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Il était une fois...

Once upon a time in Toulouse, a city in South West of France, 
two groups of scientists lived nearly together without

talking to each other.
But one day, they decided to do so and to work together.

 They had Ph.D students, wrote articles and built R packages...
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Intégration de données ?

Biological
system

Transcript-omics

Prote-omics

Metabol-omics

Lipid-omics

Gen-omics

...-omics

 Chaque jeu de 
données « omic » 
peut être étudié 
séparément, mais...

… des informations 
pertinentes peuvent 
certainement être 
extraites d'une 
analyse conjointe de 
plusieurs jeux de 
données.
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www.math.univ­
toulouse.fr/biostat/mixOmics

<pub>

</pub>

Package pour le logiciel  R dédié à l'exploration et à 
l'intégration de données « omiques »
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chez des souris 
soumises à différents 
régimes alimentaires
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Les données
Les données ont été acquises au laboratoire Toxalim de l’INRA de Toulouse. Elles 
proviennent d’une étude de nutrition chez la souris. Pour 40 souris, nous disposons :

– des données d’expression de 120 gènes recueillies sur membrane nylon avec 
marquage radioactif,
– des mesures de 21 acides gras hépatiques.

Par ailleurs, les 40 souris sont réparties selon deux facteurs :

– Génotype (2 modalités) : les souris sont soit de type sauvage (wt) soit génétiquement 
modifiées (PPAR) ; 20 souris dans chaque cas.
– Régime (5 modalités) : les 5 régimes alimentaires sont notés ref, coc, fish, lin, sun ; 4 
souris de chaque génotype sont soumises à chaque régime alimentaire.

 P. Martin, H. Guillou, F. Lasserre, S. Déjean, A. Lan, J-M. Pascussi, M. San Cristobal, P. 
Legrand, P. Besse, T. Pineau (2007). Novel aspects of PPARalpha-mediated regulation of lipid 
and xenobiotic metabolism revealed through a nutrigenomic study.  Hepatology

120 Gènes
21
AG

40 souris

Génotype Régime
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Aperçu des données "gènes"

40 
lignes

120 colonnes
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Problème

Proposer une méthode permettant de mettre 
en évidence et de représenter les relations  

entre les gènes et les acides gras.
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Corrélation

≈ 0 ≈ 1

?



 

10 / 40

S
éb

as
tie

n
 D

éj
ea

n 
- 
m
a
t
h
.
u
n
i
v
­
t
o
u
l
o
u
s
e
.
f
r
/
~
s
d
e
j
e
a
n

Corrélation & Causalité ?

La fréquence des attaques de requins est fortement 
corrélée à la vente de glaces sur les pages ! Manger des 
glaces nous rend-il plus appétissant pour les requins ?
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Matrice de corrélation complète
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Matrice de corrélation (gènes)
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Matrice de corrélation (lipides)
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Matrice de corrélation (gènes x lipides)
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Analyse des Corrélations Canoniques

X Y

Objectif de la méthode : explorer les 
relations linéaires entre deux 
ensembles de variables quantitatives 
observées sur les mêmes individus.

Principe : trouver la corrélation 
maximale entre une combinaison 
linéaire des variables X et une 
combinaison linéaire des variables Y 
pour avoir la première paire de 
variables canoniques. Itérer pour les 
suivantes.
Principe similaire à l'Analyse en Composantes 
Principales (ACP) pour 1 jeu de données.

Limites : ne peut fonctionner qu'avec un nombre « suffisant » d'individus.

Alternatives : version régularisée (ridge) ou parcimonieuse (sparse).

