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Figure	1	:	Méthodes	d’étude	d’un	gène	
(in	Dunod,	2021)

Figure	2	:	Mutagenèse	et	transgenèse	
(in	Dunod,	2021)	

L’ingénierie	géné4que	dispose	de	nombreux	ou4ls	pour	modifier	le	génome	des	cellules	de	manière	plus	ou	moins	
ciblée.	 La	 comparaison	 des	 différents	 phénotypes	 ainsi	 générés	 permet	 de	 comprendre	 les	 conséquences	 de	
l’expression	de	gènes	d’intérêt	et	d’envisager	d’éventuelles	applica4ons	thérapeu4ques	ou	agronomiques.		

• La	mutagenèse	aléatoire		
Elle	consiste	à	traiter	les	organismes	avec	des	agents	chimiques	(acide	nitrique,	5-bro-mo-uracile,	colchicine,etc.)	ou	
physiques	(rayonnements	ionisants	ou	UV)	reconnus	comme	mutagènes.	
Ces	agents	provoquent	des	erreurs	d’appariements	ou	génèrent	des	lésions	dans	la	molécule	d’ADN,	qui	si	elles	ne	
sont	pas	 corrigées,	 cons4tuent	des	muta4ons	qui	 apparaissent	en	des	 sites	et	 en	nombre	 variables	 :	 ce	 sont	des	
muta?ons	aléatoires.		
Les	 phénotypes	 mutants	 du	 caractère	 d’intérêt	 sont	 sélec?onnés	 (anomalie	 de	 l’organisa4on	 des	 fleurs,	 des	
membres,	dispari4on	de	l’ap4tude	à	réaliser	une	réac4on	métabolique,	etc.).	Le	gène	muté	peut	alors	être	iden4fié	
et	le	rôle	de	son	expression	validé.	
Le	criblage	de	ces	mutants	est	fas4dieux	et	l’interpréta4on	des	phénotypes	peut	s’avérer	parfois	difficile.		

• La	mutagenèse	ciblée	(voir	figure	ci-dessous)	
Elle	 permet	 de	 modifier	 spécifiquement	 le	 gène	 d’intérêt	 et	 d’en	 étudier	 les	 conséquences	 phénotypiques.	
Différentes	techniques	sont	envisagées.	
	
•	L’inac?va?on	des	gènes	par	Knock-Out	(KO)	
CeVe	 technique	 consiste	 à	 inac?ver	 un	 gène,	 par	 exemple	 chez	 la	 souris,	 en	 le	 remplaçant	 par	 une	 version	 non	
fonc4onnelle	 (invalidée).	 Il	 est	 alors	 possible	 d’envisager	 des	 hypothèses	 sur	 le	 rôle	 de	 l’expression	 du	 gène,	 en	
comparant	 les	 phénotypes	 KO	 et	 sauvages.	 CeVe	 méthode	 est	 très	 longue	 (plusieurs	 mois)	 et	 coûte	 cher.	 Des	
laboratoires	sont	exclusi-	vement	consacrés	à	la	concep4on	de	telles	souches	expérimentales.	

•	La	transgenèse	
CeVe	méthode	consiste	à	modifier	le	génome	en	insérant	de	manière	dirigée	un	gène	d’intérêt	sur	un	site	spécifique	
de	l’ADN.	
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 CHAPITRE  15   Le contrôle de l’expression génétique

embryon

1. Création d'un vecteur

gène d'intérêt

gène invalidé
plasmide

gène 
invalidé

2. Transfection d'une cellule 
souche embryonnaire

recombinaison
3. Sélection et 
multiplication 
des cellules 
ayant intégré

le gène invalidé
cellule

4. Injection de ces 
cellules dans un embryon 

5. Implantation
mère

porteuse

souris mosaïques

cellules 
reproductrices
avec le gène

invalidé

7. Croisement entre souris sauvages et souris mosaïques

6. Sélection des descendants susceptibles 
de transmettre le gène invalidé 

50 % d'hétérozygotes 
pour le gène invalidé 

8. Croisement entre souris hétérozygotes

25 % d'homozygotes 
pour le gène invalidé 

souris KO

Principe de la mutagenèse dirigée par Knock-Out.

