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> Introduction

Contexte :

» Consommation de porc qui augmente

» Porcs particulierement sensibles a la chaleur
» Augmentation du nombre de vagues de chaleur

Comprendre la sensibilité et I’'adaptation a la
chaleur du porc, pour un élevage plus durable
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Meat production by livestock type, World, 1961 to 2021
350 million t —1- Wild game
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Sheep and Goat

300 million t —— Beef and Buffalo

250 million t

200 million t —— Pigmeat
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—— Poultry
50 million t
0t
1961 1970 1980 1990 2000 2010 2021
Source: Food and Agriculture Organization of the United Nations OurWorldInData.org/meat-production « CC BY

Note: Total meat production includes both commercial and farm slaughter. Data are given in terms of dressed carcass weight, excluding offal and
slaughter fats.




> Présentation du dispositif
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» Mise en place d’un dispositif
experimental (croisement entre porcs
Large White & Créole)

» Jeux de données riches :
phénotypage, génotypage,
métabolome, microbiote,
transcriptome sanguin
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Challenge thermique :
augmentation de 24°C
a 30°C pendant 2
semaines



> Jeux de données a disposition

Matrice d’apparentement génomique
Number of animals : 358

Porcs génotypés & dont le transcriptome
sa ngu i na été o) bte nu: 358 T AT L T e e T e o e o - o T 2R Bt (R

Disponibilité du transcriptome sanguin a
partir de la puce Agilent (SurePrint G3)

T g e A )

Relatedness score

47 549 SNP exploitables

32 076 transcrits exploitables (dont 2 33
21 927 annotés) :.1
01

Grandes étapes d’analyse :

» Le climat a t-il un effet sur le transcriptome
sanguin ?

o LA {i"'-:'r-.“'._w'.-l' Feh AT 2 L L
e e

» Les variations génétiques ont-elles un
impact sur le transcriptome sanguin ?
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> Quelles différences transcriptomiques entre un élevage
tropical et tempéré ?

DAZAP1 (A_72_P378123)

adj.p.value: 1.21e-45
logFC :-0.72

101

Expression

temperate tropical
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> Quelles différences transcriptomiques entre un élevage

tropical et tempéré ?

DAZAP1 (A_72_P378123)
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TAX1BP3 (A_72_P404633)

adj.p.value : 2.76e-56
logFC : 0.45

femperate

Analyse des Genes
différentiellement exprimés
grace a l'outil Limma

Modele linéaire de
I’expression :

Expr ~elevage + sexe + lot
transcriptomique



> Quel impact d’un stress thermique en élevage tempéré sur le
transcriptome sanguin ?

Samplad (359

Fort impact de I'elevage (tropical ou
tempéré) sur le transcriptome sanguin

Enrichissements fonctionnels
Différentiellement exprimées :
- voie de signalisation de la prolactine
- organelles intercellulaires
Spécifique de I'élevage tropical :
- voie de signalisation TGF-beta, Rho GTPase
- lymphocytesBet T
- métabolisme
» Spécifique de I'élevage tempéré :
- synthése/maturation des ARNm

transcrits : 306

Probes [516)

transcrits : 210




> Quel impact d’un stress thermique en élevage tempéré sur le
transcriptome sanguin ?

FKBP5 (A_72_P051286)

12 | ns | 24°C

117

do d2 d15

do 42 d15
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> Quel impact d’un stress thermique en élevage tempéré sur le

: Fd

117

transcriptome sanguin ?

FKBP5 (A_72_P051286)

STMN3 (A_72_P290169)

ns

1.44e-09

5.3e-07

ns

0.000189

INRAZ

22/05/2023 / Durante Arthur

d15

Expr ~ condition + sex + animal + lot transcriptomique

do

a2
cond

415




sondes : 181

> Quel impact d’un stress thermique en élevage tempéré sur le

transcriptome sanguin ?

Samples (528)
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Impact mesurable mais limité
sur le transcriptome sanguin,
masquée par de fortes
variations dans la réponse
individuelles

Enrichissements fonctionnels

* Différentiellement exprimées :
- voie de signalisation G Alpha
- micro ARN let-7e



> Les réponses au stress thermique et a I'acclimatation sont elles
les mémes ?

