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Le microchromosome 16 (GGA16) est I'une des trente paires de microchromosomes du
caryotype de la Poule. Malgré sa trés petite taille, estimée a 10 Mb, il est tres riche en génes,
qui possedent des introns souvent extrémement courts, et présente un fort point chaud de
recombinaison. Il porte a lui seul les régions organisatrices du nucléole (génes ribosomiques,
NOR) et le complexe majeur d’histocompatibilité (CMH). Ce dernier joue un role central
dans la réponse immunitaire et présente la particularité, par rapport aux génomes de
mammiféres, d’étre organisé en deux complexes géniques génétiquement indépendants : le
complexe B et le complexe Y. La présence des séquences répétées des genes ribosomiques,
ainsi que les similitudes fortes constatées entre les génes du CMH ont rendu délicate la
réalisation d’une carte physique moléculaire et le séquencage de ce microchromosome.
L’information génétique dont on dispose sur cette région du génome s’en trouve du coup peu
fournie alors méme qu’elle est impliquée dans de nombreux caractéres d’intérét (réponse
différentielle aux pathogénes notamment). En effet, seuls 433 kb de ce chromosome sont
décrits dans 1’assemblage du génome de la poule récemment publié. De plus, la position
relative des NOR et des complexes du CMH n’était pas connue au début de ce travail.

Afin d’approfondir la connaissance de ce microchromosome original, nous avons intégré
différentes stratégies de cartographie. Nous avons ainsi construit une carte d’irradiation et une
carte génétique. Nous avons notamment criblé une banque de BAC (Bacterial Artificial
Chromosomes) pour développer de nouveaux marqueurs. Les BAC sélectionnés ont été
utilisés pour effectuer des expériences d'hybridation in situ en fluorescence (FISH) sur des
chromosomes en écouvillon. Ces chromosomes sont observés au stade diploténe de la
premiére division de méiose femelle, ils sont 30 fois plus grands que les chromosomes
mitotiques, et permettent de visualiser les chiasmas. Il a été ainsi possible d’obtenir une
cartographie FISH plus précise que sur métaphase classique et de positionner les points de
recombinaison. L’intégration des cartographies d’irradiation, génétique et cytogénétique a
permis de déterminer le positionnement relatif des complexes NOR, Y et B sur GGA16.

Par ailleurs, nous sommes en train de générer une fraction spécifique de ce microchromosome
par microdissection afin d’en réaliser le séquencage ciblé au Génoscope .



