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Résumé

Bien que le nombre de marqueun génétiques dévelop@s au niveau international soit en progrès constant, lia
couverture homogène du génome de la poule n'est pas encole prfaite, en partie à cause dme prticularité ùl
caryotype de ceme espèce, qui présente un grand nombre de chromosomes dont beaucoup, appelés
microchromosomes, sont de rès petite taille. L'intensification des recherches, notamment dans le caùe du projet
Ernopéen Chicklvlap regrcupant 7 laboratoires, se poursuit dans plusieurs directions. La couverture du génome
doit ête estimée correctement ptr une appoche intégée de développerrent des caræs génétique et cyogénétique.
Parallèlement à lhpproche au hasarrd, des stratégies complémenaires de développement de mrqueurs dans des
régions ciblées du génome dernont êre mises en æuwe afin de compléter la caræ. Le développement d'outils
nouveaux pour la localisation de gènes, aidant à lia réalisaton de cartes comparées entre esSces et pennettânt è
bénéficier des avancées réalisées chez lhomme et la souris, sont égalementprévus.

Abstract

Progress in the chicken genetic map

Although the number of genetic malters develqed at the international level is in constant prcgress, compleæ
coverage of the chicken genome is not yet achieved, partly due to the particular caryotype of this specie,
composed of a large number of cbromosomes, irmongst which many, called microchromosomes, are of a very
small size. Further investigations, like those crried out in the framework of the European ChickMap hoject
involving 7 laboratories, are curied out. The genome coverage must be estimated conectly by an integrated
approach of genetic and cyogenetic map development. Together with the randmr approach, srategies of trgered
rrarker development towards specific regions of the genome will be used to compleæ the map. New tools aimed

at the mapping of genes will be develope( helping in the establishment of ompared maps bet$,een species,
enabling ûo benefit ftom the detailed human and mouse genetic maps.

fntroduction

Les marqueurs génétiques peuvent avoir plusieurs
applicæions dqns le domaine agronomique, dont les
principales sont laide à Ia détection et à la localisation
de gènes impliquâs dens l'expression de 6acÈr€s
qualitatifs ou quantitatifs (QTL ou Quantitative trait
Loci), I'aide à la séleaion ou laide à I'introgression
génique pour une espèoe domée (tixier-Boiclrd et
al., 1997).l.a méthode la plus courallrment utilisée
actuellement afin d'ide,lrtifier les régions portânt b
gènes puticipant à I'exp'ression de cæactèæs défnis,
consiste à test€r des mmqueurs génétiques dans me
population pÉsentmt des væiatims pbé'notypiquas
porn le cæctère. La co-ségrégation d'allèles de certains
des mrqueurs avec des valeurs phénotypiques pouna
indiquer une liaison gé,nétique et" si la position sur le

génome du ou des mtrqueurs liés est @nnue, une
localisation génétique porn le camc!èrc pourra être
suggérée. Afin de réalis€r de telles rechercheq il est
nécessaire de pouvoir diqposer dm éseau è
mtrqueNrni génétiques informatifs, c'est à dirc
pésentant des allèles différens et sé$égeant è
manière me,ndélienne dans la population à éÛdie'r'
espaoâs régulièrement sur tout le génome. Ce réseau
de marqueurs cmpose la ctrte génétique de I'espèce' à
chaque c,homosomedevant oonesem0re un groupe è
mflqueurs liés e,lrte eux, 4pelé groupe de liaison.
Cirâoe aux dévelryements r@nts des tecbniques è
biologie moléculaire, les mtqueu$ gtrtques
moléculaires ac'tuelleme,nt employés dét€ct€nt dl
polymorphisure, correspmdant ou non à des gènes' au
niveau mêrne de I'ADN. Ces maquerns pennettent la
réalisaton de cmes génétiques à bauæ densité, telles
que celles réalisées chez lhomme @ib et al., 1996) ou
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chez des espèces modèles en biologie comme la souris
(Dietrich et al., 1994). Des cartes génétiques de densité
moyenne ont également été réalisées pour les espèces
mammifères bovines et porcines Q,evéziel et
a1.,1995 ; Archibald et al., 1995) et des gènes, tels
que le gène RN ayant un effet sur la qrnlité de la
viande porcine (Milan et a1., 1996) ou des QTLs
agissant sur la croissance et I'engraissement chez le
porc (Andersson et al., 1994) ou sur la production
laitière chez la vache (Georges et aI., 1995) ont été
localisés grâce à I'utilisation de marqueurs proverumt
de ces cartes.

