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Outils moléculaires
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Ensemble des techniques et méthodes analytiques
utilisées pour identifier une signature genique.

Avantages

Rapidité — efficience P/R aux méthodes classiques
Sensibilité — spécificité accrues

Catalogue des microbes détectables plus important
Pathogénie et résistance

Precisions gquant aux orientations et aux suivis de
traitements (typage, antibiogrammes — antivirogrammes)
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Exemples de sighatures géniques utilisées en
routine pour des applications en microbiologie
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Applications actuelles au LSPQ

|dentification et différenciation
= mycetes

= bactéries

" Virus

= parasites

Profilage géenique

= transmission

= dissémination

= virulence

Résistance aux antimicrobiens
= antibiotiques

= antiviraux
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genomique)

Signatures génigues ameliorées

7

% ”//,,’f?/,f >
Yy ,, maE W
Uy My [.“m&\‘

S . TN |

':1 E .
; Annotations:
’6’-1.. B contigs
3 r9\‘ LT Contigs
e
B | L | HH /] oy,
s \\\ - "’ "? "Mss stadtmanae’ BlastP
1, % o ‘\\ - f f*’}' 0, i
o3 N P gl t 0 Pl
ey N 47 &
. & & ‘Mbt DeltaH’ BlastP
oy & e
& & ¥ 700 i
S§
brey o ::" o
/'s S nr' BlastP
= s
=1 = 1m0 700
S
At = - = = —~
- == G+C content deviation -
- = o1 o
B =
== Annotations:
-\ § 8 -
w7 =5 ORF -
5% =
\ a - i o
e e o COG classificat
i < . &=
s 2 1 sm
o> e
GC Skew
I

P

Resolution: 1198

Iittp:ffarpa.chs.dtu.dkf
Center for éloioqmrﬁ Sequence Analysis

Methanobrevibacter runtinantium

Institut national
de santé publigue

Québec



Génomique structurale
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= La somme de toutes les informations définissant I'identité géenétique
d’'un organisme — identification définitive

= Approche « globale » pour:
= Detection des pathogenes en émergence
= Description et compréhension des :

» des facteurs de virulence — adaptation
= de la transmission — dissémination - écologie
= mécanismes de résistance de I'hote

= Complémentaire aux tests phénotypiques
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Séquencage automatique de 'ADN
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Préhistoire

Geéne

0,5X

1 (= 1985)

2iéme (2005)

Geéne

1X

Génome

>10 000 X

3ieme (2010)

Meétagénome

‘DNA sequencing is so boring that is should be done by prisoners...’ Institut national e
Sydney Brenner Québec mm



Premiere versus deuxieme génération

Génération

Préparation des ADN

Analyse des données
du séquencage
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Exemples de I'utilité actuelle de la
genomique en maladies infectieuses
mmemess--—— UEETEEE B0
= Diagnostic clinique

= Le séquencage « profond » du génome du VIH est

devenu nécessaire pour detecter méme une faible
proportion de quasi-especes portant des mutations de
résistance, afin d’optimiser un traitement antirétroviral

= Applications en épidemiologie moléculaire

Chaines de transmission (infections alimentaires,
nosocomiales, communautaires)

Metagenomique - découvertes de nouveaux
pathogenes

Facteurs de virulence vs génotypes
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Legionellose a Québec: un immeuble
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La source de I'éclosion de Legionella a
Québec en 2012
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Profils des isolats de I’éclosion de la ville de Québec de 2012 par EGCP et SBT

sfil

PFGE Nb of strains SBT
l% $ = pattern Human Envir.

I G 0 26 ST-1
D 0 1 ST-1
C 0 65 ST-1

F 0 15 ST-284

A 22 32 ST-62
1 0 ST-213
H 0 2 ST-150




Arbre phylogénétique des souches de L. pneumophila sérogroupe 1 analysées par
WGS
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Virus de la grippe porcine A(H3N2)v

Volume 17, Number 9-September 2011

Research

Multiple Reassortment between
Pandemic (H1N1) 2009 and Endemic
Influenza Viruses in Pigs, United States
Mariette F. Ducatez, Ben Hause, Evelyn Stigger-Rosser, Daniel Darnell,
Cesar Corzo, Kevin Juleen, Randy Simonson, Christy Brockwell-Staats,

Adam Rubrum, David Wang, Ashley Webb, Jeri-Carol Crumpton, James
Lowe, Marie Gramer, and Richard J. Webby 1

sw/MN/239105/09
sw/IN/240218/10
sw/MN/239106/10

sw/NC/239108/10
sw/NC/226126/10
sw/MN/226128/10

sw/MN/340304/10

Identifiés chez le porc en Amérigue du Nord
et en Europe en 2010.

M du (HIN1)pdm2009

Transmission interhumaine limitée; sympto-
matologie peu sévere.

En 2012, aux USA, 309 cas humains détectés
dans 12 Etats, tous reliés a une exposition
soutenue avec des porcs infectés pendant des
foires agricoles: 19 hospitalisations, 1 déces.
En 2013: 19 cas; une hospitalisation; aucun
déces.

Les enfants sont plus a risque.

Reassortant
Pandemic (H1N1)
2009 Virus in Pigs,
United Kingdom

Wendy A. Howard, Steve C. Essen,
Benjamin W. Strugnell, Christine Russell,
Laura Barrass, Scott M. Reid, and lan H. Brown




Amplification du génome segmenté
du virus de l'influenza A
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Amplification du genome segmenté du virus de
I'influenza A — optimisation.

