filieres animales
comme le porc, la vache laitiere ou la volaille, suggérant un
déterminisme génétique de la tolérance a la chaleur (Gourdine
et al., 2007; Hayes et al., 2009; Mignon-Grasteau et al., 2015).
Les caractéristiques génétiques conduisant a la tolérance a la
chaleur chez le porc ne sont pas clairement identifiées.

Un des objectifs du projet ANR « PigHeaT » est d’identifier les
QTL liés a la thermotolérance chez le porc. Dans ce cadre, un
dispositif familial en rétrocroisement (backcross) a été produit
entre des porcs Large White (LW), sensibles a la chaleur, et des
porcs Créoles (CR) moins productifs mais plus thermo-
tolérants (Renaudeau, 2005). Différentes mesures ont été
réalisées de facon simultanée en milieu tempéré (INRA
GenESI, Le Magneraud, 46°N, 0°W) et en milieu tropical
humide (INRA PTEA, Guadeloupe, 16°N, 61°W) sur ce
dispositif familial et une base de données phénotypiques a été
constituée, non seulement pour les aptitudes de production,
mais également pour les caractéristiques thermorégulatrices.
Cet article propose une premicre analyse de ces données, en
mettant D’accent sur les interactions famille x milieu de
production.

1. MATERIEL ET METHODES
1.1. Dispositif experimental

Les données de cette étude ont été collectées entre novembre
2013 et octobre 2014. Les porcs sont issus d’un rétrocroisement
entre 10 males F1 LW x CR et 130 femelles LW. Un total de
1253 animaux apparentés élevés dans deux environnements
climatiques a été utilisé. Cela correspond & 601 animaux issus
de 11 bandes en milieu tempéré et 652 animaux provenant de
12 bandes en milieu tropical. Les bandes étaient toutes
espacées de 6 semaines pour permettre la réalisation de
I’ensemble des mesures. Chaque verrat F1 a produit en
moyenne 60 descendants dans les

2 environnements (Figure 1). Les porcs étaient sevrés a
4 semaines d’age (26,9 + 1,7 j), élevés en post-sevrage jusqu’a
10 semaines d’age, puis placés en loges par 10 pour le
contréle.

Pour chaque bande, [I’expérimentation en croissance

commengait & partir de la 11°™ semaine d’Age. Pour chaque
bande, les animaux ont été pesés a 10 semaines d’age et 60
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animaux ont été sélectionnés en tenant compte de I’origine de
pere et du sexe afin d’obtenir 6 groupes homogeénes de 10
animaux (30 males et 30 femelles). Les animaux ont eu libre
accés a I’eau. Durant les 12 semaines d’engraissement, les
animaux ont été nourris a volonté avec un aliment a base de
céréales et de tourteau de soja (en moyenne 15,7 MJ ED/kg,
17 % protéines digestibles). Les aliments proviennent du
commerce et ils sont formulés avec des matiéres premicres
différentes entre les deux milieux de production.

B Tempéré - Femelle

O Tempéré - Male castré
@ Tropical Femelle

O Tropical - Male castré

50
45
40
35
30
25
20
15
10

Nombre d'animaux

Fam.1l Fam.2 Fam.3 Fam.4 Fam.5 Fam.6 Fam.7 Fam.8& Fam. 9 Fam. 10
Origine paternelle
Figure 1 — Distribution du nombre de porcs en fonction du sexe et
de I’origine paternelle (n = 10, Fam.1 a Fam. 10)

1.2. Mesures en fermeexpérimentale

Les températures ambiantes et les humidités relatives
journaliéres ont ¢été enregistrées sur les deux unités
expérimentales. Ces mesures ont été effectuées grace a un
enregistreur de données USB pour température et humidité
(EL-USB-2+) placée dans la salle d’engraissement a I'INRA-
GENESI et une station de météo Campbell (Campbell
Scientific Ltd Shepshed UK) a I'INRA-PTEA. Le batiment
expérimental en milieu tempéré est fermé alors qu’en milieu
tropical, les animaux sont ¢élevés dans un batiment semi-ouvert
soumis aux fluctuations du milieu extérieur (variation
journaliére de la température ambiante et de I’humidité relative
extérieures).

Tous les animaux ont été pesés a la naissance, une semaine
avant le sevrage (3°™ semaine), au sevrage (4°™ semaine), en
semaine 10 et ensuite toutes les 2 semaines depuis le début de
I’engraissement (11°™ semaine) jusqu’a la fin du contréle (23
semaine), sans mise a jeun préalable. Pour des raisons
techniques, 49 animaux n’ont pas pu étre pesés en semaine

11. Le poids a été alors estimé par interpolation linéaire a partir
des poids et ages en semaines 10 et 13. L’épaisseur de lard a été
mesurée grace a une sonde ultrason (EL-USB-2+, Lascar,
Beauvais) aux semaines 19 et 23. Chaque animal a été équipé
d’une bague d’identification a [I’oreille permettant
I’identification par le distributeur électronique (DAC, Acema
128, Acemo, Pontivy). Apreés une semaine d’adaptation au
DAC (semaine 10), la consommation des animaux était
enregistrée en alternance toutes les deux semaines sur la moitié¢
des animaux en DAC, les autres porcs étant nourris par des
nourrisseurs collectifs. Nous disposons ainsi des données de
consommation sur les semaines 11-12, 15-16 puis 19-20 pour la
moitié des animaux et sur les semaines 13-14, 17-18 et 21- 22
pour I’autre moitié.

Les températures corporelles ont été enregistrées aux semaines
19, 21 et 23 pour la température rectale et en semaines 19 et 23
pour la température cutanée, respectivement a I’aide d’un
thermométre digital et d’une sonde thermique posé sur le dos de
I’animal.
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1.3. Analyses statistiques

Un index de température et d’humidité (THI) a été calculé afin
de prendre en considération a la fois I’effet de la température
ambiante (T), de I’humidité relative (RH) et de leur interaction
(NOAA, 1976 ; cité par Zumbach et al. (2008)) :

THI = T-(0.55-0.0055x RH) x (T-14.5)

Les températures ambiantes, cutanées et rectales ont été
incorporées dans un unique indice, ’indice de -circulation
thermique (ICT ; Renaudeau et al., 2008). Cet indice est utilisé

remplagant la température ambiante dans la formule initiale par le
THI afin de tenir compte de I’effet combiné de la température
ambiante et de I’hygrométrie ambiante :
ICT = (TC — THD/(TR -TC)

ou TC représente la température cutanée, TR la température
rectale et THI I’indice de température et d’humidité moyenne
calculé le jour de la mesure. La consommation moyenne
journaliére (CMJ) est calculée comme la moyenne des quantités
mesurées quand le porc ¢était en DAC. L’indice de
consommation est calculé comme le rapport entre la CMJ et le

comme un indicateur des transferts de chaleur de la peau vers le gain moyen quotidien sur la totalit¢ de la période
milieu extérieur. Pour chaque animal et pour chaque période de d’engraissement (de la semaine 11 4 la semaine 23).
mesure (semaines 19 et 23), un tel indice a été calculé, en
Tableau 1 — Données climatiques moyennes dans les deux environnements
Climat® Tempéré Tropical humide
Minimale Maximale Moyenne Minimale Maximale Moyenne

Température, °C 20,5 27,7 25,1 22,9 28,5 26,2

Hygrométrie, % 46,2 74,8 61,2 75,3 93,0 84,4

THI, °C® 19,5 25,5 22,9 22,0 27,4 25,2

@ Moyennes obtenues a partir des données climatiques journaliéres relevées a Iintérieur des batiments d’élevage entre novembre 2013 et
octobre 2014. @ THI : indice de température et d’humidité combinant la température, I’humidité et leur interaction, a partir de la formule
suivante : THI (°C)=T-(0.55-0.0055x RH) x (T-14.5) (NOAA, 1976 ; cité par Zumbach et al. (2008))

