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Apercu des technologies récentes de

transcriptomique spatiale
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Séquencage du transcriptome sur cellule unique

Dissociation des tumeurs
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Séquencage du transcriptome
de chaque cellule individuelle
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http://www.ous-research.no/lothe/?k=lothe%2Fcancer+type&aid=14844

Hypoxia-mediated stabilization of HIF1A in prostatic intraepithelial neoplasia promotes cell
plasticity and malignant progression.

Abu El Maaty MA et al. Sci. Adv. 2022 Jul 22; 8(29)

Months after gene inactivation
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Profilage spatial du transcriptome sur coupes de tissus FFPE
Technologie Visium — 10X Genomics

= Complexité/hétérogénéité tumorale

= QOrganisation des cellules luminales et basales
= |ocalisation des cellules immunes

= |dentification de biomarqueurs

= Annotations du pathologiste

Section colorée H&E




Technologie Visium — 10X Genomics
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Exemple : Analyse spatiale d’expression sur des
sections de prostate murine (Darya Yanushko et al. )
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Mesenchymal-like Tumor Cells and Myofibroblastic Cancer-Associated Fibroblasts Are Associated
with Progression and Immunotherapy Response of Clear Cell Renal Cell Carcinoma.

Davidson G, Helleux A et al. Cancer Res. 2023 Sep 1;83(17)

single-cell RNA-seq
+
spatial analyses

CcXxcLi2

i GAS6 Collagens
———y, R
AXL
o °
GFp “

ccRCC.mes myCAF

ccRCC.mes ccRCC.inf

e

Invasion Metastasis ICl resistance

lo ta e

;“ -
PST Ry
ICls

}, .
Spot predictions
© ccRCCmes_myCAF
o myCAF
©  ¢ccRCCmes




Profilage transcriptomique de régions ciblées nanoString
Technologie GeoMx DSP — Nanostring

Identification des régions d’intérét (ROI) a 'aide de Stratégies de sélection des ROIls
marqueurs morphologiques par immunofluorescence

Segmentation

&

NS

Contour

@,

Cell-Type Specific

o

Gridded




Stain slides with flourescently Select Regions of \ UV-cleave and collect DSP
labeled antibodies and GeoMx* DSP Interest (ROD barcodes off RNA probes in RO!
oligo-conjugated RNA detection probes
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xemple: Immunomarquage sur tumeurs cérébrales

humaines

H. Dubois-Pot-Schneider, H. Dumond, CRAN UMR 7039

- IBA1/Microglie

ROl selection guideline

Minimal size (recommended):

50um diameter

Smaller possible as long as:
- 100-200 cells for WTA/CTA

Maximal ROI size:
660X785um
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Plateforme spatial-omics : Intégration de 3 plateformes

de I'lGBMC
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