enzyme (Cas9)

ADN ARN guide

Reconnaissance de sites
spécifiques de coupure

Coupure des deux brins d'ADN

ADN d'intérêt

Réparation
Modification  transgénique ciblée

Principe de la mutagenèse dirigée par CRISPR-Cas9.
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SV-F • Génomique structurale et fonctionnelle

Le système CRISPR-Cas9 (Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats) 
utilise pour cela un ARN-guide qui, en se liant à un site spéci!que de l’ADN, oriente l’en-
zyme Cas-9 qui coupe alors l’ADN ; on parle de « ciseaux moléculaires ». La transgenèse 
utilise ces propriétés pour insérer entre ces extrémités libres une séquence d’intérêt (nou-
velle séquence ou séquence inactivée) sous le contrôle d’un promoteur choisi ; La séquence 
d’intérêt fait alors partie du génome modi!é.

ZOOM 5
L’établissement du transcriptome

Le transcriptome représente l’ensemble des ARN transcrits codants et non-codants présents 
dans une cellule. Il est l’image de l’expression instantanée des gènes et sa composition 
diffère selon le type cellulaire, l’état biologique et les conditions de l’environnement.
Plusieurs méthodes permettent de l’établir dont l’analyse par puce à ADN.
Les fragments d’ADN retenus sur la puce donnent une image des gènes transcrits. Le 
traitement bio-informatique des signaux portés par la puce et l’exploitation des banques de 
données permettent d’identi!er les gènes exprimés et de quanti!er leur niveau d’expression.
La représentation de ce pro!l transcriptomique est illustrée par la !gure 15.4.
Une approche technologique plus récente, appelée RNA-seq, permet via l’utilisation du 
séquençage haut-débit, d’établir la représentation de tous les ARNm présents dans un échan-
tillon biologique.
L’étude transcriptomique permet une approche de la dynamique de l’expression géné-
tique. Elle est souvent établie lors d’analyse différentielle des transcrits pour des cellules 
ayant connu des conditions différentes. Ainsi il est possible de détecter les gènes actifs, 
les mécanismes de régulation des gènes et de construire des réseaux d’expression.

Principe de l’établissement d’un transcriptome par l’utilisation  
d’une puce à ADN.

Voir chapitre 13, 
§ 1.2b
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Figure	3	:	Etude	de	l’expression	des	gènes	par	étude	des	ARNm		

Northern	Blot	(hVps://tribioscience.com/)

Puces à ADN : détermination du transcriptome (hVps://www.imm.cnrs.fr/,	Dunod,	2021) 

Les	puces	à	ADN	permeVent	d’étudier	 le	 transcriptome	par	 l’observa4on	simultanée	de	 l’expression	de	
plusieurs	 milliers	 de	 gènes	 dans	 une	 cellule	 ou	 un	 4ssu	 donné,	 mesurant	 ainsi	 les	 modifica4ons	 des	
différents	 états	 cellulaires.	 La	 technique	 des	 puces	 à	 ADN	 est	 basée	 sur	 le	 principe	 d’hybrida?on	
(Southern,	Mir	et	al.	1999)	qui	s4pule	que	deux	fragments	d’acides	nucléiques	complémentaires	peuvent	
s’associer	et	 se	dissocier	de	 façon	réversible	sous	 l’ac4on	de	 la	chaleur	et	de	 la	concentra4on	saline	du	
milieu.	
Concrètement,	une	puce	à	ADN	est	un	support	rigide	(verre	ou	nylon)	de	quelques	cen4mètres	carrés,	sur	
lequel	de	courtes	séquences	d’ADN	ont	été	déposées		:	ce	sont	les	sondes.		
Les	 sondes	 ont	 la	 par4cularité	 d’avoir	 été	 choisies	 de	manière	 à	 être	 spécifique	 chacune	 d’un	 seul	 et	
unique	gène.	Ce	microdisposi4f	est	mis	au	contact	des	ARNs	extraits	des	échan?llons	à	analyser	appelés	
des	“cibles”.	Ces	cibles	sont	marquées	par	incorpora4on	de	radioéléments	ou	de	fluorochromes.		
Après	acquisi4on	des	images	d’hybrida4on,	la	quan?fica?on	des	signaux	d’hybrida?on	reflète	le	niveau	
d’expression,	dans	l’échan4llon	ini4al,	de	chacun	des	gènes	représentés	sur	la	puce.

https://tribioscience.com/
https://www.imm.cnrs.fr/
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 CHAPITRE  15   Le contrôle de l’expression génétique

(a) Principe du marquage chromosomique par la méthode FISH  
et (b) repérage des portions centromériques par di!érentes sondes.

