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La plateforme « Transcriptomique et Génomique Marseille-Luminy » est intégrée au laboratoire TAGC, unité 

mixte de recherche Inserm/AMU et est une composante de l’infrastructure distribuée France Génomique. 

Accessible aux équipes de recherche publique françaises et étrangères, ainsi qu’aux industriels, elle donne accès 

à une large palette d’outils expérimentaux et bio-informatiques pour l’étude du transcriptome et de la génomique 

fonctionnelle. L’accès à ces services se fait soit en prestation de service soit en collaboration sur la base d’une 

tarification adaptée et validée par l’Inserm. Les ingénieurs de la plateforme assurent le traitement et l’analyse de 

puces à ADN, la construction de librairies, le séquençage et les analyses de données (primaires et secondaires). 

L’ensemble de l’activité de la plateforme est certifiée ISO 9001:2015 et NFX 50-900:2016. Le système de 

management de la qualité concerne: Expertise, Recherche et Développement en génomique et 

bioinformatique dans les sciences du vivant. 

La plateforme a obtenu le label « Plateforme technologique Aix-Marseille » en 2016 et son 

renouvellement en mars 2019 pour une durée de trois ans. 

En 2019, la plateforme a réalisé divers types de prestations avec 
une augmentation de 21% du nombre total de projet (46) par 
rapport à l’année précédente (38). La  proportion  de projets 
externes (hors laboratoire TAGC) est elle aussi en augmentation 
(de 70 à 78%).  
Il faut noter l’apparition du single-cell RNA-seq, avec l’arrivée 
du Chromium Controller de 10X Genomics, qui prend déjà une 
place importante (3ème au rang des prestations). La prestation la 
plus effectuée cette année est le séquençage de librairies déjà 
préparées. Le délai de traitement de cette prestation est  très 
apprécié par nos clients (moins de 15 jours entre la réception des 
librairies et le rendu des résultats).  
La plateforme a traité cette année plus de 900 échantillons que 
ce soit de l’ADN, de l’ARN, des librairies ou des cellules. La 
forte proportion d’ARN est en partie due à deux gros projets 
miRNA-seq (avec plus de 100 échantillons chacun). 

Ce nouveau numéro est pour nous l’occasion de dresser un bilan de l’année 2019 et de présenter les 
perspectives pour cette nouvelle année. 
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Type de prestations 

Type d’échantillons 



Page  2 

 

Séquençage de cellule unique 
 Principe avec la technologie 10X Genomics 

Le séquençage de cellule unique ou single-cell sequencing permet l’analyse de l’information génétique à l’échelle d’une seule 

cellule.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Grâce à la microfluidique, une cellule est associée à une bille barcodée dans une émulsion pour donner une GEM (Gel bead in 

EMulsion).  

Chaque sonde sur la bille est composée: 

- d’un Read1 (nécessaire au séquençage) 

- d’un barcode 10X (spécifique à la bille et donc à la cellule) 

- d’un UMI (différent pour chaque sonde d’une même bille)  

- d’un poly(dT) pour permettre la capture en 3’ des ARN messagers. 

Les UMI permettent d’éliminer les biais de PCR ce qui permet une meilleure quantification de l’expression des gènes. En effet, 

deux fragments avec le même barcode 10X et le même UMI proviennent de la même molécule d’ARNm.  

La librairie obtenue est compatible avec les séquenceurs Illumina (standard P5 et P7 intégrés lors de la construction). Le 

séquençage se fait en paired-end 28-91. 

 

 

 

 Bilan 

Depuis l’arrivée du Chromium Controller en Février 2018, la plateforme a réalisé plusieurs projets single-cell. A  ce jour : 6 
projets murins (19 échantillons) et 2 projets humains (4 échantillons) en collaboration avec des chercheurs impliqués dans les 
domaines de l’hématologie, des neurosciences et de la physiopathologie du développement cardiaque. 
 

 Perspectives 

Mise en place du « cell hasing » par un étudiante de master 2 (stage de fin d’études) afin de le proposer en prestation à partir de 
Septembre 2020. L’intérêt est une diminution du coût de la prestation single-cell en multiplexant les échantillons.  