Les données de croissance ont été soumises a une analyse de
variance (PROC GLM, SAS version 9.4, Inst. Inc. Cary, NC)
avec en effets fixes, I’environnement (n=2 : Tempéré vs.
Tropical), le sexe (n=2 : Femelle vs. Male castré), la bande intra
environnement (n=11 en Tempéré, n=12 en Tropical), 1’origine
paternelle (n=10) et les interactions. Le poids au sevrage a été
utilisé comme covariable. Les données avec plusieurs mesures
par animal (températures rectales et cutanées, ICT) ont été
soumises a une analyse de variance (PROC MIXED) avec les
mémes effets fixes que précédemment, augmentés de 1’effet fixe
de la semaine de mesure (n=2 pour la température cutanée et
I'ICT, n=3 pour la température rectale) et de I’animal en effet
aléatoire afin de tenir compte de la répétition des mesures a des
périodes différentes. La courbe de croissance (de la naissance a
la semaine 23) a été modélisée de 3 maniéres différentes : 1) une
analyse de variance avec un ajustement par une équation
polynomiale (modele 1):

(A0R) = B+ B x AP+ Ex AEE .
il) un modéle mixte linéaire (PROC MIXED) avec la semaine
de mesure en effet fixe (modéle 2) et iii)) un ajustement
individuel des courbes de croissance par un modéle de
Gompertz (PROC NLIN) suivi d’une analyse de variance sur
les paramétres de la fonction de Gompertz (PROC GLM)
(modele 3). Le modele de Gompertz employé est le suivant :

—(B-BX(iBB-400)))— g~ Bx(2BE-a8E))))

AEE) = BE 2 ‘
(aER) =8e . . aﬁl@

ou PV, et PV, sont les poids vifs & deux ages (age, et agey) et k
est la variable de précocité. Les variables PV, et age; sont des
constantes correspondant au poids vif en semaine 23 et a I’age
en semaine 11.

(_1+(fX(éfél )))

2. RESULTATS ET DISCUSSION
2.1. L’environnement de production

Une analyse en composantes principales des paramétres
climatiques par bande (sans a priori sur [origine
environnementale) suivie d’une analyse de classification

hiérarchique nous a permis de confirmer la distinction entre
environnement tempéré et tropical (résultats non présentés).

Les résultats concernant les paramétres climatiques moyens
sont présentés dans le Tableau 1. Les températures moyennes
sont de 25,1 et 26,2°C, respectivement, pour I’environnement
tempéré et I’environnement tropical. L’amplitude de la
température ambiante moyenne est plus élevée en milieu
tempéré qu’en milieu tropical (7,2 vs. 5,6°C). L’humidité
relative moyenne est plus élevée en milieu tropical (84,4 vs.
61,2%). Notons que I’humidité relative journaliére minimale en
milieu tropical est plus élevée que la valeur maximale obtenue
en milieu tempéré. Par conséquent, 1’écart de THI entre
environnement est plus important (+2,3°C) que 1’écart de
température ambiante (+1,1°C).

Quoique les températures critiques de la zone de
thermoneutralit¢ (zone dans laquelle le métabolisme de

I’animal est relativement constant) soient dépendantes de

nombreux facteurs (alimentation, conduite d’élevage, type
génétique...), il est généralement admis que cette zone est
autour de 22-25°C chez le porc en croissance. Sur cette base, la
température ambiante moyenne en milieu tropical étant
supérieure a 25°C, on peut considérer que les porcs en
croissance sont plus souvent en situation de stress thermique
qu’en milieu tempéré.

2.2. Apercu général des performances de croissance et de
thermorégulation
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Les résultats concernant les performances de croissance sont
présentés dans le Tableau 2.

Conformément a ce qui est généralement reporté dans la
littérature (Renaudeau et al., 2011), il y a un effet du sexe et de
I’environnement de production sur les performances de
croissance des porcs. Les porcs élevés en milieu tempéré ont un
poids en début et en fin d’engraissement plus élevé que ceux
¢élevés en milieu tropical (+6 kg et +13 kg, respectivement, P <
0,001), ce qui se traduit par des différences de GMQ entre
environnements de production de 66 g/j pour les femelles et de
56 g/j pour les males castrés (P <
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0,001) et une plus forte adiposité en milieu tempéré qu’en
milieu tropical (+4,6 mm, P < 0,001). Cette réduction du GMQ
de I’ordre de 27 g/j/°C de THI est en accord avec les résultats
obtenus dans la méta-analyse de Renaudeau et al. (2011), ou
une dimunition de ’ordre de 25 g/j/°C de température ambiante
est reportée pour les publications les plus récentes. Sur la base
des quantités alimentaires consommées en DAC (mesurées en
alternance), la CMJ a été affectée par I’environnement de
production, avec des consommations significativement plus
¢élevées en milieu tempéré qu’en milieu tropical (+400 g, P <
0,001). En relation avec des températures ambiantes et des THI
plus élevées, les porcs élevés en milieu tropical ont des
températures cutanées et rectales plus

importantes que ceux élevés en milieu tempéré (+1,1 et
+0,2°C, respectivement, P < 0,001). Cela se traduit par des ICT
significativement plus importants en milieu tropical qu’en
milieu tempéré (+0,4, P < 0,001). Ce résultat semble étre en
contradiction avec la littérature, qui montre une diminution de
I'ICT avec I’¢lévation de la température ambiante (Renaudeau
et al., 2008).

En réalité, dans nos conditions expérimentales, 1’écart de
température ambiante ou de THI est trop faible, et les
fluctuations climatiques dans la journée sont trop importantes
(résultats non présentés) pour pouvoir étre comparées avec les
données de la littérature, dont la majorité est obtenue en
chambre climatique.

Tableau 2 — Effet de I’environnement sur les performances de croissance et les réponses thermorégulatrices (moyennes ajustées)

Environnement Tempéré Tropical ETR Effets®
Sexe Femelle cl\:siz Femelle clfsiz
Nb observations 298 303 330 322
Performances de croissance
Poids vif initial, kg® 29,42 2992 23,0° 23,0° 3,0 E** F** B(E)** PSev**, ExF**
Age initial, j@ 74,4* 74,3* 73,8° 74,0° 1,3 E** F** B(E)** PSev**, ExF**
Poids vif final, kg® 99,22 103,0° 85,9¢ 90,04 8,1 E** F** B(E)** S** PSev**, ExF**
Age final, j® 161,02 160,9* 158,1° 158,3° 1,3 E** F** B(E)** PSev**, ExF**
Epaisseur de lard final, mm® 19,32 21,6° 15,0¢ 16,74 2,8 E** F** B(E)** S** PSev**, ExF**
Consommation d’aliment, kg/j® 2,132 2,32 1,75¢ 1,914 0,42 E** F** B(E)** S** PSev**, ExF**
Vitesse de croissance, g/j® 806,5* 845,1° 740,6° 788,7¢ 77,5 E** F** B(E)** S** PSev**, ExF**
Indice de consommation® 2,65% 2,76° 2,37° 2,434 0,50 E** F** B(E)**,S*, ExF*
Thermorégulation
Température cutanée, °C* 34,8 34,8 35,9° 35,9° 0,5 E** F** B(E)** St**, ExSt*
Température rectale, °C* 39,32 39,40 39,5¢ 39,6¢ 0,1 E** F** B(E)** S** St**,
ExF** ExSt*
ICT®5) 2,82 2,7° 3,2¢ 3,0¢ 0,6 E** F** B(E)** S** St**

@ Les valeurs sur une méme ligne indexées par une lettre différente sont significativement différentes: ** : P < 0,01, * P < 0,05. ETR : écart type résiduel.