 I. González, S. Déjean, P.G.P. Martin, O. Gonçalves, P. Besse, A. Baccini (2009).  Highlighting 
Relationships Between Heteregeneous Biological Data Through Graphical Displays Based On 
Regularized Canonical Correlation Analysis. Journal of Biological Systems, 17(2), 173-199.
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ACP

To
ur

 d
e 

Po
it
ri
ne

Tour de Taille

To
u

r 
d

’É
p

a
u

le

1ère Composante 
Principale : 

« costauditude »
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ACC régularisée : représentation des individus (souris)

Lê Cao K.-A., González I. and Déjean S. (2009) mixOmics: an R package to unravel 
relationships between two omics data sets. Bioinformatics, 25(21):2855-2856
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ACC : représentation des variables (gènes et AG)
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ACC : représentation des variables (gènes et AG)
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Analyse sensorielle

S. Combes, I. González, S. Déjean, A. Baccini, N. Jehl, H. Juin, L. Cauquil, B. Gabinaud, F. Lebas, 
C. Larzul (2008). Relationships between sensory and physicochemical measurements in meat of 
rabbit from three different breeding systems using canonical correlation analysis. Meat science, 80(3).

96 experimental units (rabbits) on which were acquired 
2 sets of variables

Sensory analysis: 10 
variables evaluated in 
back and leg by trained 
tasters

● tenderness
● sticky
● fibrous
● Juiciness
● flavour

Physicochemical 
measurements: 63 
variables concerning

● pH
● weight
● color
● water content
● cooking loss
● shear test
● ...

☛ Negative correlations between tenderness and measurements 
acquired from shear test.
☛ Positive correlations between tenderness in the leg and variables 
representing bone elasticity.



  

Étude cinétique du 
transcriptome du foie 
de souris soumises à 

un  jeûne
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Les données
44 souris (11 cages × 4 souris/cage) sont soumises à des périodes de jeûne 
différentes allant de 0 à 72 heures.  A chaque temps sélectionné (0, 3, 6, 9, 12, 18, 
24, 36, 48, 60 et 72 heures), 4 souris sont euthanasiées. Pour chaque souris, 
l'expression de 120 gènes est mesurée dans des cellules du foie.

 S. Déjean, P. Martin, A. Baccini, P. Besse (2007). Clustering time series gene expression data 
using smoothing spline derivatives. EURASIP Journal on Bioinformatics and Systems Biology
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Problème

Proposer une méthode permettant de 
regrouper les gènes selon leur profil 

d'expression au cours du temps.



 

24 / 40

S
éb

as
tie

n
 D

éj
ea

n 
- 
m
a
t
h
.
u
n
i
v
­
t
o
u
l
o
u
s
e
.
f
r
/
~
s
d
e
j
e
a
n

Classification Ascendante Hiérarchique
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CAH - 4 groupes
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CAH - 4 groupes



 

27 / 40

S
éb

as
tie

n
 D

éj
ea

n 
- 
m
a
t
h
.
u
n
i
v
­
t
o
u
l
o
u
s
e
.
f
r
/
~
s
d
e
j
e
a
nAvons-nous répondu à la 

question ?
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spline ≠ spleen

Lissage spline
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Lissage
 S. Déjean, P. Martin, A. Baccini, P. Besse (2007). Clustering time 
series gene expression data using smoothing spline derivatives. 
EURASIP Journal on Bioinformatics and Systems Biology
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Lissage

Proche des données Régulière



 

31 / 40

S
éb

as
tie

n
 D

éj
ea

n 
- 
m
a
t
h
.
u
n
i
v
­
t
o
u
l
o
u
s
e
.
f
r
/
~
s
d
e
j
e
a
n

Dérivée seconde ?!!?

f

f'

f''

(f'')2
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Données lissées



 

33 / 40

S
éb

as
tie

n
 D

éj
ea

n 
- 
m
a
t
h
.
u
n
i
v
­
t
o
u
l
o
u
s
e
.
f
r
/
~
s
d
e
j
e
a
n

CAH
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Lissage et dérivation
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CAH sur données lissées et dérivées
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CAH – 4 groupes
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CAH – 4 groupes
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Pour lier le tout...

Mettre en évidence les relations entre 
2 ensembles de profils temporels

X Y
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