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Articles de référence (versions 1 et 2)
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➢Méthode DESeq (2010) ➢Méthode DESeq2 (2014)

Article rédigé à l’attention des utilisateurs de la méthode. 

Lecture très abordable (fortement conseillée).

Objectif de proposer une procédure de test 

statistique permettant de décider si (pour un 

gène) la différence observée est significative, 

plus grande que celle qui est attendue par des 

variations aléatoires. 

DOI: 10.1186/gb-2010-11-10-r106

DOI: 10.1186/s13059-014-0550-8

https://doi.org/10.1186/gb-2010-11-10-r106
https://doi.org/10.1186/s13059-014-0550-8


Modéliser la relation entre dispersion et 
force d’expression (principe 1)
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Anders et al. (2010) – Figure 1

- Modèle Poisson

- Modèles edgeR et DESeq

➢ Une modélisation consiste à établir une relation entre variables, sous forme 

d'équation. Les paramètres sont estimés à partir des observations.

Anders et al. (2010)

➢Paramètre « force d’expression » 
(common scale sample mean)

➢Paramètre « dispersion »
(common-scale sample variance)



Pénaliser la taille d’effet en fonction de la 
force d’expression (principe 2)
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Anders et al. (2010) – Figure 3

➢ La taille d’effet (log2 fold change) est d’autant plus fiable que la force d’expression 

(mean) est élevée. 

Un test statistique est réalisé pour chaque gène, 

à partir de modèles estimés sur plusieurs gènes

Différence significative
(plus grande que celle attendue par 

des variations aléatoires)

Différence non significative

Sélection des gènes avec une importante force d’expression 

malgré une taille d’effet plus faible. 



Tables de données nécessaires à la 
modélisation GLM (DESeq2)
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Beginner’s guide to using the DESeq2 package. M. Love, W. Huber and S. 

Anders (bioRxiv, 2014)

➢Table de comptage (counts) …



Tables de données nécessaires à la 
modélisation GLM (DESeq2)
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Beginner’s guide to using the DESeq2 package. M. Love, W. Huber and S. 

Anders (bioRxiv, 2014)

➢Table de comptage (counts) et table des 

variables explicatives (plan d’expérience)  

Love et al. (2014)

➢Ajustement (pour chaque gène) d’un 

modèle GLM (generalized linear model)

Objectif d’exprimer les valeurs de comptage 

comme une combinaison linéaire de facteurs 

explicatifs, directement reliés au plan d’expérience.



Procédure de « shrinkage » (quelques notions)
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Love et al. (2014) – Figure 1

Etape 1 : Estimation des paramètres de dispersion et de 

mean of normalized counts, pour chaque gène (pour un gène 

donné, seules les données de ce gène sont utilisées).

Etape 2 : Procédure d’ajustement (courbe rouge), afin de révéler 

la relation entre les paramètres de dispersion et de force 

d’expression (les données de tous les gènes sont utilisées).

Etape 3 : Nouvelle estimation du paramètre de dispersion des 

gènes (utilisation des valeurs de prior mean de l’étape 2). 

o Procédure de détection de gènes outliers pour le paramètre 

de dispersion (étape 3 non appliquée).

➢ Littéralement « contraction » ou « rétrécissement », cette procédure améliore les 

estimations de paramètres (sans augmenter le nombre de réplicats).



Procédure de « shrinkage » (résultats sur tous les gènes)
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Taille d’effet, dispersion et force 
d’expression (bilan DESeq2 sur l’ensemble des gènes)
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Love et al. (2014) – Figure 2

Procédure de “shrinkage”



Table finale des résultats
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Beginner’s guide to using the DESeq2 package. M. Love, W. 

Huber and S. Anders (bioRxiv, 2014)

➢ L’application de la méthode DESeq2 se conclut par la compilation des différents 

paramètres calculés dans un tableau. 

Paramètre Signification

baseMean Force d’expression, valeur moyenne des 

comptages (counts) normalisés.

log2FoldChange Taille d’effet, différentiel d’expression entre 

les conditions comparées.

lfcSE Erreur standard associée à la taille d’effet.

stat Statistique du test d’hypothèses.

pvalue Valeur P calculée à partir de la statistique 

de test, en utilisant la loi H0.

padj Valeur P corrigée, prise en compte de la 

problématique des tests multiples.



Bilan
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➢ La méthodologie DESeq(2) est une des méthodologies d’analyse différentielle les 

plus utilisée. Elle combine les trois notions critiques de l’analyse différentielle.

https://bioconductor.org/packages/release/bioc/html/DESeq.html https://bioconductor.org/packages/release/bioc/html/DESeq2.html 

Taille d’effet Dispersion Force expression

https://bioconductor.org/packages/release/bioc/html/DESeq.html
https://bioconductor.org/packages/release/bioc/html/DESeq2.html


Ressource(s) complémentaire(s)

• Commentaires enregistrés du cours (13 minutes) : 
• Lien Youtube : https://youtu.be/XzbzaDNqXhQ  

• Exemple de mise en application avec le logiciel R (32 minutes) :
• Lien Youtube : https://youtu.be/BNz7QkuHY_U 

• Interview de Michaël Love (1 heure 31 minutes) :
• Lien podcast : https://bioinformatics.chat/deseq2 
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https://youtu.be/XzbzaDNqXhQ
https://youtu.be/BNz7QkuHY_U
https://bioinformatics.chat/deseq2
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