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Simplifier les données scRNA-seq complexes avec les métacells
Mariia Bilous, Département d’Oncologie Fondamentale, FBM, UNIL

Les technologies de séquencage de I'ARN a [I'échelle de la cellule (scRNA-seq)
révolutionnent les études biologiques en fournissant des informations sur le transcriptome
a une résolution cellulaire. De telles données sont difficiles a analyser en raison du bruit
technique élevé et de la grande échelle des données scRNA-seq. Pour répondre a ce
probléme, la premiére partie de cette thése propose une approche globale pour simplifier
ces données complexes en fusionnant les informations provenant de cellules
biologiquement similaires en métacells. Les résultats démontrent que les métacells
peuvent étre utilisées pour l'analyse des données scRNA-seq a la place des cellules
individuelles tout en la facilitant et en l'accélérant. Par conséquent, les métacells
constituent un compromis entre le niveau des cellules individuelles dont le signal est
hautement bruité et éventuellement redondant et le niveau trop simplifié des cellules
groupées par types cellulaires. La deuxieme partie de cette thése démontre comment les
données scRNA-seq peuvent étre utilisées pour identifier et caractériser un sous-type de

cellules immunitaires peu étudié, appelé cellules T CD4 cytolytiques.

Dans l'ensemble, cette thése fournit une approche globale pour simplifier les données
scRNA-seq complexes qui facilite et accéléere l'analyse, et démontre la puissance des

données scRNA-seq pour étudier une population de cellules mal définie.



