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Le package Shiny est un package libre développé par RStudio (http://www.rstudio.com/) qui
rend le logiciel R facile d’utilisation pour des requêtes et des résumés de données interactifs, par
le biais d’un navigateur web. Il est livré avec une variété de widgets pour créer rapidement des
interfaces interactives (http://shiny.rstudio.com/). Le style par défaut d’une application
Shiny est efficace, mais Shiny est très extensible et il est facile pour l’utilisateur d’intégrer des
applications avec son propre contenu web en utilisant les langages HTML et CSS. JavaScript
et jQuery peuvent être utilisés pour étendre la portée des applications. Les utilisateurs de ces
applications choisissent les paramètres d’entrées à partir de commandes faciles tels que les
curseurs, les listes déroulantes et les champs de texte [1][2].

Le but de ce lightning talk est de présenter une application développée avec le package Shiny
pour visualiser les résultats issus d’une comparaison de sets de séquences NGS (Next Generation
Sequencing) analysées par IMGT/HighV-QUEST.

IMGT/HighV-QUEST est le portail de référence pour l’analyse haut débit des séquences d’im-
munoglobulines (IG) et récepteurs T (TR) obtenues par les technologies de séquençage NGS.
Cette approche permet d’appréhender pour la première fois la complexité et la diversité de
la réponse immunitaire qui est quasiment illimitée (2.1012 IG et TR différents par individu).
IMGT/HighV-QUEST analyse des séquences des IG et TR et identifie les gènes variable (V), de
diversité (D) et de jonction (J) des domaines spécifiques qui se lient à l’antigène et constituent
ainsi le répertoire immunitaire. Ces répertoires contribuent à la comparaison des profils immu-
nitaires en situation normale (vaccination) et pathologique (leucémies, lymphomes, myélomes,
maladies autoimmunes, cancer, infections, etc.) [3][4]. IMGT/HighV-QUEST est librement dis-
ponible pour les universitaires sur la page d’accueil IMGTR© (http://www.imgt.org) depuis
octobre 2010.
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Au cours de cette étude, 12 sets de séquences ont été comparés provenant de 3 sous-populations
de cellules T à 4 points temporels (avant vaccination H1N1, jour 3, jour 8 et jour 26 après
vaccination) d’un même individu [5].
Nous avons développé une interface interactive (Figure) qui permet de visualiser les résultats
de la comparaison des 12 sets (deux par deux) suite à l’application du test de comparaison de
deux proportions (seuil de signification statistique fixé à α=5%). Dans un premier temps, la
comparaison des proportions de séquences entre deux mêmes gènes dans deux sets différents a
été visualisée par des diagrammes en barres juxtaposées. Dans un second temps, la différence de
proportions entre ces gènes a été représentée par des barres d’erreurs associées aux intervalles
de confiance à 95%. Ces dernières ont été tracées pour résumer l’information contenue dans
la table des résultats, et ceci, en fonction de la significativité de la différence jugée par le test
appliqué. Tous les graphes ont été générés en utilisant le package ggplot2 qui fournit un modèle
puissant de graphiques.
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