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Introduction

L'origine génétique des animaux est un des facteéterminants des caractéristiques des poissonslexage
(croissance, morphologie...) et de la qualité de &hair. Une sélection divergente, basée sur langpmdividuelle de
truite, en terme de niveau plasmatique de cortmate a un stress aigu de confinement, a perminatgrer que ce
parameétre est héritable, et d'obtenir des famdiesruites présentant des niveaux de réponse dresssaigu bien
distincts (Pottinger et Carrick, 1999). Les animdexces familles divergentes ont été caractériséslpur croissance,
qui s'avere meilleure pour les poissons répondableiment au stress, leur morphologie, et la qualé leur chair. Les
poissons répondant faiblement au stress présamtenthair moins lumineuse, plus jaune, et unetedgis mécanique
moindre associée a des fibres musculaires plusesast une teneur en lipides plus importante (lreféval., 2008a).

Un stress au moment de l'abattage modifie le mésabe post-mortem et conduit, la plupart du temps chez les
salmonidés, a une chair moins ferme et plus patdeglre et al., 2008b). Un tel effet a été confirdans cette
expérimentation de facon similaire pour les deuxickes sélectionnées. Les protéines permettant Idjerp
potentiellement ces différences de qualité ne pastconnues.

L'objectif de ce travail était d'identifier les pémes différentiellement exprimées entre les dunches sélectionnées
et ayant subies ou non un stress de confinemetet fvgnt I'abattage et de faire le lien avec learpatres de qualité
déja mesurés.

Matériels et Méthodes

Vingt truites arc-en-ciel(Oncorhynchus mykiss) répondant fortementHR pour "High Responding") et 20 truites
répondant faiblement.R pour Low Responding") a un stress aigu, ont éadyages au stade portion (poids vif moyen
2549). Les poissons ont été abattus soit selorpro@dure non stressante (groljf& anesthésie et coup sur la téte),
soit selon une procédure stressante (gradé min de confinement, anesthésie, coup sur ¢g)té@des prélévements
de muscle blanc profond dorsal ont été effectuémsvant de la nageoire dorsale. Les échantillongtintongelés dans
l'azote liquide puis stockés & —80°C. Les protémasculaires sont extraites par la solution delsldation (Urée 8M,
Chaps 4%) et analysées par électrophorése bidiorerale (2D-PAGE). L'IsoElectroFocalisation (IEFg& réalisée
sur un gradient de pH 3-10 non linéaire (24 cm)IB@-Phor (GE Healthcare) et la deuxiéeme dimensianSDS-
PAGE sur des gels a 12,5% d'acrylamide avec un \0a{GE Healthcare). Les gels ont été colorés ahecsilver
blue" (Candiano et al. 2004), scannés et analygs lanage Master Platinum (GE Healthcare). Lesssgntérét ont
été prélevés manuellement, digérés par la trypsides peptides obtenus ont été analysés par spettiie de masse
MALDI-tof et MS-MS quand le profil le permettait.

Résultats et Discussion

L'analyse des protéines totales en 2D-PAGE a ré&4lgpots protéiques différentiels soit entre lesxdsouches, soit
entre animaux stressés ou non stressés, soit peunteraction entre ces deux facteurs (P<0,05p82s pour un seuil
de P<0,10). Parmi eux, 16 spots ont été identifiéa seuil P<0,05 et 6 spots avec un seuil 0,054P<0Qe Tableau 1
et la Figure 1 présentent respectivement la liske lecalisation de ces spots identifiés. L'effetiche révéle surtout des
protéines surexprimées chez les poissons LR (TdlimP, Apo Al, TPI et Nme), seule la FABP-H estexqprimée
chez les HR. L'effet d'un stress au moment dettapa révele surtout des protéines surexprimées lgseanimaux
stressés (desmin, myeloperoxidase, MDH, Apo Al, Nvid C3 et PV). Quelques interactions entre lesxdgteurs
ont été observées avec une sous-expression deytkispots correspondant a Nme chez les HR-NS eetsons-
expression d'un spot de MyLC1 chez les LR-NS. Liférdnces observées entre les deux souches peétrenteliées
aux caractéristiques différentes des poissons slel@ax lignées, les LR étant plus gros et plus guasles HR. L'effet
d'un stress au moment de l'abattage sur le protéoumseulaire a déja été observé chez la truite muied (Morzel et
al., 2006) mais dans cette étude le stress condnigalutdt & une moindre abondance de protéinestrdeture, telles
que la desmine ou CapZ, ou d'enzymes du métabgligthes que ti-enolase, la TPl ou la pyruvate déshydrogénase.
cette précédente étude.