@ Analyse de variance prenant en compte les effets de I’environnement (E, n=2 : Tempéré vs. Tropical), du sexe (S, n=2 : Femelle vs. Male castré), de la
bande intra environnement (B(E), n=11 en Tempéré, n= 12 en Tropical), de la famille de pére (F, n=10) et des interactions. Le poids au sevrage a été utilisé
comme covariable (PSev). © La consommation alimentaire journaliére a été mesurée individuellement et de maniére continue pendant 15 jours sur 3 périodes
: soit en semaines 11-12, puis 15-16, puis 19-20 ; soit en semaines 13-14, puis 17-18 et 21-22. ® Analyse de variance avec les mémes effets fixes que (2),
I’effet de la semaine de mesure (St, n=2 pour la température cutanée, n=3 pour la température rectale) et de I’animal en effet aléatoire pour tenir compte des

mesures de température sur un méme animal a des périodes différentes. ® ICT : indice de circulation thermique :

ICT = (TC - THI)/(TR =TC) ou TC

représente la température cutanée, TR la température rectale et THI I’indice de température et d’humidité.

2.3. Interaction origine paternelle x environnement de
production sur les performances de croissance et de
thermorégulation

Le Tableau 3 présente les effets obtenus sur la modélisation de
la croissance en fonction du modele d’ajustement. Les effets
significatifs sont en accord avec ceux obtenus en considérant
les données de manicre transversale (poids en début et en fin
d’engraissement, GMQ ; voir Tableau 2).

Quelle que soit la méthode utilisée pour modéliser la
croissance, il y a un effet significatif de I’interaction origine
paternelle x environnement de production sur la courbe de
croissance.

Ces effets sont illustrés dans la Figure 2 pour le poids et ’"ELD
en semaine 23 et dans la Figure 3 pour le GMQ et la
température rectale.
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Dans ce qui suit, nous définissons une famille comme la plus
robuste (et inversement la plus sensible) pour un caractére
donné comme celle pour qui la différence entre milieu tempéré
et milieu tropical est minimale (et inversement maximale).

Les différences de poids final entre environnement est de 8 kg
pour la famille la plus robuste (famille n°7 avec un poids
moyen a 23 semaines d’age de 100 kg en milieu tempéré) et de
19 kg pour la famille la plus sensible (famille n°10 avec un
poids moyen a 23 semaines d’age de 106 kg en milieu
tempéré). Les différences de GMQ entre environnement est de
10 g/j pour la famille la plus robuste (famille n°2) et de 97 g/j
pour la famille la plus sensible (famille n°10) pour des GMQ
moyens en milieu tempéré de 790 et 857 g/j, respectivement.
On constate un reclassement de certaines familles. Par exemple,
en milieu tempéré, les porcs issus du pére n°10 font partie des
3 premiers rangs pour le poids final (1* rang : 106

kg), ’adiposité (3™ rang : 21 mm) et le GMQ (3™ rang : 857
g/j), et le 5°™ rang sur la température rectale (39,4°C). Par
contre, leurs demi-fréres en milieu tropical font partie des 3
derniers rangs concernant le poids a 23 semaines d’age (8™
rang : 87 kg) et le GMQ (8™ rang : 761 g/j), I’épaisseur de lard
(7% rang : 15 mm) et le 3°™ rang pour la température rectale
(39,6°C).

En revanche, quel que soit I’environnement de production, les
porcs issus du verrat n°5 sont robustes mais moins productifs
pour le poids final et le GMQ. En effet, ils occupent le dernier
rang pour le poids final (96 et 80 kg, en milieu tempéré et en
milieu tropical, respectivement) et le GMQ (773 et 659 g/j, en
milieu tempéré et en milieu tropical, respectivement).
Paradoxalement aux faibles performances de croissance, les
porcs issus du pére n°5 ont en moyenne de fortes températures
rectales (3™ rang en milieu tempéré : 39,4°C ; 1 rang en
milieu tropical : 39,6°C).

Tableau 3 — Effets de I’environnement de production, du sexe, de I’origine familiale sur la courbe de croissance
(de la naissance a 23 semaines d’age) en fonction des modéles d’ajustement

Effets!

Parameétres ETR
Modeéle mixte linéaire
Modéle 1: polynomiale®3® 6,3
Modgéle 2234 4,9
Modele 33
K, % 0.29
Age a 100kg, j 1,9
Poids 4 70 j, kg 3,4

E** F** B(E)**,age** ExF* ExAge** FxAge** EXFXAge** Age*** ExAge?** FxAge*** EXF

E** F** B(E)**,St** ExF* ExSt** FxSt** EXFXSt**

XAger*

E**,F**,B(E)**,S*,EXF**
E**,F**,B(E)**,S*,EXF**

E**,F**,B(E)**,S*,EXF**

Dxx 1 P < 0,01, * P <0,05. ETR : écart type résiduel ; @ Effets fixes utilisés : I’environnement (E, n=2 : Tempéré vs. Tropical), du sexe (S, n=2 : Femelle vs.
Male castré), de la bande intra environnement (B(E), n=11 en Tempéré, n= 12 en Tropical), de la famille de pére (F, n=10) ; © L’animal est testé en effet
aléatoire pour tenir compte des mesures de température sur un méme animal & des périodes différentes ; ® Analyse de variance (PROC MIXED) prenant en
compte les effets fixes précisés dans (2) et I'age et I’Age? comme covariable et les interactions entre effets fixes, age et age?; ® Analyse de variance prenant en
compte les effets fixes précisés dans (2) et du stade de pesée (St, n=11) et les interactions; ® Analyse en deux temps : 1) ajustement individuel des courbes de
croissances par I’équation de Gompertz ; 2) analyse de variance (PROC GLM) sur les paramétres de I’équation de Gompertz prenant en compte les effets

fixes précisés dans (2) et les interactions.
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Figure 3 — Interactions famille x environnement (Tempéré en
foncé ; Tropical en clair) sur le GMQ et la température rectale

Les porcs issus du pére n°8 sont robustes comme ceux de la
famille n°5. Cependant, leurs performances sont meilleures.
En effet, quel que soit le milieu de production, les animaux de
la famille n°5 font partie des 3 meilleurs familles quant au
poids final (104 kg - 3°™ rang en milieu tempéré et 90 kg -
2%me rang en milieu tropical) et au GMQ (2°™rang : 867 g/j en
milieu tempéré ; 787 g/j en milieu tropical) et ils occupent des
rangs similaires pour le lard dorsal final (6°™ rang en milieu
tempéré : 20 mm ; 5™ rang en milieu tropical: 16 mm).

Ces porcs ont en moyenne une température rectale plus faible
que la moyenne en milieu tempéré (8™ rang : 39,3°C) et
intermédiaire en milieu tropical (5°™ rang : 39,5°C).

CONCLUSION

Cette étude confirme que les performances de croissance
diminuent en milieu tropical en comparaison d’une production
en milieu tempéré (exemple : une réduction du GMQ de 1’ordre
de 7,5 %) alors que les réponses thermorégulatrices sont plus
importantes en milieu tropical.

Nos analyses phénotypiques montrent des différences entre
origines paternelles en fonction du milieu de production avec
un reclassement de certaines familles pour la majorité des
caractéres étudiés. Ces interactions origine paternelle x milieu
de production obtenues au niveau phénotypique restent a &tre
confirmées au niveau génétique.
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Climat tempéré vs tropical : Etude des parameétres génétiques, des caracteres de production et d’adaptation a la chaleur chez le
porc en croissance

Pour caractériser le déterminisme génétique de I’adaptation a la chaleur chez le porc en croissance, 1253 animaux backcross (1/4 lignée
Créole, 3/4 Large White) ont été élevés dans des conditions classiques d’élevage en milieu tempéré (TEMP : n=601 sur 11 bandes) ou
tropical (TROP : n=652 sur 12 bandes). Les caractéres de production ont été mesurés entre 11 et 23 semaines d’age, et les températures
rectales (TR) et cutanées (TC) a 19, 21 et 23 semaines d’age, pour évaluer les capacités de thermorégulation des porcs. L’héritabilité de
la TR est faible (TEMP h*= 0,16 + 0,06, TROP h>= 0,10 + 0,04). L héritabilité de la TC est différente entre les deux environnements
(TEMP h*= 0,12 + 0,03 ; TROP h*= 0,36 + 0,14) avec une corrélation génétique entre les deux environnements fortement négative (-
0,64 £+ 0,03). Concernant les caracteres de production, 1’héritabilité du gain d’épaisseur de lard est plus élevée en TROP (h*= 0,21 +
0,04) qu’en TEMP (h*= 0,11 + 0,03). Les corrélations génétiques de la TC avec le poids vif a 23 semaines d’age et 1’épaisseur de lard
dorsal sont positives en TEMP alors qu’elles sont négatives en TROP. Les mécanismes engagés pour dissiper la chaleur ou pour la
croissance, en partie sous controle génétique, seraient différents entre environnements.

