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Notre projet a pour objectif a long terme didentifier les réseaux
Résumé transcriptionnels régulant un processus de développement fondamental pour
la reproduction des espéces: la gamétogenése ; ceci chez un poisson
d’intérét aquacole - la truite — chez laquelle nous avons contribuer a créer les
connaissances physiologiques et les outils moléculaires rendant possible le
développement de ce type d’approche. Bien que le projet décrit ici se concentre sur les aspects
fondamentaux , il a un fort potentiel pour de futures applications technologiques et sociétales. En effet,
la maitrise des fécondités et le contrble de I'age de la maturation sexuelle chez les poissons d’intérét
aquacole constituent des enjeux importants pour la compétitivité des filieres agro-industrielles. Par
ailleurs, du point de vue de la protection de I'environnement, il apparait important de disposer de
techniques pour prévenir toute reproduction d’espéces aquacoles allochtones ou génétiquement
sélectionnées. Les objectifs spécifiques immédiats concernent I'analyse des profils d’expression
génique aux étapes clé de la spermatognése a I'aide de puces a ADNc.L’exploitation des microarrays
génériques « truite », produites par le CRB Gadie avec I'équipe demandeuse Reproduction des
Poissons et SIGENAE, doit permettre la description & grande échelle des genes potentiellement
impliqués dans le développement spermatogénétique chez la truite.
La communauté scientifique a relativement peu de recul concernant I'exploitation de telles données
chez un poisson éloigné phylogénétiquement des especes modeles traditionnelles et dont on ne
connait pas le génome. Pour réaliser ce programme nous mettons en synergie les analyses
morpho- physiologiques des gonades et I'étude a grande échelle du transcriptome testiculaire chez la
truite, développées dans le laboratoire INRA, les savoir faire et outils d’annotation de génes et
d’exploitation des données du transcriptome développées par des équipes hautement compétentes de
Ouest Génopole-INSERM Nantes et du Biozentrum de Béles. Nous explorons les complémentarités
d’autres espéeces modeles pour I'étude du transcriptome de la spermatogenése (exploitation des
données du Gerhm-INSERM Rennes sur homme, rat, souris), pour les recherches in silico (génomes
de tétraodon, fugu, zébrafish) ou pour l'étude de la fonction des génes (médaka et zébrafish;
plateforme transgenése Gif sur Yvette).
Les études de transcriptomique comparée avec d'autres modéles (notamment méiose levure et
spermatogenése mammifére), I'étude de la régulation des génes d'intérét par des approches in silico
(recherche d’éléments de régulation) et expérimentales (influence de traitements hormonaux) et
I'analyse fonctionnelle des meilleurs candidats permetira de repérer des génes fondamentalement
impliqués dans l'initiation de la spermatogenése ou dans la méiose, et dans la régulation de ces
étapes clées chez les poissons. Ces objectifs nécessitent des bioanalyses et des développements
bioinformatiques adaptés a I'exploitation des données du transcriptome chez une espéce originale
(annotation fine des génes, génomique in silico, transcriptomique comparative entre espéces) et
méthodologiques (des données de puces, analyse fonctionnelle des génes) qui seront d’utilité pour
'ensemble des programmes actuels ou a venir en génomique des poissons, voire pour les autres
modeles agronomiques.
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