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Une

 

science

 

au cœur de l’actualité

C’est avec un plaisir renouvelé que les acteurs de Genotoul vous proposent ce livret qui présente les
différentes plateformes technologiques et leurs activités au travers d’une nouvelle année de faits marquants.

Cette nouvelle édition voit le jour au cœur d’une actualité bousculée, où Covid-19, réchauffement climatique
et guerre en Ukraine se télescopent. Alors que s’achève l’an 2 de la pandémie de Covid-19, les projets de

quotidien des moyens technologiques déployés dans les plateformes de Genotoul. Séquençage du virus,
biobanques, modèles d’infection, études fonctionnelles, veille éthique et juridique, autant d’expertises mises

l’infection, analyser la dynamique de la transmission des différents variants du virus et élaborer des réponses
thérapeutiques. Saluons le plan de relance européen REACT-EU, orchestré par la Région Occitanie dans
nos territoires, qui est venu renforcer l’équipement des

 

plateformes de Genotoul pour le développement
de technologies au service des projets en santé.

Le dernier rapport du GIEC, dans la même ligne que les précédents, est venu nous rappeler l’urgence de

que l’innovation, qui est au cœur même de l’activité de Genotoul, apportera son lot de solutions pour

Pour 

 

autant, 

 

les 

 

pages 

 

qui 

 

suivent 

 

témoignent 

 

du 

 

grand 

 

dynamisme 

 

de 

 

l’écosystème 

 

de 

 

recherche 

 

et
d’innovation du pôle toulousain en sciences de la vie. La colonisation de la terre par les plantes, de nouvelles
molécules d’intérêt médical chez les éponges, la résistance des tomates aux infections, le déclenchement
de la réponse immunitaire, la diversité naturelle du tournesol, des biomarqueurs pour les pathologies du

trouverez dans ces pages une palette étonnante de sujets d’étude dans lesquels les plateformes ont été

Genotoul.
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Un réseau de plateformes en sciences du vivant

 Gis - Infrastructures en Biologie Santé et Agronomie
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Un fort soutien de l’État, de la Région Occitanie, de l’Europe

agents mobilisés337

11028 m2
 mobilisés sur les différents sites

344 56 750
projets

en partenariat nationaux,  
européens, internationaux

1218
personnes formées  
(public-privé)

Formations dispensées par les plateformes : 

projets

collaboratifs  
avec des entreprises

292
publiés dans des revues avec comité  
de lecture

projets

nationaux en prestation

+ de 11 M€
de ressources  
hors salaires permanents

Nos plateformes sont investies dans des : 

Infrastructure nationale
- Biobanques
- Celphedia
- ChemBioFrance
- ECELLFrance
- F-CRIN
- France Génomique 
- France Life Imaging (FLI)
- IBISBA-FR
- Institut Français de Bioinformatique (IFB)
- METABOHUB
- ProFI Proteomics
- RARe

Infrastructure européenne
- ECRIN
- ELIXIR
- EU-IBISBA 
- INFRAFRONTIER
- PhenoMeNal

Démonstrateur 

- TWB

Equipex
- METEX+
- ALADIN
- ANINFIMIP
- MUDIS4LS

Toutes sont ouvertes  
vers le monde de l’industrie

Interventions dans les :
- masters,
- écoles doctorales,
- écoles d’ingénieurs.
En France comme à l’étranger
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Localisation des équipements des plateformes 
Genotoul

Laboratoires et tutelles constituant  
les plateformes

CBI (campus Rangueil) CNRS 
ENVT
INSERM
UT3

CREFRE (Oncopole Langlade, Hôpital Rangueil, Hôtpital Purpan, ENVT)
IPBS (campus Rangueil)
Pharmacie (campus Rangueil)
Prologue biotech (Labège)

MIAT (campus Auzeville) INRAE

I2MC (Hôpital Rangueil)

INRAE
UT3

IMT (campus Rangueil)
IPBS (campus Rangueil) 
MIAT (campus Auzeville)
TBI (campus Rangueil)

CNRGV (Auzeville) INRAE

CRB Cancer (Oncopôle Langlade) CHU de 
ToulouseToulouse Bio-Ressources Germethèque (Hôpital Purpan) 

GeT-PlaGe (campus Auzeville) CNRS, ENVT, 
INP, INRAE, 
INSA,  
INSERM, UT3

I2MC (Hôpital Rangueil)
TBI (campus Rangueil)
ToxAlim (Saint-Martin-du-Touch)