Temperate vs. tropical climate: Study of the genetic parameters of production and heat adaptation traits in growing pigs

The aim of this study was to characterize the genetic determinism of heat adaptation in growing pigs. A total of 1,253 Creole-Large
White backcross pigs (1/4 Creole, 3/4 Large-White) were reared in classic conditions in temperate (TEMP; n=601; 11 batches) or
tropical (TROP; n=652; 12 batches) climate. Production phenotypes were recorded between 11 and 23 weeks of age and rectal (RT) and
cutaneous temperatures (CT) were recorded at 19, 21 and 23 weeks of age. Heritability of RT was low (TEMP h?= 0.16 + 0.06, TROP
h?= 0.10 £ 0.04). Heritability of CT was different between environments (TEMP h?>= 0.12 £+ 0.03; TROP h?*= 0.36 £ 0.14) and genetic
correlation between environments was negative (-0.64 = 0.03). About production traits, we observed that the heritability of backfat
thickness gain was higher in TROP (h>=0.21 £ 0.04) than in TEMP (h*>=0.11 + 0.03). Genetic correlation between body weight at 23
weeks of age, backfat thickness and TC are positive in TEMP whereas these values are negative in the TROP environment. Thus, these
results suggest that pathways involved in heat dissipation partly under genetic control, may differ according to the environment.
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INTRODUCTION

La sélection génétique des animaux d’intérét agronomique est le
plus souvent réalisée dans un environnement optimal (ration riche
en nutriments, pression faible en pathogénes, thermoneutralité)
pour favoriser I’expression du potentiel génétique de 1’animal.
Ainsi, lorsque le milieu d’élevage s’éloigne des conditions dans
lesquelles I’animal a été sélectionné, on observe généralement
une diminution de son niveau de performance.

Aujourd’hui, environ 50% de la production porcine mondiale est
réalisée en zone tropicale ou sub-tropicale (Bruisma, 2003). Dans
ces conditions, des solutions (modification de la conduite
alimentaire ou de ’ambiance des batiments d’élevage) ont été
proposées pour atténuer le stress thermique chez le porc
(Mandonnet et al., 2011). Cependant, ces méthodes sont parfois
techniquement et économiquement difficiles a mettre en place,
notamment en zones tropicale et sub-tropicale. Dans ces régions,
la sélection génétique pour améliorer I’adaptation des animaux a
leur environnement s’avére une option plus prometteuse et
durable pour les élevages porcins.

Néanmoins, en amont de la définition d’objectifs de sélection, il
est important de comprendre le déterminisme génétique des
caracteres de thermorégulation et d’adaptation a la chaleur chez
le porc. Dans cette perspective, différentes mesures ont été
réalisées de fagon simultanée en milieu tempéré et en milieu
tropical humide sur un dispositif familial connecté dans les deux
environnements. Une base de données phénotypiques a été
constituée comprenant a la fois les aptitudes de production et de
thermorégulation. Les données zootechniques ont été présentées
lors des JRP 2016 (Rosé et al., 2016), montrant des différences
de performances selon I’environnement climatique.

L’objectif de cette étude est d’estimer les parametres génétiques
des différents phénotypes ¢étudiés dans chaque élevage
séparément, puis dans une analyse conjointe, afin de mettre en
évidence des interactions entre le génotype et ’environnement
climatique sur les caractéres liés a I’adaptation a la chaleur.

1. MATERIEL ET METHODES
1.1. Dispositif expérimental

Dans ce dispositif, 1253 porcs sont issus du croisement de 10
males F1 Large White (LW) x Créole (CR) avec 130 femelles
LW distribuées sur les deux élevages.

En milieu tempéré (TEMP; INRA GenESI, Le Magneraud,
17700, Surgéres, 46°N, 0°W), 601 animaux issus de 11 bandes
ont été élevés en batiment conventionnel avec une température
ambiante moyenne, minimale et maximale de respectivement
25,1, 20,5 et 27,7°C. L’hygrométrie moyenne est de 61,2%.

En environnement tropical (TROP; INRA PTEA, 97170 Petit-
Bourg, Guadeloupe, 16°N, 61°W), 652 animaux issus de 12
bandes ont été élevés avec une température ambiante moyenne,
minimale et maximale de respectivement 26,2, 22,9 et 28,5°C.
L’hygrométric moyenne est de 84,4% (Rosé et al., 2016). Le
batiment en environnement tropical est semi-ouvert et les
animaux sont soumis aux variations de la température et
d’hygrométrie ambiante.

Chaque verrat F1 a produit en moyenne 60 descendants dans
chaque environnement. Les porcelets ont été sevrés a

4 semaines d’age. A I’entrée en engraissement (2 10 semaines
d’age), les animaux ont été répartis en 6 groupes de 10 porcs. La
mise en lot a pris en compte 1’origine de pére, le sexe et le poids
a 10 semaines d’age. Le contrdle en croissance commengait a 11
semaines d’age et finissait a 23 semaines d’age. Les animaux
avaient un accés libre a 1’eau et a [D’aliment. Pendant
I’engraissement, ils étaient nourris avec un aliment commercial
contenant 15,7 MJ ED/kg et 17% de protéines digestibles.

1.2. Phénotypage

Tous les animaux ont été pesés a 11 semaines d’age (PVI11) eta
23 semaines d’age (PV23), sans mise a jeun préalable. Le gain
moyen quotidien (GMQ) a été calculé entre 11 et 23 semaines
d’age. L’épaisseur de lard dorsal (ELD) a été mesurée par
échographie a 19 (ELD19) et 23 semaines d’dge (ELD23). La
moyenne des ELD aux deux stades a été calculée (ELDmoy), et
le gain relatif d’ELD entre 19 et 23 semaines d’age (GELD) a été
estimé grace a I’équation (1) :

GELD = [ELD23 - ELD19]/ELDI19 @)

Chaque porc a été identifié avec une puce électronique RFID a
I’oreille permettant 1’identification individuelle par le distributeur
d’aliment concentré (DAC, Aema 128, Acemo, Pontivy). Apres
une semaine d’adaptation au DAC (a 10 semaines d’age), la
consommation individuelle des animaux a été enregistrée sur
trois séries de 2 semaines, sur la moitié des animaux a la fois,
I’autre moitié¢ étant nourrie a ’aide de trémies collectives
conventionnelles. Les données de consommation individuelle
sont donc disponibles pour les semaines d’age 11- 12, 15-16 et
19-20 (période 1) pour une moitié des animaux, et

13-14, 17-18, 21-22 (période 2), pour I’autre moiti¢. Ces données
ont permis le calcul de la consommation moyenne journaliére
(CMJ) des animaux, de I’indice de consommation (IC), et de la
consommation moyenne journali¢re résiduelle (CMJR).

