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POURQUOI UNE ONTOLOGIE DEDIEE AUX ANIMAUX D’ELEVAGE  ?

par Pierre-Yvese Bail', Jaapvan Milgen?, Pascalde Roy®

Les avancées technologiques récentes de la Bopmgimettent aujourd’hui le recueil en masse de
données qui permettent de décrire finement lesdgarfonctions du vivant (épigénome, transcriptome,
protéome, métabolome...). Ces données participeneacannaissance approfondie des caractéristiques de
chaque individu, c'est-a-dire de son phénotypelltatsde I'expression et de la régulation de samogge. La
caractérisation de chaque phénotype implique ttetnant informatique des données qui a révélé éncg
de pouvoir disposer d’'un langage standardisé d&tmt sans ambiguité les caractéres (en anglaigsos)
auxquels pourront se référer des utilisateurs twasés (généticiens, physiologistes, biochimistes,
producteurs...). La construction de ce langage ppasée recours aux ontologies, ensembles structigés
termes et concepts qui s'adressent a un champi défiformations organisées pour répondre aux besoi
des utilisateurs. En biologie animale la démaram®logique est déja trés avancée pour plusieurdcesp
académiques comme la souris. Les analyses ontakegjisp développent rapidement aussi en médecine.

Aujourd’hui, aucune de ces ontologies n'est spee@ment dédiée aux animaux d’élevage
(poissons, volailles, mammiferes). Face a cet erjdMRA en France et USDA aux USA ont décidé
d’'ceuvrer a la mise en place d’'un programme nomm® Aiour « Animal Trait Ontology ») visant a définir
et a organiser les caractéres phénotypiques desaaxid’élevage intégrant les préoccupations sdegéta
avec comme finalité les productions d'intérét (leiande, fertilité, alimentation).

Ce programme permettra la création d’outils poes dbjectifs trés divers. Il devrait par exemple
faciliter le repérage des constantes fonctionneléssgroupes de génes au cours de I'évolutiondagimtirer
des regles générales au sein des vertébrés. litdieiaussi la construction de modétesilico mimant la
physiologie cellulaire et animale afin d’appréhengédus rapidement et & moindre co(t I'impact des
variations environnementales. Mais c’est sans dauteiveau de la sélection génétique que les attesunt
les plus grandes. A court terme, ATO devrait agdétablir des relations génotype/phénotype plusiges et
a associer un phénotype a chaque alléle, en cemiaok la variabilité liée a la plasticité physigigue et
aux marques épigénétiques induites par le contgonnemental. Cette démarche devrait ouvrirsalar
voie a une approche systémique et non plus seutemelticritéres de la sélection animale. A part& d
'ensemble des caractéres définis par ATO, il ppudtre envisagé de modéliser, via une extraction de
linformation par analyse sémantique et des métdyamrs, le fonctionnement théorique de I'animal
d’élevage dans un contexte environnemental. Caitrde modélisation permettra d’optimiser les régsm
multiples recherchées et de mettre en exergue umbmo raisonnable de caractéres pertinents pour les
programmes de sélection génétique.
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