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Résumé

Les poissons sont naturellement soumis a des périodes de je(ine poussé au cours de leur cycle de vie en
raison de la variabilité de la disponibilité des ressources alimentaires ou des migrations qu’ils
entreprennent. Chez le bar (Dicentrarchus labrax), il a été montré que des stratégies de tolérance et
d’intolérance au jeline pouvaient cohabiter et que cette (in)tolérance était héritable. Chez cette espeéce, il
existe donc une opportunité de comprendre quels mécanismes physiologiques, quels métabolismes, quels
genes et quels polymorphismes sont impliqués dans I"utilisation préférentielle des substrats énergétiques
chez des individus tolérants et intolérants au jeQne. Profitant de croisements contrélés entre individus de
phénotype connu vis-a-vis du jeline, un séquengage de transcriptome et une analyse haut-débit de
I'expression différentielle des génes ont été mises en ceuvre dans deux organes (foie et intestin) apres
deux challenges d’exposition au jelne afin d’identifier les transcrits, les genes puis leurs différences
d’expression chez cette espece. Un total de 594 genes annotés dans le foie et 421 dans l'intestin ont été
détectés comme significativement différemment exprimés entre phénotypes. Les principales voies
métaboliques identifiées comme impliquées dans la différenciation phénotypique concordent avec une
utilisation différentielle des lipides et des protéines comme substrat énergétique de chaque phénotype (le
phénotype «intolérant» utilise les lipides plus vite et les stocke moins et est donc amené a dégrader les
protéines plus rapidement que le phénotype «tolérant»). Le re-séquencage haut-débit par ‘capture’ chez
45 individus de lI'ensemble des régions codantes et non codantes de 48 génes détectés comme
différemment exprimés et incluant leur région promotrice proximale a montré I'existence de plusieurs
milliers de polymorphismes (SNP, indels,...). A terme ce travail devra permettre de mieux comprendre les
bases moléculaires de la tolérance au jeline chez les téléostéens.
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