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Bréve présentation des résultats de deux recherches récentes

en neuroscience et toxicologie
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Une molécule d’ADN est méthylée sur deux brins
de cytosine. La meéthylation de ’ADN joue un réle
important dans la régulation des génes, le développement

épigénétique et le cancer.

Adaptation de ADN
des ouvriéres

Dans les sociétés d'abeilles melliféres,
les individus jouent un rdle précis au
sein de la ruche mais ce réle peut évo-
luer. Les butineuses peuvent ainsi revenir
au stade de nourrices au besoin. Pour la
premiére fois, des chercheurs de la Johns
Hopkins University School of Medicine
(USA) ont prouvé que ces adaptations
sociales seraient aussi des adaptations
de 'ADN des insectes. Chaque réle dans la
ruche est associé a un motif de méthyla-
tion. Pour comprendre de quoi il s'agit, il
faut rappeler que IADN est constitué de
quatre bases différentes qui représentent
les quatre lettres du code génétique :
A (adénine), C (cytosine), G (guanine),
T (thymine). Le méthyle (un petit groupe
chimique) s'ajoute parfois a une base, pour
assurer une information supplémentaire.
L'environnement et ['expérience de chaque
organisme peuvent influencer l'expression
des génes en conduisant a cette méthy-
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lation. Cest le mécanisme de régulation
épigénétique des génes. Pour tester la
réversibilité des adaptations génétiques,
toutes les nourrices de deux ruches ont
été prélevées en l'absence des butineuses.
Au retour des butineuses, les chercheurs
ont constaté que la moitié d'entre elles se
sont transformées en nourrices pour rem-
placer les absentes. Leur épigénome a été
analysé et les méthylations recherchées.
Les nourrices reconverties ont présenté
les mémes motifs de méthylation que les
jeunes ouvriéres. Les comportements des
ouvriéres sont donc réversibles, de méme
que les adaptations de leur ADN.
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Toxicité du coton OGM ?

Une étude publiée en juillet 2012 dans
la revue Ecotoxicology par une équipe de
chercheurs sino-franco-italienne pose la
question de la toxicité du pollen de coton
modifié CCRI41 sur les abeilles melliféres.
Cette variété transgénique est trés utili-
sée en Chine. Elle permet a la plante de
produire deux protéines insecticides.
Les abeilles sont massivement exposées
au pollen de ces plantes. De juin a fin
aolt, dans certaines régions de Chine, les
abeilles n‘ont guére que ce choix alimen-
taire. Deux études préalables ont évalué
les effets létaux et sublétaux potentiels
du pollen de coton CCRI41 sur de jeunes
abeilles. Aucun effet n'a été remarqué sur
leurs capacités d'apprentissage mais un
effet antiappétant a été noté. Le but de
'étude de Peng Han et al. était de com-
prendre cette régression d'appétit. Pour ce
faire, de jeunes abeilles ont été soumises
en laboratoire a une exposition chronique
au pollen incriminé. Les résultats mon-
trent que leffet antiappétant du pollen
de coton CCRI41 sur les abeilles n'est pas
lié aux effets sur leurs enzymes protéoly-
tiques (permettant la digestion des pro-
téines) ou sur le développement de leurs
glandes hypopharyngiennes (production
de gelée larvaire). D'autres facteurs, non
encore étudiés, pourraient toutefois expli-
quer cet effet. Les résultats de l'étude sont
discutés dans le cadre de L'évaluation des
risques des cultures transgéniques sur les
abeilles.
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