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La plateforme Go@L : équipes et localisations
GO@L - TAG

Institut Pasteur de Lille 

Bât. E. Roux

GO@L - GFS
Campus H&U de Lille

Bât. CBP

Mission : apporter à la communauté scientifique lilloise des solutions de génomique et transcriptomique haut-débit 

principalement sur base de séquençage nouvelle génération (2ème et 3ème génération)
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Go@L : génération de données
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Go@L en 2022, applications

Applications minoritaires : 
tn-seq
targeted DNA-seq
sRNA-seq
WGS



Plan de la présentation : 
développements bioinformatiques

- métabarcoding
- tn-seq
- WGS bactérien, viral
- 3ème génération
- Single-cell et spatial 



Metabarcoding

● Séquençage d’un 
marqueur taxonomique 
bactérie => ADNr 16S

● Illumina 2x300bp
● Amplicon d’environ 500 bp



Metabarcoding

● Co-encadrement d’une thèse 
CIFRE -- GD-TAG-BONSAI 
(2014-2017) 

● Évaluation les outils 
bioinformatiques pour le traitement 
des données de métagénomique 
ciblée



Metabarcoding
● Du plan d’expérience à 

l’analyse
● QIIME2 + analyses 

secondaires
● Analyses 

personnalisées



Metabarcoding

● Séquençage de l’ADNr 16S complet (1500 
bp)

● Beaucoup d’erreurs de séquençage (environ 
10%)

● Meilleure résolution taxonomique?
○ évaluation des outils existants pour le traitement des 

reads longs
○ évaluation des banques de données
○ Optimisation

● Développement d’un simulateur de reads 
ONT



TnSeq

● But: identifier les régions 
génomiques essentielles pour une 
fonction d’intérêt chez une bactérie

● Exemple: déterminer les gènes 
requis pour la résistance aux 
antibiotiques chez Pseudomonas 
aeruginosa (Gallagher et al., 2011)

● Construction d’une librairie de 
transposons (insertions aléatoires 
dans le génome) + culture

● Les régions en aval et en amont du 
site d’insertion sont séquencées



TnSeq

● Extraction des séquences d’intérêt puis 
alignement contre le génome de l’organisme

● Le nombre de reads obtenus pour chacun des 
sites d’insertion = > table de comptage

● Analyses statistiques

● Absence d’insertion pour un site intra-génique 
=> gène essentiel pour la survie et/ou la 
division cellulaire

● Une diminution du nombre d’insertion par 
rapport au témoin indique que ce gène 
intervient dans la valeur adaptative de 
l’organisme étudié dans cette condition



TnSeq

● La perte de la porine OprD est le déterminant 
majeur de la résistance aux carbapénèmes, 
antibiotiques de dernier recours en cas d’infection à 
Pseudomonas aeruginosa

 => améliore l’adaptation et la virulence in vivo

● TnSeq (𝚫OprD vs WT)

● Aide au développement du protocole en biologie 
humide

● Mise en place d’un protocole analytique
○ état de l’art 
○ évaluation des méthodes

=> protocole analytique adapté



Traitement de données NGS - Génomique

● WGS bactérien: assemblage, 
annotation…

● Génomes viraux
○ coronavirus OC43 => mise en place 

d’un protocole ampliconSeq (biologie 
humide) + outil pour l’assemblage du 
génome dominant

○ SARS-CoV2: POC mise en place d’un 
protocole complet pour l’analyse des 
iSNV



Traitement de données NGS - ONT

● Contrôle qualité++
● WGS

○ génomes humain/souris
■ Détection des variants structuraux pour le diagnostic
■ Méthylation de l’ADN

○ génomes microbiens 
■ évaluation des outils d’assemblage
■ Annotation et automatisation

● metabarcoding 16S - en cours
○ Développement d’un nouveau simulateur de reads 

CuReSim-LoRM
○ évaluation des outils et des biais 

● RNA-seq
○ Détection d’Isoformes
○ Analyse quantitative à l’étude

 



Traitement de données NGS - Single Cell

● Chromium de 10X
○ 3’RNA , VDJ , Anticorps
○ Analyse des populations cellulaires via 

Seurat et autres  
● Rhapsody de BD

○  Anticorps et 3’RNA 
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Traitement de données NGS - Single Cell

● Chromium de 10X
○ 3’RNA , VDJ , Anticorps
○ Analyse des populations cellulaires via 

Seurat et autres
● Rhapsody de BD

○  Anticorps et 3’RNA 
● Visium de 10x

○ Analyse 3’RNA sur lame 



Si vous avez des questions :
genomique-plbs@univ-lille.fr

martin.figeac@univ-lille.fr

david.hot@pasteur-lille.fr

segolene.caboche@univ-lille.fr
https://ums-plbs.univ-lille.fr/