Cbezla poule, la première carte génétique, composée
de l8 locus Épartis en 5 groupes de liaison, a été
publiée par F. B. Hutt en 1936 (Hutt, 1936),
constituant ainsi le premier exemple réalisé chez une
espèce d'élevage. Cetæ première carte, appelée la eute
classique, a été étendue et est composée actuellement
d'une cinquantaine de marqueurs phénotypiques tels
que le cou nu, la polydactylie ou les æufs bleus, mais
aussi de nurqueurs dont l'étude nécessite une analyse
en laboratoire, tels que les groupes sanguins (Bitgood
et Somes, 1993). Une carte généûque moléculaire è
densité moyenne est également en cours de réalisation
pour cette espèce, gr'âc€ à un effort de collaboration
international, défini en 1992 lors du premier workshop
intemational sur la cartographie de la poule de la
Société Intemationale de Génétique Animale (ISAG).
En raison de la structure particulière de son caryotype,
composé de quelques macrochromosomes et d'un grand
nombre de microchromosomes, le développement è
la carle génétique de la poule rencontre des difficultés
spécifiques.

1. La cartographie des génomes : différentes
échelles en fonction des applications

Tout comme il existe des cafies géographiques
réalisees à des échelles différentes et portant des
indications différentes, selon les applications
auxquelles elles sont destinées, il existe différents
types de cartes représentant un génome, chacune ayant
son utilité, ses avantages et limites.

L'intégraton de la cæte génétique avec les différents
auhes types de cartes : cytogénétque, moléculiaire, par
hybrides somatiques inænffcifiques ou par hybrides
d'irradiation, permet d'augmenær sa puissance
d'utilisation. Toutes ces cartes ayant des degrés è
résolution et & facilité de mise en ceuwe différ€nts,
elles pennettent des applications sffcifiques et sont
donc complémentaires. Cette intégration entre les
différenæs cartes est réalisée grâce à certains des
trurqueurs, localisés dans plusieurs denEe elles, et
servant donc de liens. Dans ce même but d'utilisaton

efficæe des cartes, le plus grand nombre possible è
gènes est intégré. Ceci permet la réalisation de ctrTes
comparées ente es@ces et de pouvoir proposer des
gènes candidats sur des critères positionnels aussi bien
que fonctionnels, lors & la localisation génétque è
caractères phénotypiques.

1-1. La carte cytogénétique

La cytogénétique s'occupe de définir la représentation
du complément chromosomique ou caryotype des
espèces. Dans un caryotype, les cbromosomes sont
généralement représentés au stade de la métaphase et
sont colorés pm des techniques pennettânt Ce révéler
des bandes spécifiques de chaque paire. L'utilisaton è
techniques d'hybridation in situ de fragments dADN
sur métaphase, avec révélation radioactive ou
fluorescente (FISH), permet leur localisaton sur la
carte cytogénétique. Ceue cafie pennet donc dhvoir
une vue d'ensemble de la localisation des gènes sur le
génome, mais reste d'une résolution grossière. De
plus, sa réalisation nécessite des sondes de taille
suffisante pour pouvoir visualiser le signal
dhybridation.

l-2. La carte génétique

La caræ génétque est construite par l'analyse de la
ségrégation des allèles correspondant à des rurqueurs
dans des fanilles ou des croisemen8 adaptés. Le
paranèûe ainsi mesuré est le taux de recombinaison
méiotique ente les marqueurs. Ce taux est exprimé en
centimorgans ou cM, qui est un centième de Morgan,
unité correspondânt à un intervalle statistique où se
produit une recombinaison à chaque méiose. Plus deux
nnrqueurs sontproches, plus la probabilité dobserver
une recombinaison entre eux est faible et donc plus la
distance en cM est faible. Inversement, entre deux
mtrqueurs éloignés, le caux de recombinaison sera
élevé. Une ségrégation indépendante des allèles de deux
marqueus poura suggérer soit une disance physique
très grande, soit une localisation sur deux
chromosomes différents, soit I'existence d'un point
chald de recombinaison ente les deux marqueurs. De
proche en proche, les marqueurs sont ainsi reliés enûe
eux en réseaux appelés groupes de liaison et le nomb're
de groupes de liaison pour une cre satrnée doit
ccrespondre au nombre de chromosomes. Afin
d'assigner les groupes de liaison aux chromosomes, il
est cependant nécessaire de développer des mmqueun
pouvant ête localisés à la fois sur la carte génétique et
la cafie cytogénétique.



