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Méthodes de normalization : quelles performances ?

Donnees simulees (RNA-seq M. musculus)

RNA-seq : Normalisation

Données réelles
A comprehensive evaluation of normalization . \ e s oo
i . - - Proportion de genes différentiellement exprimés :0 a 30%
methods for Illumina high-throughput RNA " S e S Taille des banques : équivalentes ou non
- - tion replicates conditions gene i} : i . R
SequenClng data anaIYSlS a H. sapiens RNA 26,437 {3,3} 2.0 % 10¢ 2.8 x 10¢ (0.98,0.99) (0.93,0.96) = 1% SR 54, ND Gallx presence / absence de genes a for-t COmptage
Ma rle—ﬂgﬂéﬂ Dillies "E‘, Andrea Rau 'E! Julie Aubert 'E! Christelle HEﬂﬂequet-ﬂﬂtler 'E, A. fumigatus RNA 9,248 {2,2} 8.6 x 106  29x 107  (0.92,0.94) (0.88,0.94) ~ 1% SR 50, D HiSeq2000
Ma I’i[‘lE Jea nmﬂugiﬂ '.'.-.T-'.‘, HiCG[aS Ser"..lra Nt 'E, Eé‘“ﬂe H.E'ime "E‘, GUi“E'mE'ttE' Ma rﬂt, E. histolytica RNA 5,277 {3,3} 2.1 %107 3.3x107  (0.85,0.92) (0.81,0.98) 413-6-1‘-2‘/: PE 100, ND  HiSeq2000
David Castel, Jordi Estelle ... Show more M. musculus  miRNA 669 (322} 20x10° 59x10° (095099) (0.090.75) 174  SR36,D  Callx " = e i
Author Notes T S
Table 1: Summary of datasets used for comparison of normalization methods, including the organism, tyvpe of sequencing data, % o |
o . o . number of genes, number of replicates per condition, minimum and maximum library sizes, Pearson correlation between replicates &
B”Eﬁﬂngs In E’G“nfﬂ rm HUCS, vﬂ.lume l,f_'l_! lssue 5! 1 Novem her 2(}13! P3 geg 5?1_583! :1.111.1 ]_)vtwm_‘n Sill{l[)]t‘:-i of r_lii'fereut (-ulul_i.t.iun:-a (.miniuulm. 111;-\}:111111111}._ percentage of reads z_tsr-‘-u{:intu{l ‘.‘r'itl-l the most ?xpl‘%*ssc{l RNA g s
. . (minimum, maximum), library type (SR = single-read or PE = paired-end read, D = directional or ND = non-directional), and @ .
https://doi.org/10.1093/bib/bbs046 sequencing machine. 2 = A
- § "'%"3“"%"""""'"""""'-'5""""
Sept méthodes de normalisation comparées S - m e | .'! ; 1' . ; £
TC uQ WMes DESeq TMM Q RPKM RawCount
Taille de la banque : RPKM - Reads Per KiloBase Per Million Mapped (Mortazavi et al.
2008), Total Count (Marioni et al. 2008)
Distribution : Median, Upper Quartile (Bullard et al. 2010), Full Quantile (Robinson and
Smyth 2008), Trimmed Mean of M-values (Robinson and Oshlack 2010, edgeR), Conclusion
Relative Log-Expression (Anders and Huber 2010, DESeq2) onciusions
@, o i = Différences entre les méthodes en présence de génes a fort comptage et de tailles
F ) T ter T Tere  TLTT L wwe  aliiiiog, .7
: AT D T R R i e h (d) différentes des banques.
i, HHE (O] AgQAcd Aoocod Aoodoi o HHE HEH = Méthodes performantes et robustes dans un contexte d’analyse différentielle :
] J QECH0D  BEGGO0Y DOGODG DOGgnno (OOOn T Sodmmt i
W M DS TMM O RPKM RauCoun - v Trimmed Mean of M-values, (Robinson and Oshlack 2010, edgeR)
(b) T . .
vy T T T T - | — | v Relative Log-Expression, (Anders and Huber 2010, DESeq?2)
b -
N 4 | | - 1 g ] ~ x . . . . . g
1o | R S o s Hypotheése : les génes sont majoritairement invariants entre les conditions
g o < 2 B ¥
— — = - g E 2 = |La normalisation est nécessaire et non triviale
: | -
- _ * Ne pas normaliser par la longueur du gene dans un contexte d'analyse différentielle
= Autres méthodes et hypothéses: Evans et al. 20017.
Intégration statistique
de données hétérogénes Fonctionnement et perspectives
- Partages bibliographiques
- P On Expression Epigénétique Et aussi
|nd|V|dUS ; = - e Single cell e ChlIP-seq e Métagénomique
L‘ \/ O\ e RNA-seq e Détection de pics e CRISPR
sl —— ® Analyse e méthylome e Planification
gy UL différentielle d’expérience
Données mesurées sur les mémes individus et réparties en J tableaux (individus x variables) * Réseaux de co- * GWAS
. ] ) i expression eLong reads
Défis - 2 a 3 journées d’échanges par an

= Hétérogenéité
* Fléau de la dimension p variables >> n individus
= Données manquantes

Single Cell OMICS Data Analysis Workshop

December 1, 2017
> Institut de Pharmacologie Moléculaire et Cellulaire, Sophia Antipolis, France

Challenge Integraal : “Intégration de données hétérogénes et de haute dimension pour la
découverte de biomarqueurs prédictifs” https://inra-ph.wixsite.com/workshop-

ppc/challenge
Groupe Nb de variables Groupe - Nb de variables =
Méthylation 15163 Transcriptome 24415
miARN 852 miARN 362
CNA 17130 Meétabolites 54
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