	A
	ORF
	Nom
	Moyenne 30°C
	Écart type 30°C
	Moyenne 37°C
	Écart type 37°C
	Description

	
	yll025w
	dan3
	3,96
	2,06
	3,19
	1,12
	Protéine putative de la paroi

	
	YBR301w
	
	3,97
	1,21
	3,3
	0,89
	

	
	yhr048w
	
	3,97
	1,34
	1,74
	0,47
	

	
	ygr264w
	
	4,02
	1,15
	2,91
	0,69
	

	
	yol161c
	
	4,05
	2,21
	3,18
	1,17
	

	
	ygl261c
	
	4,06
	1,35
	3,2
	0,9
	

	
	yil176c
	
	4,09
	0,86
	3,27
	0,7
	

	
	ylr461w
	PAU4
	4,49
	1,88
	3,32
	0,88
	Membre de la famille des séripaupérines

	
	yfl0,58w
	thi5*
	5,07
	0,93
	2,46
	0,29
	Enzyme de biosynthèse des précurseurs des pyrimidines régulée par la thiamine

	
	ynl332w
	thi12
	5,12
	2,68
	2,21
	0,81
	Enzyme de biosynthèse des précurseurs des pyrimidines régulée par la thiamine

	
	Ydr523c
	sPS1
	6,05
	2,69
	2,8
	0,81
	Sérine/thréonine kinase

	
	ydl244w
	thi13
	6,63
	2,42
	2,73
	1,02
	Enzyme de biosynthèse des précurseurs des pyrimidines régulée par la thiamine

	
	YLR121c
	YPS4
	6,76
	1,73
	5,22
	1,73
	Protéase aspartique

	
	Ydl246c
	
	7,24
	2,7
	2,07
	0,58
	

	
	ylr194c
	
	8,76
	4,88
	5,07
	1,86
	


	B
	ORF
	Nom
	Moyenne 30°C
	Écart type 30°C
	Moyenne 37°C
	Écart type 37°C
	Description

	
	yml123c
	pho84
	0,18
	0,05
	0,21
	0,06
	Transporteur de phosphate inorganique

	
	ygr260w
	tna1
	0,21
	0,06
	0,24
	0,08
	Perméase au nicotinamide mononucléotide

	
	yer174c
	grx4
	0,31
	0,08
	0,42
	0,05
	Membre de la famille des glutharédoxines

	
	ypl0,61w
	ald6
	0,38
	0,15
	0,37
	0,11
	Aldéhyde déhydogénase cytosolique

	
	ypr020w
	ATP20
	0,38
	0,09
	0,39
	0,06
	Sous-unité de l’ATP synthétase mitochondriale F1F0

	
	YNL052w
	cox5a
	0,40
	0,21
	0,63
	0,45
	Cytochrome-c oxidase

	
	yMr031c
	
	0,42
	0,03
	0,6
	0,07
	

	
	YGR234w
	yhb1
	0,42
	0,09
	0,39
	0,06
	Flavohémoglobine

	
	yil085c
	ktr7
	0,43
	0,08
	0,57
	0,05
	Mannosyltransférase

	
	yhr136c
	spl2
	0,43
	0,34
	0,3
	0,12
	Inhibiteur de protéine kinase

	
	yer042w
	mxr1
	0,43
	0,06
	0,71
	0,17
	Méthionine sulfoxide réductase

	
	yar071w
	pho11
	0,43
	0,14
	0,85
	0,1
	Phosphatase acide

	
	ykl060c
	fba1
	0,44
	0,24
	0,52
	0,25
	Aldolase

	
	ypr149w
	nce102
	0,44
	0,17
	0,53
	0,21
	Impliquée dans la sécrétion des protéines dépourvues de signal de sécrétion classique

	
	yjl012c
	PHM3
	0,44
	0,1
	0,43
	0,1
	Polyphosphate synthétase putative


Tableau VI : Les 15 gènes dont l’expression est la plus fortement stimulée (A) ou réprimée (B) dans le mutant rsc4-myc à 30°C.

Le ratio indiqué est celui du niveau d’expression mesuré dans la souche mutante rsc4-myc par rapport à celui mesuré dans la souche sauvage. La moyenne et l’écart type des 6 expériences ont été calculés pour les deux températures. Ces expériences ont été réalisées à partir de 2 échantillons indépendants en permutant les sens de marquage. Seuls les gènes pour lesquels au moins 4 valeurs sur les 6 sont disponibles ont été pris en compte (ND remplace la valeur pour les gènes qui ne remplissent pas ce critère). Les gènes pour lesquels le ratio est supérieur (A) ou inférieur (B) plus de deux fois aux deux températures sont indiqués en rouge. L’astérisque signale les gènes qui ont un homologue très similaire en séquence nucléotidique. 