L'intéret de la cme génétique est qu'elle peut êûe
composée aussi bien de marqueus moléculaires que è
rnrquettrs phénotypiques, la seule condition pour
pouvoir utliser un rnarqueur étant I'existence drrr
polymorphisme avec des allèles ségrégeant dans la
population éffdiée. Par exemple, dans le cas d\ne
pathologie monogénique, les allèles ségrégeant
pouront êfe la résisunce ou la sensibilité et elle
pourra ainsi être considéée comme un marqueu et être
localisée génétiquement. Dans les cas plus complexes
des pathologies mutgéniques et des caractÈres
quantitatifs, la situation est plus compliquée, mais
seule la cartographie génétique pouna mener à leur
localisaton.

1-3. La cartographie par
somatiques inter-spécifiques

hybrides

Une noisième méthode de carographie utilise la
æchnologie des hybrides somatques inter-sffcifiques.
Une cellule donneuse d'une espèce est fusionnée avec
une cellule rec€veuse d'une aute espèce, généralement
hamster ou souris. Seuls certains chromosomes ou
fragments de cbromosomes de la cellule donneuse sont
retenus dans les cellules hybrides obtenues. Une
collecton & cellules hybrides peut ainsi êne
constituée et cæactérisée pour le contenu
chromosomique provenant des cellules donneuses. Par
test de la pésence ou absence du fragment d'ADN
contenant le gène étudié, une localisation égionale
grossière peut ainsi facilement ête obtenue.

l-4. La cartographie
d'irradiation

par hybrides

De la tecbnologie des hybrides sonratques inter-
spécifiques a été dérivée celle des hyb,rides dirradiation.
La différence réside dans le fait que la cellule donneuse
est inadiée aux rayons X avant la fusion et les
chromosomes sont ainsi cassés. Les fragments retenus
dans la lignée hybride sont alors de petite taiUs. p6ur

réaliser la cartogaphie par hybrides d'iradiation, un
panel drme centaine de [gnées cellulaires hyb'rides est
constitué. La carographie de maquatrs à I'aide de æ
type de panel se fait par test de présence ou ahencB
des fragments d'ADN conespondant dans les lignées.
Si deux ma[queurs sont proches, la probabilité è
I'exisænce dun point de cassure entre eux est faible et
ils seront le plus souvent soit présents ensemble, soit
absents ensemble dqns les lignées. La @umce è
cassure enûe deux marqueuni sera ainsi un indicateu
de leur distance. Les distances sont exprimées an
centiRays ou cR. La cartographie à I'aide des hybrides
dirradiation ne peflnet dutliser que des mffqueurs

moléculaires, mais elle pennet d'obtenir une
résolution supérieure à celle de la caræ génétique et
elle pemret d'intégrer dans la même carte, des
marqueurs polymorphes et monomorphes, facilitant
ainsi la cartographie de gènes

1-5. La carte physique moléculaire

Il s'agit du degé le plus fin de cartographie des
génomes. Cetæ caræ se situe à l'échelle moléculiaire et
consiste en lbrdonnancement de clones chevauchants,
contenant des portions d'ADN. Un gfoupe de clones
chevauchants est appelé contg. Sauf dans le cas ûr
génome humain où une première génération de ce t1rye
de caræ à été éâlisée pour le génome enter, des
contigs ne sont réalisés que pour des régions précises
qui repésentent un intérêt particulier, généralement
dans le but didentifier le ou les gènes présents.

1-6 La cartographie comparée

Iæs groupes de synténie sont des groupes de gènes ou
de marqueurs présents ensemble sur un même
cbromosome. Le but de la caftographie comparée est
de localiser des gènes homologues das des espèces
différenæs, afin de mette en évidence lévenûrelle
conservation de groupes de synténie. Comme on peut
suppposer que I'ordre des gènes à I'intérieur dut
groupe de synténie conseryé entre deux espèces, sera
également conservé, la carographie corprée peflnet
defairebénéficier à une espèce, des avancées éalisées
dans une autre.