La CMIJR est la résiduelle du modele de la CMJ obtenue a I’aide
la procédure GLM de SAS (SAS version 9.4, Inst. Inc. Cary,
NC) :

CMJjjimn= M + Si +B;j(Si) +Sit+ PitGMQm+ELD23,+P60m+ Eijinn
(2) ou CMJ est la consommation moyenne journaliére de
I’animal M, P la moyenne générale, S;i 1’effet fixe du site i
(TEMP ou

TROP), Bj(Si) ’effet de la bande intra site (12 niveaux en TROP et
11 niveaux en TEMP), Sy I’effet du sexe k de I’animal (femelle ou
maéle castré), P la période de consommation de 1’animal (période
1 ou 2), ELD23 I’épaisseur de lard dorsal a 23 semaines d’age,
P60 le poids métabolique de I’animal m et €jjkmn la résiduelle du
modele. P60 est calculé selon 1’équation (3): P60 = (PV23'* -
PV11!%) / 1.6*(PV23- PV11) 3)

Les températures rectales (TR) ont été enregistrées aux semaines
d’age 19, 21, 23 a l’aide d’un thermométre digital, et les
températures cutanées (TC) ontété mesurées aux semaines d’age
19 et 23 a I’aide d’une sonde thermocouple posée sur le dos de
I’animal (site P2).

1.3. Analyses génétiques

Une analyse de variance préliminaire en utilisant la procédure
GLM de SAS (SAS version 9.4, Inst. Inc. Cary, NC) a été
réalisée pour sélectionner les effets fixes a inclure dans le modeéle
animal. A partir de cette premiére étape, les analyses génétiques
ont été réalisées avec le modele (4) pour PV11, PV23, GMQ,
GELD, ELDmoy, avec le modéle (5) pour les caractéres
impliquant des mesures d’ingéré CMJ, CMIJR, IC, et
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avec le modeéle (6) pour les données répétées ELD19, ELD23,
TR19, TR21, TR23, TC19 et TC23 :

Yigkm = M+ Si+ Bj(Si) +Skt Ant Eijkm )
Yijkmn = U + Si+ Bj(Si) +Skt Pn + Ant €ijmn 5)
Yijkmn = M+ Si+ Bj(Si) +Sict Amt STot Eijimn (6)

ol Yijkm OU Yijkmn €st la performance de 1’animal m, p la moyenne
générale, S; I’effet fixe du site i (TEMP ou TROP), B;(Si) Ieffet
de la bande intra site, Sy 1’effet du sexe k de ’animal (femelle ou
male castré), P, la période de consommation de I’animal (période
1 ou 2), An l’effet génétique additif de I’animal m, €jjxm OU Ejjimn
Peffet résiduel, et ST, le stade correspondant au moment de la
mesure N (semaines d’age 19, 21 ou 23). L’effet portée n’a pas
été retenu dans ces premieres analyses, il est donc vraisemblable
que les héritabilités, en particulier pour les caracteres les plus
précoces, ont été légérement surestimées. Le fichier pedigree
comprenait 1253 animaux issus de 10 verrats et 120 truies (environ
60 truies par environnement). Les phénotypes mesurés en
environnement TEMP et TROP ont été analysés avec des modeéles
multivariées pour estimer les corrélations génétiques entre les
environnements pour ces caracteéres. Les analyses génétiques ont été
réalisées avec le logiciel VCE6.0 (Neumaier et Groeneveld, 1998 ;
Groeneveld et al., 2010). Comme tous les phénotypes ne pouvaient
étre inclus dans une analyse unique, des analyses bivariées ou
multivariées a quatre caractéres ont ét¢ réalisées. Un test unilatéral
de Student a été réalisé pour déterminer si les paramétres génétiques
étaient différents de zéro ou de 1. Quand un phénotype apparait
dans différentes analyses, le résultat présenté est la moyenne des
estimations du parametre génétique correspondant.

2. RESULTATS ET DISCUSSION
2.1. Héritabilités et corrélations génétiques entre milieux
tempéré et tropical des caractéres de production

Les estimations d’héritabilit¢ pour les différents caracteres
mesurés sont présentées dans le Tableau 1. Les estimations
d’héritabilités pour GMQ, CMJ et ELD23, sont concordantes
avec celles reportées dans différents types génétiques deporcs en
croissance (Saintilan et al., 2013).

Seule I’héritabilité du GELD est plus élevée en milieu tropical
qu’en milieu tempéré. Cela pourrait s’expliquer par le fait que
le métabolisme lipidique et le dépdt de gras sont plus sollicités
dans un contexte de stress thermique que de thermoneutralité,
maximisant les différences entre les animaux.

Les héritabilités pour I’indice de consommation et la
consommation résiduelle sont faibles par rapport aux valeurs
rapportées dans la littérature, probablement en raison de la
précision de la mesure (en effet les mesures d’ingéré d’un animal
sont disponibles que sur 50% de la durée totale d’engraissement).

Nos résultats montrent que les corrélations génétiques entre le
milieu TEMP et TROP sont positives et différentes de 1 sauf pour
le PV11. Cela suggere que les mécanismes génétiques sous-
jacents a ces caractéres sont partiellement différents entre les
deux environnements, et que I’ensemble du progrés génétique
réalisé grace a une sélection en milieu TEMP ne se retrouve pas
complétement en milieu TROP.

Tableau 1 — Héritabilités et corrélations génétiques des paramétres de production entre milieux tempéré et tropical

Phénotypes Héritabilité en milieu TEMP Héritabilité en milieu TROP Corrélation génétique
PV11 0,88 +0,18 0,87+ 0,14 0,80 £0,16%
PV23 0,63+0,16 0,65+0,10 0,63+0,13
CMJ 0,19+ 0,07 0,27 + 0,08 0,29 + 0,08
CMJR 0,08 £ 0,05* 0,11 +0,05 0,94 + 0,063
IC 0,13 +£0,05 0,15+0,02 0,82 £ 0,02
IELD 19 0,48 + 0,05 0,36 + 0,07 0,43 +£ 0,07
ELD 23 0,53 + 0,06 0,49 + 0,06 0,31+0,04
GELDY 0,11+0,03 0,21 £0,04 0,46 £+ 0,07
ELDmoy 0,47+0,11 0,37+ 0,06 0,64 + 0,08
GMQ 0,50+0,11 0,55+0,13 0,60 £ 0,07

THéritabilités significativement différente entre environnement tempéré et tropical (P < 0,05). *Héritabilité non significativement différente de zéro (P < 0,05).

tCorrélation génétique non significativement différente de 1 (P < 0,05). PV11 et PV23 : Poids vif & 11 et 23 semaines d’age ; CMJ : consommation moyenne
journaliére entre les semaines 11 et 23 et mesurée individuellement et de maniéere continue pendant 15 jours sur 3 périodes : soit en semaines d’age 11-12, puis
15-16, puis 19-20 ; soit en semaines d’age 13-14, puis 17-18 et 21-22 ;CMJR : consommation moyenne journaliére résiduelle entre les semaines d’age 11 et 23 ;
IC : indice de consommation entre les semaines d’age 11 et 23 ; ELD19 et ELD23 : épaisseur de lard dorsal & 19 et 23 semaines d’age ; GELD : gain relatif
d’épaisseur de lard dorsal entre les semaines d’age 19 et 23 ; ELDmoy : moyenne des ELD a 19 et 23 semaines d’age ; GMQ : gain moyen quotidien entre les

semaines 11 et 23.

2.2. Héritabilités des paramétres de thermorégulation et
corrélations génétiques entre milieux tempéré et
tropical

Les résultats des estimations des héritabilités en milieu TEMP et
TROP pour les variables liées aux réponses de thermorégulation
ainsi que les corrélations génétiques entre environnements TROP
et TEMP sont présentés dans le Tableau 2.

