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Démarche expérimentale

Problématique
La cellule est un système adaptatif très complexe, et la prédiction du phénotype qu’elle exprime est un véritable défi 

scientifique. Pour prédire ce phénotype, il est nécessaire de combiner plusieurs approches systémiques, notamment pour 
confronter le transcriptome à l’efficacité de traduction des ARNm et finalement au niveau de protéines réellement produites. La 
mise en regard de plusieurs jeux de données de nature différente pose des questions statistiques et méthodologiques encore 
non résolues.
Le traductome (quantification individuelle des ARNm recrutés aux ribosomes) et le protéome induit par l’hormone folliculo-
stimulante (FSH) dans son tissu-cible, la cellule de Sertoli de rat mâle, ont été obtenu par notre équipe.  Le transcriptome 
correspondant a été publié par d’autres.
Notre objectif est donc de confronter les résultats de transcriptome et traductome au protéome réel de la cellule de Sertoli sous 
l’influence de la FSH. 
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Des cultures primaires de 
cellules de Sertoli de rat sont 
traitées par 100 ng/ml hFSH. 
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Les lysats cellulaires sont 
séparés par 
ultracentrifugation sur 
gradient de sucrose

Les lysats protéiques 
sont séparés par SDS-
PAGE et  21 bandes 
sont découpées
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Les ARN sont 
séquencés en 
single-read sur    
50 nucléotides.
Les banques ont 
été préparées par 
tagmentation, à 
partir de 5 ng 
d’ARN total. 
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Analyses comparatives

Corrélation entre les conditions contrôle et stimulées par 
FSH pour les ARNm des fractions libres, 80S et polysomes 
différentiellement présents (p< 0,05).  Le seuil est fixé à 
log2 FC> ou > 1.

Identification de motifs ribonucléotidiques retrouvés à 
haute fréquence dans les 3’UTR des ARNm du traductome 
régulé par la FSH (analyse MEME, coll. Rolf Backofen, 
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 contrôles et cellules 
stimulées qu’entre les deux temps de stimulation 
(ANOVA avec p<0,05 et correction de Benjamini-
Hochberg).
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Alg5 Dolichyl-phosphate beta-
glucosyltransferase

Arse Arylsulfatase E

Fkbp3 FK506 binding protein 3

Nectin2 Nectin cell adhesion molecule 2

Tkt Transketolase

Ubc Ubiquitin C

Gstp1 Glutathione S-transferase pi 1

Très forte corrélation entre traductome 
et protéome en terme de protéines 
identifiées mais très faible corrélation 
linéaire des sens de variation (log2FC)

Amplification des modules de signalisation FSH 
Analyse du traductome par Ingenuity Pathway Analysis

Boucle d’auto-régulation ?

Conclusions Perspectives Remerciements
Premier protéome et premier traductome 

FSH en cellule primaire
Difficulté à corréler les données 

quantitativement mais validation qualitative
Vers une possible boucle d’auto-régulation 

négative de la voie de signalisation du FSHR 
par traduction localisée ? 

 

Modification du seuillage module-t-il le 
niveau de corrélation ? Corrélation non-
linéaire ?

Modèle dynamique réduit sur 
l’amplification de la voie Gs via la 
traduction de ses composantes
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85% des protéines qui corrèlent avec le 
traductome sont communes à 90 min et 
4 h

Auto-régulation négative et rapide ?

Test de l’hypothèse de la boucle d’auto-régulation
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