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GeTGeT GénomeGénome && T ansc iptomeT ansc iptomeGeTGeT : : GénomeGénome & & TranscriptomeTranscriptome

• Une méta-plateforme établie en 2010, par le regroupement des deux
plateformes :
– Plateforme GeT-PlaGe (SéquençageSéquençage , GénotypageGénotypage, QQ--PCR HDPCR HD)( q ç gq ç g , yp gyp g , QQ )

– Plateforme GeT-Biopuces (TranscriptomeTranscriptome)

et des 3 plateaux à Purpan, Rangueil & Saint Martin (INRA)

• Labellisées IBiSA (Infrastructures pour la Biologie, la Santé et l'Agronomie)

• Sous démarche qualité certifiée ISO 9001:2008
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GeTGeT PlaGePlaGeGeTGeT -- PlaGePlaGe

• Certification ISO 9001:2008
Expertise et mise à disposition d’une 
l f  h l i   é i  plateforme technologique en génomique :

• Séquençage / Génotypage
• PCR temps réelp

• Plateforme stratégique INRA avec une dotation fonctionnement
• Un partenariat fort et historique avec la PF Bioinformatique
• Gestion financière et RH des non titulaires par le SAIC de l'INP
• Dernières évolutions de personnel :
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UneUne fo tefo te c oissancec oissanceUneUne forte forte croissancecroissance ……

69 192 905 k€

Nb Laboratoires Nb Projets Euros facturés
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LesLes a ancéesa ancées des 3des 3 de niè esde niè es annéesannéesLes Les avancéesavancées des 3 des 3 dernièresdernières annéesannées

384 SNP sur jeux de 480 échantillons pour 0.030.03--0.10 0.10 €€

2008

Q-PCR HD en 7 7 nlnl (96x96)

Séquençage 500500 Mb / run2008

2009

Séquençage 500500 Mb / run

Séquençage
200200 Gb/ 

2008

200200 Gb/ run

2010
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TechnologiesTechnologies disponiblesdisponiblesTechnologies Technologies disponiblesdisponibles

454454 TitaniumTitanium

Hiseq2000Hiseq2000
(Illumina)Illumina)

200Gb  de 100pb200Gb  de 100pb

Nb sondes
Marqueurs
séquences 

Séquençage HDSéquençage HD

MicroarraysMicroarrays

454454 TitaniumTitanium
(Roche)(Roche)

500Mb de500pb500Mb de500pb

2M

BioMarkBioMark //FluidigmFluidigm

MicroarraysMicroarrays
((AffymetrixAffymetrix -- AgilentAgilent --
NimblegenNimblegen –– Illumina)Illumina)

10 000
Génotypage MD & Q-PCR HDGénotypage MD & Q-PCR HD

BioMarkBioMark //FluidigmFluidigm
NanofluidicNanofluidic (96x96 ou 48x48)(96x96 ou 48x48)

BeadXpressBeadXpress/ Illumina/ Illumina
480 480 echech/ 384 SNP / 384 SNP 500 Sanger Sanger 

(ABI(ABI 37303730--3130)3130)

No
Samples

qPCRqPCR ABI7900HTABI7900HT-- LC480LC480

500200 1500
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LES LES EVOLUTIONSEVOLUTIONS EN COURSEN COURS
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RocheRocheRocheRoche

GS FLX 454GS FLX 454
Pyroséquençage

Longueur :Longueur :
~400 pb
Débit : 1 million de séquences
Temps de run :10h

GS FLX + GS FLX + 

http://get.genotoul.frhttp://get.genotoul.fr

e ps de u  : 0



RocheRocheRocheRoche

GSGS JuniorJuniorGS FLX 454GS FLX 454 ++

PyroséquençagePyroséquençage

Longueur : Longueur : ~400 pb
Débit : 100000 séquences
Temps de run : 10h

Longueur :
700700 pb
Débit : 1 million de séquences
Temps de run :10h
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Ill minaIll minaIlluminaIllumina

