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Introduction

® Rationnel : les fragments d’ADN capturés peuvent contenir des points de
cassures si ils sont a une distance proche des cibles. La séquence de ces fragments
étant chimérique, I'alignement sur le génome de référence ne permet pas
d'observer les translocations.

® Objectifs : détecter les reads chimériques et identifier leurs compositions.

e Hypotheése : il existe des translocations impliquant des partenaires inconnus.
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Translocations réciproques équilibrées impliquant TRD-A

Les translocations impliquants le locus TRD-A sont observées dans ~ 20 % des

LAL-T. Avec pour partenaires principaux:

e TLXI t(10;14)(q24;q11) EFS allongé
e TALI t(1;14)(p33;q11)

® [MO1I t(11;14)(p15;q11)

* [MO2 t(11;14)(p13;qll)g
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Bergeron J, et al. Blood. 2007 Oct 1;110(7):2324-30.2007 Jul 3. PMID: 17609427. 4
Dik WA, et al. Blood. 2007 Jul 1;110(1):388-92. PMID: 17360939.
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Méthode: confection de la bibliotheque

1) Fragmentation mécanique des chromosomes tumoraux en fragements allant de 200
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Méthode: confection de la bibliotheque

2) Sélection des fragments d'intérét par sondes magnétiques (rouge) ici les sondes ont
été choisies pour étre complémentaires des locus TRDV TRDD.
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Méthode: analyse

3) Séquencage (paired-end 2x 150) des fragments puis alignement (bwa mem) des
reads (R1/R2) sur le génome de référence (hgl9).

4 5 Chrl0
3 7 :
I —
2 E 3 4
1 8 8 6
? Chr14 S
>
! 2
4| m—
6 5
7

Flow cell 89—



Méthode: analyse

4) Détection des positions ou les reads anormaux sont nombreux (SVXplorer), ces
reads anormaux sont ensuites isolés (awk).

5) Assemblage entre eux des reads anormaux (spades) pour obtenir une séquence
consensus qui est alignée sur le génome de référence afin d'identifier les partenaires et

le point de cassure (bwa mem).
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Résultats préliminaires




Comparaison avec la FISH TRD
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® Sensibilité = 91 %
e Spécificité = 98 %



Translocations impliquant les locus TRA-D, TRG et TRB

TLX1
LMO2
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Translocations au locus TRD D1-D2
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Zoom au locus TRD D1-D2

TRDD2 breakpoints
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Translocations au locus TRD D3

u
NEREE ZFP36L2 RAGOT ZFP36L2 HATON TLX1 co
ARABI LMO2 LOGEREAU TLX1
BRESARD BRCCGLOCHARD TLX1
BONNET TLX1

TAHIR ZFP36L2
VANKEIRBILCH TLX1

LE BOURHIS TLX1
VOITON LMO2
ACHILLEO TLXT
PREVOST TLX1
CAPLAT TLX1
PERRAUD TLX1
MEYNAUD TLX1
MEYNAUD TLX1
KAE TLX1
TOUATI TLX1
PERICAUD TLX1
JOSSIC SNAI2~ JOSSIC SNAI2
LANGLOIS TLX1
LANGLOIS TLX1
SERRA TLX1
VAULET TLX1
LEBARD TLX1
REDER TLX1
MOLINA LMO2
SABA TLX1
ARAKELIAN LMO2
SOUPEY UNKNOWN
PINONDELLE LMO2
MOUKOUANGUI LMO2
COMBELLE RPP30
LASSEN DE SAGO TLX1
MBENGUE TLX1

POINTEAU TLX3
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Translocations

au locus TRD J1

TRDJ1
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BERDIITLXL
COMBELLE RPP30 SCHMUCK TLXT
gz 22 FAISY LMO2
ZE2TRGIL BEC T
'SCHTLXL
BARDUTLXT
Eo 3
LORENT Miochondrial
MUNNIER TLXT
BECQUART TLX1
MAMILONNE TLXT

own
CHIRAT TLXL
CHAMPERNEAU UNKNS

MOURTAZALIEV TALT
ZORDAN LMO;

NEESTALL
PUYRAJOU TLXT

PLEE
MILLUY TUXL
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Translocations au locus TRD J2

BEGUIN TLX1
MERLE TLX1
LANGLOIS TLX1
ROUSSEL DELIF TLX1
SYMONDS TALL

PERNEY LOISEL TLX1

DAVIDAS TLX1

BOUDET LMO2
BOUCHAID LMO2
DI BANTESILA LMO2
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Translocations au locus TRD V2

JACRE TAL1 MADELIN TRGJ1
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