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Cartographie fine de régions QTL a I'aide de la puce Porcine SNP60 pour I'ingestion, la croissance, la composition de la carcasse
et la qualité de la viande en race Large White

Pres de 500 porcs Large White (106 familles de péres) ont été génotypés pour la puce PorcineSNP60 et contrblés pour 21
caracteres d’ingestion, de croissance, de composition de carcasse et de qualité de la viande. Sur les 64432 marqueurs SNP (Single
Nucleotide Polymorphism) de la puce, 44412 ont passé le contréle qualité et ont donc été utilisés pour des analyses d’association
avec la méthode FASTA (estimation conjointe des effets individuels des SNP et de I'effet polygénique).

Au total, 45 régions avec des effets significatifs (P<10™) ont été mises en évidence sur tous les chromosomes (SSC) sauf SSC5 et
SSC12. Dans 18 de ces régions (de 7 a 1251kb), plusieurs SNP ont des effets significatifs sur des caractéres de croissance et
d’ingestion (3 régions), de composition corporelle (10 régions) et de qualité de la viande (5 régions). Huit de ces régions n’ont
jamais été décrites auparavant. La région qui présentait le plus grand nombre d’effets significatifs (une région de 183kb sur SSC1
pour la qualité de la viande) a fait I'objet d’analyses haplotypiques. Trois haplotypes de 6 SNP avec des effets significatifs sur tous
les caracteres de qualité de viande analysés ont été identifiés dans la population Large White étudiée. Ces résultats montrent que
les analyses d’association a |'aide de la puce PorcineSNP60 permettent de localiser finement les QTL. Par conséquent, la sélection
d’alleles (ou d’haplotypes) favorables ainsi que I’analyse de I'architecture génétique des caractéres complexes peut maintenant
étre envisagée dans les populations commerciales porcines.

Fine mapping of QTL regions using the PorcineSNP60 Beadchip for feed intake, growth, carcass composition and meat quality in
Large White pigs

About 500 Large White pigs (106 sire families) were genotyped using the PorcineSNP60 Beadchip and controlled for feed intake,
growth, carcass composition and meat quality. Of the 64,432 SNP (Single Nucleotide Polymorphism) of the chip, 44,412 passed the
quality control and were thus used for genome-wide association analyses (GWAS) with the FASTA method (individual effects of
SNP and polygenic effect are estimated jointly).

A total of 45 regions with significant effects (P < 10”*) have been identified for SNP distributed on all chromosomes (SSC) except on
SSC5 and SSC12. In 18 of these regions (from 7 to 1,251kb), several SNP had significant effects on growth and feed intake
(3 regions), on carcass composition traits (10 regions) and meat quality traits (5 regions). Eight of these regions had never been
described before. The region which had the greatest number of significant effects (a region of 183kb on SSC1 for meat quality) was
submitted to haplotype analyses. Three haplotypes of 6 SNP were found in the studied Large White population, they had
significant effects on all meat quality traits included in the analyses. These results show that GWAS analyses with the PorcineSNP60
Beadchip allow QTL to be mapped with a good accuracy. Therefore considering the selection of the favorable alleles (or
haplotypes) and also analysing the genetic architecture of complex traits can now be envisaged in commercial pig populations.