I2MC (Hôpital Rangueil) 
CNRS, INP, 
INRAE, INSA, 
INSERM, UT3

LRSV (campus Auzeville)
TBI (campus Rangueil)
ToxAlim (Saint-Martin-du-Touch)

IPBS (campus Rangueil) CNRS, 
INRAE, INSA, 
UT3,

LSPCMIB (campus Rangueil) 
TBI (campus Rangueil)

IPBS (campus Rangueil) CNRS,  
INSERM, UT3CRCT (Oncopole Langlade) 

CERPOP (Faculté de Médecine) INSERM, UT3

LIPM (campus Auzeville) CNRS, INRAE

INFINITY (Hôpital Purpan) 

CNRS, ENVT, 
INP, INRAE, 
INSERM, UT3

I2MC (Hôpital Rangueil)
RESTORE (campus Rangueil & Oncopole Langlade)
CRCT (Oncopole Langlade) 
IPBS (campus Rangueil)
CBI (campus Rangueil) 
FRAIB (campus Auzeville)
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Après une année de pandémie, la Plateforme Ethique et Biosciences s’est attachée à poursuivre son engagement 
d’information des professionnels et des citoyens sur les enjeux juridiques, éthiques et sociétaux de la pandémie 
de COVID19. A cet effet la Plateforme a maintenu la mise à jour de sa veille éthique et règlementaire des textes 
d’exception adoptés particulièrement en France en raison de la crise sanitaire et en a assuré la diffusion à 

l’organisation de l’école d’été de la Chaire UNESCO Ethique, Science et Société en juin 2021 dédiée à « Quelle 

sur les solutions mises en œuvre dans plusieurs pays pour faire face aux enjeux éthiques et juridiques liés à la 

contexte de la crise sanitaire en consacrant ses trois volets aux « Sciences, politiques et polémiques en temps 
de pandémie ».

Les équipes du Centre Hospitalier Universitaire de 
Toulouse (Service d’Hématologie et Pôle 
Anesthésie-Réanimation) et de l’I2MC (Inserm 
U1297) ont étudié les paramètres plaquettaires et 
la présence de matériel viral dans les plaquettes 

d’une cohorte prospective de vingt-sept patients sévèrement atteints de COVID-19 admis consécutivement en 

mise en œuvre. Ces données montrent qu’au cours d’un COVID-19 sévère, les plaquettes sont activées, 
deviennent partiellement désensibilisées et développent une réponse d’autophagie sélective. 

Ces travaux sont en révision dans Blood Advances : Garcia et al. « Platelet activation and partial desensitisation 
is associated with viral xenophagy in severe COVID-19 patients ».

Mobilisation du CRB-TBR sur les protocoles de recherche clinique autour de l’infection au SARS-CoV-2. 
Participation aux protocoles multicentriques nationaux et internationaux : Discovery, French Covid et Hy-
Covid. Constitution d’une biothèque centralisée pour tous les protocoles de recherche clinique développés au 
CHU de Toulouse (Covid-BioToul). 

En janvier 2021,  pour accompagner l’équipe de Jacques Izopet du 
CHU de Toulouse, avec qui nous travaillons depuis de nombreuses 
années sur l’hépatite et le VIH, et répondre aux besoins en région 
Occitanie, GeT-PlaGe a mis son expertise en séquençage au service 
du suivi épidémiologique du COVID-19. Nous avons séquencé plus 
de 5000 échantillons en 2021. Outre l’aide au diagnostic, ces données ont permis de réaliser plusieurs études 

en avant à INRAE, l’ensemble des séquences a été mis à disposition de la communauté internationale via la 
plateforme GISAID qui fait référence dans le domaine. À l’automne, seul site en Europe, GeT-PlaGe a participé 
avec le CHU à la validation en early access d’une solution sur séquençage Sequel II de PacBio, selon un protocole 

Societal

 

 

loyale et transparente

 

et gestion centralisée  

Arthimedes / Shutterstock

Les plateformes de Genotoul se mobilisent 
contre la COVID en Région Occitanie !

