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Le noyau d'une cellule : 10 µm

AND: 2 m

ADN chromosomique et emballage dans la fibre chromatinienne
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Un cœur protéique de 8 

protéines histones (deux exemplaires 

de chacune des histones H2A, 

H2B, H3 et H4)

autour duquel s’enroulent environ 

146 paires de bases d’ADN



30 nm

fibres de chromatine

11 nm

Chromatin vue en microscopie électronique. 

(source: Alberts et al., Molecular Biology of The Cell, 3rd Edition)



from Lodish et al., Molecular Cell Biology, 6th ed. Fig 6-33
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 Vers la fin de la Seconde Guerre mondiale, les approvisionnements

alimentaires devinrent de plus en plus rares aux Pays-Bas. Après

le débarquement des forces alliées en Normandie, les conditions de vie

empirèrent dans les parties occupées par les nazis.

 Les rations pour adultes dans des villes comme Amsterdam chutèrent en

dessous de 1 000 kilocalories par jour à la fin de novembre 1944 et à 580

kilocalories à la fin de février 1945.

 les enfants des femmes qui étaient enceintes au cours de la famine

étaient plus petits et aussi souffrait d’anémie, de maladies respiratoires,

et d'œdème.

 Cependant, de façon surprenante, lorsque ces enfants grandirent et

eurent des enfants, ces enfants étaient aussi plus petits que la moyenne.

Ces données suggèrent que la famine vécue par les mères avait

provoqué une sorte de modifications épigénétiques qui ont été

transmises à la génération suivante.e.



ARN

Théorie fondamentale de la biologie moléculaire

protéine
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Les mécanismes épigénétiques et l’expression de la 

information genetique

Fecundation 2 cellule Morula Le blastocyste

Les profils de méthylation sont mis en place très tôt au cours du 

développement.
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La méthylation de l'acide désoxyribonucléique (ADN) est

un process épigénétique dans lequel certaines bases

nucléotidiques peuvent être modifiées par l'addition d'un

groupement méthyle.





Les modifications de la méthylation de l'ADN se

produsise sur les cytosines apartenant aux groupements 

CG (cytosine-guanine) - l’iles CpG.

Les dinucléotides CpG sont répartis dans le génome de

facon non uniforme.

Ces régions, particulièrement riches en CpG, 

sont observées au niveau du promoteur et/ou du premier

exon de plus de la moitié des gènes.
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Les modifications de la méthylation de l'ADN se

produsise sur les cytosines apartenant aux groupements 

CG (cytosine-guanine) - l’iles CpG.
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Les modifications épigénétiques (acétylation des histones et 

méthylation de l’ADN) participent à la tumorogenèse par l’inactivation des

gènes suppresseurs de tumeur. 






