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Validation de biomarqueurs 5mC

Plateforme de bIOmO| sur la ddPCR Stilla et Biorad

Research Open access Published: 18 October 2024

COL25A1 and METAP1D DNA methylation are Research | Open access | Published: 10 October 2021

promising liquid biopsy epigenetic biomarkers of The detection of specific hypermethylated WIF7 and
colorectal cancer using digital PCR NPY genes in circulating DNA by crystal digital PCR™
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Suivis des controles
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Fichier_chemin_completdes_controles\vades_controles\va manuellement des_controles\veis_des_controles'des_controles\valivis_des_control;_des_controlesive

. . . 729-63538-1-CF- 729-63538-1-CQ- DH729_Seraseq- 15-07-25 729-63538-2CF-D- CONTROLE
Recuperer variants Fichier_nom D-variant- D-variant- 72}0515;8;2:07 variant- Controle-CF- variant-list inanrit:'vI[E;ils‘:[Frj - ;;:;n;; .
H D729 1is120250422.csv  1ist20250422.csv - 1is120250610.csv  variant-list.csv | 20250825.csv - rs; -
Technicien CF ca ca CF CF Lma CF CF
Miseq 1 1 2 2 2 2 1
N°Lot CIQ 63538 63538 63538 63538 63538 63538 63538
Série (date) 22/04/2025 22/04/2025 29/04/2025 10/06/2025 15/07/2025 25/08/2025 25/08/2025 08/09/2025

N L4 C1Q Accepté oui oui oui oui oui oui oui oui
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Lot 52976 | Lot 52976 Commentaire Contréle validé avec un pipeline interne
Gene Variant FAattendue Moyenne Ecart-type OV Gene
ALK p.(Phell74leu) 5 a7 0,73 15,5 ALK a7 a7 65 43 5 432 54
BRAF  p.(Val600GIu) 77 72 0,83 116 BRAF 79 84 85 89 ] 7.8 53
. BRAF  p.(ValG00GIy) 3,8 16 0,50 14,0 BRAF 35 a5 51 432 43 35 51
Taille des fragments o plemt 2 35 o me g ; : : :
g EGFR = p.(Gly719Ser) 16,7 17,1 1,34 78 EGFR 16,7 16 183 17,2 16,9 15,2 16,6
FGFR2  p.(Ser25dTrp) 4 36 0,51 14,1 FGFR2 32 38 42 33 39 33 46
GNAQ  p.(GIn202Leu) 5 24 0,94 21,4 GNAQ 38 48 75 a7 5 48 36
La taille des inserts est récupérée a partir de “samtools stats” IDH2 | p.[Arg140GIn) 5 a7 10 | 211 IDH2 41 35 58 a1 39 41 a5
KRAS  p.(Glyl3Asp) 25 46 2,10 85 KRAS 264 26,7 272 74 278 26,5 26,5 256
KRAS | p.(Glyl2val) 5 45 0,69 15,3 KRAS 35 4 64 a7 43 38 38 46
KRAS = p.(GIn6lleu) 5 52 0,88 17,0 KRAS. 46 a7 53 4 59 42 432 43
NRAS  p.{GInslleu) 5 a4 0,91 20,6 NRAS 43 a7 71 45 52 57 57 55
50K ~——— bone_biopsy PIK3CA  p.(GIu545Lys) 5 41 0,68 164 PIK3CA 41 45 6,4 43 6 432 42 54
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Pipeline d’analyse d’exome avec getion des
versions des dépendances et des bases de
données avec Nix
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Reliable

Nix ensures that installing or upgrading one package

Declarative

Nix makes it trivial to share development and

Reproducible

Nix builds packages in isolation from each other.

This ensures that they are reproducible and don't build environments for your projects, regardless of cannot break other packages. It allows you to roll

have undeclared dependencies, so if a package what programming languages and tools you're back to previous versions, and ensures that no

works on one machine, it will also work on using. package is in an inconsistent state during an

another. upgrade.

1+ NixOS

Nix Community Survey 2025 is here!
Help us improve by sharing your feedback.

Declarative builds

and deployments.

Nix is a tool that takes a unique approach to

package management and system configuration.

Learn how to make reproducible, declarative and

reliable systems.




Plateforme EPIGENEXp

» Réalisation de PCR digitale biorad, ChIP, RRBS, bisulfite sequencing et

methylation Beadchip
* Expertise en épigénétique
Travaux sur des adénomes, en cours de Review
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Travaux sur des leucocytes




Collaboration avec I'equipe UTINAM - UMR
6213

* Travaux d’analyse d’image d’ACP



