De la Biologie aux données

ARBRE FEUNLEATIGEARACNEEIAC TAGCTAGCATCGATCGTCGGCATCG

Genome

Peuplier

phénotype = f(génotype X environnement)

phénotype = f(transcriptome)
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Des données aux calculs

ATGCGCGTAGCATCGATCGGTCGAJTAGOTAGOATIOE010T1101010101
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@ 41 335 genes

@ 73 013 transcrits

@ graphes 50 000 points
@ matrices corrélations

@ 27 échantillons
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