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Plateforme GeT : 5 sites sur ToulousePlateforme GeT : 5 sites sur Toulouse

7 personnes
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PrPréésentation de la PlaGesentation de la PlaGe

• Plateforme en place dès 2000 (création de la Génopole)

• Plateforme reconnue par IBiSA 2008

• Plateforme stratégique INRA, soutenue par le CPER

• Plateforme certifiée ISO 9001:2000 en octobre 2008

• Bâtiment 250 m² en 2008, qui sera étendu à 500 m² en 2011

• Un partenariat avec la plateforme Bioinformatique

• Activités : 

- Extraction d’ADN 

- PCR quantitative

- Génotypage

- Séquençage
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Extraction & stockage dExtraction & stockage d’’ADN + traADN + traççabilitabilitéé

MatMatéériel :riel :

- Extracteur d’ADN de qualité Genomic ExtraGeneExtraGene, 72 échantillons/24h
- Extractions rapides en plaques sur TECAN
-- CongCongéélateurslateurs -20°C avec suivi des températures
- Imprimantes et Lecteurs de codescodes--barresbarres 1 D et 2 D
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Technologies disponiblesTechnologies disponibles

Fluidigm / BioMark
Nanofluidique (96x96 ou 48x48)

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

454 Titanium
(Roche)

500Mb de 500pb

454454 TitaniumTitanium
(Roche)(Roche)

500Mb de 500pb500Mb de 500pb

Hiseq2000
(Illumina)

200Gb  de 100pb

Hiseq2000Hiseq2000
(Illumina)Illumina)

200Gb  de 100pb200Gb  de 100pb

Nbre 

Sondes, 

SNP ou 

séquences

Nbre 

échantillons

BeadXpress/ Illumina
480ech/384SNP 

BeadXpress/ IlluminaBeadXpress/ Illumina
480ech/384SNP 480ech/384SNP 

qPCR ABI7900HT- LC480qPCRqPCR ABI7900HTABI7900HT-- LC480LC480

500200 1500

500

10 000

2M

Sanger 
(ABI 3730-3130)

Sanger Sanger 
(ABI(ABI 37303730--3130)3130)

Séquençage HDSéquençage HD

qPCR HD et génotypage MDqPCR HD et génotypage MD
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BeadXPress BeadXPress –– GGéénotypage SNPnotypage SNP

• Depuis 2008, mise en place du BeadXPress :

– Génotypage de jeux de 9696 ou 384 SNP 384 SNP sur
des jeux de 480 individus480 individus
(0.03 à 0.10 € / génotype)

– Technique très robusterobuste basée sur PCR allèle 
spécifique et ligation
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Biomark de Fluidigm : PCR Quant & SNPBiomark de Fluidigm : PCR Quant & SNP

•• SpSpéécifications cifications ::

– PCR en nanovolumenanovolume (7 nl).

– Chargement automatisé jusqu’à 96 x 9696 x 96

–– VersatilitVersatilitéé des jeux définis lors du 
chargement.

– Sondes TaqManTaqMan ou EvagreenEvagreen pour la qPCR

– Sondes TaqManTaqMan ou KasparKaspar pour les SNP

•• Avantages :Avantages :

–– RRééductionduction des couts des couts 
de réactifs, du plastique et du travail

–– Grande productivitGrande productivitéé
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SSééquenquenççage HD : Roche GS FLXage HD : Roche GS FLX

•• SpSpéécifications :cifications :

–– 1.2 Million1.2 Million de séquences/run

– Longueur moyenne des séquences : 450 pb450 pb

–– 500 Mb500 Mb/run (1/6e génome mammifère)
– Lames 2, 4, 8 et 16 régions

– Possibilité de réaliser des multiplexagesmultiplexages

•• Applications :Applications :

– Séquençage de novode novo

–– ResResééquenquenççageage de régions d’intérêt (par LR-PCR ou 
capture de séquences Nimblegen

–– TranscriptomiqueTranscriptomique

– Analyses EpigEpigéénnéétiquestiques (Etudes de Méthylation)

– Analyses MMéétagtagéénomiquesnomiques

•• ExpExpéérience acquise :rience acquise :

–– 6060 runs (dont 5 communs) pour 3030 laboratoires
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SSééquenquenççage THD : Hiseq 2000 Illuminaage THD : Hiseq 2000 Illumina

•• SpSpéécificationscifications :

–– 500 Millions500 Millions de séquences/run (x2 lames)

– Longueur moyenne des séquences : 100 pb100 pb

–– 100 Gb 100 Gb àà 200 Gb200 Gb/run (15-30 x génome mammifère) 

– Run de 4 jours 4 jours (1 extrémité) ou 8 jours 8 jours (2 
extrémités)

– Lames 88 rréégionsgions

– Possibilité de réaliser des multiplexages (x12)multiplexages (x12)

