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Role de I’endothélium dans les effets aigus radio-induits

Endothelial Apoptosis as the
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Damage in Mice
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Role de I’endothélium vasculaire dans les séquelles des RT

COMPRENDRE LES
MECANISMES

« PREDIRE
« MITIGER
« TRAITER

P
a

. MODELISER

Perte d’intégrité,
CRITERES POUR

MESURES D’EBR

dysfonction

Lésions tissulaires

Séquelles des radiothérapies (tissus sains)

I (RSH



Modéliser la réponse de ’endothélium aux Rl : -> Modele et acquisition de
données
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Modéliser la réponse de ’endothelium aux Rl : -> Analyse bio-informatique
globale et identification de noeuds moléculaires
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Premiers résultats
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Conclusions et perspectives
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Modéliser la réponse de ’endothéelium aux Rl : -> Validation de la signature
moléculaire

HUVEC Human Umbilical Vein Endothelial Cells
HIMEC Human Intestinal Microvascular Endothelial Cells
HMVEC-L Human Microvascular Endothelial Cells from Lung
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Modéliser la réponse de ’endothelium aux Rl : -> Validation fonctionnelle
de la signature moléculaire
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Pour continuer : acqueérir, analyser, intégrer et modéliser les données multi-
multi-échelles temporelles
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