Transfert technologique et formation 
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La plateforme est régulièrement sollicitée pour son expertise dans des demandes d’appels d’offre: 

    

ANSES : Combinaison de bioindicateurs pour évaluer la toxicité  des cocktails de contaminants 
atmosphériques  

 

Les mélanges de contaminants dans l’air peuvent être très différents selon le type d’exposition (urbaine, agricole, industrielle...), 

que ce soit au sein d’une même famille chimique ou entre différentes familles. La toxicité qu’ils induisent s’en trouve affectée, et 

reste très difficile à appréhender en termes d’effet « cocktail ». Le projet proposé vise à quantifier les expositions 

environnementale et humaine à un cocktail de contaminants d’origine atmosphérique et à fort potentiel de perturbation 

endocrinienne ; et à en évaluer les risques potentiels. A ces fins, il est proposé de combiner l’utilisation, in situ, de deux 

bioindicateurs reconnus de la qualité de l’air et des écosystèmes terrestres (le lichen Xanthoria parietina et l’escargot Cantareus 

aspersus) ainsi que la mise en œuvre de techniques analytiques innovantes pour quantifier des effets éventuels (e.g., approches 

transcriptomiques).  

 

 

AMGEN Innovation : Analyse single-cell dans les leucémies aigues myéolides 

 

 

Les leucémies aigues myéloïdes (LAM) sont des pathologies graves. Malgré un taux de rémission complète élevé, la majorité 

des LAM rechutent par la persistance de  cellules souches leucémiques (Leukemia  Stem  Cells), en partie contenues dans la 

population CD34+CD38-ALDHint. Le projet a pour but d’analyser l’expression des ARN d’une population cellulaire enrichie en 

cellules souches (CD34+CD38-ALDHint) soit « normales » (CSN) soit leucémiques (CSL) par la technique « single cell ».  

Cela pourrait permettre d’identifier au sein des cellules CD34+CD38-ALDHint normales ou leucémiques la ou les sous-

population(s) dont  le  profil transcriptomique est  le plus cohérent avec la notion de cellule souche, à  savoir le profil le plus 

indifférencié  individualisable; d’identifier les facteurs de résistance à la chimiothérapie des CSL; et enfin de déterminer des 

profils d’échappement au système immunitaire après génération in vitro d’une  réponse  anti-tumorale  par des  lymphocytes 

activés ou des cellules natural killer. 

Appels d’offres 

 Laboratoire de Travaux pratiques 

 
Suite à la labellisation « Académie d’Excellence » en 2018  du 
projet  « Training  in Structural Biology and Genomics on Plat-
form » par la Fondation universitaire A*Midex, le TGML a pu 
mettre en place une pièce dédiée et équipée afin de réaliser des 
travaux pratiques (TP). Les premiers TP ont eu lieu en octobre 
2019 avec la présence de 13 étudiants. 
 

 Cours à l’étranger 

 
Au mois de novembre, la responsable de la plateforme est allée 
donner des cours à l’université Saint Joseph à Beyrouth (Liban) 
pour une vingtaine d’étudiants de master. 
 
 
 



Equipements de la plateforme 

Transcriptomic and Genomic Marseille Luminy 

Retrouvez-nous sur le web ! 
https://tagc.univ-amu.fr/en/resources/transcriptomic-genomic-platform-marseille-luminy 

NextSeq 500 
(Illumina) 

Chromium Controller 
(10x Genomics) 

Appolo-324 
(WaferGen) 

Fragment Analyzer 
(Advanced Analytical) 

@TGML_TAGC 

Scanner Microarray 
(Agilent) 

EVO 150 
(Tecan) 

Contact 

Evènement Transcriptomique 

Cette année, la plateforme souhaiterait organiser une journée autour de la transcriptomique. Les différents thèmes abordés 
seraient les microarrays, le RNA-seq, le single-cell RNA-seq et la transcriptomique spatiale. 

Adresse: Parc Scientifique de Luminy, Bâtiment TPR2, case 928 
  163 Avenue de Luminy 
  13288 MARSEILLE cedex 09 
Téléphone : 04.91.82.87.13 / 06.17.25.70.34 
Messagerie : tgml.tagc@inserm.fr 
 
Responsable plateforme: Béatrice Loriod 
Représentant de la direction sur la plateforme: Christophe Chevillard 
Gestionnaire : Myriam Ramadour 
Personnels: Hortense Vachon, Lisa Bargier, Alexandre Sarrabay,   
Sébastien Nin, Charlyne Gard (Stagiaire) 

Chercheurs associés du TAGC : Pascal Rihet (Directeur  
d’unité), Salvatore Spicuglia, Denis Puthier, Nathalie Lalevée 

https://tagc.univ-amu.fr/en/resources/transcriptomic-genomic-platform-marseille-luminy

