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(reiiese)  Gouvernance

] HisTorIQUE

» Mise en place en 2003, par |'Inserm, les HCL, 'UCBL-1,
» Fusionnée en 2008 avec le Lab. de Caractérisation des
Tumeurs (LCMT), Dir. C. Dumontet,

» Labelisée Ibisa en juillet 2009.

(] GOUVERNANCE

» Gouvernance UCBL1,

» Localisée sur le pole Est et rattachée au SFR-Est,

» Direction : Dir. J. Lachuer — Co-Direction. C. Dumontet,
» Resp. scientifique : C. Legras-Lachuer

Inserm  1BIS. &
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Hépitaux de lyon
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CGeieeed Missions / Activités

1 MISSIONS, ACTIVITES

> Activité de Genomique « a haut debit » par les technologies a haut
débit (mircroarrays et séquencage)

» Domaines : Transcriptome - Epigénome— Génome

» Spécificités : Microgénomique et Génomique Intégrative

» Missions : Service — Formation - R&D

(] NIVEAU D'ACTIVITES

» 60-90 prestations/an, CA 300-400ké€/an (Frais de maintenance)

» 10aine de workshops, formation > 30aine de personnes, partenaire
BIOPROTECH

» >40 publications, 3 brevets




"= Equipe/ Equipements

(J RESSOURCES HUMAINES : Equipe de 15 personnes
» 5 chercheurs-enseignants,

» 3ingénieurs bioinformaticiens

> 4 ingénieurs biologistes moléculaires

» 2 techniciens biologistes moléculaires

» 1 assistante gestion.

» 1 chercheur post-doctorant,
» 2 étudiants en these

] EQUIPEMENTS : 1.5M€

» Préparation des échantillons (microdissection, lignées)

» Purification des acides nucléiques

» Transcriptome, génotypage, epigenome (microarrays)

» Validation des données (PCR temps réel, en série)

» Analyse bioinformatique des données (logiciels d’analyse)




oy Equipement ProfileXpert
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PURIFICATION AcC Nuc VALIDATION DONNEES

qPCR : Light Cycler Roche
TLDA 7900 Applied

Bioanalyzer 2100, Agilent
Nanodrop, Flurorometre, Cubit ‘

ANALYSES DONNEES

TRANSCRIPTOME/ GENOME

A . S 0o .
Microarrays Logiciels :GeneSpring, Pathway

CodelLink, Agilent, Affymetrix (2),
Nimblegen,lscan/lllumina l Architect, IngenU|ty, Array Exon

Bioarray CodelLink Platform




TRANSCRIPTOME

Activité
Transcriptionnelle globale

g 14

MRNA variants new

® 900 abe 2
-

(*) RNA RNA

Puces Puces Puces

expression exons tiling
Affymetrix + + +
Agilent  + + -

L Codelink  + - -
Nimblegen + - -

EPIGENOME

Régulation
d’expression

I

miR  MeDIP ChIP

chip chip

U

Puces Puces
miR promoteur
- +

Pourquoi plusieurs technologies ?

GENOME

Structure du

génome
SNP CGH
CNV-LOH
Puces Puces
SNP CGH



(o) Prestations de Service
et de R&D

Du traitement des échantillons a I'analyse des données

» Microdissection laser par LCM
» Etablissement de lignées lymphoides
» Purification d'acides nucléiques
» Profils transcriptome standards et a partir de
microquantités
»Recherche de variants d'épissage
» Recherche de nouveaux transcrits
» Profils de petits ARN (mi RNA, snRNA...)
» Recherche de méthylation par MeDIP-chip
» Interaction ADN/protéine par ChlIP-chip
» Profils de génotypage (CNV, LOH, SNP)
standards et a partir de microquantités
» Quantification d’ARN par RT-PCR
en temps réel
» Traitement bio-informatique des donnees

ay
liza




Répartion/Types de prestations
(Prestations 2003-2009)

