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La série de cours et séminaires « Epigénétique et ADN égoiste » est disponible, en
audio et/ou en vidéo, sur le site internet du College de France (https://www.college-
de-france.fr/site/edith-heard/course-2016-2017.htm) ainsi que le colloque « Eléments
transposables et régulation épigénétique » (https://www.college-de-france.fr/site/
edith-heard/symposium-2016-2017.htm).

ENSEIGNEMENT
COURS — EPIGENETIQUE ET ADN EGOISTE

Cours 1 — La découverte des éléments transposables du génome :
parasites ou protagonistes ?

Cours 2 — Le réole de I'épigénétique dans la régulation des éléments
transposables

Cours 3 — L’'impact des éléments transposables et de leurs reliques sur
le développement

Cours 4 — L’implication des éléments transposables dans les maladies :
mutations et épimutations

Cours 5 — Contribution des éléments transposables et de leur controle
épigénétique a I’évolution
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SEMINAIRE — GERMLINE REPROGRAMMING AND EPIGENETIC INHERITANCE:
How 10 AvoiD BAD KARMA

Rob Martienssen (Cold Spring Harbor Laboratory, New York), le 8 mars 2017

COLLOQUE — ELEMENTS TRANSPOSABLES ET REGULATION EPIGENETIQUE

Colloque organisé au College de France le 28 avril 2017 par Anne-Valérie Gendrel
et Edith Heard

e Deborah Bourc’his (Institut Curie, Paris): « DNMT3C: a very special agent
involved in transposon tracking »

 Petra Hajkova (MRC-LMS, Londres), « Epigenetic reprogramming in the mouse
germ line »

» Severine Chambeyron (IGH, Montpellier) : « Nuclear and cytoplasmic piRNAs
mediate transgenerational inheritance in Drosophila »

* Vincent Colot (IBENS, Paris) : « Transgenerational epigenetics and transposable
elements: lessons from Arabidopsis »

e Rob Martienssen (CSH, New York): «Transposon control and germline
reprogramming with small RNA »

e Anne Ferguson-Smith (University of Cambridge, UK) : « Epigenetic inheritance
at variably silenced endogenous retroviruses »

e Didier Trono (EPFL, Lausanne, Suisse): « The endovirome, its polydactyl
controllers and the species-specificity of human biology »

e Valerio Orlando (KAUST, Saudi Arabia): « An emerging, positive role for
retrotransposition in mammalian somatic cell Identity »

e Alain Prochiantz (College de France, Paris): « A non-cell autonomous
transcription factor regulates mobile elements expression in adult post-mitotic
neurons »

e Gael Cristofari (IRCAN, Nice): « New genomic approaches to study LINE-1
activity in human cells »

RECHERCHE

Depuis 2010, je dirige 'unité de Génétique et biologie du développement a
I’Institut Curie composé de neuf équipes, dont la mienne. L’ambition de cette unité
repose sur un concept simple, mais fondamental : mieux connaitre les processus qui
régissent le développement normal pour identifier I'origine des désordres
pathologiques. L’unité de Génétique et biologie du développement fournit une trame
multithématique et multidisciplinaire unique pour 1’étude des événements qui
affectent 1’identité cellulaire dans un contexte développemental. J’anime une équipe
de recherche au sein de ’unité de Génétique et biologie du développement a I’ Institut
Curie (Paris). Notre but est de comprendre comment, au cours du développement et
de la différenciation cellulaire, 1’acquisition de caractéristiques cellulaires
spécialisées est assurée non pas par un changement de la nature et de la séquence des
genes, mais par la maniere dont ces genes sont exprimés. Le développement
embryonnaire précoce des mammiferes femelles s’accompagne de 1’inactivation
transcriptionnelle de 1'un de leurs deux chromosomes X, achevant ainsi la
compensation de dose vis-a-vis des males XY. Ce processus, connu sous le nom
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d’inactivation du chromosome X, représente un paradigme de 1’épigenese
développementale. En étudiant le controle de I’inactivation du chromosome X, nous
développons des méthodes et des techniques permettant la compréhension de
mécanismes fondamentaux qui sous-tendent la régulation de 1’expression des genes,
a la fois au cours du développement et de la différenciation cellulaire mais aussi lors
de la tumorigenese. L’inactivation du chromosome X est un modele de choix pour
décrypter les mécanismes moléculaires mis en jeu lors de la prise de décisions
développementales, ainsi que pour assurer leur maintien. Notre recherche est
organisée autour de quatre axes principaux de recherche :

1) Quels sont les mécanismes controlant I’initiation de I’inactivation du
chromosome X ?

2) Comment la répression transcriptionnelle du chromosome X est-elle établie ?
3) Comment I’état inactif est-il fidelement transmis au cours des générations
cellulaires ?

4) Comment le développement tumoral affecte-t-il le maintien de 1’état inactif du
chromosome X ?
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