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Résumé

SARTools est un package R dédié à l’analyse différentielle de données RNA-Seq dans
le cadre de plans d’expériences simples, i.e. de plans d’expériences comparant deux ou
plusieurs conditions biologiques d’un même facteur. SARTools fournit des outils pour im-
porter les données de RNA-Seq, pour générer des graphiques descriptifs et de diagnostic,
pour réaliser l’analyse différentielle avec DESeq2 [1] ou edgeR [2] et pour exporter les listes
de gènes différentiels dans des fichiers textes tabulés compatibles avec tout tableur. En
s’appuyant sur le package knitr [3], SARTools génère également un rapport final au for-
mat HTML qui reprend toutes les figures produites, explique les méthodes statistiques et
donne les résultats de l’analyse différentielle. Dans un souci de recherche reproductible, le
rapport affiche également les paramètres choisis pour l’analyse ainsi que les versions des
packages utilisés. SARTools ne remplace pas DESeq2 ou edgeR mais fournit un environ-
nement complet pour les mettre en oeuvre. De plus, la vignette du package fournit une aide
à l’utilisation du workflow et donne des conseils pour détecter divers problèmes telles que la
présence d’effets batch dans les données, ou une inversion d’échantillons.

SARTools est disponible sur GitHub et est distribué avec deux scripts R génériques : un
pour DESeq2 et un pour edgeR. Une fois le package et ses dépendances installés, il suffit
de définir les paramètres de l’analyse dans le préambule d’un des scripts et de l’exécuter
entièrement pour générer tous les fichiers de résultats décrits ci-dessus.
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