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Résumé

La synthétase des acides gras (,F75) est une enzyme-clé de la lipogénèse et joue probablement un rôle crucial
dans la variabilité du poids de tissu adipeux abdominal du poulet de charr. Nous avons localise ce gène sur un
microchromosome de poulet par hybridation in situ en fluorescence. Un polymorphisme a été mis en évidence
dans différentes lignées de poulet après amplification d'un fragment du gène FIS (de 626 paires de bases),
digestion par I'enzyme RsaI et analyse de conformation en simple brin. Les deux familles de référence
internationales pour la cartographie génique du poulet se sont révélées informatives pour ce polymorphisme, et
le gène FAS a été localisé sur les groupes de liaison E3l (carte américaine) et C25 (carte anglaise). Le groupe
C25 contient également. à 3.6 cM du gène FAS,le gène .À/DPrK (Nucleoside Diphospho-Kinase) localisé sur le
chromosome humain 17 (dans la région q2.l), sur lequel est également localisé le gène FAS (q2.5). Nous avons
donc ici conservation de synténie entre un microchromosome de poule et un chromosome humain.

Abstract

Localization of tbe avian fatty acid synthase gene to a conserved region between a chicken
microchromosome and human chromosome 17q.

The fatty acid synthase (FZS) is a key enzyme of lipogenesis, and may play a crucial role in the weight
variability of abdominal adipose tissue in the growing chicken. We have localised this gene on a
microchromosome by FISH, using a cosmid probe containing a genomic fragment of the avian FIS gene. A
626bp long fragment was amplified by PC& and showed polymorphism in different avian lines after digestton
u'ith RsaI and Single Strand Conformation Analysis. Both the East Lansing and Compton reference families
were informative with this SSCP and the F,4S gene was assigned to linkage groups E3l and C25 respecûvely
on the East Lansing and Compton maps. These groups were already associated through marker COM93. The
C25 linkage group contains also the.VDP,( gene (3.6 cM to ̂ FZS), located on human chromosome l7q2.l. The
F?S gene being also located to human chromosome 17, in the region q2.5, tTis is the first demonstraûon of
$'nteny conservation between an avian microchromosome and a human chromosome.

Introduction

La synthétase des acides gras, ou .FZS pour "Fatty
Acid Synthase", est une enzyme majeure impliquée
dans la biosynthèse des acides gras à longue chaîne
à partir de I'Acétyl Coenzyme A. Elle convertit
l'Acétyl-CoA et le Malonyl-CoA en palmitate. Ce
gène joue par consequent un rôle primordial dans
le métabolisme du gas. En particulier, la
variabilité de poids du ûssu adipeux aMominal
chez le poulet en croissance peut être en partie
conûôlee par ce gène @ouairc et al., 1992).
Comme la quantité de gas est d'une importance
economique non négligeable dans les lignées de
poulet de chair, une connaissance précise des gènes
impliqués dans I'expression de ce caractère
quanttatif pourrait être utile dans les programmes
de selection.

Notre objectf dans ceffe étude était de localiser le
gène .E4S sur la carte génique du poulet, ce qui
constitue un pas important vers I'analyse génétique
de I'implication de ce gène dans le c:tractère
"quantité de gtas" qui nous intéresse.

Nous disposions des sfuuences des ADNc codant
pour le gène FIS publiées chez le rat (Amy et al.,
1992), la souris @aulauskis et Sul, 1989), I'oie
(Kameda et Goodridge, l99l) et le poulet (Huang
et al., 1994).

Matériel et méthodes

Localisation génétique

Les reactions PCR @olymerase Chain Reaction)
ont été effectuees à I'aide de deux oligonucleotdes
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choisis à partir de la séquence du gène IZS de
poulet drsponible dans la banque de données
EMBL sous le numéro d'accès J03860, dans la
régron 3' non codante: FASU: 5'-
TCAGAAGGGTGGAAGTGAG-3,, FASL: 5'.
AGGTCTCCTCTGTATCATAG.3'.

La température d'h)ôridation pour ce couple est de
57 iC. Le mélange réactionnel contenait 20 ng
d'ADN génomrque, 200 pM de chaque dNTP, I
pM de chacune des deux amorces, 1,5 mM de
MgClr, 20 mM de Tris-HCl (pH 8,a), 50 mM de
KCI et une unité de Taq polymérase (Gibco BRL).
Le fragment amplifié (de 626 parres de bases) a été
digéré par 5 U de RsaI, et analysé après
dénaturaton sur un gel non dénaturant
(AcrylamideÆisacrylamide (49/I) + Glycérol 5%)
pour visualiser un polymorphisme de conformation
en simple brin (SSCP : Single Strand
Conformation Polymorphism, Beier" 1993) après
coloration à I'argent (Budowle et al.. I99l).

