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Texte

Contexte :
Au-dela des génes BRCA1/2, les facteurs génétiques contribuant a la biologie du cancer du sein de la femme jeune sont encore mal connus (1).

Objectifs :
Notre étude vise a identifier les génes différentiellement exprimés dans le cancer du sein chez les femmes jeunes < 49 ans et a prédire les
interactions proteine-proteine et déterminer les voies de signalisation fonctionnelles de ces genes a l'aide d'une analyse bio-informatique.

Méthodes :
Les datasets GSE30682, GSE29044 et GSE20624, sont analysées par GEO2R, afin d'identifier les genes différentiellement exprimés.

Résultats :

Un total de 1213, 3691 et 3745 génes différentiellement exprimés a été identifié respectivement en fonction de la valeur p dont la valeur p<0.05.
L'analyse des genes communs entre ces trois datasets par le diagramme de Venn a démontré un nombre de 15 genes significatifs potentiellement
impliqués dans le développement du cancer du sein chez les femmes jeunes < 49ans. Ces génes sont ACBD3, SAMM50, CREB1, TBL1XR1,
TMEM135, PTPN12, PBRM1, CRK, EEF1D, VSNL1, ANKRD11, LTBP1, RERE, AGBL5 et NFIB. L'ontologie des genes par ShinyGO a démontré deux génes
CREB1 et CRK qui interviennent dans la réponse cellulaire au stimulus du facteur de croissance analogue a l'insuline IGF. Les genes LTBP1 et CREB1
interviennent dans la régulation de transformer la production du facteur de croissance béta et un troisieme gene CRK intervient dans la réponse
cellulaire au stimulus béta du facteur de croissance transformant. Parmi les 15 genes significatifs, 9 genes ont été impliqués dans la construction
d'un réseau d’interaction proteine-proteine. La plupart des génes régulés négativement ont la connectivité avec ceux régulés positivement. Deux
réseaux ont été construits. Il existe une interaction critique entre ces genes, qui sont impliqués dans le processus biologique en intervenant dans la
réponse cellulaire au stimulus du facteur de croissance.

Discussion :
PTPN12 est suppresseur de tumeur dans le cancer du sein triple négatif. Son inactivation entraine une hyperactivité et une transformation cellulaire



de HER2/EGFR dans les cancers du sein HER2 négatifs. Dans notre étude, PTPN12 est impliqué dans la régulation de la signalisation comme I'une
des fonctions biologiques significativement enrichies dans I'ontologie des genes et ainsi que dans la réponse cellulaire au stimulus du facteur de
croissance en interaction avec le proto-oncogéne CRK. Des études ont démontré que CRK, est surexprimé dans les tumeurs mammaires, dans le
contréle de la croissance tumorale et de la colonisation métastatique dans le cancer triple négatif (2). Par contre dans notre étude, CRK est régulé
négativement dans le cancer du sein chez les femmes jeunes ainsi que ce gene CRK et CREB1 interviennent dans la réponse cellulaire au stimulus
du facteur de croissance analogue a I'insuline IGF.

Conclusion :
Les genes identifiés dans notre étude pourraient servir de cibles potentielles pour le cancer du sein de la femme jeune. D’autres travaux sont
nécessaires afin de confirmer nos données.
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