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Abstract : Meat and genomics : which progress and applications ?

The development of genomics tools is a considerable technological progress that allows the simultaneous analysis of
thousands of genes (SNP chips), transcripts (transcriptomics) and proteins (proteomics). Using these technologies
allows the measurement of complex phenotypes such as traits related to product quality. The objective of this review is
to present the various studies conducted the last years in various meat industry to identify biomarkers of meat quality.
The text is based on the strategy developed by each sector in terms of meat quality.

Introduction

La génomique est I’étude de la structure, la fonction et ’évolution des génomes. Grice au séquengage des génomes, il
est maintenant possible d’identifier et de localiser des dizaines de milliers de génes d’un génome (génomique
structurale). Les informations ainsi disponibles peuvent étre utilisées 4 des fins de connaissances, sélection ou
diagnostic (La Révolution Génomique, 2011). La premiére espéce d’intérét agronomique dont le génome a été séquencé
est le poulet puis ont suivi les espéces bovine, porcine, équine, ovine... et quelques espéces de poissons. Le
développement des outils de séquengage a par ailleurs contribué a I'essor de la génomique fonctionnelle ou
expressionnelle, qui s’intéresse au fonctionnement des génomes, grice notamment & la possibilité d’analyser
simultanément des milliers de polymorphismes génétiques (puce SNP), de transcrits (transcriptomique) ou de protéines
(protéomique) sur des puces dédiées. L’objectif est d’identifier des génes et/ou protéines dont I’expression ou
I’abondance est associée a la mesure d’un phénotype d’intérét tel qu’un caractére de qualité de viande. On parle alors de
génes marqueurs ou de biomarqueurs d’un phénotype qui peuvent étre utilisés pour prédire ce phénotype ou a des fins
de recherches pour mieux comprendre 1’élaboration du phénotype en lien avec les facteurs d’élevage. Au cours des
derniéres années, ces technologies ont été mises en ceuvre pour la plupart des filiéres de production de viandes. L’objet
de cette synthése est de faire le bilan pour chaque filiére des connaissances acquises grace aux études de génomique, de
présenter certaines applications issues de ces travaux ainsi que les perspectives & entrevoir au regard de I’évolution
actuelle des technologies a haut débit.

I - Génomique structurale

La variabilité génétique trouve son origine dans le polymorphisme de trés nombreux génes impliqués plus ou moins
directement dans les fonctions biologiques participant a I’expression des caractéres. Si la majorité des mutations &
Porigine de ces polymorphismes ont des effets non quantifiables car trop faibles, certaines peuvent toutefois étre
détectées si leur effet biologique sur le caractére est suffisamment marqué et si leur fréquence est suffisante dans la
population étudiée. C’est ainsi que quelques genes hébergeant une mutation dont Ieffet sur le caractére est extréme,
dénommés « génes majeurs », ont été mis en évidence dans quasiment toutes les espéces domestiques destinées a la
production de viande. C’est par exemple le cas des mutations dans le géne GDF8 des bovins affectant la synthése de la
myostatine qui, & I’état homozygote, ont pour conséquence le phénotype hypermusclé « culard ». Sans aller a des effets
aussi extrémes que rares, I’étude du déterminisme génétique des caractéres montre qu’il existe une gamme de
polymorphismes dont ’effet est suffisamment marqué pour qu’ils soient détectés, et exploités en sélection.

La génomique structurale a pour objectif de détecter les régions génomiques présentant des mutations causales,en
analysant la variabilité du caractére étudié conjointement au polymorphisme de marqueurs moléculaires répartis tout au
long du génome. Les premiers programmes de détection de ces régions dénommées QTL (Quantitative Trait Locus) ont
été mis en ceuvre par analyse de liaison intra-famille avec des marqueurs microsatellites. Ces populations ressources
sont généralement issues de croisements entre races trés différentes afin d’augmenter la probabilité de ségrégation des
alléles (copie mutée ou non) au QTL. Une vingtaine d’expérimentations ont ainsi été mises en ceuvre en production
porcine et de nombreux QTL des qualités de la viande ont été détectés (Hu et al., 2007). Dans le cas des bovins, il
n’existe au niveau mondial que cinq populations ressources phénotypées pour la qualité de la viande, qui ont toutefois
permis de détecter 14 QTL de la tendreté répartis sur 10 chromosomes (Hu et al., 2007). Chez le poulet, deux
populations ressources issues de croisements expérimentaux entre animaux contrastés pour la croissance et la
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