ZOOM 3
La technique qRT-PCR
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Cycle 2

ARN viral ou ARNm

ARN viral ou ARNm 2. Transcription inverse 
ARN en ADNc

3. PCR 
Amplification de l'ADNc 

1. Extraction des ARN

La quantité d’ADN amplifié à la 
fin de la PCR reflète la quantité

d'ARN correspondant dans
l'extrait de départ 

4. Électrophorèse sur gel d'agrose après n cycles de PCR

Principe de la qRT-PCR.

Hybridation in situ (in Dunod, 2021)
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La comparaison des protéomes établis sur un même type cellulaire, pour des conditions dif-
férentes permet de comprendre le mode d’action des facteurs de l’environnement cellulaire. 
On peut aussi rechercher dans le protéome des marqueurs spéci!ques d’une pathologie en 
comparant des cellules malades et saines.

ZOOM 2
L’hybridation in situ

Différentes techniques permettent d’identi!er les sites (tissus, cellules, organites voire 
même partie d’un chromosome) où se trouve une séquence nucléotidique d’intérêt (ARN 
ou ADN).

Principe de l’hybridation in situ (HIS)
Cette technique utilise des sondes nucléotidiques pour localiser les séquences d’intérêt dans 
les tissus, les cellules, les organites et même au niveau des chromosomes : séquences sonde 
et cible s’apparient par complémentarité des bases. La sonde est marquée :
 • soit par des isotopes radioactifs (H3, P32, etc.) ;
 • soit par des #uorophores (cyanine) ou des dérivés #uorescents (DAPI 4’,6-diamidi-

no-2-phenylindole, FITC Fluorescein isothiocyanate) ;
 • soit par des produits non #uorescents comme la digoxigénine (une molécule lipophile 

capable de se lier ensuite à des anticorps) comme représenté ci-dessous.

sonde ARN avec marquage
de digoxigénine  (DIG)

ARNm

traversée de la membrane

Hybridation de  de la sonde 
avec l'ARNm cible

sonde

ajoût d'anticorps
anti-digoxigénine

lié à une
phosphatase alcaline

DIG

ARNm
sonde

lavage lavage

Repérage des sondes par 
les anticorps anti-DIG

ARNm
sonde

P

substrat phosphorylé
incolore

P P

Localisation de l'ARN m
par la coloration

  

produit
coloré

Marquage cellulaire par hybridation in situ utilisant la digoxigénine.

Les cellules contenant l’ARNm cible, i.e. exprimant le gène d’intérêt, sont alors repérables 
sur des préparations microscopiques.

Principe de l’hybridation in situ en fluorescence (FISH)
Cette technique permet de localiser des séquences à l’intérieur des cellules. Les sondes 
nucléotidiques complémentaires de la séquence cible (ADN ou ARN) sont d’abord mar-
quées par des #uorochromes puis dirigées sur les coupes histologiques ou des cellules 
!xées.
Cette technique permet notamment de rechercher des séquences d’intérêt de 500 Kb à 4 Mb 
au niveau des chromosomes métaphasiques, comme les séquences télomériques, centro-
mériques, etc. Il s’agit d’un outil complémentaire à l’étude des caryotypes pour mettre en 
évidence des anomalies chromosomiques.

