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INTRODUCTION

Les animaux de la race ovine Texel Belge présentent un
phénotype de conformation musculaire proche de
I" hypertrophie musculaire observée chez les bovins. Cette
hypertrophie musculaire aff ecte principal ement les membres
postérieurs (Laville et al., 2004). Contrairement a ce qui est
observé pour le caractéere callipyge, cette hypertrophie
musculaire ne semble pas s accompagner chez les animaux
Texel d’'une altération des principales qualités recherchées
par le consommateur de viande ovine, notamment la
tendreté et la flaveur. Les travaux entrepris visent a
comprendre le déterminisme génétique de ce dével oppement
musculaire chez les animaux Texel Belge.

Les résultats obtenus sur ce modéle dans le cadre d'une
collaboration entre le Département de Génétique de la
Faculté Vétérinaire de Liege (M. Georges) et deux équipes
de I'INRA, la SAGA (J. Bouix, Toulouse) et QUAPA
(E. Laville, Theix) ont permis d établir la présence d'un
QTL sur le chromosome 2 (OAR2) ayant un effet trés
significatif sur des variables traduisant le développement
musculaire (Marcq et al., 2002). Afin d'identifier le ou les
genes pouvant étre responsables de ce caractére, une étude
de I’ expression des genes de larégion QTL a été entreprise.

1. MATERIELSET METHODES

Le muscle Semimembranosus a été prélevé sur 12 animaux
issus des croisements F2 et homozygotes pour les deux
alélesdu QTL. LesARNm ont été extraits des échantillons
de muscles en utilisant le kit MaxiPrep (Qiagen). La
guantification relative de I'expression des génes a €té
étudiée par le systéme SybrGreen avec un appareil ABI 7900
(Applied Biosystems) permettant une analyse a moyen débit.

2. RESULTATS

2.1 CARTOGRAPHIE COMPAREE DU QTL

Dansle but d'identifier les genes localisés dans larégion du
QTL, une carte intégrée ovine a été développée. Les
résultats montrent que le QTL est situé dans la région
centromérique du chromosome 2. Une carte comparée
précise de cette région a été développée, entre le génome
bovin et le génome humain. La comparaison des
localisations des genes chez le mouton et e bovin a montré
une homologie entre le chromosome 2 ovin (OAR?2) et les
chromosomes 2 et 8 bovins (BTA2 et BTAS). L’utilisation
des données de cartographie bovine a permis de révéler
I’homologie avec 6 régions humaines localisées sur
4 chromosomes humains différents (figure 1). En utilisant
les bases de données du génome humain, la liste des
246 genes localisés dans les 6 régions identifiées a été
établie et ces génes ont été considérés comme des genes
candidats positionnels.

Figure 1: carte comparée de larégion QTL entre le génome
bovin et le génome humain
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2.2. COMPARAISON DE L'EXPRESSION DES GENES
Lapremiére étape du travail a consisté aobtenir des séquences
ovines pour les genes candidats car trés peu de données ovines
sont disponibles dans | es bases de donnéesinternationales. Ces
séquences ont permis de définir des amorces ovines afin
d étudier I'expression des genes candidats. L'étude a été
effectuée par une approche de quantification sur des pools des
ARNmM desindividus porteurs del” haplotype del” hypertrophie
musculaire d’'une part et des individus non porteurs d autre
part. Les génes montrant une variation d expression d'au
moins un facteur 1,5 entre les deux génotypes ont &té
considérés comme différentiellement exprimés.

3. DISCUSSION

Dans le but d'identifier le ou les génes responsables du
caractere, nous avons entrepris I’ étude de I’ expression des
genes d' une région chromosomique portant un QTL. Ceci a
nécessité le développement d'une carte comparée précise
avec le génome humain. A ce jour, I’ expression des genes a
€té comparée entre les animaux des deux génotypes pour
161 genes. Une expression différentielle est observée pour
11 geénes qui vont ensuite étre étudiés plus particulierement.

CONCLUSION

Avec les données de séguences des génomes des
mammiféres et les approches & moyen/haut débit, I’ étude
d’ expression des génes des régions QTL identifiées pour
divers caractéres pourrait ére une approche efficace pour
identifier les génes candidats.
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