Un polymorphisme a été observé dans chacune des
deux familles de référence (Compton. U. K.. et
East Lansing, U. S A.) utilisées pour construire la
carte génétique du poulet (Bumstead et Palyga.
1992 ; Crittenden e/ al.. 1993)

Localisation cytogénétique

Les métaphases ont été obtenues à partir de
cultures de fibroblastes d'embryons ayant subi une
double synchromsation à la thymidine (0,8 mglml,
Sigma). Les cultures ont été anêtées par 0.06
mglrnl de colcémide (Gibco), et fixées par les
procédures habituelles (éthanoVacide acetique 3 : l).
Suivant les méthodes décntes par Yerle et al.
(1992), cent nanogrammes du cosmide Fcl6 (Le
Fur el al., 1996) ont été marqués à la biotrne par
random priming (incorporaton de biotin-16duTP,
Boehringer Marurheim). La sonde a été hybridée ln
si/z pendant 24 heures en présence de 40 pg
d'ADN de poulet soniqué et détecté par FITC
(avidin-fluorescein isothiocyanate, Vector). Les
chromosomes ont été contre-colorés par de I'iodure
de propidium (Sigma) ajouté au milieu de montage
(Vector).

L'analyse des lames a été réalisee avec un
microscope (Zeiss) en fluorescence, et 43
métaphases ont été observees. Les métaphases
portant un signal fluorescent ont été
photographiees sur un film couleur Ektachrome
ASA 4OO.

Résultats et discussion

Localisation génétique

Un fragment du gène FAS de 227 paires de bases.
obtenu après drgestion par RsaI du fragment de
626 paires de bases amplifié par PCR, a montré un
polymorphisme de conformaûon en simple brin
dans les deux familles de référence. Deux allèles
ont été observés, et le parent Fl était hétéroz-vgote
dans les deux cas. Ce polymorphisme dans la partie
3'-non codante du gène de la synthétase des acides
gras du poulet nous a permrs de localiser ce gène
sur le groupe de liaison C25 de la famille de
réference anglaise (Compton), et sur le groupe de
liaison E31 chez la famille américaine (East
Lansing) (Fig l) Nous savions déjà que ces deux
groupes de liaison étaient équivalents. puisqu'ils
contenaient tous les deux le marqueur COM93
Une donnée intéressante réside dans le fait que le
gène FIS est lié, sur la carte anglaise. au gène
NDPK (Nucleoside Di-Phosphate Kinase) Ces
deux gènes sont localisés sur la carte humaine sur
le bras q du chromosome 17 (Jayakumar at a/.
1994. Backer et al.. 1993\

Localisation cytogénétique

Parmi les métaphases obsewées. 32 ('|+'yi\
montraient un signal fluorescent sur une paire de
microchromosomes.

Comme nous avons assigné le gène E{^l du poulet
sur un microchromosome par hybridation in .çitu. et
qu'il est génétiquement lié. chez la poule. à un
gène également situé sur le chromosome l7q
humain, nous pouvons supposer qu'une région du
chromosome l7q humain est conservée sur un
microchromosome aviaire.

Le chromosome 17 humain est en grande partie
conservé sur le chromosome I I de la souris (HGM,
1993) et est homologue au chromosome 12 porcin
(Goureau et al.. 1996). Une conservation de
s'îténie a également été observée entre des
portions du chromosome I7 humain et le
chromosome l0 chez le rat, 19 chez les bovins et
1l chez le mouton (HGM, 1993). La conservation
de groupes de synténie a déjà été observée entre le
poulet et d'autres espèces (rernre par Bluft et al.,
1995), mais ces régions conservées sont en
majorité localisées sur des macrochromosomes, ces
derniers étant les plus souvent étudiés. Ce résultat
permet d'espérer que la cartogaphie comparée
entre le poulet et les especes les mieux
cartographiees actuellement poura être dweloppee
avec succès, même dans des régions génomiques
restreintes comme les microchromosomes.
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FIGURE 1 : Localisation du gène FZS chez le poulet. Comparaison avec la catte humaine
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Conclusion

Outre cet intérêt en cartographie comparee, les
résultats apportés par ces travaux permettent de faire
avancer l'intégration des cartes génétque et
qrtogénéûque du poulet, qui est un des objectifs
importânts de la cartographie du génome aviaire à
I'heure actuelle (Vignal, 1997).
D'autre part, l'éhrde du polymorphisme du gène F.4S
pounait prochainement êÎre effectuée dans des
croisements appropriés à la détection de QTL
(comme un croisement entre une lignê grasse et une
lignee maigre par exemple). La mise en évidence
d'un tel polymorphisme poura nous permettre, dans
I'avenir, de déterminer s'il existe une liaison entre ce
gène et une région du génome impliquee dans la
quantité de gras. Même si ce gène n'intervient pas
dans le phénotype observé, une analyse génétique
peut permettre d'exclure la portion du génome
entourant ce gène en tant que région intéressante
pour le catactère, le gène intervenant alors comme
simple marqueur génétique.
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