La qRT-PCR  (in Dunod, 2021)
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Figure	4	:	Etude	de	l’expression	des	gènes	par	étude	des	protéines		
(in	Dunod,	2021)	

Immunolocalisa?on	

Western	blot
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Figure	5	:	Contrôle	de	la	détermina?on	des	cellules	musculaires	
(Bar-Nur	et	al.,	2018,	Relaix	et	al.,	2016)	

Expérimentalement,	 des	 fibroblastes	 d'embryons	 de	 souris	 cul4vés	 en	 présence	 de	 certains	 agents	
pharmacologiques	 se	différencient	en	myoblastes	=	 les	 cellules	précurseurs	des	muscles.	A	par4r	de	 ce	
modèle	expérimental	on	a	pu	étudier	 les	 gènes	qui	 contrôlent	 la	myogénèse	=	 la	 forma4on	de	 cellules	
musculaires	à	par4r	de	cellules	indifférenciées.	
On	 teste	 ici	 l’effet	 de	 l’ajout	 du	 produit	 du	 gène	MYoD	 sur	 des	 fibroblastes	 en	 culture	 (MEF	 :	 murine	
embryonic	 fibroblasts	 ;	 barre	 =	 500µm).	 Les	 flèches	 indiquent	 les	 myotubes,	 des	 cellules	 en	 cours	 de	
différencia4on	en	myocytes.		
Deux	immunomarquages	ont	été	réalisés	:		
- DAPI	:	colore	en	bleu	les	noyaux	des	cellules	
- MyCH	 :	 an4corps	 spécifique	 des	 chaines	 lourdes	 de	 la	 myosine,	 protéine	 spécifique	 des	 cellules	

musculaires.

- quel	est	l’intérêt	d’u4liser	le	DAPI?	un	an4corps	an4	MyCH?	

-	Conclure	sur	le	rôle	de	MyoD	
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Une	 immunolocalisa4on	 a	 été	 réalisée	 avec	 des	 AC	 an4	MyoD	 (en	 rouge)	 sur	 des	 4ssus	 à	 l’origine	 de	
muscles	chez	des	embryons	de	souris	:		
- sauvages		:	E’	
- mutantes	pour	le	gène	Myf	5	:	G’	
- mutantes	pour	les	gènes	Myf	5	et	Pax	3	:	H’

Interpréter	les	résultats

Figure	6	:	effet	de	la	vernalisa?on	sur	le	transcriptome	d’Arabidopsis	thaliana	
(in	Dunod,	2021)	

Durées	du	traitement	:	1	heure	(F1h),	1	jour	(F1J),	10	jours	(F10J),	20	jours	(F20J)	et	40	jours	(F0J).	
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Figure	7	:	effet	de	la	gelée	royale	sur	l’expression	des	gènes	chez	l’abeille	
hVps://planet-vie.ens.fr/thema4ques/developpement/controle-du-developpement/la-differencia4on-des-abeilles-

en-reines-et	
Yan	et	al.,	Apidologie,	2014,	45		

Bees were fed with pollen and royal jelly together (P+ RJ+), pollen only (P+ RJ−) and with 
neither pollen nor RJ (P− RJ−).
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Figure	8	:	voie	de	signalisa?on	du	gène	Sonic	Hedgehog	
(Haraguchi	et	al.,	2019)

Figure	9	:	les	gènes	exprimés	sont	sensibles	à	la	DNaseI	
(in	Lodish	et	al.,	5ème	édi4on)		

Les	 expériences	 sont	 réalisées	 à	 par4r	 de	 noyaux	 d’érythroblastes	 qui	 expriment	 le	 gène	 de	 la	
globine	et	de	noyaux	de	cellules	MSB	non	différenciées.	
- les	 noyaux	 purifiés	 intacts,	 sont	 traités	

pendant	un	temps	court	par	de	l'ADNase	
I	 (	 enzyme	 qui	 hydrolyse	 l'ADN)	 à	 des	
concentra4ons	croissantes.	

- L’ADN	 est	 ensuite	 extrait	 des	 noyaux	 et	
soumis	à	l’ac4on	d’une	endonucléase	de	
restric4on	 qui	 libère	 un	 fragment	 de	
taille	 connue	 (4,6kb)	 contenant	 le	 gène	
de	la	globine.		