Autres

RT-PCRq 29,
0

16%

microarrays
57%

Data analysis
8%

Target validation
3%

Mechanism of

action
53%

Biomarker
43%

x=) Répartition/activités

Répartition/Topics
(prestations 2003-2009)

. Cancer &
Physiology & carcinogenesis

Pathology & oncology
18% oy 26%

Microbiology &
Ecology
3% Neurosciences”
Degenetarion
8%
Infectious
diseases &
Immunity
15%
Development &
stem cells
Functional 9%
Genomic
21%

Répartition/prestations
(2003-2009)

ChIP on chip
Genoty;page 2%
. ,24%’ (Promoter,
(Tiling, YGS, W Tiling)

CGH, 6.0)

Transcriptome
72%
(Whole genome,

miRNA,




ER_, o
~ @2 Ouverture

]
Ty

J REGION RHONE ALPES :
UMR CNRS: 5020, 5167, 5012, 5238, 5537,5161,

5239, FRE2692, 516, 5242, 5239, 5123, 5240, 5534,
FRE 3011, 5086, ERI22, 5557, 5125/ UMR INSERM

Ouverture 4166, 842, 846, 879, 628, 590, 664, 855, 870, 758,
(prestations 2003-2009)  551,), /UMRINRA 754, 1235, 851, 886, : UMR CNRS
RA National 5163, INSERM 873, 873, 836...

14%

CIRC, EFS, Genzyme, Sanofi-Pasteur, CRESSA...

Autres
8%

L NATIONAL :

UMR CNRS 5175, 7091, FRE2944, 2210 (CEA), 5095,

5547, 5203, 7622, UMR INSERM 508, 911, 498, 710,

JE 2448, 1088, 583, INRA 1219, 866, 845, 938...

Lesaffre, Gensodi...

IFR41
8%

( APPARTENANCE :

- PHRC national des tumeurs hypophysaires,

- I'intergroupe francophone du myélome,

- Programme National d’Excellence Scientifique de
I'INCA sur le cancer du poumon,

- Réseau Ibisa




oo Activités de R&D
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(O DEVELOPPEMENTS D'OUTILS ET DE PROTOCOLES :
* Micro et Nanogénomique / Nugen
* Systéemes panviraux [ Lyon Science Tranfert
* Systemes de capture de séquences candidates /Centre Recherche Cancer Lyon

(J MECANISMES GENIQUES ET RECHERCHE DE MARQUEURS :
* Génomique intégrative : HypoPronos, identification de marqueurs pronostiques
de tumeurs hypophysaires (U842)
* Caractérisation moléculaires de glioblatomes (IARC)
* Progression tumorale et Cancer du sein (U590),
* Mécanismes épigénétiques de la Leucémie T viroinduite HTLV-1 (UMR5239, ENS)
* Identification de marqueurs circulants dans le cancer du sein (LCMT, bioMérieux)
* Polymorphismes corrélés avec la neurotoxicité du bortezomibe de patients
atteints du myélome multiple (LCMT)
* Pharmacogenoscan, Identification de marqueurs prédictifs et pronostiques de
patient en chimiothérapie, atteints de cancer du poumon (U823/LCMT)




Genomique Integrative
Pourquoi ?

(J CANCEROLOGIE

(J EVENEMENTS IAIRES ENCORE INCOMPRIS :

» Alterations genetiques : mutations,

perte d’hérérozygotie, réarrangements  nodioons I
chromosomiques, variations du nombre de ot i o
copies

<— sister chromatid
Chromosome

=Génome

Normi
RNA

interference
> Altérations épigénétiques : modification
des histones, remodelage des

nucléosomes, RNA interférence (mi, O —————
siRNA), methylation des cytosines (CpG) ' -

=> Epigenome DNA

methylation

: A2 LhaMe
4 7 . . > \q/o © % “““““““““
» Déregulation d'expression O//\o«é L

3

=>Transcriptome :



Les tumeurs hypophysaires

L Tumeurs craniennes les plus fréquentes

[ Différents types : somatotropes,
corticotropes, non fonctionnelles,
prolactinomes

U Différents phénotypes : bénignes, invasives
et agressives (métastasiques)

U Etiologie et mécanismes a l'origine de la
progression tumorale sont inconnus.

