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Qu’est ce que la transcriptomique ?
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La transcriptomigue par une approche globale
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M@IA — Workflow
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M@IA — Processus
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M@IA — Processus
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M@IA — Processus
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M@IA — Processus
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Liste de genes différentiellement exprimés
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Identification et annotation des genes

Identification des genes

Nomenclature officielle
Interrogation en ligne
Annotation de liste de genes
Format de sortie exploitable
Plusieurs type d'identifiants




Identification et annotation des genes

Annotation des genes
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Identification et annotation des genes 8 «
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Identification et annotation des genes - ¢

Annotation des genes
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Identification et annotation des genes

A @ } i Genomatix/
understanding gene regulation
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Identification et annotation des genes

P I™™AAD
= - _miRBasea

Régulation par les microRNA
[Jackson et al., 2007] BiblioSphere

Alignement de séquence miRBase
Récupération gene a gene

Annotation des genes
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Identification et annotation des genes ,7
Matrice d’annotation Annotation des génes
Gene Ontology Fonctions des genes
KEGG Hoceal
VisAnt nieractions
BiblioSphere
miRBase
Analyses Algorithmes Graphes
statistiques informatiques d’intéraction
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Principe d’'un graphe d’interaction

E Annotation2 E

> Annotation3

Annoationl
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Principe d’'un graphe d’interaction

D ¢
!
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Réduction de graphe d’'interaction

Rayon de courbure

Permet de définir des Airs de Haute Connectivité
[amas de genes liés entre eux]

Prend en compte 'environnement de chague gene

Pour un gene donné, est-ce que ses genes voisins sont liés ?
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Réduction de graphe d’'interaction

Rayon de courbure

Permet de définir des Airs de Haute Connectivité
[amas de genes liés entre eux]

Prend en compte 'environnement de chague gene

Pour un gene donné, est-ce que ses genes voisins sont liés ?

Triangle
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Réduction de graphe d’'interaction

Rayon de courbure

Permet de définir des Airs de Haute Connectivité
[amas de genes liés entre eux]

Prend en compte 'environnement de chague gene

# triangles potentiels = 15
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Réduction de graphe d’'interaction

Rayon de courbure

Permet de définir des Airs de Haute Connectivité
[amas de genes liés entre eux]

Prend en compte 'environnement de chague gene

O O # triangles effectifs = 0

# triangles potentiels = 15

Rayon de courbure =0
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Réduction de graphe d’'interaction

Rayon de courbure

Permet de définir des Airs de Haute Connectivité
[amas de genes liés entre eux]

Prend en compte 'environnement de chague gene

# triangles effectifs = 15
# triangles potentiels = 15

Rayon de courbure =1
Amas



Réduction de graphe d’'interaction

Rayon de courbure

Permet de définir des Airs de Haute Connectivité
[amas de genes liés entre eux]

Prend en compte 'environnement de chague gene

_ # triangles effectifs = 5
pivot # triangles potentiels = 15

Rayon de courbure = 0,33
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Réduction de graphe d’interaction

Rayon de courbure

Similarité d’annotation

Matrice d’annotation

Distance

Distance

Seuil de similarité

Calcul de similarité
Corrélation de Pearson
Cosinus
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Contexte biologique — Progression tumorale du CHC

Foie sain II
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Contexte biologique — Progression tumorale du CHC

Caractérisation des mécanismes moléculaires
impliqués dans la progression tumorale du CHC
par une approche transcriptomique
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A

Genes impliques dans la progression tumorale du CHC T,r
4 Stad.

Contréle non-Tumorale Tumeur

Pool de foies 15 patients
contrdles

15

SAM

116 genes

58 sur-exprimés
58 sous-exprimes

45 hybridations
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Genomatix|

understanding gene regulation

BiblioSphere
PaitlrwavEdition

Graphe d’interaction
Calcul de similarité
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Genomatix|

understanding gene regulation

BiblioSphere
PaitlrwavEdition

Graphe d’interaction

Calcul de similarité
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Analyse de I'annotation — Facteurs de transcription .

Upregulation of the Tumor Suppressor Gene Menin in

Geﬂ'omatl—ﬁﬂ . Hepatocellular Carcinomas and Its Significance in

understanding gene regulation Fibrogenesis
mm Pierre J. Zindy,"* Annie L'Helgoualc’h,'* Dominique Bonnier, '? Antony Le Béchec,'? Katia Bourd-Boitin, "> /

Chang Xian Zhang,* Orlando Musso,"* Denise Glaise,** Marie Bérangére Troadec,>* Olivier Loréal * Bruno Turlin,>* ¢
Pail Tay Edition Jean Léger,” Bruno Clément,'* and Nathalie Théret!?

Graphe d’interaction

Calcul de similarité
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Analyse de I'annotation — Facteurs de transcription

. Upregulation of the Tumor Suppressor Gene Menin in
Genoma thl Hepatocellular Carcinomas and Its Significance in
understanding gene regulation . Fibrogenesis
mm Pierre J. Zindy,"* Annie L'Helgoualc’h,'* Dominique Bonnier, '? Antony Le Béchec,'? Katia Bourd-Boitin, ">
Chang Xian Zhang,? Orlando Musso,"* Denise Glaise,** Marie Bérangére Troadec,** Olivier Loréal > Bruno Turlin,>*

mﬂﬂ Jean Léger,” Bruno Clément,'* and Nathalie Théret!?

Graphe d’interaction
Calcul de similarité .

::T‘u Transcription Factors

Surnmary
Humber of genes regulated with Transcription Factor f Humber of genes selected| 75 ¢ 116 [55%4]

Awerage number of Transcription Factor for @ gene 047
Arerage number of genes for a Transcription Factor 211
Results |

wal 3% =

Transcription Factor Graph

'_3‘) Gene Associations with TF and caloul of Similarity by Cosinus

Gene Associstion Cosinus Communl
ZFP3EL1 -- TMSE4 X 0816 2 TF
RPLAO - THSE4 K 0818 &2 TF
]
CRF -~ AMEF CE— 04€2 w4 TF
covtaz - BED | G D458 #7TF
NFKE1 MYC CREE1 AR RUNXZ WDR SMADY
EXCRS - FH1 ————————————————— ] D457 #20TF
MMPZ -~ FN1 O D457 #21TF
AHEY - 5001 O D458 W5 TF
CRP -~ COL3AI O 0456 S TF
P = BT N 0455 #12 TF
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Analyse de I'annotation — Reseaux KEGG o~
Graphe d’interaction o .
Rayon de courbure , @\ -
(sélection des triangles) @y Ay |
qPCR
TMSB4X
niveau d’expression
1 R=053 ¢
3 P<0.05
p < 0,05 4
I o
2 ] o~ 3 0 (]
S| e
. 3,
1 Jo o
E— 0
—— e !
% CIR  nonCIR 0 | i \ é
n=6)  (n=14) TMSB4X

Remodelage de la
matrice extracellulaire
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Conclusion

Environnement complet dédié aux puces a ADN

1g
m Tam ’\% t i
I'g W = A

- M@IA
DataMining

Storage Processing Analysis

Intégration de données biologiques
Graphes d’interaction de genes (Validé sur la progression tumorale du CHC)

Généralisé a d’autres etudes
Effet de I’Arsenic sur les macrophages humains
Exposition de cellules monocytaires aux hydrocarbures

Intégration de nouveaux modules (Méta-Analyse — XM@S)
Adapte a d'autres thématiques
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'@; http://maia.genouest.org

Déposeé a 'Agence de Protection des Programmes
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