Tumisu / Pixabay

La plateforme Anexplo est mobilisée pour les 
études in vivo de l’infection au SARS-CoV-2. 
Anexplo offre en particulier des installations 
sécurisées permettant d’étudier les infections dan 

des modèles vertébrés. Ces modèles sont également incontournables pour comprendre les mécanismes 
physiopathologiques à l’œuvre dans la réaction de l’organisme à ces infections, comme sur le plan immunitaire, 
et pour développer de nouveaux traitements. Plusieurs projets de recherche sont en cours sur ces sujets dans 

Anexplo

 



8 9

Vous proposer le meilleur de la technologie  
et de l’expertise en génomique

et GeT-Santé. 

appareils complémentaires pour l’étude de puces d’expression, de qPCR haut débit, ou d’étude single cell. Pour 

sites, complémentaire du très haut débit disponible sur GeT-PlaGe. GeT-Santé garde une orientation de 
transcriptomique sur cellules individualisées (single cell) importante, avec une composante spatiale, qui sera 
renforcée dans le cadre du prochain CPER. 

Les développements réalisés en 2021 en particulier dans le cadre du projet SeqOccIn nous ont permis d’étendre 

• l’assemblage de novo de génome (lorsque c’est utile en assemblant séparément les deux chromosomes 
parentaux) et l’étude des variations structurales de grande taille

• l’étude de la méthylation de l’ADN, 

• le métabarcoding et la métagénomique

GeT propose ainsi une gamme de prestations très complète en génomique, transcriptomique, épigénomique et 
métagénomique. Consultez notre site ou contactez-nous pour plus d’informations.  

entreprises.

Les sites GeT peuvent vous accompagner pour l’analyse de certains types de données ou vous proposer une 

  

  

 

 

  

GeT-TRiX

GeT-Santé

GeT-PlaGe

Comment une bactérie pathogène cherche  
contourner la résistance de la tomate

Pour mieux comprendre le potentiel adaptatif de la bactérie pathogène Ralstonia solanacearum qui attaque 

sur 300 générations, sur 5 lots indépendants. A l’issue de la sélection, chacune des 5 populations avait une 

n’a totalement contourné la résistance. Pour rechercher des mutations expliquant cette adaptation, le 

Seules une ou deux mutations ponctuelles ont été mises en évidence chez 5 clones, mais pour les 5 autres 
clones, aucune mutation n’a été observée suggérant l’implication de mécanismes épigénétiques dans cette 

souche initiale était bien responsable du gain de croissance sur la tomate Hawaii.

Pour étudier plus complètement ces mécanismes, l’expression des gènes dans ces différentes souches 
et la souche initiale a été comparée par séquençage des ARNm sur séquenceur Illumina. L’étude a 

De façon intéressante, les gènes affectés sont souvent les mêmes entre lignées pourtant sélectionnées 

Les progrès de la génomique permettent ainsi d’étudier les mécanismes impliqués dans le contournement 
possible de la résistance génétique des plantes aux pathogènes.

 

Ralstonia solanacearum. 

Rekha Gopalan-Nair, Marie-Françoise Jardinaud, Ludovic Legrand, David Landry, Xavier Barlet, Céline 
Lopez-Roques, Céline Vandecasteele, Olivier Bouchez, Stéphane Genin, and Alice Guidot. Convergent 
Rewiring of the Virulence Regulatory Network Promotes Adaptation of

 

Ralstonia solanacearum

 

on Resistant 
Tomato. 

Cécile Donnadieu, Emeline Lhuillier,

get@genotoul.fr

@Get_Genotoul
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L’Hi-C : une technique pour capturer la structure 
3D de l’ADN dans le noyau

Le fait marquant technologique :

L’ADN contenu dans le noyau des 
cellules ne se replie pas au hasard. 
Deux régions du génome bien 
distantes sur les chromosomes 
peuvent se retrouver en proximité 
dans le noyau, et partager ainsi des 
facteurs de transcription pour une 
co-régulation de l’expression de 
gènes distants. L’Hi-C permet de 

interaction pour ensuite séquencer 
ces zones de contact dans le noyau. 
Cette technique Hi-C permet aussi 

centaines de kb, et de faciliter 
l’ordonnancement de contigs lors 
de l’assemblage de novo d’un 
génome.