Geéne (kb)
(kb)
PB1/PB2 (2,341)
4,0 PA (2,233)
3,0
2,0
HA (1,778)
1,6 NP (1,565)
NA (1,413)
1.0 - - - M1/M2 (1,027)
0 &;5 NS1/NS22 (0,89)
0,65
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Observatoire d’épidémiologie moléculaire pour la
surveillance d’agents éetiologiques.
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Objectif : améliorer la performance des programmes de surveillance
épidémiologique par la conciliation et I'intégration de signatures
géniques et de données sociodémographiques (génomique et
geomatique).

Afin de:

« améliorer les tests diagnostiques ;

« contribuer, par la diffusion des données, a élaborer des recommandations pour
la prévention et le contrdle des infections en temps opportun (intelligence
épidéemiologique).

Observatoire : plateforme/organisation assurant le rassemblement, le catalogage et la diffusion
de I'information — appliqué a I'évolution du microbiome et du résistome des pathogenes dans le
temps et I'espace
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Entrepot de données
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Structure informatique dans laquelle est centralisé un
volume important de données consolidées a partir des
diverses bases de données internes et externes d'une
organisation, et qui est congue pour offrir un acces rapide a
I'information stratégique nécessaire a la prise de décision.
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"Analyses multivariées N
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Gains en performance
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Caracterisation plus poussee des agents étiologiques
circulants (microbiome étiologique)

Surveillance globale en temps opportun des epidémies
— maladies en émergence

Meilleure thérapeutique — prévention primaire
(vaccination — utilisation des antimicrobiens)

Nouvelles possibilités d’identifier de nouveaux
pathogenes
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I N S PQ Centre d'expertise et de référence en santé publique

. SYMPOSIUM SUR LES NOUVELLES APPROCHES DE
SURVEILLANCE DES MALADIES INFECTIEUSES -
, SOUS L'OPTIQUE DE LA SANTE PUBLIQUE. I
S

JEUDI 22 MAI 2014
Au pavillon principal de I"Université de Montréal

OBJECTIF GENERAL
Apprécier certaines approches et technologies no s de surveillance se

santé publique, leurs forces et faiblesses, ainsi que leurs.
domaines des maladies infectieuses. ) '

Initiateurs E bt +*
Laboralpie de sante publique du Ousher (LSPCK de Flnstitut Horalre provisaoire du programme

national de sant® publiqee du QOuebec [INSPO), en ——

colisboration aver le Departement de  microbiclogie, * 07:30-02:15 - Salle P10
infecticlogie et immunclogie de fa Faculta de medecine. I'Ecole
de =ante puoblique [ESPUM] et la Facullr de médecine
vetaringire de [Universite de Montreal insi Iz 5 .
e ﬁsm":“s hhlﬂ;qm iy mﬂfﬂ:”; gl * 0B:45-00:30 - Salle P510 | Ganomique et meta-genomique

[DREST] de MINSPC ® 00:30 - 10:15 - Salle P10 Surveillance syndromigue ou non speciigue

Contexte

La swrveillance en sant® publigee est definie comme un
procaszus systémabique de recueil, d’anabyse, dinterpratabion 1030 -11-15 - B Cacmatique
et de dissdmination periodique des donnees refatves & la sante "1 LA - Do B
aux personnes concemees 3 des fins d'intenvention visant au 11:15 - 12-00 - Salle PZ10 Surveillance sentinalle
controle et A la prevention de la morbidite et da la mortalite ' bl 5 T
dans fa population, en d'autres termes = Finformabon pour  « 12.00- 1330 Dmner et réseautage
l'action = Les méthodes tradibonnelles de surveillance, dont
celles baz#es sur la declaration ou e signalement des cas et sur
les résultats d'analysez de laboratoire [labovigilance], bien
quelles aient d&ja fait leurs preuves, peuvent benehcier des

Accueil

* 08:-15 - 08:45 - Saffe P10 Mot de biemrenue et contexte

* 10:15-10:30 Pause-sante

13:30 - 15:30 Tox-infections aimentaires
. Infections transmissibles sexuallemant et par ba sang
Salles P310, PE13, N425-F et | yoinctions respirataires

nouvelles approches mise de Mavant au cowrs des dernigres hi25-4 Joonoses et maladies vectonalles
annges. Le 15P0 de I'INSPO contribee de longue date aux
fonctions de surveillance, tant par ses services d'expertise de ® |5:30 - 15:45 Pause-sante

laboratoire aupreés des autoritas de sant® publigue gQue par
l'implantation de la labovigilance dans dvers domaines, dontil  « 15.45 - 16:45 - Salie P50 Discussion en plenitre
est un des fers de lance. Dans le cadre des festivites de la 120"

annie de la fondation du L5PQ, il est apparu pertinent de faire 17 x Mot de cloture et rappel concernant "Bvaluation santé publigue
le point sur quelgues unes de ces appreches modemas en ce e e e

BB
qui conceme les maladies infectisuses, sous l'optique de la QUébec [+ |

sante publigue, au moyen d'un symposium reunissant les
principaws acteurs ceuvrant en surveillance ou utilisant ses * Titres détaillss, comférenciers, modsrateurs el objeckiz spécifiques de chague session
produits. sant 7 wamir
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La surveillance d’agents
étiologiques en temps réel est la
meilleure arme pour eviter une
nouvelle menace Iinfectieuse

WHO, Bill & Melinda Gates Foundation, World Bank - NIH
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