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GenPhySE

Génétique Physiologie et Systèmes d'Elevage épiPhase, 14 – 15 mai 2018

Principe du pyroséquençage
Technologie de séquençage direct par incorporation 

des bases les unes après les autres. 

Si base = OK

Si base ≠ OK

Si 2 bases = OK

LUMA : LUminometric Methylation Assay

Projet GenEpiGen : étudier le déterminisme génétique du taux de méthylation globale 

de l’ADN chez les moutons.  

Epi + Epi -

Différences significatives entre les 2 lignées sur des caractères de reproduction et de comportement, mais 

pas de différence significative du taux de méthylation globale.

Blackbelly Romane

Il existe une différence significative du taux de méthylation entre les 

Blackbelly et les Romane à la naissance. Mais, les corrélations entre les 

taux successifs sont très faibles.

Pyroséquençage

Taux de méthylation =

1- [(HpaII(G)/EcoRI(T)) / (MspI(G)/EcoRI(T)] 

Jessica A. Head et all, Molecular Ecology Resources, 2014

Projet EpiBird : observer des différences de méthylation de l'ADN potentiellement dues à des

phénomènes épigénétiques transgénérationnels.