•• Applications : Applications : 

– séquençage de novode novo

–– rere--ssééquenquenççageage génomes entiers/régions candidates

– analyses éépigpigéénnéétiquestiques

–– ChiPChiP--seqseq

– analyses transcriptomiquestranscriptomiques

– identification et quantification de petits ARNpetits ARN

•• ExpExpéérience acquise rience acquise ::
– En cours de validation

33èème machineme machine
en Franceen France
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Réservation du matériel

Traçabilité des objets par code-barres
Authentification de l'utilisateur 
et chargement des données

Traitement des données

Portail web

Interface de gestion de la base 
de données

Activité

Récupération des données 

Traçabilité
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Une activitUne activitéé en croissance ren croissance rééguligulièèrere
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La suiteLa suite……

• La mise en place de l’HISEQ

• De nouveaux outils - CPER 2007-2012

• Un bâtiment de 500m2 à l’horizon 2013

• Le développement de notre expertise NGS 

– partenariat avec la plateforme Bioinformatique

– développement de la préparation des librairies

– développement des technologies d’enrichissement ( exome capture, RainDance, 
Access array)

• Le dépôt d’un projet Grand emprunt « infrastructures distribuées » –
InDiGen 

• Le dépôt de plusieurs projets Grand Emprunt dans lesquels la plateforme 
est impliquée (ex: PHENEX)

• Continuer la Veille …. Machine de 3ème Génération en 2012?
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L’équipe de la PlaGe

Denis MILAN (INRA) DirecteurDenis MILAN (INRA) Directeur

CCéécile DONNADIEU (INRA) Directrice adjointecile DONNADIEU (INRA) Directrice adjointe

GGéérald SALIN (INRA) Resp Informatiquerald SALIN (INRA) Resp Informatique

Olivier BOUCHEZ (INRA) Resp NGSOlivier BOUCHEZ (INRA) Resp NGS

Marion DANEYROLE (INRA) GestionnaireMarion DANEYROLE (INRA) Gestionnaire

Diane ESQUERRE (INRA) Projets gDiane ESQUERRE (INRA) Projets géénnéétique animaletique animale

Julien FREMEZ (CDD) InformaticienJulien FREMEZ (CDD) Informaticien

EugEugéénie ROBE (CDD) Biologistenie ROBE (CDD) Biologiste

JJéérome LLUCH (CDD) Biologisterome LLUCH (CDD) Biologiste

FrFrééddééric MARTINS (CDD) Biologisteric MARTINS (CDD) Biologiste

Sophie RUZAFA (CDD) BiologisteSophie RUZAFA (CDD) Biologiste

Ils vont nous rejoindre en 2011Ils vont nous rejoindre en 2011

Nathalie Marsaud (BioPuce) NGS transcriptomeNathalie Marsaud (BioPuce) NGS transcriptome

JeanJean--JosJoséé Maoret (INSERM) Projets INSERM QPCR Maoret (INSERM) Projets INSERM QPCR 
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SSééquenquenççage THD : Rage THD : Rééalisation et analysealisation et analyse

Séquençage réalisé par la 

Plateforme Génomique avec 

l’équipe de recherche

Transfert des données et analyses 

qualitatives sur la Plateforme 

Bioinformatique 

Analyse des séquences par la 

Plateforme Bioinformatique

Collaboration Equipe de 

Recherche/Plateforme 

Bioinfo
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Pipeline de traitement des donnPipeline de traitement des donnéées es 
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Microarray AffymetrixMicroarray Affymetrix
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Microarray NimblegenMicroarray Nimblegen

1-plex

1 x 385 K

12-plex

12 x 135 K

4-plex

4 x 72 K
1-plex

1 x 2.1 M

3-plex

3 x 720 K
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Microarray AgilentMicroarray Agilent

Feature extraction
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Domaines dDomaines d’’application des microarrayapplication des microarray

• Expression (mRNA - miRNA)

• Génotypage (CGH - hybridation génomique comparative ou CNV et 

SNP)

• ChIP on chip (Regulation de l’expression des gènes: épigénétique)

• Capture de séquence
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ContactsContacts

• Une adresse commune : 
get@genotoul.fr

• http://get.genotoul.fr
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ModalitModalitéés ds d’’accaccèèss

• Projets en collaboration (ANR, Région, Europe…)

• Prestation de service:

–– ConseilsConseils scientifiques et techniques pour la rrééalisationalisation de vos projets

– Mise en place des projets – design expérimental

• Mise à disposition de machines: 

– Formation d’un responsable technique responsable technique par équipe ou laboratoire

–– Mise Mise àà disposition disposition de matériels opérationnels 

• Séquençage commun : 

– Réalisation des réactions de séquence (labos publics) 

– Séquençage commun sur le Roche 454 GS FLXRoche 454 GS FLX