2. Les outils pour la réalisation de la carte
génétique chez la poule

2-1. Les familles de référence

Pour détenniner la distance génétique entre detx
marqueurs, il est nécessaire dénrdier la ségrégaton è
leurs allèles sur les mêmes méioses et donc dans les
mêmes familles. Ainsi, bien que les mrqueurs soient
développés pæ différents laboratoires, leur ségrégation
allélique est analysée sur des familles de Éf&€nce.
Celles-ci sont au nombre de dern pour la cdtographie
de la poule, sont toutÊs deux de type back-cross et ont
été reconnæs lors du prerrier workshop intemationat
sur la crtographie & la poule. L'une a éé réatisée à
Compton (U. K.), ente deux lignées de Leghorn
blanche différant pour la résisance à la salmonellose
et comporte 56 descerdans (Bumstead et Palyga'
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Facilité de
Développemen

Utilisation Reproductibilité Couverture
du génome

Polymorphisme Specificité vis
à vis d'un
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TABLEAU 1

1992).; l'autre à été réalisée à East Lansing (J. S. A.),
enûe une lignée de Leghom blanche et une lignée è
poule de Jungle et comporte 52 descendants
(Crittenden et al., 1993). Ce demier croisement à été
optimisé par l'utilisation de lignées tès différentes,
afin dhugmenter les chances & rouver dr
pollmorphisme pour les ûnrqueurs éûrdiés.
L'utilisation de ces deux familles pour localiser les
rurqueurs génétiques a permis détablir deux cartes,
appelées carte de East Lansing et carte de Compton.
Les deux cartes sont reliées enûeælles grâce à dæ
nnrqueus qui ont été analysés dans les detx
croisements.

2-2, Les marqueurs utilisés

Il existe différens types de marqueurs génétques
moléculaires, pouvant êre utilisés pour réaliser des
cartes génétiques, chacun ayant des caractéristiques
rendant leur utilisation appropriée à des applications
différentes (tableau 1). Les marqueurs de type RAPD
(Random Amptified Polymorphic DNA), AFLP
(Amplified Fragment Lengh Polymorphism) ou IRS-
PCR (hterspersea Repeat Sequences-Polymemse
Chain Reaction) sont tous trois basés sur des
méthodes permettânt I'analyse simultanée de plusieurs
locus dans une population donnée, sans sélection à
priori des locus polynorphes et sans utilisation
d'outils préalablement développés peffiettânt è
reconnaître ces locus. Ils pemrettent donc I'analyse
rryide de la ségégaton de locus polymorphes dans
une population, mais ne permettent que rès
difficilement de Eansposer les résultats à une autre
population. En revanche, les marqueurs de type RFLP
(Resricton Fragment Lengh Polymorphism),
minisatellites (dans le cas de l'utlisation de sondes
spéciliques) ou microsatellites, sont spécifiques drm
locus détenniné sur le génome et pennefient dorrc
généralerrent de réaliser des liens enûe des crtes
dévelop'pées dans différentes populations ou enfre les

Les marqueurs génétiques moléculaires

différens types de cartes (cytogénétque, génétique ou
aute). Une étape préalable de développement d'une
sonde (RFLP, minisatellite) ou d'un couple d'amorces
spécifiques pour la PCR (microsatellites) est
nécessaire. Malgré leur informativité faible, limitant
leur utilisation dans un grand nombre de populations,
les marqueurs RFLP pésentent I'intérêt de pouvoir
conespondre à des gènes, si ils ont été développes pa
l'utlisation de sondes ADNc.

La ændance actuelle pour développer les ctrtes
génétiques moléculaires consensus pour les génomes
animaux, est d'utliser les marqueurs de type
microsatellite, hautement informatifs et co-dominants,
spécifiques chacun d'un locus et d'utilisation facile et
automatisable par PCR et analyse sur sfuuenceurs à
ADN. L'étape la plus lourde du développement initial
de chaque rnrqueur est répartie entre les différents
laboratoires participant à la construction de la cmte,
chaque laboratoire développant une fraction des
ilmrqueurs. L'avanrâge des microsatellites par la suite
est la grande probabilité d'observer du polymorphisme
à un locus d'intérêt dans différentes populations, grâce
au nombre élevé d'allèles que ces marqueurs permettent
de mettre en évidence.

