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Motivation : Les études d'association pangénomique (GWAS) ont permis une analyse a grande échelle du
role des variantes génétiques dans les maladies humaines. Malgré des progres méthodologiques
importants, l'interprétation et l|'application clinique ultérieure restent difficiles lorsque ces études
d'association pangénomique manquent de puissance statistique. Ces derniéres années, cependant,
|'utilisation d'algorithmes de diffusion de I'information avec des réseaux moléculaires a permis d'obtenir
des informations fructueuses sur les genes responsables de maladies. Résultats : Nous présentons une vue
d'ensemble des choix de conception et des pieges qui s'averent cruciaux dans |'application des méthodes
de propagation de réseau appliquées aux résultats (statistiques résumées) des études de GWAS. Nous
soulignons les tendances générales de la littérature et présentons des expériences de référence pour
développer ces idées en sélectionnant comme étude de cas trois maladies et cing réseaux moléculaires.
Nous avons vérifié que l'utilisation de scores au niveau des genes basés sur les valeurs P des GWAS
présente des avantages par rapport a la sélection d'un ensemble de genes pathologiques "de base" non
pondérés par les valeurs P associées, si les statistiques résumées de GWAS sont d'une qualité suffisante.
Par ailleurs, la taille et la densité des réseaux s'averent étre des facteurs importants a prendre en
considération. Enfin, nous explorons plusieurs méthodes d'ensemble et montrons que la combinaison de
plusieurs réseaux peut améliorer I'approche de propagation des réseaux.