L'analyse en composante principale des donnéesaiéomique et des autres caractéristiques desgmsissu de la
qualité de leur chair (Figure 2) montre que le aivel'expression de certains spots (desmin ou FABEsHcorrélé
positivement a la résistance mécanique des filets M/Pcru) tandis que d'autres (myeloperoxiddgm Al) sont
corrélés négativement avec ce méme parameétre. distaléce mécanique du produit cuit est quant acgltedlée
positivement aux niveaux d'expression de spotqgisds Apo Al, Nme ou PV. Ce type d'analyse perregtvisager la
mise en évidence de nouveaux marqueurs de la@udalita chair de truite



Tableau 1: Spots différentiellement exprimés identifiés.

Protéine identifiée | Effet Effet Souche
n° | (espéce) Souche | Stress | x Stress
1 [ Desmin (RT) t. HR>LH - -

2 | Desmin (RT) - S>NS t. inter

3 |Myeloperoxidase |, | popipl ssNs |t inter

(PC)

5 | TnT (R. trout) LR>HR - -

6 | CU-SCAF (AS) - S>NS -

7 | Enolase (RT) - t. S>N$ -

8 | MDH (OL) - S>NS -

11| TnT (RT) - - *

14 | Pdlim7 (RT) LR>HR - -

15| cCAH (RT) - t. NS>S -

16 | Apo Al (RT) - - -

17 | Apo Al (RT) LR>HR S>NS -

18 | TPI (RT) LR>HR - -

19 | MyLC1 (RT) - t. S>SNS| LR-NS<

23 [ Nme (RT) LR>HR - HR-NS<

24 [ Nme (RT) - - t. inter

25| Nme (RT) - t. S>NS| HR-NSx
HR-NS<

26 [ Nme (RT) - S>NS HR-S

27 | MyLC3 (AS) - S>NS -

29 | FABP-H (RTY) HR>LR - -

30 | PV beta 1 (RT) - t. S>NS -

31 [PV beta 1 (RT) - S>NS -

t=tendance : 0,05<P<0,10, TnT : troponin T musafgde; CU-SCAF :
Chromosome  undetermined SCAF14228; MDH Malate
dehydrogenase; cCAH : Cytoplasmic carbonic anhgdrépo Al :
Apolipoprotein A-1-1 precursor; Triosephosphate nigvase : TPI;
MyLC1 et 3 : Myosin light chain 1 et 3, respectivam Nucleoside
diphosphate kinase : Nme; FABP-H : Fatty acid-bigdprotein, heart;
PV : Parvalbumin; RT : rainbow trout; PC : Perchenoise; AS :
Atlantic salmon; OL : Oryzias latipes;

* : P<0,05 pour l'interaction mais pas de différes@ntre les lots dans
la comparaison de moyenne.

Conclusions

Figure 1 : Localisation des spots d'intérét identifiés
sur un gel 2D-PAGE de muscle blanc de truite, IEF :
3-10NL 24cm, SDS-PAGE : 12,5%.
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Figure 2 : Analyse en composante principale des
spots différentiellement exprimés et des autres
parametres mesurés. M/P: Force max/poids
échantillon, MS: teneur en matieres seches, pHu: pH
de la chair a 48post-mortem

Une sélection divergente sur la réponse a un stiggset un stress au moment de I'abattage motisnniveaux
d'expression de certaines protéines musculairefircamt ainsi l'importance des parameétres génétigee de la
maitrise des conditions d'abattage dans les caistitjédes du muscle blanc de truite arc-en-cielniise en relation de
ces modifications avec les paramétres de qualit@gted'envisager I'obtention de nouveaux indicatale la qualité de

la chair.
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