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Objectif : Caractériser l’expression des ADN méthyltransférases (dnmt), enzymes impliquées 

dans la méthylation de l’ADN, chez 8 lignées isogéniques de truite afin de mieux comprendre 

comment s’établissent les profils de méthylation différentielle pendant un stress thermique précoce

Lignées hétérozygotes de truite

o Animaux génétiquement identiques

o Produites par croisement entre lignées 

isogéniques homozygotes

o Permet de comparer les marques épigénétiques 

à génotype constant 

Contexte scientifique

o Mécanismes épigénétiques sont impliqués dans la 

réponse d’un organisme à des changements de son 

environnement

o Jeunes stades de vie (stades embryo-larvaires chez les 

poissons) sont particulièrement sensibles

o Température, facteur d’induction de marques 

épigénétiques chez les poissons (sexe gonadique)

o Expression des dnmt peut être modulée par des stimuli 

environnementaux pendant les phases précoces du 

développement chez les poissons

Dispositif expérimental

o 3 pools de 5 oeillés par lignée et par T°C, prélevés 

3 et 7 jours après le début du stress thermique

o Expression de gènes par qPCR

 HSP47 (marqueur de stress thermique)

 8 gènes dnmt3 (méthylation de novo)

o Analyse de la méthylation de l’ADN : LUMA et 

EpiRAD-seq

Résultats

Une seule 

lignée ♀

Lignées ♂

AB1 AP2 G17 N38A02 A03 A22 A36

Incubation du stade oeillé à l’éclosion : 12°C ou 16°C

Le régime thermique appliqué pendant les phases précoces entraîne-t-il des modifications épigénétiques ?

HSP47

FC 12°C FC 16°C P-value

1
4,119 

(2,840-6,004)
0,001

 Surexpression de 

HSP47 à 16°C

Gène FC 12°C FC 16°C P-value

dnmt3aa 1 1,112 (0,436-2,774) 0,588

dnmt3ab1 1 1,033 (0,383-3,674) 0,901

dnmt3ab2 1 1,065 (0,418-2,593) 0,760

dnmt3ba1 1 0,813 (0,333-2,040) 0,426

Gène FC 12°C FC 16°C P-value

dnmt3ba2 1 0,842 (0,513-1,318) 0,166

dnmt3bba1 1 0,888 (0,321-2,229) 0,772

dnmt3bba2 1 0,871 (0,591-1,320) 0,166

dnmt3bbb 1 0,836 (0,423-1,782) 0,284
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 Pas d’impact majeur de la température d’incubation sur l’expression des dnmt

 Différences entre lignées (N38 : 4 gènes surexprimés;  AP2 : 3 gènes sous-exprimés)


