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TREFIER?, Valérie LABAS?, Lucie

COMBES-SOIA?, Hamza cellulaire a la lumiere du traductome

OUCHENE!, Remi COULAUD?,

(Nouks  fcedt

Christophe GAUTHIER?, Julia Problématique

Morales3, Rolf Backofen?, Eric La cellule est un systéme adaptatif trés complexe, et la prédiction du phénotype qu’elle exprime est un véritable défi
REITER!, Anne POUPON!, scientifique. Pour prédire ce phénotype, il est nécessaire de combiner plusieurs approches systémiques, notamment pour
Pascale CREPIEUX!, Romalin confronter le transcriptome a I'efficacité de traduction des ARNm et finalement au niveau de protéines réellement produites. La
YVINEC! mise en regard de plusieurs jeux de données de nature différente pose des questions statistiques et méthodologiques encore
1Biologie et Bioinformatique des systemes de non résolues.

f;?;tae}f)?ﬂ%npﬁﬁm, Le traductome (quantification individuelle des ARNm recrutés aux ribosomes) et le protéome induit par I’hormone folliculo-
Physiologie de la Reproduction et des stimulante (FSH) dans son tissu-cible, la cellule de Sertoli de rat male, ont été obtenu par notre équipe. Le transcriptome
Comportements (PRC), INRAE UMR85, CNRS L, .. :

UMR7247, Université de Tours, IFCE. correspondant a été publié par d’autres.

’Bioinformatics group, Department of Computer Notre objectif est donc de confronter les résultats de transcriptome et traductome au protéome réel de la cellule de Sertoli sous
Science, University of Freiberg, Germany. ..

*CNRS, Sorbonne Université, Integrative Biology of I'influence de la FSH.

Marine Models (LBI2M), UMR 8227, Station
Biologigue de Roscoff (SBR).
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Corrélation entre les conditions contréle et stimulées par Identification de motifs ribonucléotidiques retrouvés a
FSH pour les ARNm des fractions libres, 80S et polysomes haute frequence dans les 3’'UTR des ARNm du traductome
différentiellement présents (p< 0,05). Le seuil est fixé a régulé par la FSH (analyse MEME, coll. Rolf Backofen,
log2 FC> ou > 1. Freiburg, Allemagne)
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Scatter plots montrant les protéines identifiées dans
les cellules de Sertoli non stimulées ou stimulées 90
min ou 4 hours par la FSH. Les différences sont plus
importantes entre cellules contréles et cellules
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