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Société indépendante (Statut SAS)

Année de création : 2001

Effectif  (ETP) : 30

Nbre de chercheurs (ETP) : 9  

Investissement R & D - en 2015 : 600 K€ (> 25 % du CA)

Localisée sur le campus                                      
de l’Institut Pasteur de Lille



EXPERTISE
Conseil, formation, prestations de R & D 

SERVICES SCIENTIFIQUES
d’analyse génomique et 

bioinformatique
PRODUITS & SERVICES

INNOVANTS

La simplicité d’un interlocuteur unique pour vous accompagner

PORTEFEUILLE D’ACTIVITÉ



PRINCIPAUX MARCHÉS

SANTE ALIMENTAIRE

• Détection et 
identification de 
microorganismes 

• Détection d’antibio-
résistance

• Analyse des 
microbiomes dans le 
cadre de pathologies 
(Cancer colorectal, 
grippe, MICI…)

• Surveillance de la 
biodiversité 

• Evaluation de traitements 
de biorémédiation de sols

• Evaluation de la qualité 
des milieux ( eau, air,  
sol)

• Identification d’espèces

• Développement de 
marqueurs génétiques 
spécifiques d’espèces

• Valorisation d’alicaments & 
d’ingrédients à haute 
valeur ajoutée

• Sélection variétale

• Validation des procédés 
de décontamination et de 
nettoyage en industrie

• Identification de 
contaminants alimentaires

• Contrôle de l’origine d’un 
aliment

ENVIRONNEMENT ET 
BIODIVERSITÉ



Cultures Cultures in vitroin vitro

• Dépendantes des milieux de culture 
utilisés

• Isolation/séparation nécessaire
• Connus > Inconnus Existence de 

bactéries non cultivables de façon 
traditionnelle au laboratoire 

• importants délais (parfois plusieurs jours) 
imposés par la culture des 
microorganismes

• nécessité d'un personnel spécialisé, elles 
sont difficilement automatisables.

Approches Traditionnelles en microbiologie





Approches Moléculaires en Microbiologie



ADN
Gènes 

ubiquitaires/ribosomaux 
(ADNr16S, 18S, ITS1-2, 

23S, 28S)

Comparaison 
aux Bases de 
données pour 
identification

Applications les plus courantes: Identification 

Séquençage 
Sanger

PCRPCR

Approches Moléculaires en Microbiologie



La technique de PCR est a priori

- très sensible; elle peut dans certains cas 
s'appliquer directement à l'échantillon à analyser, 
supprimant ainsi les délais de mise en culture et les 
problèmes liés aux germes non cultivables 

- très spécifique; elle reste (et cela peut, par contre, 
être considéré comme inconvénient), une démarche 
orientée (bactéries ou Champignons etc.)

- beaucoup plus rapide et automatisable.

Approches Moléculaires en microbiologie

Mais si polymicrobial….

Partie II: Approches Moléculaires en Microbiologie



Approches Moléculaires 
Globales en Microbiologie



Accès à des microorganismes encore  inconnus….

microorganismes cultivables

Micro-organismes non-cultivables

Molécules ADN/ARN

….et surtout…dans leur environnement naturel

Limites: Bactéries Mortes vs Vivantes
Pas de multiplication de la population par culture



Métagénome:
Ensemble de génomes retrouvés dans un échantillon

Un peu de vocabulaire….     

Microbiote/Flore Microbienne ou microflore/Communauté Microbienne:
Ensemble des micro organismes (bactéries, levures, champignons, virus)
vivants dans un environnement spécifique (appelé microbiome) chez un hôte
(animal ou végétal)

Microbiome:
Ensemble des données génétiques ou génomes des microorganismes
occupants un environnement spécifique



La métagénomique est une méthode d'étude du contenu génétique
d'échantillons issus d'environnements complexes (ex : intestin, océan, sols, air,
etc.) prélevés dans la nature (par opposition à des échantillons pré-cultivés en laboratoire)
désormais effectuées sur les outils NGS (Nouvelle Génération de Séquençage)

La Métagénomique c’est quoi?     

Cette méthodologie ne se base que sur l’information génétique globale
(ADN/ARN) des microorganismes en communautés

Méthode révolutionnaire pour la
microbiologie……

Pourquoi?



De nombreuses approches……

Communautés 
microbiennes 

totales

Approches
ciblées

PCR sur 
biomarqueurs

Approche 
globale

NGSTACGCGTTAG
ATGCGCAATC
ATGCGTAGTC

Capture 
de fragments

è Approches ciblées ou globales

Importance des outils de séquençage à haut débit pour l’étude des micro-organismes et des 
communautés microbiennes complexes

ADN



BENCHTOP SEQUENCEURS DE 2nd GENERATION…

IonTorrent (Applied Biosystems)

MiniSeq- MiSeq (Dx) (Illumina)



Le principe de la technologie Illumina

Approches ciblées

Approches globales





Comment une composition complexe de différents génomes est-elle
étudiée ? Approche ciblée…

ADN
Gènes 

ubiquitaires/ribosomaux 
(ADNr16S, 18S, ITS1-2, 

23S, 28S)

Comparaison 
aux Bases de 
données pour 
identification



Non connus
1608

Environnem
ent

3237 Fèces 
1404

Biopsies
288

Santé
1762TOTAL 6607

En 2015

Sols
3020

Eau
217

DES SUCCES:

ü DES METHODES D’EXTRACTION 
DE L’ADN OPTIMISEES

ü UN PROCEDE TECHNIQUE 
OPTIMISE ET STANDARDISE  
MetaBiote®

ü ~6000-8000 ANALYSES DE 
COMMUNAUTES MICROBIENNES 
an

Amplification 
PCR ciblée

Purification
Mélange

Librairie NGS 

Pipeline 
Bioinformatique

Séquençage

Extraction ADN

MetaBiote®

En 2016 +15%

Analyse des microbiomes



MetaBiote® OnLine

Pre-Processing Clustering
Comparaison 
with updated

data base

Taxonomy
establishment

Results
conversion into

visual
representations

Metabiote Analytical Pipeline

Sequencing
raw data (.fastq)

Solution Analytique OnLine



Maladies Respiratoires Chroniques……

(Botterel et al. 2017)
Diversité du microbiote
pulmonaire et mucoviscidose

Ø Plus grand panel de 
bactéries et champignons 
détectés avec l’approche 
NGS

Ø Fonctions pulmonaires 
(Etat du patient) associé à 
une diversité bactérienne 
réduite.

NGSPCR CloningCult.NGSPCR CloningCult.

Div. Bact. Div. Fung.

Sev.
Mid.

Pres.

Sev.
Mid.

Pres.



Comment une composition complexe de différents génomes est-elle
étudiée ?

ADN

Comparaison 
aux Bases de 
données pour 
identification



Détection de pathogènes……

….Cas d’infections sévères osseuses et articulaires (Ruppé E et al. 2017)

Ø Contexte: manque de sensibilité des approches de culture surtout avec certains agents
infectieux difficiles à cultiver

Etudes effectuées sur 24 échantillons pour identification du ou des pathogènes ainsi que prédiction de
susceptibilité aux antibiotiques



Susceptibilité aux antibiotiques……

Ø Prédiction de susceptibilité aux 
antibiotiques

A correct antibiotic susceptibility could be 
inferred in 94.1% and 76.5% cases for 

monomicrobial and polymicrobial 
samples, respectively. 

Altogether, we found that clinical 
metagenomics applied to BJI samples is 
a potential tool to support conventional 

culture.

(Ruppé E et al. 2017)



Deeplex®-MycTB, an all-in-one NGS-based diagnostic test for M. tuberculosis

DNA 
extraction

Hi-plex PCR

Library
preparation

Deep
sequencing

Secure
cloud-based

analysis

Visualisation,
reporting

*

*Photo credit: WHO, The Natural History of Pulmonary Tuberculosis, Facilitator Guide’, 2001

• Deep sequencing for sensitive detection of heteroresistance

• Scalable: from 1 to 8 (FireFly), to 50/90 (MiSeq/MiniSeq) and 384 

samples (NextSeq)/run

• Automated, easy-to-use NGS data analysis and reporting on highly 

secure, high performance cloud

< 24h (FireFly) – 36-48h (MiSeq-MiniSeq-NextSeq) turnaround time

Clinical sample

.pdf

Résistance aux antibiotiques dans TB……



RifampicinRifampicin FluoroquinolonesFluoroquinolones

PyrazinamidePyrazinamide

IsoniazidIsoniazid

EthambutolEthambutol

LinezolidLinezolid

KanamycinKanamycin

CapreomycinCapreomycin

AmikacinAmikacin

StreptomycinStreptomycin

BedaquilineBedaquiline, , 
ClofazimineClofazimine

EthionamideEthionamide

eiseis

ahpCahpC,, fabG1fabG1,,
katGkatG,, inhAinhA

embBembB

pncApncA

rpoBrpoB gyrAgyrA,, gyrBgyrB

gidBgidB,, rpsLrpsL

rrsrrs

tlyAtlyA

Mycobacterial Mycobacterial 
speciesspecies

SpoligotypingSpoligotyping CRISPR/DR CRISPR/DR regionregion

hsp65hsp65

rv0678rv0678

rrlrrl, , rplCrplC

ethAethA,, inhAinhA,,
fabG1fabG1

First-line drugs Second-line drugs

New 2nd line drugs for MTBC 

Total targets >13,000bp

Deeplex®-MycTB: Targets

Species identification

MTBC genotyping

+ Phylogenetic SNPs+ Phylogenetic SNPs
Underlined: full genes



Deeplex®-MycTB analysis

Cloud-based
analysis

Visualisation,
reporting

Calibrated pipeline

SPECIES IDENTIFICATION:

Mycobacterium hsp65 DB
(Dai et al., 2011)

+ 16S and 23S rDNA

MTBC GENOTYPING:
Spoligotyping DB + 
phylogenetic SNPs

MTBC DRUG RESISTANCE: 
Resistance-associated

mutation DBs

• PhyResSE, Feuerriegel et al. 2014
• Walker et al., 2015
• Miotto et al., 2015
• ReSeqTB (+ CRyPTIC)

• SITVITWEB, Demay, 2012
• PhyResSE, Feuerriegel, 2014

.pdf



Deeplex®-MycTB cloud-based analysis and visualization

• Key results at-a-glance
• Interactive, zooming tools for detailed analysis
• Search functions across sample sets
• Simple reporting e.g. on user’s smartphone
• On secure, private cloud, with optional regional processing

RIF



Merci pour votre attention

GenoScreen
1, rue du Professeur Calmette 59000 LILLE

Tel : +33 (0)3 20 87 71 53 - Fax : +33 (0)3 3 20 87 72 64
www.genoscreen.com – contact@genoscreen.com 