Quel que soit ’environnement, 1’héritabilité de TR a 19, 21 et 23
semaines d’dge sont faibles (de 0,04 a 0,09). A notre
connaissance, il s’agit des premieres estimations d’héritabilité¢ de
la température rectale chez le porc en croissance. Elles suggerent
une trés forte régulation de ce paramétre physiologique chez le
porc en croissance, méme en conditions tropicales. Ces
valeurs sont dans la tranche basse des

estimations d’héritabilité de températures internes obtenues chez
les bovins ou les volailles en situation de stress ou de
thermoneutralité (de 0,06 a 0,49, Tixier-Boichard et al., 1995,
Dikmen et al., 2012, Loyau et al., 2013). Ces résultats sont
néanmoins plus faibles que ceux reportés chez la truie en
lactation en milieu tropical ( 0,35 £ 0,09 ; Gourdine et al., 2016).
Cette différence entre stades physiologiques peut étre en lien
avec le cycle hormonal de la truie. En période de lactation, le
métabolisme des truies est fortement sollicité. Ces mécanismes
ayant un contrdle génétique prépondérant, il semble cohérent que
I’héritabilité soit plus élevée.

Les estimations d’héritabilités pour la TC19 et TC23 sont faibles
en environnement TEMP (respectivement 0,06+0,03 et
0,08+0,03) et modérées en environnement TROP
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(respectivement 0,25 £ 0,10 et 0,38 = 0,12), avec une différence
significative d’héritabilité entre les deux environnements (P <
0,05). Les estimations en milieu tropical sont concordantes avec
celles obtenues chez la truie en lactation (0,34 = 0,12 ; Gourdine et
al., 2016) et chez la poule pondeuse mesurés par caméra
infrarouge (0,20 + 0,04 ; Loyau et al.,2016).

La température cutanée est un indicateur de la capacit¢ d’un
animal a dissiper de la chaleur au travers de la peau. Nous
montrons ici une corrélation génétique négative entre les deux
environnements de -0,67 et -0,72 respectivement pour TC19 et
TC23 suggérant que le déterminisme génétique de la dissipation
de chaleur differe fortement selon I’environnement climatique.

Tableau 2 — Héritabilités et corrélations génétiques des parameétres de thermorégulation entre milieux tempéré et tropical

Phénotypes Héritabilité en milieu TEMP Héritabilité en milieu TROP Corrélation génétique
TR19 0,04 £ 0,03* 0,06 £+ 0,03 0,08 +0,03
TR21 0,08 £ 0,06* 0,08 +0,03 0,03 £ 0,02*
TR23 0,07 £ 0,04 0,09 £+ 0,04 0,04 £0,01
TC19% 0,06 £+ 0,03 0,25+ 0,10 -0,67 £ 0,04
TC23% 0,08 +0,03 0,38 +0,12 -0,72 £ 0,08

THéritabilités significativement différentes entre environnements tempéré et tropical (P < 0,05). * Héritabilité ou corrélation non significativement différente de
zéro (P < 0,05). TR19, TR21 et TR23 : température rectale a 19, 21 et 23 semaines d’age, TC19 et TC23 : température cutanée & 19 et 23 semaines d’age.

2.3. Corrélations génétiques entre température cutanée et
caractéres de production

Compte tenu de la faible héritabilité¢ de TR, nous rapportons dans
cette partie uniquement les corrélations génétiques entre TC19
ou TC23 et les caractéres de production ou TR19, TR21 et TR23
(Tableau 3).

En environnement TEMP, les corrélations entre la température
cutanée (TC19 ou TC23) et le PV23, la CMJ, la CMJR ou le
GMQ sont positives. Ces corrélations suggerent une relation
favorable entre le niveau de production ou le métabolisme de
I’animal et sa capacité a dissiper la chaleur.

Au contraire, les corrélations génétiques entre TC19 ou TC23
avec les caractéres de production PV23, la CMJ, les ELD ou le
GMQ sont négatives en environnement TROP, suggérant un
antagonisme entre le niveau de production de I’animal et sa
capacité a dissiper de la chaleur par voie sensible.

I1 est possible qu’en milieu tropical, les animaux ayant un poids
¢élevé favorisent d’autres mécanismes pour dissiper de la chaleur,
comme des mécanismes par voie latente, notamment
I’hyperventilation respiratoire. Ainsi, les porcs capables de
maintenir une température corporelle & un méme niveau en
milieu tropical seraient plus aptes a atteindre des poids vifs
élevés. Les résultats a 19 semaines d’age sont difficiles a
expliquer, mais ceux a 23 semaines d’age concordent avec les
mécanismes potentiels développés ci-dessus pour le milieu
tropical.

En milieu TEMP, les températures cutanées sont peu corrélées
avec les températures rectales. En milieu tropical, les corrélations
entre températures cutanées et rectales sont modérées a élevées et
positives. Il a été montré dans la littérature que la température
cutanée est fortement corrélée avec la capacité de survie des
animaux lors d’un stress thermique (Yamamoto et al., 1971).

Tableau 3 — Corrélations génétiques entre températures cutanées, caractéres de production et de température rectale

Phénotypes TC19 TEMP TC23 TEMP TC19 TROP TC23 TROP
PVl 0,19+ 0,04 0,40 + 0,04 20,16+ 0,03 0,04+ 0,02
PV23 0,50 + 0,05 0,64 + 0,06 20,24+ 0,05 20,23+ 0,05
CcMJ 0,48 + 0,04 0,45+ 0,03 0,01 + 0,06* 0,18+ 0,04
CMJR 0,25+ 0,02 0,15+ 0,02 0,24+ 0,01 0,12+0,01
IC 10,04 + 0,02 0,24 40,02 0,18+0,10 0,12+ 0,04
ELD 19 0,10 + 0,02 0,04 + 0,02 20,42+ 0,03 0,19+ 0,03
ELD 23 0,05+ 0,01 0,09 + 0,01 0,24+ 0,02 0,32 40,02
GELD 0,08+ 0,01 0,08+ 0,01 0,35+ 0,02 0,14+0,01
ELDmoy 0,18 + 0,04 0,01 + 0,05% 20,24+ 0,05 20,28+ 0,05
GMQ 0,56 + 0,05 0,77 + 0,05 20,20+ 0,04 20,20+ 0,05
TR19 0.04 +0.03 0.04 +0.04* 0.36+0.08 0.20 + 0.04
TR21 0.28 +0.06 20.11+0.04 0.75 +0.03 0.60 + 0.02
TR23 0.36 £ 0.03 0.23 +£0.04 0.80 £ 0.06 0.38 +0.02

*Héritabilité ou corrélation non significativement différente de zéro (P < 0,05). PV11 et PV23 :

Poids vif & 11 et 23 semaines d’age, CMJ : consommation

moyenne journaliére, CMJR : consommation moyenne journaliére résiduelle, IC : indice de consommation, ELD 19 et ELD23 : épaisseur de lard dorsal a 19
et 23 semaines d’age, GELD : gain relatif d’épaisseur de lard dorsal entre les semaines d’age 19 et 23, ELDmoy : moyenne des ELD & 19 et 23 semaines

d’age, GMQ : gain moyen quotidien.

CONCLUSION

Ces premiers travaux d’estimation des parameétres génétiques liés
a ’adaptation a la chaleur sur le porc en croissance mettent en
évidence que la dissipation de chaleur est en partie sous controle
génétique.

La température rectale est un caractére moins héritable que la
température cutanée, méme en environnement tropical ou les
animaux sont soumis a des conditions qui devraient accentuer la
variabilité inter-individuelle.

Les techniques de mesures de la température interne pourraient
étre améliorées pour affiner le phénotype, notamment a I’aide de
capteurs de température insérés en sous-cutané. Cela permettrait
de déterminer si, en améliorant
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la précision de la mesure, on améliorerait 1’héritabilit¢ du
caractére. Cette technique est actuellement expérimentée par
notre laboratoire et elle permet d’appréhender la cinétique de la
température interne.

