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Le génome est enroulé autour d’un squelette protéique constitué principalement par cinq familles de 
protéines basiques, les histones. Des octamères formés par quatre types d’histone constituent les nucléosomes, 
qui sont répartis le long de l’ADN. Au-delà d’un rôle de soutien et protection du génome, les nucléosomes 
participent à la régulation de l’expression des gènes. Des facteurs liés au développement et à l’environnement 
provoquent des modifications covalentes des histones et de l’ADN (méthylation par exemple). Ces modifications 
régulent la compaction des nucléosomes et l’accès des facteurs de transcription aux gènes. Les états 
chromatiniens qui résultent de ces modifications sont copiés lors de la réplication de l’ADN et propagent un 
profil d’activité du génome à l’échelle d’un tissu. Ces mécanismes permettent la coordination de l’activité du 
génome au sein d’un groupe cellulaire de même identité. En principe, cette stabilité des modifications de la 
chromatine ne peut pas être propagée d’une génération à l’autre puisque les séquences de développement doivent 
être récapitulées. Il est donc nécessaire d’avoir recours à des mécanismes de reprogrammation des modifications 
de la chromatine. 
 

Notre équipe a mis en évidence des mécanismes qui permettent la reprogrammation des modifications de 
l’ADN et des histones lors de la fécondation. Chez la plante modèle Arabidopsis, les enzymes responsables de la 
méthylation de l’ADN ne sont pas exprimées dans les gamètes femelles (Jullien et al., 2008). Après fécondation, 
la méthylation de l’ADN est rétablie activement pendant l’embryogenèse, et produit une reprogrammation de 
l’information épigénétique. La méthylation de l’ADN est active lors de la gamétogenèse mâle, causant 
notamment le phénomène d’empreinte parentale après fécondation (Wollmann et Berger, 2012; Jullien et Berger, 
2008). 
 

Suite à la mise au point d’une technique permettant d’observer la fécondation in vivo, nous avons pu 
étudier le moment de la fusion des noyaux des deux parents et ses conséquences (Berger et al., 2008). La 
chromatine des gamètes a une composition spécifique en variants d’histones (Ingouff et al., 2010; Ingouff et al., 
2007). Chez les plantes et la plupart des animaux, les histones sont représentées par une famille de plusieurs 
membres (Ingouff et Berger, 2010). Les séquences ne diffèrent que de façon minime mais il apparaît que les 
propriétés des variants d’histone sont distinctes et ont un impact important sur la fonction de la chromatine 
(Corpet et Almouzni, 2009). De façon notable, les gamètes ne contiennent que la forme H3.3 de l’histone H3. La 
forme H3.3 est incorporée selon des modes distincts des autres H3, produites abondamment après la synthèse 
d’ADN. Nos expériences ont montré qu’à la fécondation la majorité des H3 apportées par les gamètes sont 
enlevés de la chromatine puis remplacées par des H3 néo-synthétisées (Ingouff et al., 2010). Ces expériences ont 
aussi montré la réactivation zygotique de l’expression des génomes parentaux quelques heures après fécondation 
(Aw et al., 2010). La dynamique de remplacement des H3 implique celle des nucléosomes et donc soutient 
l’hypothèse que les modifications portées par les histones parentales sont largement reprogrammées lors de la 
fécondation. 
 

La reprogrammation des modifications de la chromatine des plantes demande encore confirmation. Quelle 
est la signification d’une telle reprogrammation ? Les modifications de la chromatine liées à l’environnement 
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peuvent être mémorisées. Leur impact sur une longue durée à l’échelle de la vie de la plante pourrait participer à 
l’adaptation des plantes aux changements d’environnement et d’une manière plus large à l’évolution des espèces 
(Lukens et Zhan, 2007; Chinnusamy et Zhu, 2009).  
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