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Dynamique de l’(épi)génome 
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ionisantes/non-ionisantes
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ATM participe au contrôle de l’intégrité structurale des gènes et des TE (--| délétions) 
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Conclusions

Ø ATM/ATR préviennent l’accumulation de délétions 

Ø TE et régions intergéniques affectées par les VS 

Ø Influence des radiations ionisantes/non-ionisantes sur la structure du génome et de l’épigénome

Ø Radiations ionisantes/non-ionisantes altèrent le méthylome

Ø VS pas de changements du méthylome

Ø ATM/ATR contrôlent l’intégrité du méthylome des gènes
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