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Titre du projet 

Explorer l’âge épigénétique et son rôle sur les changements liés à l’âge dans les phénotypes 
 
Résumé du projet 
La méthylation est une modification épigénétique de l’ADN dans laquelle des molécules de 
méthyle sont ajoutées aux cytosines, l’une des quatre bases qui composent le code génétique. 
La méthylation est un moyen important d’activer et de désactiver l’ADN, en permettant au 
même ADN de fonctionner différemment dans les différents types de cellules du corps. La 
méthylation peut changer lors de l’exposition au tabagisme, aux maladies, aux traitements et 
avec l’âge. Les changements de la méthylation liés à l’âge sont très constants chez les 
individus en bonne santé. Par conséquent, à l’aide de données sur la méthylation, des modèles 
ont été établis afin d’estimer « l’âge épigénétique », qui permet de mesurer si un individu vieillit 
plus rapidement ou plus lentement que ce à quoi on pourrait s’attendre en fonction du temps 
calendaire. L’objectif de ce projet est d’examiner l’association entre la méthylation de l’ADN et 
des traits tels que le diabète de type 2 et les maladies cardiaques, et la façon dont ces relations 
sont modifiées ou interagissent avec l’âge épigénétique. 
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