Les techniques Hi-C et Omni-C 
sont très similaires. L’Omni-C,  
apparu plus récemment, a l’avantage 
d’offrir une couverture plus uni-
forme des zones de contacts et une 

-
misation d’une enzyme permettant 
une digestion indépendante de la 
séquence d’ADN. Les cartes de 
contacts Hi-C ont permis d’amélior-
er l’assemblage des génomes de 
poissons jusqu’au niveau des  
chromosomes, et de mettre en  
évidence des réarrangements chro-
mosomiques complexes [1, 2].

determining candidate gene on the Y chromosome of arapaima (Arapaima gigas

Étapes de l’expérience Hi-C. ©ActiveMotif.

Carte des contacts Hi-C intra et inter chromosomiques. Les scaffolds 
représentant des chromosomes entiers sont encadrés en bleu.

Répondre aux besoins de 
échelle en sciences du vivant

dédiée aux besoins en bioinformatique. Cette infrastructure comprend :

• Un cluster de calcul de plusieurs milliers de coeurs

• Un espace de stockage de plusieurs Po

• Des serveurs hébergeant une centaine de machines virtuelles

• Près de 1000 logiciels du domaine mutualisés

• 

du vivant sur :

• 
• 

plateformes nationales ;

• 
compétences disponibles ;

• Le support aux plateformes de production de données.

Génotoul 

  

  

  

  

Christophe Klopp, Claire Hoede

anim.bioinfo-Occitanie-Toulouse@inrae.fr
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circadienne et les rythmes transcriptomiques chez une espèce zooplanctonique clé pendant le jour polaire 

Rhythmic Transcriptome in Calanus Finmarchicus during the High Arctic Summer Solstice Period. iScience 2021, 

l’analyse de l’horloge circadienne 
chez 

Empreinte carbone 2019 de l’infrastructure  
Le fait marquant technologique :

le fonctionnement de l’horloge circadienne et des rythmes transcriptomiques journaliers des organismes 
persistent pendant le jour polaire Arctique. L’espèce choisie pour conduire cette recherche est Calanus 

du zooplancton avec une position clé dans la chaîne alimentaire et les cycles biogéochimiques. Des 

des données, incluant l’évaluation de la qualité des lectures, leur alignement sur le transcriptome de novo 
et la ré-annotation du transcriptome. 

Les analyses réalisées ont permis de démontrer pour la première fois que les rythmes d’expression des 
gènes de l’horloge circadienne et les rythmes transcriptomiques journaliers persistent pendant le jour 
polaire pour l’espèce étudiée. Cette étude a, de plus, mis en évidence l’expression ultradienne (cycle 

qui se synchroniseraient sur les 

très hautes latitudes dans une 
mer recouverte de glace. Ces 
rythmes d’expression observés 
varient selon les stations étudiées 
et la plasticité des expressions 

étude ont été publiés dans [1,2]. 

données est aussi disponible [3].

nous en avons estimé l’émission de GES. En 2019, elle est de 5,50 g CO2e par cœur.heure. Cette estimation 

déplacements des agents (trajets quotidiens, déplacements professionnels).

un réchauffement de 2°C en 2100, le “budget” 
annuel en CO2e de chaque terrien devrait être 

montre qu’un utilisateur du cluster de Genotoul 

heures CPU. Cette estimation est basée sur i) 7 
ans de durée de fonctionnement des équipements, 

datacenter INRAE, iii) le mix énergétique de la 

Copépode  au stade CV de Loch Etive en Écosse 



14 15

Plateforme de
La plateforme de biostatistique de Toulouse est un carrefour de compétences autour de la statistique et 
l’analyse de données pour la biologie et en particulier la biologie cellulaire. 

Les activités de la plateforme s’organisent principalement autour de :

• la formation : chaque année, la plateforme propose un large programme de formations de niveau débutant, 

• 
partenariat avec la plateforme de bioinformatique de Toulouse ;

• l’appui aux projets de recherche en sciences du vivant au travers de collaboration pour des projets de 
recherche.

  
Nathalie Vialaneix.

  
Sébastien Déjean.

  

biostat-tlse-animateurs@groupes.renater.fr

  

d’intégration  
de données ASTERICS
Le rôle de la plateforme biostatistique est d’appuyer les biologistes pour leurs expertises statistiques. Pour 
mieux couvrir les nombreuses demandes d’analyse et d’intégration de données omiques, la plateforme de 
biostatistique est engagée dans le développement et le déploiement en ligne d’un outil ergonomique et facile 

Toulouse, avec le laboratoire de génétique animale d’INRAE, GenPhySE, et avec l’entreprise Hyphen-Stat (www.
hyphen-stat.com).

