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Using gene expression data to predict pork quality 

Availability of biomarkers for pork quality is essential to control its variability and predict meat quality. In this study, two pure pig 
breeds,  Large  White  (conventional,  n=20)  and  Basque  (local  breed,  high  sensory  pork  quality,  n=30)  reared  in  different 
production  systems, were  investigated  for eight meat quality  traits: colour  (lightness: L*,  redness: a*), ultimate pH, drip  loss, 
intramuscular  fat  content,  shear  force,  sensory  tenderness  and  juiciness.  Not  only  should  a  biomarker  for meat  quality  be 
correlated with a meat quality trait but it should also be useful in predicting it; accordingly, we developed predictive models for 
each of  these  eight  traits.  Two  linear  statistical methods  (regression  and  sparse PLS)  and  a nonparametric method  (random 
forest) were applied on gene expression data obtained on 50 Longissimus muscle samples. Within each statistical model,  the 
number of factors (or predictors) chosen was the one that minimized the predicted residual error. Afterward, for each trait, the 
model with the minimum error between the three statistical methods was selected as the best predictive model. Lists of four to 
eleven predictors, which explained between 36% and 86% of the variability observed, were found for seven of the eight meat 
quality traits considered. The choice of predictors for the eighth trait, meat juiciness, was not successful. These models remain to 
be validated on meat samples from other pork chains before they can be considered for use in the development of actual tools 
for predicting pork quality. 

 
INTRODUCTION 

La  qualité  de  la  viande  de  porc  résulte  d’interactions 
complexes  entre  le  potentiel  génétique,  les  conditions  de 
production  et  d’abattage  des  animaux  et  les  procédés  de 
transformation  des  produits.  Si  l’influence  de  plusieurs 
facteurs est bien établie (ex. gènes à effet majeur, conditions 
pré‐abattage),  leurs  effets  interactifs  sont  moins  décrits, 
entraînant  une  hétérogénéité  de  la  qualité  de  viande. 
Améliorer  la qualité  et  réduire  sa  variabilité nécessitent de 
mieux connaître les phénomènes biologiques qui gouvernent 
les  caractéristiques  tissulaires  et  leurs  conséquences  sur  la 
qualité. De plus, la mise en évidence de nouveaux marqueurs 
de  la  qualité  et  le  développement  d’outils  d’évaluation 
précoce  permettraient  d’optimiser  l’utilisation  des  viandes 
(produits frais / transformés,…). 

Au  cours  de  ces  dix  dernières  années,  l’analyse  de 
l’expression génique à grande échelle (technologie des puces 
à ADN) a été  largement utilisée chez  les animaux d’élevage 
pour  essayer  de  mieux  comprendre  les  mécanismes 
biologiques qui sous‐tendent l’établissement des phénotypes 
(Davoli et Braglia, 2007 ; Hu et al., 2009).    
En revanche, l’utilisation des niveaux d’expression des gènes 
comme mesure phénotypique permettant de mieux prédire 
des  caractères  quantitatifs  n’est  pas  encore  très  répandue 

(Robert‐Granié  et  al.,  2009).  Cette  étude  s’inscrit  dans  le 
programme européen Q‐Porkchains qui vise à  identifier des 
marqueurs  de  qualité  des  viandes  porcines,  afin  de mieux 
évaluer le niveau de qualité et maîtriser sa variabilité.    
Nous avons utilisé des porcs de races contrastées (Basque et 
Large White) élevés dans différents systèmes de production 
afin de disposer d’une grande variabilité de qualité (Lebret et 
al.,  2011).  Nous  avons  centré  l’étude  sur  8  critères 
importants de qualité  :  la couleur  (L*, a*),  le pH ultime,  les 
pertes en eau,  la teneur en  lipides  intramusculaires (LIM),  la 
force de cisaillement, la tendreté et la jutosité.    
Dans  un  premier  temps,  nous  avons  recherché  des  gènes 
dont  l’expression  est  fortement  corrélée  à  un  ou  plusieurs 
critères  de  qualité.  Cependant,  considérant  qu'un 
biomarqueur de qualité ne doit pas seulement expliquer une 
part de la variabilité du caractère mais surtout permettre de 
la  prédire,  nous  avons  ensuite  utilisé  différentes méthodes 
prédictives  afin  de  sélectionner  un  modèle  minimisant 
l’erreur de prédiction, pour chacun des 8 caractères étudiés. 

1. MATERIEL ET METHODES 

1.1.  Dispositif expérimental 

Cinquante porcs mâles castrés de race pure Basque (B, n=30) 
ou  Large  White  (LW,  n=20)  élevés  en  système  d’élevage 
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