Livraison en coursLivraison en cours

HiSeqHiSeq 20002000 MiSeqMiSeqHiSeqHiSeq 2000 2000 v3v3qq

Séquençage par synthèse
2 flowcells

Séquençage par synthèse
1 échantillon

qq

Longueur : 2 x 100 pb
Débit : 100 GB/flowcell
Temps de run : 10 jours

Longueur : 2 x 150150 pb
Débit : >1 GB
Temps de run : 27 h

300300 GB/GB/flowcellflowcell
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Multiplex 2424



Les é ol tions de la fin 2011Les é ol tions de la fin 2011Les évolutions de la fin 2011Les évolutions de la fin 2011

• Faire évoluer les machines existantes :
– Roche GS FLX+ : 700 Mb 700 b700 b
– Hiseq2000 v3 : 2 x 300 300 Gb /run (100 b)

• Compléter les machines existantes par des machines à 
plus bas débit (test  réactivitéréactivité  accès des équipes)plus bas débit (test, réactivitéréactivité, accès des équipes)
– Miseq : 1 Gb / run (1 ech) 150 b150 b
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LES LES EVOLUTIONSEVOLUTIONS DE 2012DE 2012
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F anceF ance Génomiq eGénomiq eFrance France GénomiqueGénomique

• Quatre projets déposés dans l’appel « Infrastructure Nationale »  :
• Genoscope 2020 (J. Weissenbach)
• ICNG (M  Lathrop)ICNG (M. Lathrop)
• InDiGen (P. Barbry & D. Milan)
• ReNaBi-IBF (J.F. Gibrat)

• Une infrastructure nationale dotée de 60 M60 M€€ dans le cadre du U  a u u  a o a  do  d  60 60 €€ da   ad  du 
grand emprunt 

• Comité directeur : J. Weissenbach (IG), J. Hager (CNG), P. Wincker (CNS),
P. Barbry & D. Milan (InDiGen), J.F. Gibrat & C. Médigue (ReNaBi)
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F ance Génomiq eF ance Génomiq eFrance GénomiqueFrance Génomique

• Les objectifs de France Génomique :
• Un réseau national intégrant CNS/CNGCNS/CNG & 7 PF IBiSA7 PF IBiSA

U  il i  il i   l  ili• Un portail unique portail unique pour les utilisateurs
• Des développements (bio & bioinfo) et une veille mis en communmis en commun
• D  matériel complété en fonction des besoins• Du matériel complété en fonction des besoins

• Pour GeT PlaGe & PF Bioinfo sur les années 1&2 :• Pour GeT-PlaGe & PF Bioinfo sur les années 1&2 :
• Un nouvel HiseqHiseq 20002000
• Une contribution à l’automatisationl’automatisation de la préparation des librairiesUne contribution à l automatisationl automatisation de la préparation des librairies
•• 11 CDD Biologiste + 22 CDD Bioinfo sur 2 ans + 11 CDD coordination 

bioinfo nationale
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•• 300 k300 k€€ d’infrastructure informatique



CONTACTSCONTACTS
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Un no ea site comm n à to s les sitesUn no ea site comm n à to s les sites GeTGeTUn nouveau site commun à tous les sites Un nouveau site commun à tous les sites GeTGeT
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Les contactsLes contactsLes contactsLes contacts

• Pour s’informer :
– Un site Web commun : http://get.genotoul.fr
– Une adresse mail commune : get@genotoul.frg @g

• Direction :
l– Directeur : Denis Milan

– Directrice adjointe : Véronique Le Berre

• Les responsables de sites :
– GeT-PlaGe : Cécile Donnadieu

G T Bi   Vé i  L  B– GeT-Biopuces : Véronique Le Berre
– GeT-TQ (Rangueil) : Jean José Maoret
– GeT-Purpan : Nicolas Borot
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– GeT-TRiX (INRA Saint Martin) : Pascal Martin