- L’ADN	 digéré	 est	 ensuite	 traité	 par	
Sou thern	 b lo t	 avec	 une	 sonde	
complémentaire	du	fragment	du	gène	de	
la	globine.	
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Résultats	prédic4bles	:		

Conclusion	:	
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Figure	10	:	Les	histones	peuvent	subir	des	modifica?on	post-traduc?onnelles		
(Annabelle	Gérard	et	al.,	2004)

Les	queues	N-terminales	des	histones	peuvent	subir	des	modifica?ons	post-traduc?onnelles	

H4

H3

H2A

H2B
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M/S n° 4, vol. 21, avril 2005

Si VIN3 est nécessaire à l’initiation de la
répression du gène FLC par le froid, il n’est
en revanche nullement impliqué dans la
perpétuation de l’état réprimé au-delà de

la période de vernalisation [4]. L’analyse génétique a
montré que cette fonction était dépendante de deux
autres gènes, VRN1 et VRN2 (VERNALISATION 1 et 2) (Figure 2)
[2, 5]. Le gène VRN1 code une protéine spécifique des
plantes capable de se fixer in vitro à l’ADN, tandis que
VRN2 est apparenté au gène SUPPRESSOR OF ZESTE 12
(Su[z]12) de la drosophile [8]. Or, ce dernier est impli-
qué, avec les autres gènes codant les protéines du
groupe Polycomb, dans le maintien de l’état réprimé de
nombreux gènes clés du développement de la mouche, et
ce au travers de multiples divisions cellulaires [9]. De
plus, la protéine Su(z)12 agit au sein d’un complexe pos-
sédant une activité méthyltransférase dirigée vers les
lysines 9 et 27 de l’histone H3 [10]. Enfin, la méthylation
de l’ADN est quasiment inexistante chez la drosophile et
ne semble y jouer aucun rôle dans la
répression transcriptionnelle. La fonction
et le mode d’action de la protéine VRN2
seraient donc en tous points comparables
à ceux de son homologue animal [2].

L’empreinte parentale:
un mécanisme restreint,
chez les plantes, au développement
de l’albumen
L’empreinte parentale désigne tout pro-
cessus qui conduit à l’expression diffé-
rentielle de certains gènes selon qu’ils
sont transmis par les gamètes mâles ou
femelles. Bien qu’initialement décrite
chez le maïs [11], son analyse est beau-

coup plus avancée chez
les mammifères (‹). Chez
la souris, plus de 70 gènes
sont régulés ainsi 1. Bien

que ce nombre soit limité au regard des
20 000 à 30 000 gènes identifiés dans le
génome murin, l’empreinte parentale
n’en demeure pas moins essentielle au
développement normal de l’embryon

comme à celui du pla-
centa (‹) et persiste
pour certains gènes
jusque dans la vie adulte

[12]. Si, pour des raisons évidentes, peu

 424

de choses sont encore connues quant à son rôle au cours de l’embryo-
genèse humaine, nous savons cependant que les défauts d’empreinte
sont à l’origine de nombreuses maladies chez l’homme
[13] (‹). 
Chez les plantes, à l’inverse, ce processus n’agit que de
façon très restreinte au cours du cycle de vie, et semble
ne toucher qu’un très petit nombre de gènes. Chez Ara-
bidopsis, qui compte environ 28 000 gènes et où les travaux sont les
plus complets, seuls deux cas d’expression mono-allélique ont été
identifiés à ce jour: ils concernent les gènes MEDEA (MEA) et FWA, qui
codent respectivement une protéine du groupe Polycomb et une pro-
téine à homéodomaine [14].
Les analyses génétiques ont montré que la contribution maternelle du
gène MEA est nécessaire au développement normal de la graine, où elle
jouerait un rôle modérateur de la croissance [15], en accord avec la
théorie du conflit parental postulée chez les mammifères. Des expé-
riences de RT-PCR et d’hybridation in situ ont confirmé que si les deux
copies d’origine maternelle sont exprimées dans l’albumen, la copie
paternelle est silencieuse [14]. Bien que les données concernant l’em-

