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Classification pangénomique des PitNETs Genomic classification

Analyse des données cliniques, hormonales et pathologiques de la m Methylome - Genome -
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Obijectif: explorer les implications cliniques de la classification moléculaire
l - Impact sur la classification histologique

- Prédiction du phénotype agressif

Classification moléculaire non supervisée > :
P - Réponse au traitement : statut MGMT, SSTRs

RESULTATS
1- Groupes moléculaires et classification histo-pathologique
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2- Groupes moléculaires et agressivité
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* Lagressivité n'est pas un déterminant majeur de la
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4- Groupes moléculaires et SSTRs
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La réponse au TMZ a corrélé de fagon inverse avec L'expression de SSTR2 est élevée dans les L'expression de SSTR5 est élevée dans les thyréotropes,
'expression de MGMT: 3 cas thyréotropes et somatotropes somatotropes et corticotropes USP8-mut

CONCLUSIONS

La classification moléculaire présente quelques différences par rapport a la classification histo-pathologique selon 'OMS 2017
Les marqueurs d’agressivité sont probablement liés aux différents sous-types (lignées de différenciation cellulaire)

Le statut USP8 identifie des groupes moléculaires distincts avec un comportement clinique spécifique

L’expression de MGMT peut prédire la réponse au TMZ
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