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

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

	
	ylr423c
	APG17
	2,98
	0,54
	3,3
	0,94
	Impliquée dans la dégradation protéique

	
	yel049w
	PAU2*
	3,64
	1
	3,32
	0,9
	Membre de la famille des séripaupérines

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

	
	ylr054c
	
	4,60
	1,66
	3,37
	0,87
	

	
	ylr037c
	DAN2
	2,93
	1,08
	3,37
	0,98
	Protéine putative de la paroi cellulaire

	
	ymr325w
	
	3,16
	0,68
	3,4
	0,67
	

	
	yll046c
	rnp1
	ND
	ND
	3,46
	1,81
	Ribonucléoprotéine 1

	
	yll064c
	
	3,64
	0,86
	3,47
	0,78
	

	
	yll047w
	
	ND
	ND
	3,61
	2,03
	

	
	ylr046c
	
	3,33
	0,88
	3,78
	0,56
	

	
	yar020c
	
	3,41
	1,23
	4,04
	1,83
	

	
	YLR194C
	
	8,76
	,88
	5,07
	1,86
	

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

	
	YLR327C
	
	ND
	ND
	5,26
	1,66
	


	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

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

	
	ynr074c
	
	0,65
	0,15
	0,34
	0,15
	

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

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

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

	
	ygr164w
	
	0,53
	0,11
	0,4
	0,07
	

	
	yer072w
	nrf1
	0,49
	0,22
	0,41
	0,14
	Processus de fusion vaculoaire

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

	
	ypr058w
	ymc1
	0,49
	0,08
	0,43
	0,07
	Transporteur mitochondrial putatif

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

	
	YJR048w
	cyc1
	0,5
	0,26
	0,43
	0,15
	Iso-1-cytochorme c

	
	yal044c
	gcv3
	0,62
	0,3
	0,43
	0,15
	Sous-unité H du système de clivage de la glycine

	
	yjl068c
	
	0,59
	0,3
	0,45
	0,09
	


Tableau VII : Les 15 gènes dont l’expression est la plus fortement stimulée (A) ou réprimés (B) dans le mutant rsc4-myc à 37°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 stimulés (A) ou réprimés (B) plus de 2 fois aux deux températures sont indiqués en rouge. L’astérisque signale les gènes qui ont un homologue très similaire en séquence nucléotidique. 

