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Sujet de stage : 
Les modifications post-traductionnelles des histones jouent un rôle clef dans la régulation 
épigénétique des programmes transcriptionnels. Parmi elles, la méthylation de H3K4, 
associée aux gènes transcriptionnellement actifs, est catalysée par des méthyl transférases 
d’histones de la famille SET1/MLL. SET-2 et SET-16, deux membres de cette famille sont 
présents chez C. elegans. Notre équipe a largement contribué à la caractérisation de la 
fonction germinale de SET-21–5. J’ai récemment initié un projet visant à caractériser la fonction 
de SET-16, une protéine essentielle au développement. Pour cela, nous travaillons avec un 
allèle de type Degron qui permet d’inactiver SET-16 de façon tissu spécifique et à des stades 
développementaux choisis6. Nos résultats préliminaires indiquent que, dans la lignée 
germinale, SET-16 pourrait réguler négativement la prolifération cellulaire alors que dans le 
soma, cette protéine est requise pendant le développement larvaire pour la migration de la 
gonade somatique.  
Les objectifs du stage proposé sont de : 



- caractériser, par immunofluroscence, l’activité catalytique de SET-16 dans la lignée 
germinale et le soma, 

- caractériser les défauts de prolifération cellulaire observés dans la lignée germinale des 
animaux mutés pour set-16, 

- caractériser les défauts de migration de la gonade somatique observés en l’absence de 
SET-16. 

- d’identifier, par smFISH, d’éventuels défauts d’expression de gènes impliqués dans la 
prolifération cellulaire et la migration de la gonade somatique lorsque SET-16 est 
inactivée. 
 

Technologies utilisées : Immunofluorescence, imagerie confocale, smFISH, 
 
 
Mots clés : épigénétique, organismes modèles, régulations développementales, 
modifications post-traductionnelles des histones, analyses phénotypiques,  
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