400

Intersection Size

1 seul géne commun entre tropical/tempéré et d15/d0 tempéré

200

* 1 seul géne commun entre tropical/tempéré et d2/d0 tempéré

0

I tempered_d2_do .
B temperea_ats_a2 . l
Il tcmoered_d1s_do . l
I oo I

500 400 300 200 100 0
Set Size

Sondes d’expression différentiellement exprimées selon la
condition
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> Quels impacts de la diversité génétique sur le transcriptome
sanguin ?

eQTL for: VPS39 (top SNP: H3GA0002741)
pvalue: 44 .6
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> Quels impact de la diversité génétique sur le transcriptome
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eQTL for: VPS39 (top SNP: H3GAQ0002741)
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eQTL for: VPS39 (SNP: CASI0006652, chr: 15)
pvalue: 0.1492

12.0

-

"y

{o+]

P

(94 0%”0.0 .

Expression
()]

L2

11.47

3 L

b4
*
4
*
&
00‘#0
%22
t
*
00!00
{
*
+*
*
3
*
+

GG

Allele

» ldentification d’eQTL (QTL d’expression)
par GWAS

Outil : Gemma

» Modeéle linéaire mixte de I'expression
avec pour variables : la condition, le
sexe, la bande et la position sur la puce
Agilent

appliqué aux 30k sondes de la puce
transcriptomique par rapport aux 40k SNPs
génotypés
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> Quels impact de la diversité génétique sur le transcriptome
sanguin ?

A oy TR R > ldentification d’eQTL (QTL d’expression)
par GWAS

Outil : Gemma

» Modéle linéaire mixte de I'expression
avec pour variables : la condition, le
sexe, la bande et la position sur la puce

. Agilent
¥
ke 4
@ appliqué aux 30k sondes de la puce
0 é;;u n transcriptomique par rapport aux 40k SNPs
™ <1Th ; ._ __ | Y cénotypés
] 2 3 4 5 6 7 8 9 0 11 12 13 14 15 16 17 18
\ chromosome
VPS39
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21927

Transcripts (by position)
14618

7310

> Les eQTL sont-ils proches des genes qu’ils régulent ?

eQTL matrix

Cis-eQTL
» Compilation des —log10 p-values de
chaque SNP de chaque sonde
(par rapport a leurs positions respectives)
Trans-eQTL

i 15850 31700 47549
SNP (by position)



% of variance

1.00

0.75

0.50

0.25

0.00

Quelle part de la génétique dans la variance de I'expression
des genes ?

Variance type: B h2  ve2

» Pour 22% des genes : variance génétique majoritaire

» Pour 78% des génes : variance résiduelle majoritaire

10000 20000 30000
Expression probes

INRAZ

22/05/2023 / Durante Arthur



> Conclusion & perspectives

* Différences importantes du transcriptome sanguin entre élevage tempéré et élevage tropical

* Transcriptome sanguin lors d’un stress thermique en climat tempéré est différent du transcriptome
« tropical ». Acclimatation vs stress ?

* La majorité des eQTL sont a proximité du gene régulé

* Lavariabilité génétigue au sein du dispositif a une influence majeure sur I'expression de 22% des
genes

» Perspective immédiate :
- nombre d’eQTL régulant un méme gene, nombre de génes régulés par chaque eQTL ?
- regarder plus en détails les trans eQTL : génes régulateurs, erreurs d’annotations ?
- QTL de réponse transcriptomique au stress thermique : « regulation QTL »

» Perspective pour un projet de theése :
- colocalisation des eQTL et des QTL de caractéeres de production / de thermorégulation
- apport du génotypage par séquencage ?
- méthylation de ’ADN : impact de I’'environnement et QTL de méthylation

> Perspective de long terme :
- comprendre et adapter la production porcine aux changements environnementaux
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> Annexes
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¢.0.95

Sample (715)

A_72_P092336

A_T2_P024801

A_T2_P151406

A_T2_P122796

A_72_P598473

%

A_T2_P443205

bheons

08133

A_T2_P180891

Qi|52346215|reflINM_001005152.1]

A_T2_POTT766

A_T72_P351123



