
  

JOURNEE THEMATIQUE ‘STATISTIQUE & GENOMIQUE’ _ 12 OCTOBRE 2018 

 

 

Ministère de l'Enseignement supérieur, de la Recherche et de l'Innovation 
25 rue de la Montagne Sainte Geneviève 
Paris, 5ème 
Amphithéâtre Gay-Lussac 
 

9h30-10h00 : Café d’accueil 

10h00-10h15: Mot d’accueil  

  Cécile Lecoeur, Centre d’Infection et d’Immunité de Lille, Lille 

10h15-11h15: Analyse de variants rares issus de données de séquençage à haut débit 

  Mathilde Boissel, Génomique Intégrative et Modélisation des Maladies Métaboliques, Lille 

Valentin Harter, Centre de Traitement des Données du Cancéropôle Nord-Ouest, Caen 

 

11h15-12h00: Les modèles joints 

  Mickaël Canouil, Génomique Intégrative et Modélisation des Maladies Métaboliques, Lille 

Pause déjeuner 

13h30-14h05: Méthodologies des mesures d'impact des variants 

  Alexandre de Brevern, Dynamique des Structures et Interactions des Macromolécules Biologiques, Paris 

 

14h05-14h50: Retour d’expérience sur l’analyse de données de méthylation  

Lijiao Ning, Génomique Intégrative et Modélisation des Maladies Métaboliques, Lille 

 

14h50-15h35: Intégration de données multi-omiques: RGCCA, Mix Omics 

  Florent Chuffart, Institut Albert Bonniot, La Tronche 

 
15h35-16h20: Variations intra-individuelles de données x-omiques. La méthode d’Analyse Triadique Partielle 

  Denis Laloe, Génétique Animale et Biologie Intégrative, Jouy-en-Josas 

16h20-16h30: Mot de la fin 

 

 

https://ris.cnrs.fr/wp-content/uploads/2021/03/RIS_12102018_Boissel_Harter.pdf
https://ris.cnrs.fr/wp-content/uploads/2021/03/joint_model.html
https://ris.cnrs.fr/wp-content/uploads/2021/03/de-Brevern-Paris-2018.pdf
https://ris.cnrs.fr/wp-content/uploads/2021/03/REX_methyl_NING.pdf
https://ris.cnrs.fr/wp-content/uploads/2021/03/FChuffart_RGCCA.pdf
https://ris.cnrs.fr/wp-content/uploads/2021/03/apt_statetgenome_DenisLaloe.pdf

