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Figure : Importance relative des différents processus biologiques
modifiés dans les tissus adipeux périrénal et omental
de chévres laitiéres ayant subi un jedne de 48h.
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Chez les femelles laitieres, I'efficacité productive dépend notamment de la mobilisation des tissus adipeux lorsque I'animal
est en bilan énergétique négatif (en début de lactation ou lors de restriction alimentaire). Le métabolisme du tissu adipeux implique
un grand nombre de genes dont la régulation nutritionnelle reste peu documentée chez le ruminant. Aussi une premiére étude
globale de I'expression génique des tissus adipeux a-t-elle été réalisée chez des chévres en lactation placées dans des conditions
nutritionnelles extrémes.

Nous avons comparé le transcriptome adipocytaire de chévres nourries ad-liditum (n=5) avec celui de chévres non-
alimentées pendant 48h (n=5) en utilisant une « puce » a ADN bovine sur laquelle 8 379 génes sont représentés. Cette comparaison
a permis d'identifier 456 et 199 génes, respectivement dans les tissus adipeux périrénal et omental,différentiellement exprimés entre
les 2 conditions, dont 97 communs. La répartition de I'ensemble de ces génes selon le processus biologique dans lequel ils sont
impliqués est similaire dans les 2 sites (Fig.1). Concernant le métabolisme des lipides, nous avons observé une diminution de
I'expression de genes impliqués dans la synthese d'acides gras (ex : ACACA) et des triglycérides (ex : GPAM), la désaturation (ex :
SCD), I'élongation ou l'activation des acides gras (ex : ELOVL5, ACSL1, ACSS2) ou le prélevement des lipides (ex : LPL) (Fig.2). A
linverse, une augmentation de I'expression de génes spécifiant certains facteurs de leur transcription (ex: SREBP1 et 2) est
observée dans le tissu adipeux omental. De plus, cette étude a permis de mettre en évidence une augmentation de I'expression de
génes impliqués dans le processus inflammatoire (ex : HIF1A, B2M, SPP1,...).

Ces études, complémentaires de celles réalisées au niveau mammaire, seront appliquées aux caprins puis aux bovins
ayant recu différents régimes alimentaires. De méme, les effets sur les activités enzymatiques et les parametres sanguins seront
parallelement analysés. L'ensemble de ces études permettra de progresser dans la connaissance des mécanismes de régulation de
la fonction adipocytaire dans son role d’adaptation des ruminants laitiers lors de bilan énergétique négatif.
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