(‹) m/s
2005, n°4,
p. 396

(‹) m/s
2005, n°4,
p. 390

Figure 2. Modèle de répression du gène FLC par la vernalisation. En l’absence de vernalisation, le
répresseur floral FLC (FLOWERING LOCUS C) est dans une configuration chromatinienne « ouverte »
caractérisée par une hyperacétylation des histones H3 et H4 et une forte expression. Lors d’un
traitement par le froid, l’expression du gène VIN3 (VERNALIZATION INSENSITIVE 3) est induite et conduit
à la désacétylation des histones H3 et H4 au locus FLC et à son inactivation. La répression trans-
criptionnelle de FLC, qui n’est que transitoire à ce stade, est maintenue par le complexe VRN1/2
(VERNALISATION 1 et 2) impliqué dans l’ajout de groupements méthyles sur les lysines 9 et 27 de
l’histone H3. C’est le maintien de cette inactivation qui permettra une floraison précoce lors de
l’allongement des jours et de l’augmentation de la température. En contexte mutant vrn1 ou
vrn2, la répression de FLC n’est pas maintenue après vernalisation, ce qui conduit à un retard de
la floraison.

1. http ://www.mgu.har.mrc.ac.uk/research/imprinting/
imprin-viewdatagenes.html

(‹) m/s
2005, n°4,
p. 405

Figure	11	:	contrôle	de	l’expression	du	gène	flc	et	floraison	
(in	Medecine	Sciences,	2005,	21)
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	Figure	12	:	le	code	histone	
L’expression	 d’un	 gène	 va	 dépendre	 en	 par4e	 de	 la	 combinatoire	 des	 modifica4ons	 post-
traduc4onnelles	des	queues	N-terminales	de	histones	

Figure	13	:	expression	des	globines	au	cours	du	développement	de	l’homme
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Figure	14	:	la	méthyla?on	inhibe	la	transcrip?on	via	2	mécanismes

Figure	15	:	rôles	de	la	méthyla?on	de	l’ADN	et	de	l’acétyla?on	des	histones
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Figure	16	:	inac?va?on	de	l’un	des	deux	chromosome	X		
chez	les	Mammifères	femelles

Figure	17:	enhancer	et	silenceur	sont	des	séquences	régulatrices
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Figure	18	:	structure	des	protéines	qui	se	lient	à	l’ADN	

Une	protéine	 régulatrice	 reconnaît	une	séquence	spécifique	de	 l’ADN	parce	que	sa	surface	est	
fortement	 complémentaire	 de	 la	 surface	 de	 la	 double	 hélice	 du	 gène	 à	 importance	 de	
l’interac4on	ADN-protéine,	imptce	de	la	structure	III	des	protéines,	des	liaisons	faibles	etc...	
Quels	mo4fs	permeVent	une	fixa4on	spécifique	=		une	reconnaissance	de	séquence?

Mo?f	hélice-tour-hélice	(bHLH		pour	basic	helix-loop-helix)		

Deux	 hélices	 α	 reliées	 entre	 elles	 par	 une	 courte	 chaîne	
d'acide	aminé.	C’est	un	des	mo4fs	les	plus	simples	et	les	plus	
communs	 (mo4fs	 des	 facteurs	 myogéniques,	 des	 protéines	
codées	par	les	gènes	homéo4ques…).	

Mo?f	doigt	de	zinc	(hors	programme)	

Une	hélice	α	 associée	 à	 2	 feuillet	 ß	 par	 l'intermédiaire	 d'un	 atome	de	 zinc.	 L’hélice	α	 entre	 en	
contact	avec	l’ADN	au	niveau	du	grand	sillon.	
Les	protéines	ac4vatrices	de	la	transcrip4on	des	ARN	ribosomiques	eucaryotes	ont	des	mo4fs	de	
ce	type,	 les	récepteurs	aux	hormones	stéroïdes	(oestrogènes	par	ex)	aussi.	Selon	 les	facteurs,	 le	
nombre	de	doigts	varie	de	2	à	plus	de	60.