U Objectifs :

> Caractériser les mecanismes moléculaires
impliqués dans la progression tumorale

» Rechercher les événements initiateurs
» |dentifier des marqueurs de diagnostic




Méthodologie

EXPRESSION GENIQUE EPIGENETIQUE GENOTYPAGE

Activite

Transcriptionnelle I?egulatlc.)n Stru’cture ot
globale d’expression génome
RNA ncRNA ADNg
MRNA - variants - nx miR - méthylation SNP - CGH
RNA RNA CNV-LOH
Puces Puces Puces Puces Puces Puces Puces
expression  exons tiling miR promoteur SNP CGH
Affymetrix + + + +
Agilent  + + -

=L Codelink  + - - - - -
Nimblegen + - - - + - +




Analyse du transcriptome

Wierinckx et al., 2007. Endocrine-Related Cancer 14:887-900
Wierinckx et al., 2010, J. Clin Endocrinol Mebab, 95:1708-1716

U 94 patients : 61 non-invasives, 22 invasives dont 11 agressives

O Amplification des ARN par IVT, hybridation sur Puces expression Codelink
humaines (57 ooo transcrits), validation par gqRT-PCR (Ligh Cycler Roche)

1 Genes différentiellement exprimés : set de g genes impliqués dans
I'invasion et la prolifération

Anal S 1S€ idati
nalyse Supervisce Validation Externe des

Développement (RT-PCR QuantitatiVe)
CCNB1

T

Altérations
Génétiques

[TTATAATI

=0
=}
=
=]

Expression Relative des ARNm
FY

il TG

==p Setde sondes (9 genes)
| Valeur Diagnostique et

Adhésion Cellulaire, Pronostique de la récidive
Meétabolisme des

Carbohydrates Brevet n°07 66533

H
>




Voies de signalisation

Wierinckx et al., 2010, Mol and Cell Endocrinology

Invasives-agressives

Al 3 N
INVASIVES | what regul PN < .
"% q ) . Networks —\ | hetween th C. &= %

Non invasives . ! o N W - @ GO =

= MM ol

T ] . > L
; | R >
Rb ex - ! cocas oA .
NI Y Tam@®» 0/ koA ; . g
“ BIRCS

LLLLLL

= e W .. emost relevant to my genes

""""" . . Which well-characterized cell signaling
/J E Lanonicg — | and metabolic pathways are most
- s Pafhways p ) y
- i relevant to my experimental data?
Enzyme , Unknown ;
Transporter Kinase - = |ndirect relationship () down-regulated vs NP
Group/Complex/Other Peptidase — Direct relationship @ up-regulated vs NP

Unknown Transcription Regulator




Variants d’epissage

e Concernent un grand
nombre de genes

e Décrits impliqués dans de
nombreux mécanismes
dont la progression tumorale
e Mécanismes :
Promoteurs alternatifs
Terminaisons alternatives
Epissages alternatifs
Rétentions d’introns,
exclusivités d’exons

Alternative promoters Alternative poly-A sites
* Poly-A
Poly-A
Alternative 5’ splice sites Alternative 3’ splice sites
Cassette exon Mutually exclusive exons

(:/\ | Q /\1 |
\/ \/
Retained intron
:)v:

Nature Reviews | Neuroscience




Analyse des variants

Wierinckx et al., 2011, en préparation

O 25 prolactinomes humains (11 non-invasives, 14 invasives dont 6
agressives)

