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APPROCHES INTÉGRATIVES POUR 

PRÉDIRE LA RÉPONSE VACCINALE 
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UNE PREUVE DE CONCEPT DES OBJECTIFS 

CONCLUSIONS & PERSPECTIVES 

RESULTATS 

Contrôle génétique de la réponse vaccinale confirmée 

 (Probablement nombreux loci répartis sur tout le génome)  
 

Covariations significatives entre l'expression génique dans le sang avant la 
vaccination et les réponses vaccinales = preuve de concept 
 

Contrôle génétique de l'expression des gènes dans le sang (eGWAS) 

 Peu de marqueurs génétiques candidats à tester 
 

 Le sang peut être utilisé comme source de biomarqueurs prédictifs des 
réponses vaccinales 

 

 Vers l'identification de biomarqueurs candidats pour lesquels 
l'expression est sous contrôle génétique  
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Recherche de marqueurs prédictifs des réponses au vaccin 

Analyses des paramètres de base comme source de marqueurs prédictifs  