Une version de développement de l’outil est actuellement testé par des collaborateurs biologistes et intègre 

simultanées des données transcriptomiques et métabolomiques obtenus sur trois tissus dans le cadre d’un 
projet sur la maturité périnatale des porcelets. 
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Un   

Le Centre National de Ressources Génomiques Végétales (CNRGV) est une infrastructure nationale 

titre, le CNRGV propose aux laboratoires publics et aux entreprises privées des outils et des protocoles 
innovants pour caractériser les bases génomiques de la diversité des plantes et des mécanismes qui gouvernent 
leur croissance et qui leur permettent de s’adapter aux stress biotiques et abiotiques. Le CNRGV développe 

méthodes innovantes de captures de régions génomiques ciblées. Il met en œuvre des outils de bioanalyse 
pour accompagner ces méthodes en intégrant différents types de données génomiques. Ces outils permettent 
d’offrir des solutions intégrées et complètes aux équipes de recherche dans un cadre collaboratif.

  

  

infocnrgv-toulouse@inrae.fr

 

 

@CNRGV

CNRGV

Le fait marquant technologique :

Le CNRGV évalue une nouvelle technologie innovante pour la capture de grandes régions génomiques, 
proposée par le fournisseur Samplix.

La technologie Samplix se base sur l’appareil Xdrop qui permet d’individualiser dans des gouttelettes des 
fragments d’ADN génomique de grande taille (50-200kb), puis de les marquer s’ils contiennent une région 

régions génomiques d’intérêt du Tournesol et l’Olivier.

Capturer de grandes régions génomiques 
technologie Samplix
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Protéomique et spectrométrie de masse 
structurale pour l’analyse de protéines
La plateforme Protéomique de Toulouse, ProteoToul, dispose d’une instrumentation en spectrométrie de masse 

Son personnel expert vous accompagne dans vos projets de recherche et développement au travers d’un 

du secteur privé.

• 

• 

• 

• 

• 

•   Analyse bioinformatique de données protéomiques

un spectromètre de masse de dernière génération. Ce nouvel équipement permettra de progresser pour 

  
Odile Schiltz

 

Site principal : Odile Schiltz  
Site partenaire : Frédéric Lopez

 

proteotoul@ipbs.fr

 

Site partenaire :
CRCT

Site principal : 

Génosol :

 

accélérer la

 

caractérisation génomique
de la

 

diversité naturelle

 

du tournesol

des outils innovants pour accélérer la caractérisation au niveau génomique d’espèces végétales complexes.
Appliqués au tournesol, ils permettront de caractériser au sein de la diversité naturelle de l’espèce, des régions
génomiques qui gouvernent des traits d’intérêt. Les allèles les plus favorables pourront être mobilisées pour
produire de nouvelles variétés adaptées aux stress biotiques émergents.

génomique de 20 variétés sauvages et cultivées de tournesol. Des génomes d’orobanche, une plante parasite 

Principales actions du projet :

•

 

Renforcer les outils de production et d’analyse de données du CNRGV, via notamment l’achat d’un matériel

  

•

                  

d’orobanche

•

   

que des pipelines d’étude des variations structurales des génomes, en lien avec des caractères d’intérêt majeur

•

                 

sauvages et cultivées de tournesol.
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capables de détecter et de fragmenter très rapidement des centaines de milliers de peptides en un temps 
réduit.

Spectrometry), cet instrument apporte une nouvelle dimension de séparation des espèces moléculaires par 

protéines en un temps réduit d’analyse. La robustesse et la stabilité de cet appareil en font aussi un outil de 

particulièrement dédié aux analyses ultra-sensibles sur de très faibles quantités de matériel protéique.  Cet 

disponibles en quantité limitée, et ouvrira la voie vers des études protéomiques sur cellule unique.

Lorsqu’ils détectent une anomalie, comme un pathogène ou une cellule tumorale, les lymphocytes T déclenchent 
une réponse immunitaire qui repose sur des mécanismes de signalisation. La liaison du récepteur des cellules 

leur association avec d’autres partenaires, et l’activation de kinases qui phosphorylent de nouvelles cibles. Les 
lymphocytes T sont alors activés : ils changent de morphologie et sécrètent des cytokines, alertant d’autres 
cellules du système immunitaire.