O Amplification des ARN par IVT/sondes random, marquage streptavidine-
C.tccescsare Phycoerythrine, hybridation sur Puces exon Affymetrix humaines (250 ooo

exons), validation par RT-PCR (Roche)
O 236 variants : 20% initiation différente, 9,4% terminaison différente,

30% variants d’ épissage

Alternative Splicing Events # Events % Events |# Known events'|% Known events'

Alternative first exon / alternative promoter 52 20.4% 24 35.8% ﬂ%@:}

Alternative last exon / alternative polyadenylation 24 9.4% 9 13.4% ﬂ@%‘ ‘m;i‘

Cassette exon 50 19.6% 19 28.4% 4@@}
Alternatively Spliced 5'ss 3'ss
y>p Alternative 3'/5' splicing site 25 9.8% 10 14.%% !@ Jﬁﬁ
Exons (ASE) e e S I A S VA A
Intron retention 2 0.8% 1 1.5% %%@ll‘
Complex / ambiguous 33 12.%% 4 6.0%
Other
No variation 69 27.1% 0 0.0%
Total 255 100.0% 67 100.0%

236genes showing alternative splicing’




Analyse des variants

Wierinckx et al., 2011, en préparation

O 25 prolactinomes humains (11 non-invasives, 14 invasives dont 6
agressives)

O Amplification des ARN par IVT/sondes random, marquage streptavidine-
Phycoerythrine, hybridation sur Puces exon Affymetrix humaines (250 ooo
exons), validation par RT-PCR (Roche)

==p Nouveaux marqueurs. Ex. Neurexine 3 (NRXN3).

neurexin3 (NRXN3 )
1 [T T T T T T MO I A
5 — — R U7 S o | A’I

1 e~ N

P=0.032

gPCR (n=26)

12

Exon Expression ENA

A

I 1 riw
I

=+ i I J. \*f \y 85
1 M 5 \f i NRXN3(1) NRXN3var(1)

o B N W M U O N 0
X




Analyse des variants

Wierinckx et al., 2011, en préparation

O 25 prolactinomes humains (11 non-invasives, 14 invasives dont 6

agressives)
O Amplification des ARN par IVT/sondes random, marquage streptavidine-

Phycoerythrine, hybridation sur Puces exon Affymetrix humaines (250 ooo
exons), validation par RT-PCR (Roche)

w==p Nouveaux marqueurs. Ex. Neurexine 3 (NRXN3)

==p Meilleure dissection des voies géniques.

Epissages alternatifs

Promoteur alternatif ‘ {;)) Surexpression
€ %8 / “

@9 = %7




I}
Pri-miRNA é\[- = E Noyau Cytoplasme
=
Pasha
Pre-miRNA %? E fin '
F’ \\xpor in
e ARNs non codants de 18 — 22 nt
. , . C:IIJQ'IJIDJLT_ @
¢ Tres conserves entre especes \

e Représentent 1-2 % du génome codant .

Duplex miRNA  mrmrommrr—
e Régulent 30 % des genes codants 4{
e Régulateurs post-transcriptionnels

e Impliqués dans différentes fonctions —

eop s .. . cpr s Complex RISC /
(différenciation cellulaire, prolifération, @_ Ago

apoptose, oncogéneéese) /\i&
Complémentarité imparfaite mComplémentarité parfaite

Ribosome \/—\ @ _@_

Répression de la traduction Dégradation de ’ARNm



Analyse Epigenetique/miR

U 25 prolactinomes humains (21 non-invasives, 14 invasives dont 6
agressives)

O Marquage Cy3 terminal, hybridation sur Puces miR Agilent humaines (#
700 miR), validation par qRT-PCR (TLDA)

O 17 miRNA dérégulés (FC> 2) entre agressives et non agressives

==p NoOuveaux marqueurs: ex. miR-183

Spot Finding of the Four Corners of the Arra

+
: hsa-miR-183
+ 2.0-
- c I p = 0.0064 |
+ (]
: B 1.57 ¢
o
| 5 °
5 1.0 °
Grid Normal _g 0. .00
L | L % 0.54 ° " :: . [ ]
12 o0 —
L

