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Evolution du volume de données au CRCT
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Le cancer : hétérogénéité a tous niveaux
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Single Cell RNAseq et hétérogénéité cellulaire
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Signification biologique : Single-Cell Signature Explorer

scRNAseq dataset
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m Logiciels libres pour le Single-Cell RNAseq (Nucleic Acids Res. 2019 Jul 11,
PNAS 2019 Jun 11, https://sites.google.com/site/fredsoftwares/products)

m Les calculs sont effectués sur CALMIP.
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Calcul des scores des fonctions biologiques sur cluster

scRNAseq dataset : matrice cellules - genes de [10-100 k cellules] x 20k génes

20 000 listes de genes C
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calcul parallele :
1 cellule & 20 000 fonctions biologiques / CPU

1h de calcul sur 3 noeuds CALMIP (216 CPUs)

Single Cell Signature Viewer
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Profil métabolique de 6 tumeurs du poumon
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Réduction de la tumeur (LAM) apres différents traitements
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LDAC : chimiothérapie. VEN : inhibiteur BCL2
source : Claudie BOSC, Jean-Emmanuel Sarry, CRCT (2019)
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Impact du traitement sur les clones tumoraux

t-SNE visualization of IM07 single cell populations per condition
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LDAC : chimiothérapie. VEN : inhibiteur BCL2
source : Claudie BOSC, Jean-Emmanuel Sarry, CRCT (2019)
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Caractérisation des deux clones résistants au traitement

b BCL2 gene signature enrichment
(MORF_BCL2; Broad Institute: M19723)
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Bilan et Perspectives

m Le Single Cell RNAseq est la technique la plus puissante pour explorer
I’hétérogénéité des tumeurs.

m Une technique en plein développement avec de nombreuses variantes,
et des besoins en calcul de plus en plus importants.

m Les clusters de calcul GénoToul et CALMIP apportent un gain tres
important en productivité et libérent notre serveur local pour des
taches interactives.

m Les besoins en calcul de la recherche en cancérologie au CRCT sont en
pleine expansion.
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Bilan et Perspectives

spatial transcriptomics in 3D within human tumors
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by courtesy of 10xGenomics (2019)

Frédéric PONT | CRCT Péle Technol



Utilisation des clusters de calcul en cancérologie | Conclusion

N . DSI - DRSI INSERM
Péle Technologique CRCT GénoToul

Marie Tosolini

Carine Valle CALMIP
Laetitia Ligat

Frédéric Lopez

équipe 9 CRCT
Jean-Jacques Fournié
Olivia Lanvin
Don-Marc Franchini

#.& CPER 2015-2020
“ " LaBex TOUCAN
PHUC CAPTOR

équipe 18 CRCT
Jean-Emmanuel Sarry
Claudie Bosc

Frédéric PONT | CRCT Pole Technologique 14/14



	Centre de Recherches en Cancérologie de Toulouse
	Les données
	Le cancer
	scRNAseq
	Logiciels
	Exemple 1
	Exemple 2
	Conclusion
	Conclusion
	Conclusion

