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Résumé (max 300 mots)

Caractériser les populations cellulaires de l’écosystème des tumeurs est un processus central pour
identifier les résistances et exploiter les faiblesses des cellules tumorales face aux traitements, et
donc améliorer la survie des patients. Aujourd’hui, de nombreuses données transcriptomiques
sont générées mais leur exploitation et interprétation représentent un défi computationnel,
humain et économique majeur.

La méthode mise en place dans ce projet vise à rendre possible l’exploitation de l’ensemble de ces
données en employant une approche alternative aux standards biologiques actuels. En utilisant
la puissance du package Seurat, spécialisé dans l’analyse de populations, et en l’intégrant au sein
d’un pipeline de déconvolution sous CIBERSORTx, mon projet vise à automatiser la cartographie
cellulaire du lymphome B, une hémopathie maligne toujours incurable à l’heure actuelle. Cette
caractérisation permettrait de transformer des données transcriptomiques complexes ou faible-
ment exploitées en biomarqueurs prédictifs de la réponse au traitement chez les patients, et ce, à
moindre coût.

L’objectif est donc double et s’inscrit dans une logique translationnelle :

• Automatiser l’identification de dynamiques de résistance au traitement de façon robuste
• Créer un outil clinique utilisable en conditions réelles pour adapter le traitement au patient, à

son identité et ses besoins, plutôt qu’à sa pathologie.
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