0.0 T T




Analyse Epigenetique/miR

U 25 prolactinomes humains (21 non-invasives, 14 invasives dont 6
agressives)

0 Marquage Cy3 terminal, hybridation sur Puces miR Agilent humaines (#
700 miR), validation par qRT-PCR (TLDA)

O 17 miRNA dérégulés (CF> 2) entre agressive et non agressives

==p NoOuveaux marqueurs: ex. miR-183

Meilleure dissection des voies géniques

-y
SampleID  hsa-miR-183 KIAAD101
HH1430
Recherche HH2376
des cibles L1509 cenee
HH1599
H HH1512 @ o MIRN183
cellulaires HH1615 L
in silico iz s ‘
NA T &
(Target s _ iR ooy ® e
HH2806 &4 b . ’
Scan)- FC (A vs NA) -15.38 15.48 0 “
pvalue 177604  3.89E-07 . T
Coef corrélation -087 E? Ag ; ﬂ‘g
‘ @@ .HMGAQ‘
SampleID hsa-miR886-3p NBQ UBE2C TGFBI » V . v
HH1430 6.12 : : ()
HH2376 @ ® “oros
A HH1539 | :
HH1599 R'1
R T
SamplelD hsa-miR98 ENPK CONB2  AURKB BF2 UE2T THBS! . ®

HH 1430
A HH 1539
HH 1599
HH 2376




Altérations du génome

Normal diploid genome

id A ploid Interstitial Reciprocal Non-reciprocal Amplification Amplification Amplification
v Deletion Translocation Translocation (double minutes) (HSR) (distributed insertions)

Wotae e B Wl P W™ l|||| i
|

Gain Perte Perte Gain

Séquencage




Analyse du géenome

Wierinckx et al., 2011, Brain Pathol. Jan19

[ 13 prolactinomes humains (11 non-invasives, 14 invasives dont 6
agressives)

O Amplification ADNg par addition d'adaptateurs/PCR, hybridation sur
Puces Affymetrix 6.0 (906 600 SNP et 946 0oo CNV)

O Analyse des gains et des pertes

= Post operative Chromosome Chromosome
— ana[ysejTZAHlNZw:n Lc\gZHahr.\l eeeee ts gains losses
1.50- ' : : : ' : : ' J : : ' : recurrence. death 3p. 5. 8. 14q. 11p
H : H H H H H | H H H H 19
D s s e e e P
2 0 2 0 0 2 0 recurrence 4q 1p. 11p
-1.50- i
-3.00 = ' : recurrences. 1q. 3p. 8qgq. 9. 1q. 11
e analyse_#3 HHWIES‘B.cn LogQFﬂaln;l metastasis. death 14q. 19p
150- : H H H H recurrences. 1q. 5. 15q. 11. 17p
’ : : { { ! { ! ! 2 2 K ! metastasis. death 19q
H f— 1 H H L " Jowind H H
(B L Yt sy L ot TPt ri gy W O 0
0.00 Harwe M -~ * gk ¥ ad S 4 Wﬂ ) recurrences. 1q. 8q 1.4.11. 13q.
1.50- i i J 0 2 0 0 0 ! g i i metastasis 15q
H : recurrence -— -
-3.00- ; J
o analyse_t#t4 HH1539.cn: Log2Ratio
' 1 : persistence Y -—
1.50- ! 0 !
000 Jopomtor Prasssenmeipratonmon™ T s persistence 15q.2p
U0 Shamis Aoy
Ty remission 7.9 -
-3.00-
3.00- ' : . : : : : : : : : : remission 3.5p. 7.9 15q
1.50- —
: 0 ! ! ! ! ! ! : ! ! : remission 8. Y -—
0.00 pbm g G ety I PO o ok sy e Lttt mn S it i "\\1 ------- Boaa
1.50- : : : : : ; : : : ; ; : remission o -
-3.00- Py
remission 7p. 20 13q




