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Construction of a predictive model of shear force of cooked pig meat using high‐throughput expression data  

Pork quality  is highly variable and  the availability of  relevant predictors of  fresh meat quality at slaughter  is critical  to optimize 
carcass  use  and  improve  its  valuation. High  throughput  gene  expression  studies  have  been widely  used  to  describe  biological 
mechanisms  underlying  variation  of  several  traits  but  data  are  scarce  regarding  their  use  as  tools  for  the  development  of 
biomarkers. In this study, exhaustive trancriptomics analysis of 300 Longissimus muscles (collected at slaughter) was achieved by 
microarray hybridization, using a custom repertoire of 15,000 60‐mer DNA probes, targeting transcripts expressed  in pig skeletal 
muscle. This study describes  the method applied  for selecting  informative and  robust predictors of shear  force of cooked meat 
using mRNA levels. In particular, the minimal number of predictors included in the model was defined using a statistical framework 
for prediction. Finally, an optimal model with 7 predictors was established but will have to be validated using qPCR before it can be 
considered an effective tool to predict pork tenderness. 

 

 
INTRODUCTION 

Le  tri  et  un  classement  des  carcasses  de  porc  demeurent 
nécessaires pour mieux maîtriser  la  variabilité de  la qualité 
de  viande  et  optimiser  l’utilisation  des  carcasses  et  des 
pièces de découpe par  les abattoirs et  les  transformateurs. 
Cela implique (1) une évaluation précoce de défauts qui sont 
visibles  uniquement  après  découpe  ou  transformation  et  
(2)  de  disposer  d’outils  de  prédiction  faciles  à  mettre  en 
œuvre.  
La tendreté est un critère important pour les consommateurs 
(Maltin et al., 2003).    
Or,  si  des  relations  ont  été  établies  entre  des  profils 
d’expression  génique  (Lobjois  et  al.,  2008)  ou  protéique 
(Laville  et  al.,  2007)  et  la  tendreté  estimée  par  la mesure 
expérimentale de  la  force de cisaillement de  la viande cuite 
(WBcuit),  elle  demeure  difficile  à  prédire  du  fait 
d’interactions  complexes entre  les différentes  composantes 
du tissu musculaire.    
 
La méthodologie présentée vise à prédire au mieux le WBcuit 
en tirant profit de la mesure simultanée de l’expression d’un 
grand nombre de gènes (technologie microarray). 

1. MATERIEL ET METHODES 

1.1. Animaux, prélèvements et mesure du WBcuit 

Les 325 animaux de cette étude sont  issus d’une population 
F2  constituée  à  partir  de  deux  lignées mâles  de  FRANCE‐
HYBRIDES  (FH016,  lignée  de  type  Piétrain,  FH019,  lignée 
synthétique  de  type Hampshire,  Duroc,  et  Large White)  et 
indemnes des allèles HAL n ou RN‐.    
Dix  grammes  de  muscle  Longissimus  sont  prélevés  15 
minutes après l’abattage puis congelés. Ces échantillons sont 
cuits  pendant  30 min  (chaleur  sèche,  au  four)  à  240°C.  La 
force de cisaillement (WB) est estimée par la force maximale 
à la rupture avec une lame de Warner‐Bratzler (Lobjois et al., 
2008). 

1.2. Acquisition et traitement des données d’expression 

Les ARN  totaux  sont  extraits  au  Trizol  puis  les  échantillons 
sont  marqués  au  Cy3  avec  le  kit  Low  RNA  Input  Linear 
Amplification  (Agilent)  et  hybridés une nuit  à  65°C  sur une 
puce à ADN 15K muscle spécifique (Agilent). L’acquisition des 
images  est  réalisée  en  utilisant  le  scanner Agilent G2505B. 
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