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Transcription – Translation

Sir Archibald Garrod (1857-1936), a British medical 
doctor, was the first to suggest that genes were 

connected to enzymes : “one gene encode a single 
enzyme”

Transcriptome = mesurer les ARNs produits par la plante, 
dans la plante entière, un organe, ou une cellule à un temp t 
de son développement et dans des conditions définies.

à Comparaisons des transcriptomes



Extraction de l’ARN Extraction de l’ARN

Organisme A Organisme B

ou ou

Transcriptomic comparisons

• Comparaison entre des échantillons d’organes différents d’une plante : par exemple fleur 
et racine.

• Comparaison entre des échantillons de génotypes différents : mutant / sauvage ou 
l’étude de plusieurs génotypes d’une même espèce.

• Comparaison d’échantillons de plantes cultivées dans 2 conditions : des plantes traitées 
versus plantes non traitées, effet d’une sécheresse, effet d’un pathogène…

• Comparaison d’échantillons prélevés à des stades de développements différents ou 
cinétique

….



Micro-Puces & RNA-Seq

4

Puces d’ADN: 1990 RNA-Seq: 2006

Hybridation

Différences majeures entre RNA-Seq et puces à ADN
• Pas d’obligation d’utiliser une annotation
• Pas besoin d’avoir toutes les comparaisons dès le début 

(design complet en théorie !)

Séquençage



Project management for RNA-Seq

Sample descriptions
Conditions, Treatments

RNA extraction
Library construction

Sequencer 

Biological question
NEW PROJECT

International standard

DATABASE

Quality process

Bioinfo and stats analyses



CATdb Information system



MicroArrays

Projects

Bio-Materials
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- exp. Design
- organism
- samples
- extracts
- treatments

RNA-Seq

Experiment and Sample description



Plan d’expérience : exemple

RA3-4 (INRA2003-04) Elongation cellulaire, paroi primaire

Echantillons :A. thaliana, hypocotyles poussés à l’obscurité. Ceux traités à l’isoxabène sont 
récoltés 3h après le traitement

Hyp 45h Hyp 48h Hyp 52h Hyp 55h

Isox 45h + 3hcontrol 45h + 3h

Isox 52h + 3hcontrol 52h + 3h

Exp 1

Exp 2 50h

wt

isoxaben



CATdb Information system



International repository and standards

Resources Experiments/Samples Raw data (fastq)

NCBI GEO (~120000, > 3 million) SRA

EBI ArrayExpress (~73000, > 2 million) ENA

DDBJ DRA

Collaboration between the 3 databases

The International Nucleotide Sequence 
Database Collaboration (INSDC) 



International repository and standards



International repository and standards





Types de données : description des exp, description des échantillons, données générées 
(RAW data and analyzed)
BD internationales (GEO/ArrayExpress) et normes (Minimum d’informations 
MIAME,MINSEQE)
Données: raw data dans BD internationales, RNA-Seq analyses: tables de comptages par 
gènes ou liste de gènes exprimés différentiellement.

Normes permettent :
à Description des échantillons avec des consignes minimum
à Liste des champs obligatoires
à Plus riche dans catdb mais normal puisque sert de LIMS à la PF

ex: protocoles pour toutes les étapes, cahier de laboratoire

Pb rencontrés :
• Pas de mots clés imposés pour décrire le type de comparaisons ou d’expériences. 
• Des ontologies pourraient être imposées ex: Plant Ontology

ex: dans CATdb 33 tissus ou organes contre 2021 termes de la plante ontolgie
• Versioning et normalisation des noms de gènes, très dependant de l’espèce (vérification 

Taxonomique mais pas des listes de gènes, juste donner la référence ou source)

Limites par rapport aux normes ou manques de normes
Usage coté données Transcriptomes



Plant Ontology