Analyse du géenome

Wierinckx et al., 2011, Brain Pathol. Jan19

[ 13 prolactinomes humains (11 non-invasives, 14 invasives dont 6
agressives)

O Amplification ADNg par addition d'adaptateurs/PCR, hybridation sur
Puces Affymetrix 6.0 (906 600 SNP et 946 0oo CNV)

O Analyse des gains et des pertes

O Validation PCR-RT-PCR

GTF2H1 CDh44
2.5
é p = 0.0026 § . p =0.0061
g1 - -
g . g
El 2 -
£ — 2 H —_—
5 o* - T L.
= — ey CL]
& -
& & v“\& & & v\"‘b\
HTATIP2 TSG101
1.5
H p =0.0073 < p =0.0103 A L
H 1 —_ — (~J Transcription Regulator
2 @ A
5 g © Group/Complex
] : | v
g : g e \_/ Transporter
@ —eTe— @ - O s
2 . 2 e U Kinase
£ . . g
H =t H - o
» - " JEnzyme
“v = « “v = 4 () Peptidase
(OOther
@ Down-regulated
DGKZ_vara soxe @ Up-regulated
=0.2875 . .
< p =0.002g o 2° == Relationship
2 2
ﬁ 1 . 2 20
n’?: 2 1.5
. H .
% I % 104 %
o @ --
2 0.5 -
K] _mgm @ - —
& & & & & v-\“&



Contents lists available at ScienceDirect

Molecular and Cellular Endocrinology

journal homepage: www.elsevier.com/locate/mce

Review

Proliferation markers of human pituitary tumors: Contribution of a genome-wide
transcriptome approach

Anne Wierinckx "¢, Gérald Raverot®4, Nicolas Nazaret¢, Emmanuel Jouanneau®¢, Carole Auger?,
Joél Lachuer®>1 Jacqueline Trouillas®f*1

A diagnostic marker set for invasion,
proliferation, and aggressiveness of
prolactin pituitary tumors

Anne Wierinckx™2*, Carole Auger’-?, Pauline Devauchelle’, Arlette Reynaud?,
Pascale Chevallier"?, Michel Jan®, Gilles Perrin®, Michelle Févre-Montange’,
Catherine Rey*, Dominique Figarella-Branger®, Gérald Raverot’,

THE JOURNA Marie-Frangoise Belin', Joél Lachuer?* and Jacqueline Trouillas’??>
OF CLINICAL

ENDOCRINOLOGY

& METABOLISM

Prognostic Factors in Prolactin Pituitary Tumors: Clinical, Histological, and
Molecular Data from a Series of 94 Patients with a Long Postoperative Follow-Up
Gérald Raverot, Anne Wierinckx, Emmanuelle Dantony, Carole Auger, Guillaume Chapas, Laurent Villeneuve,
Thierry Brue, Dominique Figarella-Branger, Pascal Roy, Emmanuel Jouanneau, Michel Jan, Joél Lachuer, Jacqueline
Trouillas and the members of HYPOPRONOS

J. Clin. Endocrinol. Metab. 2010 95:1708-1716 originally published online Feb 17,2010; , doi: 10.1210/jc.2009-1191

!ntegra_ted genom_ic prqfiling_ iqer!tifies |OSS.Of ch_romosome 11p [
|mpact|ng transcrlptomlc actlwty In aggressive pltunary PRL tumours

Anne Wierinckx'?, Magali Roche??, Gérald
Raverot'2# Catherine Legras-Lachuer??,
Séverine Croze®, Nicolas Nazaret’,
Catherine Rey®, Carole Auger'2, Emmanuel
Jouanneau'®, Philippe Chanson’32,
Jacqueline Trouillas'29, Joél Lachuer'23”

Brain Pathology

Brain .

