
J’ai effectué mon stage de Master 2 bioinformatique au sein du centre de génétique
médicale de marseil le (MMG) dans l ’équipe de biomédecine des systèmes. Au cours
de ce stage, nous nous sommes intéressés aux maladies associées à un phénotype de
vieil l issement prématuré. Ce sont des maladies génétiques rares, qui imitent certains
aspects du vieil l issement physiologique, mais à un âge précoce. El les ont la
particularité de présenter une hétérogénéité des points de vue cl inique et
génétique, ce qui les rend complexes à étudier. Ici nous avons analysé ces
pathologies du vieil l issement prématuré à travers les réseaux d’interactions
biologiques. Un réseau biologique contient des nœuds qui représentent les molécules
biologiques, et des arêtes qui représentent leurs  interactions. L’analyse des gènes
mutés dans les maladies du vieil l issement prématuré au sein du réseau permet d’en
apprendre plus sur les processus biologiques perturbés dans ces maladies. 

Nous avons détecté dans un réseau biologique les communautés de gènes associées
à 67 maladies du vieil l issement prématuré. Nous avons ensuite comparé les maladies
en fonction de leurs communautés de gènes, afin de  déterminer des groupes de
maladies partageant des causes biologiques communes. Nous avons pu mettre en
évidence différents processus moléculaires perturbés au cours du vieil lissement
prématuré, tels que la réparation de l ’ADN, le cycle cellulaire ou la communication
entre les cellules. 
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The gene community identified for Hutchinson-Gilford Progeria
Syndrome. The different edge colors represent different sources of
interactions 