Mo?f	glissière	à	leucine	(hors	programme)	

Ce	mo4f	permet	la	dimérisa4on	des	facteurs,	souvent	nécessaire	à	l’ac4va4on	de	la	transcrip4on.	
Mécanisme	 :	 ces	 facteurs	possèdent	des	 leucines	 tous	 les	7	 résidus	au	niveau	d’hélices	α	 :	 les	
leucines	sont	des	aa	hydrophobes	et	leur	présence	tous	les	7	aa	permet	la	forma4on	d’une	hélice	
hydrophobe	sur	un	de	leur	côté.	Deux	facteurs	pourront	ainsi	s’associer	au	niveau	de	leur	hélice	
par	 répulsion	 hydrophobe.	 CeVe	 structure	 est	 appelée	 fermeture	 éclair	 à	 leucine	 ou	 leucine	
zipper.		
2	hélice	α	s'imbrique	pour	former	un	Y	à	 l'envers	qui	enserre	l'ADN	au	niveau	d'un	grand	sillon	
comme	une	sorte	de	pince	à	linge.		
(in	Gilbert,	5ème	Edi4on,	De	Boeck)
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Figure	19	:	forma?on	d’un	complexe	d’ini?a?on	complet	opéra?onnel		
(in	Dunod,	2021)	

Figure	20	:	bilan	du	contrôle	de	l’expression	chez	les	Eucaryotes
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Figure	21	:	mise	en	évidence	d’un	contrôle	par	les	ARNi	
hVps://planet-vie.ens.fr/thema4ques/developpement/controle-du-developpement/la-differencia4on-

des-abeilles-en-reines-et	

Ashby	et	ses	collaborateurs	ont	étudié	l’expression	différen4elle	des	miARN	endogènes	chez	les	larves	et	
les	ouvrières	afin	de	déterminer	leurs	effets	sur	les	profils	d’expression	des	ARNm.	Les	résultats	montrent	
des	corréla4ons	(néga4ves	et	posi4ves)	entre	l’expression	de	certains	miARN	et	ARNm.

https://planet-vie.ens.fr/thematiques/developpement/controle-du-developpement/la-differenciation-des-abeilles-en-reines-et
https://planet-vie.ens.fr/thematiques/developpement/controle-du-developpement/la-differenciation-des-abeilles-en-reines-et
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Il	existe	de	nombreuses	différences	dans	l’expression	des	miARN	entre	reines	et	ouvrières.	Aux	
4e	et	5e	 jours	de	développement	 (stade	 larvaire),	 les	profils	d'expression	de	certains	miARN	et	
ARN	messagers	diffèrent	significa4vement	entre	les	ouvrières	et	les	reines.		
- Les	ARNm	qui	sont	plus	exprimés	chez	les	reines	que	chez	les	ouvrières	sont	ceux	qui	codent	

des	protéines	impliquées	dans	le	métabolisme	protéique	et	les	voies	énergé4ques.		
- Les	 ouvrières	 présentent	 un	 nombre	 plus	 important	 de	 transcrits	 codant	 des	 protéines	

impliquées	dans	la	diges4on,	dans	les	voies	de	signalisa4on	du	développement	embryonnaire	
(MAPK/ERK,	 etc.),	 de	 l’orienta4on	 cellulaire	 (chimiokines,	 etc.)	 et	 dans	 le	 développement	
synap4que	 (glutamatergique,	 dopaminergique,	 etc.).	 Ceci	 pourrait	 expliquer	 les	 capacités	
remarquables	de	naviga4on	et	d’orienta4on	dans	l'espace	des	ouvrières,	comme	cela	a	pu	être	
supposé	 par	 d’autres	 travaux	 bien	 que	 les	 mécanismes	 ne	 soient	 pas	 encore	 clairement	
connus.	

Les	chercheurs	observent	que	les	miARN	endogènes	et	 la	méthyla4on	de	l'ADN	par4cipent	à	 la	
régula4on	de	gènes	différents.	 La	méthyla4on	de	 l’ADN	s’effectue	 surtout	au	niveau	des	gènes	
des	voies	physiométaboliques	tandis	que	les	miARN	ciblent	principalement	les	transcrits	(et	donc	
l'expression	des	gènes)	de	la	matura4on	neuronale	et	des	différences	structurelles	de	l’abeille.	

Figure	22	:	Rôle	des	si	et	mi	RNA	
(Soliman	et	al.,	2018)