Meliplollele\M Accepted Article (Accepted,
- unedited articles published
online for future issues)

DOI: 10.1111/4.1750-3639.2011.00476




Séquengage NGS

Puces Puces | Puces @ Puces Puces Puces | Puces

expression | exons | tiling miR | promoteur 6.0 CGH
EXPRESSION GENIQUE EPIGENETIQUE GENOME NOUVEAUX
GENOMES

= =
< < U <

MeDIP- chIP , Séquencgage
RNA- seq }[ seq }[ Resequencage }[ De novo }
Pathogen
» Information compléete (mRNA, variants, nouveaux ARN) discovery

» plus quantitative Metagenomics
» Meilleure couverture
» Meilleure profondeur (évenements rares)

» Information complete (gains, pertes, SNP, translocations)
» Meilleure profondeur (évenements rares)




Meilleure couverture

= L Wl ‘Bis-seq’
. o “;r'l"““:“‘ —— bisulphite
candidate 1l sequencing
h UG T AN e.g. ABI-3700
approac platform
Coverage
(0.1-1%)
‘MeDIP-chip’
immunoprecipitation &
genome- chip
: e.g. Nimblegen
Wlde platiorm >
approach Coverage
(1-10%)
6% ‘ ’
Q\ ‘MeDIP-seq
‘b'& S immunoprecipitation &
whole- SN sequencing
e.g. Hiseq Illumina
genome platform >
approach

Coverage
(10-100%)



e Séquengage NGS &

ProfileXpert

Ibisa, CLARA, Synergie Lyon Cancer, UCBL-1, F. Mérieux : 750 keuros
Région Rhone-Alpes/Feder, « AAP PFT » 2010-2013 : 1,09 M euros

GS FLX 454

_ Cluster informatique (HP)
+ Junior (Roche)

W

Hiseq 2000 (lllumina)

Spécificités : Spécificites : Spécificités :
Séquencage par synthese Pyroséquencage Stockage: 40To
Lectures courtes: 2*100b Lectures longues: soob  Stockage possible de 10
1 milliard de séq./run 1.2millions de seq./run runs (10*2 flow cells)
150-200 Gb (8. 2*100pb) Multiplexage Stockage sur bande

Multiplexage Archivage IN2P3




e Séquengage NGS &

ProfileXpert

Ibisa, CLARA, Synergie Lyon Cancer, UCBL-1, F. Mérieux : 750 k euros
Région Rhone-Alpes/Feder, « AAP PFT » 2010-2013 : 1,09 M euros

GS FLX 454

_ Cluster informatique (HP)
+ Junior (Roche)

Hiseq 2000 (lllumina)

Ressources humaines:
2 ingénieurs biologistes/3ans 1 ingénieur bioinformaticien/3ans
1 poste ingénieur biologistes UCBL-1




e ({11
Profil N

0 muuuml"'{l’

Hiseq 2000 lllumina

Applications :

» Transcriptome avec genome de
référence : RNAseq

» Re-séquencage

» Epigénome : ChlP-seq, MeDIP-seq:

» Petits ARN : miRNA, snRNA

»Métagénomique
»Séquencgage de novo

=3 Pourquoi 2 séquenceurs?

GS FLX 454 Roche

Applications

» Sequencgage de novo

» Reséquencage

» Métagénomique

» Transcriptome sans génome de
reférence : RNA-seq



Crariexperd i
FrofleXper) P r'e,STC(TlOnS de
sequengage

Hiseq 2000 : ouverture en juin 2011

] APPLICATIONS O PRESTATIONS
RNA seq Prestations de service
ChlIP-seq, MeDIP-seq Prestations et de R&D

Re-séquencage
Séquencage de novo
(pathogen discovery)
Méetagénomique

(] OUVERTURE

d D(?MAlN_ES Laboratoires académiques
Cancerologie Laboratoires privés
Infectiologie (P2i) Régionale

Neurosciences
Biodiversite

Nationale
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