Pour la recherche de liaison avec des ctrâctèrcs
quantitâtifs ou qualitatfs dans des croisements,
I'utlisation de marqueurs de type AFLP commence à
se généraliser, car ils permett€nt l'étude rapide et sans
développement spécifique préalable, d'un nombre
important de locus, tout en présentant des
camctéristiques de reproductibilité satisfaisantes.
Ainsi, bien que le taux de polymorphisme pour chaque
locus anonyme analysé soit faible, leur grand nomb're
visualisé simultanément peûlet de générer une
quantité appréciable de données de cartographie.
Cependant" il est difficile actuellement d'effectuer une
analyse en codominance de la Eansmission des allèles
des marqueurs AFLP, limitant leur utlisaton
optimale aux réhoctoisements. Une utlisation h
mtrqueurs AFLP se fera toujours conjointement avec
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des mæqueurs spécifiques de locus, généralement
microsatellites, alin de pouvoir se reffru sur la cæte
génétique.

3. Le génome de la poule et la cartographie

3-1. Les particularités du génome de la
poule

Comme cbez la plupart des espèces d'oiseaux, le
câryotype de la poule présenæ un grand nombre è
chromosomes, dont seuls quelques-uns peuvent ête
rcconnus facilement. En effet, seules les huit plus
grades paires de chromosomes, ainsi que les
chromosomes sexuels Z etW, ont été décrits dans le
caryotype international en bandes G et sont appelés
macrocbromosomes (K. Ladjali et al., 1993). Les 30
auEes paires de chromosomes, appelés
microchromosomes, sont difficiles à distinguer dans
les prépæation de métaphases polrr la cartographie
cytogénétique et sont de ce fait classés arbirairement
par ordre décroissant de taille. Malgré leur petite taille,
les microchromosomes ont une importance
considérable dans le génome de la poule, cr les ilôts
CpG, qui sont des séquences dADN riches en di-
nucléotdes CpG non méthylés, présenæs dans la
région 5'de beaucoup de gènes de vertébnés, y sont
majoritairement concenfiés McQueen et al., 1996).
La densité de gènes serait donc supérieue dans les
microchromosomes que dans les macrocbromosomes.
La structure du génome de la poule, avec ses
chromosomes présentant des différences de taille si
importrntes, pose plusieurs problèmes pour la
éalisaton de la carte génétque.

3-2. Lt carte génétique de la poule

Pou I'espèce poule, plusieurs cartes génétiques ont été
publiées, éalisées à I'aide de différents types è
marqueurs, soit RFLP (Bumstead et Palyga. 1992),
soit RAPD, RFLP et IRS-PCR (Levin et al., 1994),
soit intégrant un nombre croissant de mmqæus
microsatellites (Cheng et al., 1995 ; Crooijmans s1
al., 1990.l-acææconsensus acûrelle, réalisée sur les
deux familles de référence de East Lansing et è
Compton, contient 648 marqueurs, dont 143
cone.sponOent à de.s gènes de fonction oonnue ou
inconnue et 248 sont des mtrqueurs de t5æe
microsatellite (Mariani et al., 196) (tableau 2).
Cependant, d'autrres cattes sont générées par des
programmes de recherche de QTLs réalisé.s pm
génotypage de populations adaptéas. Ainsi, B
marqueurs non localisés à I'aide des familles è

TABLEAU 2 Marqueurs de la caræ génétique de ta
poule

référence, le sont souvent glâce à l'étude de ces
croisements, pour lesquels le nombre de méioses
infomratives peut varier enre 100 et æs de 1000,
selon l'informativité du matqueu (Groenen et al.,
1996). Le nombre supplémentaire de maryueurs ainsi
cartographiés peut être estimé à plus de 150, portant le
nombre total de rulrquettrs & type microsatellite
plaés sur les cafies génétiques de la poule à plus è
400.

Si la cartographie génétique des macrochronosomes
ne pose pas de problèmes particuliers par rapport à
celle de chronosomes de marmifères, il n'en va piu
de même pour celle des microchromosomes. En effet'
la sfiatégie habituelle de réalisation des ctrtes
génétques passe par un développement au hasard è
rru[queurs, qui sont ensuite localisés les uns pa
rapport aux auÛes. cetæ stratégie apliquê à la
construction de la carte génétque de la poule a gffi'
quelques grands gf,oupes de liaison correspondant aux
macrocbromosomes et tm bien plus grand nonbre è
petits groupes de liaison et des mtrqueurs
indépendants, dont lappartenance chromosomique est
difficile à établir, mais dont la plupart correspmdent
vraisemblablerrent à des microcbromosomes
(Tableau 3).

