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Epigénétique du développement embryonnaire
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Description du projet

Notre laboratoire cherche a approfondir comment un déreglement épigénétique
survenant pendant I'établissement du programme embryonnaire peut étre a l'origine de
troubles développementaux chez I'enfant.

Le projet suggéré vise a identifier l'interaction et l'interdépendance qui existent entre
diverses modifications épigénétiques, ainsi que leurs susceptibilités a un déréglement
permanent suite a une insulte visant le programme embryonnaire. Nous utilisons un
modele de souris (syndrome d'alcoolisme fcetal), des modeles in vitro innovateurs de
cellules souches embryonnaires dans lesquelles on peut controlerlexpression de facteurs
épigénétiques clés, ainsi que des cellules souches pluripotentes induites (iPS) de patients 7”7
ayant une mutation dans une enzyme responsable pour la méthylation de I’ADN. Notre ‘
laboratoire cherche a définir a haute résolution la chronologie et I'évolution des
déreglements épigénétiques suivant ces diverses insultes. Au-dela des technologies
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standards en biologie cellulaire et moléculaire, des approches de séquencgage de nouvelle
génération (Whole Genome Bisulfite Sequencing (WGBS) et ChIP-Seq) couplées a des
analyses bioinformatiques seront exploitées afin d'établir des signatures épigénétiques
hautement détaillées pour la méthylation de I'ADN et les modifications aux histones. Le
systeme d’édition de I'épigénome CRISPR/dCas9 (Clustered, Regularly Interspaced, Short
Palindromic Repeats/Dead CRISPR-Associated Protein 9) sera utilisé pour recouvrir la
perte de méthylation et identifier les facteurs clés qui sont impliqués dans la maintenance
de la méthylation de I’ADN.

Rdle du stagiaire

Le role du stagiaire sera de performer des expériences et les analyses qui sont rattachées
au projet. La/le stagiaire doit étre motivé, faire preuve d'autonomie et avoir le désir
d’apprendre et comprendre. Des connaissances pratiques en culture cellulaire et en
biologie moléculaire seraient un atout, ainsi qu'un bon sens de la planification et de la
communication. Un intérét de poursuivre les études au niveau maitrise/doctorat est
souhaité. L'apprentissage des approches nécessaires se fera dans un environnement et
encadrement dynamiques afin d'assurer le succes du stage. Le/la stagiaire aura
également l'occasion d'interagir et collaborer avec d'autres groupes de recherche avec
des intéréts similaires.

Mots clés
Epigénétique, embryon, développement, méthylation, troubles neuro-développementaux.



