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Une équipe française identifie des nouveaux gènes impliqués dans le cancer du foie  

Un pas de plus vers une médecine personnalisée pour les patients atteints de cancers 

Le consortium international de génomique du cancer (ICGC) a été créé en 2008 afin de rassembler 
des chercheurs du monde entier pour analyser de manière approfondie 50 types ou sous-types de 
tumeurs cancéreuses. Il a également pour ambition de mettre très rapidement les résultats obtenus 
à la disposition de l'ensemble de la communauté scientifique afin d'accélérer la recherche sur les 
causes du cancer et la lutte contre la maladie.  

L'Institut National du Cancer et l’ITMO Cancer d'Avie�an (Alliance na�ionale pour le� �cience� de la 
vie et de la santé) assurent la coordination et le soutien de la participation française à ce 
programme portant entre autres sur le cancer du sein, les cancers agressifs de la prostate, et le 
cancer du foie. Sur ce dernier point, Jessica Zucman-Rossi, directrice de recherche Inserm (UMR 
1162- Génétique fonctionnelle des tumeurs solides), pilote ce projet portant en particulier sur les 
carcinomes hépatocellulaires (CHC). Le CHC représente la 2ème cause de mortalité par cancer dans le 
monde et est associé à divers pathologies pré existantes telles que les infections par le virus de 
l’hépa�i�e B e� C, la con�omma�ion exce��ive d’alcool, le� �urcharge� en fer ou le� hépa�i�e� 
chronique� liée� à l’obésité. 

Par des techniques de séquençage à haut débit, Jessica Zucman-Rossi et ses collaborateurs ont 
étudié plus particulièrement les  cancer� lié� à la con�omma�ion exce��ive d’alcool e� à l’obé�i�é 
pour identifier les mutations et les réarrangements impliqués dans la genèse de la tumeur 
cancéreuse, la progression et la résistance de la maladie.  

Les travaux menés par l'équipe et publiés le 30 mars 2015 dans la revue scientifique Nature 
Genetics, montrent :  
 

- L’exi��ence d’un lien en�re l’expo�i�ion à de� fac�eur� de ri�que de� individu� au cour� de 
leur vie (alcool, �abac, �oxique alimen�aire) e� le� mu�a�ion� de l’ADN ob�ervée� dan� le� 
tumeurs.  

 

- que chaque �umeur e�� le ré�ul�a� d’une combinai�on unique d’al�éra�ion� �ouchan� en 
moyenne une quarantaine de gènes. La complexité de cette diversité génétique explique en 
grande partie les phénomènes de résistance aux traitements actuels. Cependant, 
l’é�abli��emen� de ce nouveau ca�alogue de gène� perme� d’iden�ifier dans près d'un cas sur 
3 une altération génétique qui pourrait être ciblée par un médicament anti-tumoral. 
L’efficaci�é de ce� médicamen�� pre�cri�� en fonc�ion de� al�éra�ion� du génome devra ê�re 
démontrée dans des essais thérapeutiques de nouvelle génération dit « genome based 
clinical trial » qui constitueront la base du futur projet international ICGC2. 

 



- Enfin, ce� é�ude� on� permi� d’iden�ifier le� première� mu�a�ion� à l’origine de la 
transformation maligne des cellules du foie1. Cette observation devrait pourvoir améliorer le 
diagnostic précoce et détecter les malades les plus à risque de développer un cancer du 
foie.  

 
Ce �ravail, coordonné e� financé par l’In��i�u� Na�ional du Cancer, a é�é réali�é en collabora�ion 
é�roi�e avec l’In�erm. Il a également bénéficié : 
- de collabora�ion� �cien�ifique� avec l’équipe du Pr Jo�ep Llove� à Barcelone e� avec celle du Pr 
Mike Stratton à Cambridge 
- de� �ou�ien� de� univer�i�é� Pari� De�car�e�, Pari� Didero� e� Pari� 13 e� de l’IUH pari� Saint-Louis 
- du �ou�ien de L’ARC par le biai� du proje� PAIR CHC co-financé avec l’In��i�u� Na�ional du Cancer e� 
du �ou�ien d’un proje� européen HEPTROMIC (FP7) 
- avec la collaboration du CRB National tumeurs du foie coordonné par Bruno Clément avec les 
cliniciens et anatomopathologistes des CHU de Bordeaux (Paulette Bioulac-Sage, Jean-Frédéric Blanc 
et Charles Balabaud) et de Créteil (Julien Calderaro, Alexis Laurent). 
- l’en�emble du �équençage à hau� débi� a é�é réali�é par In�egraGen (Evr�) 
- bénéficie du soutien de la ligue nationale contre le cancer « équipe labélisée Ligue contre le 
cancer » 
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