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Responsables

Descriptif

Modalités
pédagogiques

Objectifs

Thémes abordés

P.-H. Wuillemin, N. Sokolovska, J.-D. Zucker

Niveau Semestre d’ensei- | ECTS Effectif maximal
gnement
M2 S1 6

Volume ho- Volume horaire TD | Volume ho- | Présentiel/Distanciel
raire Cours raire TP
10 20 Présentiel

Introduire les méthodes d'analyse de données complexes, depuis I'analyse statistique
classique jusqu’aux plus récentes techniques d'apprentissage automatique. Présenter
les principales questions analytiques en génomique fonctionnelle et les approches
méthodologiques permettant une analyse exploratoire ou la construction automa-
tique de modeéles prédictifs en intégrant des données hétérogéenes: transcripto-
miques, cliniques, génomiques, métabolomiques ou métagénomiques, etc. On abor-
dera en particulier les données haut-débits rencontrées en transcriptomique et méta-
génomique. Différentes applications médicales seront présentées pour illustrer les pro-
blémes posés par I'analyse du transcriptome.

+ Statistique non paramétrique

* Modeéle linéaire et linéaire généralisé ;
Analyse de données (analyse multivariée, statistique euclidienne, ACP,
analyse des correspondances multiples, analyse canonique, etc.) ;

+ Méthodes a noyaux ;

+ L'étude du transcriptome par les données puces et séquencage (NGS),
standards de représentation et stockage, la normalisation ;

+  Principales directions analytiques, ressources et approches utilisées, tests
statistiques, ajustement multiples, I'échantillonnage et les techniques de
validation utilisées pour I'analyse du transcriptome ;

+ Etude de I'expression différentielle, ressources et approches d'analyse
fonctionnelle transcriptomique ;

+ Echantillonnage, classification supervisée (arbre de décision, regles de
décision, k-PPV, Séparateurs a Vastes Marges (SVM), etc.) ;

+ Classification non supervisée (classification ascendante hiérarchique, k-
means, regles d'associations, etc.) des données et applications aux don-
nées transcriptomiques dont cinétiques d'expression ;

+ L'analyse intégrative des réseaux transcriptionnels : utilité, approches
conventionnelles et intégratives, applications ;

» Directions futures de développement d'approches computationnelles in-
tégratives pour la biologie des systémes dont le "séquencage de nou-
velle génération" (NGS).
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Compétences
acquises al'is-
sue de I'UE (con-
cepts, méthodo-
logie et outils)

Modalités
d’évaluation/100

Langues utili-
sées

Localisation

+ Comprehension de modeéle avancées de physiologie

+ Modéles de fonctionnement tissulaires (tissu adipeux, intestinal)
+ Modéle dynamique spatialisé

* Introduction aux équations au dérivées partielles (EDP)

* Introduction aux méthodes individu-centrées (IBM)

Ecrit Oral CcC Autre

Dans les cours, TD, TP Dans les documents, supports
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