Si I'on considère les marqueurs indépendânts coûrme
faisantpartie dun groupe de liaison composé dm seul
Irurqueur, le nmbre de groupes de linison de la cate
génétique qui est de 71 pour la crte de East Lansing
et 61 pour la cre de Compton Clableau 3)' est
largement supériern au nombne de paires

cbromosomiques, qui n'est que de 38 plus les
cbromosomes sexuels. Beaucoup de ces groupes è
liaison doivent donc êre synténiques, c'est à dirc
appafienir à un même chromosome. Ceci a pu êne
dé,monrré pour les plus græds gtoupes de liaison
core.spondant aux macrochomosomes, soit ptr

lvlqueurs Nombne

Gènes exprimés, identifiés ou non
Miqosat€llites
Minisatellites
Rétrovirus endogènes
RFLP, RAPD ou autre

r43
248
39
30
188

Total &8
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Nombre de
nulrquetlÎs

Nombrede
groupes de

liaison
East Lansing

Nonbre de
groupes de

liaison
Compton

I (marqueurs
indépendans)

2
J

4
5
6
7
8
()

l0
tr-20
2r-40
4l-100

30
6
5
6
ô
J

1
5
0
0
0
7
4
4

2r
6
1 1
4
J

0
I
2
I
I
5
3
2

Total groupes >
2 marqueurs 4 l 39

Total groupes 7 1 61

TABLEAU 3 Taille etnombre de groupes de
liaison des cartes de East Lansine et

de Compton

intégration ente les cartes génétiques et la wæ
cytogénétique, soit grâce aux données d'intégraton
enûe les cartes de East Lansing et de Compton. Ainsi,
le chromosome 1 est couvert par deux groupes è
liaison de la carte de East Lansing et par hois $oupes
de liaison de la caræ de Compton (Figue 1). Pour six
aufres cas, 1l a été démonné que deux groupes &
liaison de la caræ de Compton appartiennent à un
même chromosome. L'absence de liaison foræ enre
des groupes de liaison synténiques, peut êEe due soit à
des points chauds de recombinaison dans les régions
chromosomiques concærnées, soit à un manque è
marqueus dans la zone, soit à des efiettrs è
génotypage affectant les calculs de distances génétique.
En tenant compte de ces données, le nombre è
groupes de synténie connus de la carte génétique,
contenant deux ou plus de marqueurs est de 39 pour la
ctrte de East Lansing et de 31 pour la carte ë
Compton. Si I'on inclut les nuryueurs indépendants,
ce nombre est de 69 et 52 respectivement, ce qui
indique que de nouvelles synténies enEe groupes è

liaison et ilurqueurs indépendants doivent encore être
Eouvées.

La compléton de la couverture en nurqueurs de la
crte génétique de la poule coflrmence à êhe réalisée,
notâmment en ce qui conceme la ftaction des
macrochromosomes. La taille des cartes de East
Lansing et de Compton est respectivement de 2500 et
3400 cM environ. Si I'on tient compte des exuémités
des groupes de liaison et des marqueurs indépendants,
on peut estimer que la couvertue est bien supérieurre à
4000 cM pour les deux cartes. Cette taille importante
de la cææ génétique, relativement à la taille physique
du génome, est vraisemblablement ùre arx
recombinaisons dans les microchromosolnes, qui sont
particulièrement nombreuses, compte tenu de leur
faible contenu en ADN (Rodionov, 1996). Ainsi,
comme le rapport entre la taille gfuétique et la taille
physique est plus élevé pour les microcbromosomes
que pour les macrochromosomes, et que le

FIGURE I Intégration des cartes génétques et
de la crte cytogénétique

La positon des marqueurs sur la carte cytogénétique
est indiquée par les traits verticaux plaés en regard è
l'idéogranrme représentant le chromosome. Les
groupes de liaison de la carte génétique sont
représentés par des traits verticaux, cbaque trait court
horizontal représentant la position d'un marqueur ou
d'un groupe de marqueurs. Les traits obliques
représentent les liens entre les deu caræs génétiques
et entre les cartes génétiques et la carte cytogénétique.



