
Titre de la proposition du projet :

Développement d'un outil pour la comparaison et intégration de méthodes 
bioinformatiques/statistiques dédiées à l'analyse de l'expression différentielle et co-expression.

Contexte de la proposition du projet :

Les  récents  progrès  des  nouvelles technologies  de séquençage ouvrent  de nouvelles  voies  pour
l’étude  du  vivant  grâce  à  une  augmentation  sans  précédent  du  nombre  de  données  et  de  leur
disparité.  Cet  amas  d’information  est  essentiel  pour  nous  permettre  d’améliorer  notre
compréhension des relations entre génotype et phénotype. Pour répondre à ces besoins et proposer
des signatures pour un phénotype donné, des approches bioinformatiques et biostatistiques ont été
développé pour analyser les expressions différentielles et co-expression entre gènes. le choix d'une
méthode est difficile, chaque approche ayant ses forces et ses faiblesses, chacune d'entre elles visant
à identifier  des groupes de gènes exprimés de manière différentielle dans différentes conditions
expérimentales, ainsi que des groupes de gènes co-régulés (Gadgil et al., 2008, Väremo et al. 2013).
L'exploitation simultanée de plusieurs méthodes d’analyse est plus que pertinente pour améliorer la
fiabilité  des  prédictions.  De  même,  la  comparaison  des  résultats  d'expression  différentielle
(différence  d'expression  d'un  gène  entre  deux  conditions)  et  de  co-expression  (corrélation  de
l'expression de deux gènes toutes conditions confondues) est une information complémentaire dans
l'analyse des données (Farahbod  et al. 2019).
Description du travail :

Plus concrètement, ce projet vise à mettre en oeuvre un outil (scripts R)  basé sur les méthodes 
actuelles pour le calcul de différence d'expression et de co-expression:
- charger, normaliser et filtrer les données d'expression,
- intégrer des méthodes de calcul pour l'expression différentielle et co-expression 
- visualiser les résultats de comparaison avec des représentations basées sur les heatmaps, 
diagrammes de Venn, courbe ROC...
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