Les mesures de température cutanée semblent prometteuses d’un
point de vue génétique, étant proches de la capacité des animaux
a s’adapter a leur environnement, et héritables. Nous montrons
aussi que les corrélations génétiques entre environnements
tempéré et tropical sont souvent différentes de 1 pour les
caractéres de production. Cela suggére qu’il est nécessaire
d’inclure des stratégies de sélection dédiées a I’amélioration des
performances en milieu tropical pour répondre a I’extension de la
production porcine dans les régions tropicales et sub-tropicales.
Ces premicres données permettront d’évaluer les perspectives
d’inclusion des paramétres de thermorégulation dans les schémas de
sélection pour 1’¢levage en zone tropicale et subtropicale.

Nos résultats pourraient suggérer des recrutements de
mécanismes différents entre milieu tempéré et tropical pour
dissiper la chaleur. De plus, en environnement tropical, la
corrélation génétique négative entre la température cutanée et
PV23 semble aller dans le sens de la théorie de I’allocation des
nutriments (Rauw, 2008). Cette théorie suggeére qu’il existe un
équilibre entre les fonctions d’adaptation - ici estimées via les
températures corporelles - de croissance etd’entretien.
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60 = Daily relative humidity, % Female Castrated male Female Castrated male vs Tropical
‘;g BW11, kg 30.9° 31.6° 20.7° 21.2° E** F*3 5% FxE®F >
b o
| ¢ Environments essentially differed BWa3, kg 101‘3: 105.?' 82‘5: 57'2‘1 EXtprss  ExER >
) for humidity ADG, g/d 813 854' 729 778 EA8 F G JFxER* >
Temperate Tropical DFl, kg /d 2.11° 230° 1.70° 1.84¢ E P oRe DI Exp <
Genomic structure of the population (60K SNP g: ypes) RFI, g/d 2 37 ! -15 -25 E* F**,  pe >
i r - - o | FCR 261* 2.70 245° 247° E™* F**S* | P**, FxE® >
Populations across % FacR2 BFT, mm 194° 218° 14.7¢ 16.5° E e G, FXE** o
environments were i ke 2 roc Skin temp., °C 345° 345° 35.7° 370 pepe <
similar at the genomic ~ ° Rectaltemp,, °C 39.2° 39.3° 394° 39.5° i <
level &2 o:* : ok Jre family, § = sex,P=period for DI £#P<0.05,7"P<0.01,""P<0 001 3,b,c,d indicate significant differences (P<0.05) within rows.
iy - - Major response to tropical stress on production and thermoregulatory traits
[ - . & imoeete Significant sire family x environment interactions for production traits suggest GxE
PC1
Genetic parameters (:se) within and across environments (E) Genomic regions detected after correction for IGF2 and MC4R mutation effects
" 3 MC4R 1GF2
h? Genetic correlation 2A AG GG AA AG GG
. with skin temp. I correspond to regions detected in the tropical environment, FOCR 4 10 0 2 3
Temperate Tropical betweenE Temperate Tropical 4 correspond to regions detected in the temperate environment, FILWxCR 9 1 0 3 7 0
T 004002 — correspond to regions detected in joint analyses of the environments B iR Sk
- DFl
(a) alllelic dose effect model (b) breed effect model -
ADG ] 3Mbregions around SNPwith -log(F>4 20 Mb regions around SNPwith ~log(F >3 - :; 5
DFI 0.19£007 027+008 -0.18 £ 004 T2
-
RFI 0.08+005 0.11£005 0.12+001 - nDﬁgam
FCR 0.13+005 0.15:002 0.12 004 . FCR
- W11
BFT - W23

Rectaltemp. 0.07:+004 0.09:004 0.04:001 0.23:004 0.38%
Skintemp.  0.08:003 0382012
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LA i fedlaln

h*: moderate/high for production traits except feed efficiency, low  MC4R: major effects (-log(P) max=4.9) on BW and ADG, BFT, RT

forbody P ures but skin temp in tropical conditi 1GF2: major effects (-log(P) max=10.8) on BW and ADG, FCR, BFT, ST, RT

Genetic correlations between E: mainly different from 1 Other genomic regions:

Skin temperature: genetic correlations with production traits mainly detected in one or the other E, confirming high GxE for these traits

depend on the environment. Generally negative in tropical different regions detected with the allelic dose and the breed effect model,
conditions: do pigs in tropical conditions with high production suggest breed effects that are not captured by LD available on the 60KSNP chip
- use other mechani: as respil y rate, to dissip heat ? few regions affect both production and thermoregulatory traits (3000x)

=> have naturally lower temperature to dissipate?

(_ Condlusion [ Perspectives
+ Tropical conditions affected significantly production and thermoregulatory traits Use metabolic and transcriptomic
* Multiple evidences were found for GXE on production and thermoregulatory traits approaches to describe the underlying

* Genomic approaches suggested both allelic and breed effects segregating in the population biclogy of resistance to heat stress
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%"\RA Genetic dissection of mechanisms underlying heat adaptation in pigs

T SCIENCE & IMPACT

J Riquet, H Gilbert", K Feve', Y Labrune’, R Rose?, Y Billon?, M Giorgi, T Loyau?, JL Gourdine?, D Renaudeau®

'GenPhySE , INRA, Castanet Tolosan, France; ZURZ, INRA, Petit-Bourg , France; *GenESI, INRA, Surgéres, France; *PTEA, INRA, Petit-Bourg, France; * PEGASE, INRA, St Gilles, France

Heat stress has a major impact on pig production in tropical and sub-tropical areas, but also during summer heat waves in temperate regions of
the world. The aim of this study was to evaluate the effect of three climatic environments (temperate, TEMP vs. tropical humid, TROP vs. heat
wave, HS) on production and thermorequlation traits in growing pigs and to describe the underlying biology of resistance to heat stress.

GUADELOUPE

An original experimental backcross population based on Large White and Créole pigs has been set up at INRA to test 2 x 560 backcross progeny from the same 10 F1 families in a tropical and in a
temperate environments. In addition, a heat stress (a 3 week period, in a climatic room heated to 30°C) has been provoked in the temperate environment at the end of the 150 day period in order to
mimic a heat wave.

(limatic variation in the pig building facilities according to the environment Design and mesures

Thermal Humidity Index : THI = T-[0.55-0.0055 x HR] x [T-14.5]) ® Large-White

Créole

diaL

heat stress

Body Weight (BW)

e - Daily Feed Intake (DFT} ey ™%,

B i Skin lemperature (ST} 4 +4 4
5 Rectal Temperature (RT) + 4 +4 4

g (|

- Plasra samples

e L v 4+
Average values for temperature, humidity and THI over the test period ** 7 <001
Data on production and ther gulation traits were analyzed using linear models (GLM procedure, SAS version 9.4) with the fixed effects of the environment, sex, batch within environment, and

their interactions as main effects. The LSmeans were used to define the robustness of each sire family for a given trait: the mast robust sire family was the family whom LSmeans difference between
TEMP and TROP was the lowest. On the opposite, the most sensitive sire family was defined as the family for which this difference was the highest.

Effect of production environment (Temperate vs. Tropical) on production traits Effect of the interaction between sire family and production envirsnment

$oa \ . LSmeans for body weight (23 weeks] as a function of  Assessment of robustness and sensitivity in the 10 sire families

=/ “ LSmeans values for rectal temperature (23 weeks) are  according to their score (from 1: the most robust to 10: the most

s | represented for the 10 F1 sire families. sensitive) on LSmeans differences between temperate and tropical
environments.

The Ilumina PorcineSNP60 BeadChip (San Diego, CA, USA) was used for genotyping all the animals. The SNP positions were based on the Pig Sscrofall assembly. The genome wide association
studies (GWAS) were performed for each environment (TROP, TEMP, and HS) using the GenABEL R package. For each trait, SNP effects were tested based on a mixed animal model that included the
genomic kinship matrix to account for relatedness, and usual fixed effects and co-variables depending on the phenotype. For some phenotypes IGF2 and MC4R causal mutations were added.

