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Collections de lignées tumorales en culture

La collection du National Cancer Institute
60 lignées appartenant à 9 types tumoraux

Données moléculaires très riches
Profils d’expression (mRNA, miRNA, protéines), 

DNA copy number
Exome seq, caryotypes, CGH array, bientôt méthylation

Données pharmacologiques très riches
GIC50 de 20 000 molécules

Données accessibles individuellement 
http://dtp.nci.nih.gov

ou globalement (CellMiner)
http://discover.nci.nih.gov



Collections de lignées tumorales en culture

La collection de la Cancer Cell Line Encyclopedia
Nature 2012; 483: 603-7

1036 lignées appartenant à tous les types tumoraux

Données moléculaires riches
Profils d’expression (mRNA), DNA copy number

Mutations classiques de 33 gènes de cancer
Exome seq de 1651 gènes

Données pharmacologiques pauvres
GIC50 de 24 molécules dans 504 lignées

http://www.broadinstitute.org/ccle/home#





La collection du Sanger Institute 
(Cancer Genome Project)

Nature 2012; 483: 570-5
727 lignées appartenant à tous les types tumoraux

dont un bon nombre en commun avec la CCLE

Données moléculaires pauvres
Profils d’expression (mRNA) 13 000 gènes seulement

Statut mutationnel de 71 gènes

Données pharmacologiques riches
GIC50 de 138 molécules dans 662 lignées

En cours d’enrichissement…

http://www.cancerrxgene.org

Collections de cellules tumorales en culture



La collection TCGA
(The Cancer Genome Atlas)

Plus de 10 000 tumeurs annotées 
appartenant à tous les types tumoraux

avec tissu sain associé pour 10 à 20 % des cas

Données moléculaires riches
Profils d’expression (mRNA) par RNAseq

CNV, mutations, méthylation, miRNA
En cours d’enrichissement

Données cliniques riches
Pas toujours faciles à extraire…

https://tcga-data.nci.nih.gov

Collections de tumeurs



La collection ICGC
(International Cancer Genome Consortium)

Plus de 12 000 tumeurs annotées 
appartenant à tous les types tumoraux

(Données partiellement mises en commun avec TCGA)

Données moléculaires riches
Profils d’expression (mRNA) par RNAseq

CNV, mutations, méthylation, miRNA

Données cliniques pauvres

https://dcc.icgc.org

Collections de tumeurs





Un exemple concret

Un laboratoire pharmaceutique souhaite développer un 
anticorps thérapeutique dirigé contre un récepteur à activité 

tyrosine kinase appelé X, après avoir observé que ce 
récepteur est fortement exprimé dans des lignées cellulaires 

tumorales de cancers du sein et du côlon.
Les résultats in vitro dans ces lignées sont positifs, mais 

l’activité in vivo sur des PDX est nulle. 
Le RTK nommé X est-il une cible pertinente ?

Un rapide survol dans TCGA montre que l’expression du gène 
est identique dans les fragments tumoraux de cancers du sein 

et du côlon et le tissu normal adjacent.

Il vaut sans doute mieux arrêter les frais…



En guise de conclusion

Les collections de lignées cellulaires permettent
d’ouvrir des pistes originales

de valider des observations expérimentales
de se confronter à la variabilité biologique extrême

Mais elles ne remplacent pas l’expérimentation in vitro !

Les collections de tumeurs permettent
d’inventorier des altérations oncogéniques

de valider des observations sur des lignées cellulaires
de mieux comprendre l’oncogenèse et le développement tumoral

Mais elles ne remplacent pas les études cliniques !


