
Validation d'une procedure de tragabilite des viandes bovines par 
marquage molCculaire 
Validation of a traceability procedure for bovine meat using mole- 
cular markers 
M. SAN CRISTOBAL-GAUDY ( I ) ,  G. RENAND ( 2 )  ; Y. AMIGUES ( 3 )  ; M.-Y. BOSCHER (3 )  ; H. LEVEZIEL ( 4 )  ; B. BIBE ( 5 )  
( 1 )  Laboratoire de Ginitique Cellulaire, INRA, BP 27, 31326 CASTANET TOLOSAN CEDEX 
( 2 )  Station de Ginktique Quantitative et Appliquke, INRA, 78352 JOUY-EN-JOSAS CEDEX 
( 3 )  LABOGENA, 78352 JOUY-EN-JOSAS CEDEX 
( 4 )  Laboratoire de Ginitique Biochimique, INRA, 78352 JOUY-EN-JOSAS CEDEX 
( 5 )  Dkparternent de Ginitique Animale, INRA, BP 27, 31326 CASTANET TOLOSAN CEDEX 

INTRODUCTION dit. Ce phCnomtne d"' allele nu1 " est bien connu pour les 
Dans le cadre des efforts dtveloppts actuellement pour amb- marqueurs de type microsatellite. Dans le cas d'une utilisation 
liorer et stcuriser la traqabilitd des bovins et produits dCrivCs, en routine de cette mtthode, les tchantillons pour lesquels de 
et compte tenu de la disponibilitt d'un grand nombre de mar- telles discordances SOnt rtvCltes, sont systtmatiquement re 
aueurs rnolCculaires de type microsatellites, une expCrience a analysts, pernettant de lever ces ambigui'tCs. 
it6 mise en place pour Ctdblir et valider une procCdure d'iden- 
tification individuelle des viandes. En effet, dans la chaine "de Tableau 1 

la ferme B l'ktal", il existe des systkmes d'identification diffC- Extraction de I'ADN et amplification des marqueurs 

rents au fur et B mesure des o$rations ; en particulier, il est 
difficile de reporter ]'Identification Ptrenne GtneralisCe qui 
existe sur le passeport bovin au niveau des pitces de viande 
commercialides par le dttaillant. 

MATERIEL ET METHODES 
147 animaux provenant de deux domaines expkrimentaux 
INRA ont Ctt prelevbs au moins deux fois, soit en vif (sang, 
poil), soit apr?s abattage (sur la viande, aprts 24h ou 15j), soit 
un total de 545 prklkvements. Deux types de priltvement de 
viande ont kt6 BtudiCs : au scalpel, et B I'aiguille h biopsie. 
L'ADN a CtC extrait pour tous ces Cchantillons, et analyd avec 
11 marqueurs microsatellites. Leur choix a repose sur la rtpar- 
tition sur le genome (1 voire 2 par chromosome), sur leur poly- 
morphisme (de 5 B 12 alltles), sur leur facilitt d'amplification 
(connaissance de ces marqueurs dans les programmes de 
recherche de QTL, de diversitt, de recherche de paternitC, ...), 
et leur facilit6 de typage simultant (multiplex). Le polymor- 
phisme de ces marqueurs a CtC analyd B l'aide d'un sdquen- 
ceur automatique ABI377 ; les tests ont tous CtC rialisis en 
aveugle. L'analyse statistique a repost sur la mkthode du 
maximum de vraisemblance prenant en compte d'intvitables 
bien que rares erreurs de typages. Cette analyse statistique a en 
effet tt6 rCalisCe sur les donnCes brutes de typage. 

RESULTATS 
Sur les 545 tchantillons, I'extraction de I'ADN a CtC particu- 
litrement efficace sur la viande, quels que soient son mode de 
prdtvement et sa maturation (tab. 1). Par contre, pour environ 
114 des poils, il a fallu refaire l'extraction. Cet ADN s'est 
avert pourtant de bonne qualitt puisque sur l'ensemble des 
marqueurs Ctudits le taux d'absence d'amplification est faible 
(tab. 1 et 2). Une seule reaction de PCR a en general t t t  n6ces- 
saire pour obtenir les produits d'amplification. Le jeu de mar- 
queurs a effectivement mis en tvidence un polymorphisme 
Clev6 dans la population exptrimentale, le taux d'htttrozygo- 
tie allant de 0,53 B 0,87 et pernettant d'avoir un taux d'httt- 
rozygotie global de 0,97 avec les 1 1 marqueurs. Le taux d'ab- 
sence d'amplification selon le marqueur considtrt varie de 
0.2 % pour le plus facile B 5.1 % pour le plus difficile (tab. 2). 
Dans la mesure ou il existait au moins deux prtl$vements par 
animal (de 2 a 6 dans cette etude), il a ttC possible d'tvaluer le 
taux de gtnotypes incompatibles lies B des erreurs intvitables 
dans la technique moltculaire. Sur l'ensemble des marqueurs, 
ce taux d'incompatibilitt ou de " gtnotypes faux " est de 
0,8 %, en gtnCral inftrieur B 2 % sauf pour un marqueur pour 
lequel ce taux s'tlkve B 3,l %. En fait, il s'avkre que les 314 de 
ces " gtnotypes faux " sont dus B la non visualisation d'un des 
deux allkles lorsque l'individu est hettrozygote au locus Ctu- 

Nombre Extraction Marqueurs non 
d'echantillon d'Cchantillons refaite amplifids 

6,4% 0,296 
Poils 1,896 
Viande scalpel 201 0,7% 0,276 
Viande aiguille 0.7% 3,5% 

Le traitement statistique de ces donn6es a par ailleurs permis 
de mettre en 6vidence des erreurs d'identification des tchan- 
tillons qui avaient BtC gtnCrCes dans cette exp6rimentation au 
moment de la rialisation des prdltvements, d'ob l'attention 
particuliere qu'il faudra porter B cette Ctape. I1 a aussi CtC 6ta- 
bli que lorsqu'un nombre suffisant de marqueurs est utilis6, la 
mtthode proposCe posskde une grande fiabilitC (tab. 3), y com- 
pris dans le cas de demi- ou plein-frkres : une traqabilitk par- 
faite des 545 Cchantillons est obtenue avec 11 ou 8 locus 
convenablement choisis, mais pas en deqi. 

Tableau 2 
Erreurs de typage (statistiques sur 10 des 11 locus) 

Minimum Maximum 
Absence 1,1% 0,2% 5,196 
d'amplification 
GCnotypes faux 0.8% 3,1% 

Tableau 3 
Probabilitis que deux individus aient mSme genotype 

CONCLUSION 
Une procidure de tra~abilitt des viandes bovines, baste sur 
I'identification individuelle des animaux et produits dCrivCs B 
l'aide de microsatellites, a ttC mise au point. Sa faisabilitC a t t t  
validie. Son application B plus grande Cchelle peut dtsormais 
etre envisagee ; une rtflexion est engagte pour arrster les 
modes de gestion des tchantillons et dtfinir des domaines 
d'utilisation pertinents. Le coOt de la mtthodc est fonction de 
la quantitt d'tchantillons a analyser. 
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