Genomic regions detected after correction for IGF2 and MC4R mutation effects Metabolites QTL detection
v PER] 3liu B B 3 :
- | - 18 30°C-2 weeks
AR 4 ¥ :_ = Localization of SNPs with P-values < 2.0E-05 for N " ”
4 d b » each group of traits depending of the e
ie environments. w > 24
s QTL regions identified for metabolites are sssm - TEMP 28X
. M % Il indicated with arrows on the left side of the
chromosome. o =1

GWAS  for  plasmatic metabolites  were
b performed using buckets as phenotype.
Buckets associated to SNP with P-values <5.0F-

i 07 are indicated on the NMR spectra. For the
i .RT Sy cabolis s T e most significant QTL (P-values <1.OE-07),
i1 [ Top chromosomal  region and  environment

e @SSCL:657Mb  @SSCL:2725Mb  @SSCAi95Mb  @SSCS:12Mb SokWitesai inatioel.

3 1S (heat stress) ®SSC70 1157 Mb #55C16: 125 Mb @55C17:56Mb  @SSCIE: 4 Mb

Tropical conditions significantly affected production and thermoregulatory traits ; Variability of sire family performances depending on the environment were identified ; QTL
regions were mainly detected in one or the other environment, confirming high GxE for the recorded traits.

»

Abmentation  Agriculture  Environnement




274

LISTES DES FORMATIONS

Titre de la formation Durée | Lieu Etat
Régression et analyse de variance avec R-initiation 10h UA réalisé
Analyse e;t comprehenglon des modahtes’ Qe publication 4h UA réalisé
en sciences de la vie et sciences expérimentales
En attente de
1¥ Séminaire résidentiel EIR-Agreenium Sjours | NANCY | validation par
I'UA
Anglais de spécialité : approfondissement 20h UA réalisé
Cours de Génétique quantitative - INRA réalisé
Formation a I’information scientifique et technique 18h UA réalisé
19" Séminaire des thésards du département de : En attente de
e . 2jours | INRA validation par
Génétique Animale ,
I’UA
Projet doctoral : parcours et perspective 15h UA réalisé
En attente de
Formation a la détection de QTL-Toulouse 3mois | INRA validation par
I’'UA
Préparation au TOEIC 20h UA réalisé
Préparation a la quahﬁcatlgn aux fonctions de Maitre de 4h UA réalisé
conférences
Encadrement des Apprentis-chercheurs dans un projet En attente de
Science et Société organisé par I'INRA et I’association | 24h INRA validation par
« L’arbre des connaissances » I’'UA
Initiation aux pratiques de la médiation scientifique En attente de
organisé par 'INRA et I’association « L’arbre des 8h INRA validation par
connaissances » I’'UA
En attente de
Logiciel R-Orient¢ analyse statistiques 21h INRA validation par
I’UA
En attente de
Writing Presenting Scientific Papers Workshop 10h EAAP validation par
I’'UA
Méthodologie de la recherche en laboratoire d’accueil 36h UA En cours




RESUME DE LA THESE
L’objectif de la these est de caractériser la variabilité génétique de la tolérance a la

chaleur chez le porc en croissance.

Dans un premier temps, I’effet de deux environnements climatiques (tempéré, TEMP vs.
tropical humide, TROP) sur les performances de production et les réponses
thermorégulatrices des porcs en croissance a été évalué. Pour ce faire, un dispositif familial a
¢té produit entre des porcs Large White (LW), sensibles a la chaleur, et des porcs Créole (CR)
plus thermotolérants. Dix verrats F1 LW x CR ont été croisés avec 65 truies LW apparentées
dans chaque environnement afin d’obtenir 1 298 animaux backcross (TEMP : n=634 porcs

issus de 11 bandes; TROP : n=652 animaux issus de 12 bandes). Des pesées ont été réalisées

tous les 15 jours de la 11€M€ 3 [a 23€ME gemaine d’age, et des épaisseurs de lard dorsal
(ELD) ont été mesurées aux semaines 19 et 23. L’ingéré a été enregistré de 11 a 23 semaines
d’age. Le GMQ, la consommation journaliére (CMJ) et ’indice de consommation (IC) ont été
estimés. La thermotolérance a été évaluée via des mesures de température cutanée (TC,
semaines 19 et 23) et rectale (TR, semaines 19, 21 et 23). Le calcul de I’index THI, combinant
les effets de la température et de ’hygrométrie, montre une différence de 2.4°C entre TEMP
et TROP. Le GMQ et la CMJ en TEMP sont plus élevés qu’en TROP (830 vs. 754 g/j et 2,20
vs. 1,80 kg/j, respectivement ; P<0,001). Les températures corporelles en TROP sont plus
¢levées qu’en TEMP (respectivement 35,9 vs. 34,8°C pour la TC et 39,5 vs. 39,4°C pour la
TR, P<0,001). La majorit¢ des caractéres (GMQ, CMJ, IC, TR, ELD) montrent une
interaction famille x environnement (P<0,05) avec des familles « robustes » et «sensibles.
Nos résultats montrent une dépendance familiale de la tolérance a la chaleur, suggérant qu’il
est possible de trouver des génotypes ayant un fort potentiel de production et une faible
sensibilité a la chaleur.

Dans un deuxi¢me temps, nous avons caractérisé le déterminisme génétique de I’adaptation a
la chaleur chez le porc en croissance. L’ héritabilité¢ de la TR est faible (TEMP h?>= 0,16 +
0,06, TROP h?>= 0,10 £ 0,04). L’héritabilit¢ de la TC est différente entre les deux
environnements (TEMP h?>= 0,12 + 0,03 ; TROP h?>= 0,36 + 0,14) avec une corrélation
génétique entre les deux environnements fortement négative (-0,64 £+ 0,03). Concernant les
caractéres de production, I’héritabilité du gain d’épaisseur de lard est plus élevée en TROP
(h*=0,21 £0,04) qu’en TEMP (h*= 0,11 £+ 0,03). Les corrélations génétiques de la TC avec le

poids vif a 23 semaines d’age et 1’épaisseur de lard dorsal sont positives en TEMP alors



qu’elles sont négatives en TROP. Les mécanismes engagés pour dissiper la chaleur ou pour la

croissance, en partie sous contrdle génétique, seraient différents entre environnements.

Puis, une détection de QTL de I’adaptation a la chaleur a été menée sur les caractéres de
production et de réponses de thermorégulation (températures cutanée et rectale) grace a deux
analyses : une analyse d’association (GWAS) et une analyse de liaison (LA).

L’analyse GWAS a permis de détecter des régions qui influencent trés significativement
(P<0,01) les caracteres de production étudié¢s en TEMP sur SSC 2, 4, 5, 7 et 16 ; en TROP sur
SSC 2, 5, 7, 10 et 15 et en analyse conjointe sur SSC 1, 2 et 16. Ainsi que des régions tres
significative (P<0,01) pour les températures corporelles en TEMP sur SSC5 et en analyse
conjointe sur SSC 4, 7 et 14.

L’analyse LA a permis de détecter des régions, contenant des SNP associés aux caractéres de
production et de températures corporelles, ou il y a un contraste d’expression du caractere
expliqué par I’origine raciale de 1’allele transmis par le pere LW ou CR. Pour les caracteres de
production les régions tres significative (P<0,01) sont détectées en TEMP sur SSC 2 et 8, en
TROP sur SSC 2, 5 et 8, en analyse conjointe sur SSC 2, 6 et 15 et pour les températures
corporelles les régions sont détectées en TEMP sur SSC1, en TROP sur SSC 2, 5 et 7 et en
analyse conjointe sur SSC2.

Les 2 analyses ont permis de proposer des régions qui affectent significativement : les
caractéres de croissance, 1’ingestion, I’efficacité alimentaire, 1’épaisseur de lard et les
caracteres de réponse de thermorégulation sur le chromosome sur SSC 2, 5, 8, 10, 11 et 15.
Les mutations des génes MC4R et IGF2 semblent avoir un effet sur les températures
corporelles. Des interactions entre ces mutations et des régions sur le génome ont été

détectées.