FIGURE 2 Rapport enfre les tailles génétique et
physique pour les

macrochromosomes et les
microchromosomes

Les recombinaisons dans les micbromosomes
semblent êtne un phénomène obligatoire, comme le
Iaisse supposer le comptage de chiasmas ou de nodules
de recombinaison (Rodionov, 1996). Dans cette
hypothèse, le rapport entre la taille de lâ cme
génétique et celle de la cræ physique est plus élevé
que pour les macrochromosomes (B). A cause tr
flumque de marqueus génétiques sur les
microchromosomes, la caræ n'est pas satuée à @
jour (C).

4. Futurs développements ; Ie projet
Européen ChickMap

Le projet ChiclcùIaP, coordonné par D. Burt (Roslin
Insttute) et financé par la CEE pour trois ans,
re$oupe sept laboraûoires Européens dont deut
français, et vise à développer cbezla poule les outils
nécessaires aux projets de localisation génétque è
QTLs, de cartographie fine des régions mises en
évidence et finalement d'identification des gènes les
gouvernant par les méthodes du clonage positionnel.
Les objectifs majeurs du projet sont :
- De développer une carte de marqueurs microsatellites
couvrant le génome complet et de développcr dæ
collections de marqueus utilisables sur séqrcrrceurs
automatiques.
- D'intégrer la carte génétique et cytogénétique afin è
s'assur€r de la couverture complète du génome, ce qui
est particulièrement complexe dans le cas du poulet, à
cause de I'existence des rricrochromosomes, difficiles
à distinguer en cytogénétque.
- De dévelo'pper des méthodes pour isoler des
marqueurs supplémentaires dans des régions précises
du génome.
- De développer une carte comparative avec les
génomes de manrmifères, afin de définir des zones è
synténie @nservées, peflnetlant d'utliser les données
particulièrement denses des cart€s humaines et è
souris.
- De développer une collection dhybrides dirradiation,
pennettant de faciliær la carûographie de gènes.

Nou,e implication au laboratoire se situe plus
particulièrement dans la carûographie fine des
microchromosomes en développant une collecton è
sondes permettant de les identifier en cyogénétique
(Fillon er al., 1997) et en intégrant les groupes è
liaison de la carte génétique avec ces
microchromosomes ainsi identifiés. Nous participons
également au développement de maqueurs
microsatÊllites, en dirigeant nos efforts sur la fraction
des microchromosomes.

Conclusion

La densité en mffqueurs de la cate génétique de la
poule est dès à présent satisfaisanæ et peflnet d'initier
des travaux de reùerche de QTLs dans des croisements
appropriâs. Cependant, les efforts de développement
doivent encore êue poursuivis, afin de combler les
régions déûcientes en mfiNerrrs, qui sont plutôt
situées sur les microcbromosomes. L'inEoduction è
tecbniques complénrenaires telle que celle b
hybrydes dirradiatim sera un atout supplémentaire

acrochromosomes

développement au hamrd de marqueurs pennet une
couverture physique régulière du génome, le ésultat
est une densité moindre de la carte génétique des
microchromosomes (Figure 2).

Des groupes de synténie contenant les mrqueus
indépendants et laplupartdes petts groupes de liaison
doiventencoreête consEuits par intégration entre les
caræs génétiques et la cafie cyûogénétique, peflnettant
I'assignation dss groupes de liaison à des
chromosomes définis. Mais surtout, la saturation de la
carte, obtenue en développant de nouveaux mtrqueurs,
soit de manière aléatoire, soit en concenFant les
efforts sur des régions spécifiques, permettra à terme
dobtenir un groupe de liaison par cbrornosome. Ces
deux approches devront être menées en concentrant les
effors srn la fraction des microcbromosomes.

3-3. Conservation avec les mammifères

En comparant la carte de Ia poule avec celles è
mamnifères, la conservation de 19 groupes è
synténie a été observée, impliquant ente 2 et 6 locus
(But et al., 1996). La conservation de groupes è
synténie peut ooncemer les microchromosomes (Pitel
et al., 1997).
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pour approfondir la conaissance du génome,
pennettânt d'augmenter I'efficacité des prograrmes è
recherche de gènes.
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