Les approches protéomiques permettent aujourd’hui de mieux caractériser ces processus, basés sur des 

par spectrométrie de masse. Nous avons récemment appliqué cette approche en utilisant des lymphocytes 

murins (2), mais aussi humains (3). 

Ces études ont permis 
d’obtenir une vision 
globale et dynamique des 
signaux et réarrangements 

l’activation du TCR. 
Les données générées 
constituent des ressources 
utiles pour explorer ces 

des cibles thérapeutiques 
qui permettraient de 
moduler la réponse 
immunitaire.

Des protéomes plus profonds
mobilité ionique

Décrypter les voies de signalisation dans les 
cellules immunitaires

Le fait marquant technologique :

L’Orbitrap Exploris 480 installé à l’IPBS sur la plateforme ProteoToul et sa source FAIMS permettant une séparation des ions peptidiques suivant 
leur mobilité ionique

Illustration de la cascade de 
phosphorylations déclenchée dans les 
premières minutes suivant la stimulation 
du TCR

Cartes d’interactions montrant la conservation des 
complexes protéiques formés autour de deux protéines 
clés de la voie du TCR (SLP76, LAT) entre l’homme 
(gauche) et la souris (droite) 

(3) Nicolas, P. et al. Systems-level conservation of the proximal TCR signaling network of mice and humans. J Exp 
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Centre d’expertise en métabolomique  
pour étudier métabolisme

La plateforme Metatoul propose son expertise dans le domaine de l’analyse et de la compréhension du 
métabolisme. Elle regroupe des compétences et des technologies de pointe en résonance magnétique 
nucléaire, spectrométrie de masse, robotique, (bio)-informatique, biostatistiques et biochimie, qu’elle met à 

Ses sites spécialisés développent et proposent des outils et concepts pour l’analyse du métabolisme à l’échelle 
d’un système biologique (cellule, tissu, organe, organisme) :  

• Metatoul-Agromix : analyses qualitatives et quantitatives contaminants (exposomes) et de métabolites de 
plantes et microorganismes associés par des approches ciblées ou globales.

• Metatoul-Axiom : prises d’empreintes métabolomiques sans a priori (RMN, MS), analyses qualitatives et 
quantitatives de contaminants (exposome) et métabolites, analyse statistique.

• Metatoul-FluxoMet : analyse fonctionnelle des réseaux métaboliques par des approches d’analyse quantitative, 

• 

• Metatoul-Lipidomique : analyses qualitatives et quantitatives de différentes familles lipidiques par des 
approches ciblées ou globales.

• Metatoul-MetExplore : bioinformatique pour l’analyse des données dans le contexte des réseaux métaboliques

jusqu’aux approches « single cell » pour augmenter la couverture métabolique des niches biologiques, 
l’optimisation de la prise en charge de très grandes séries d’échantillons et l’amélioration de la compréhension 
des systèmes biologiques complexes (jusqu’à l’organisme entier).

  
 

(Directrice)

  
Laurent Debrauwer 
(Directeur Adjoint)

 

https://mama-webapp.metabohub.fr/

  
https://www6.toulouse.inrae.fr/
metatoul

Metatoul - Agromix

Metatoul - Lipodomique

Metatoul - FluxVivo

Metatoul - Axiom
Metatoul - MetExplore

gènes dont la fonction est encore inconnue et qui représentent, même pour des organismes comme E. coli,  
35 à 40 % des gènes (le Y-ome).

Les produits de ces gènes dits «Y» peuvent avoir des fonctions très diverses dans les processus cellulaires. 
Récemment, des tentatives ont été faites pour étudier le rôle potentiel de ces gènes dans le métabolisme. Parmi 

ainsi que des outils logiciels pertinents.

de grandes bibliothèques de souches en utilisant des expériences de marquage au carbone13. Il a été appliqué 

métabolisme central. Les résultats ont mis en évidence la robustesse du métabolisme central d’E. coli à la 

régulation métabolique.

Exploration du y-ome d’E. coli par une approche 
de

Metatoul - FluxoMet
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sensibilité et en parallélisant les acquisitions. 

dans le cadre de ce projet, dans un contexte de biotechnologie rouge et de santé humaine, pour des approches 

31P) et d’augmenter ainsi le débit d’analyse et la quantité d’information récoltée sur un même échantillon.

débit dans un contexte de santé humaine, animale et toxicologie. 

pour l’analyse des phospholipides). 

Ces dispositifs uniques en région permettent d’augmenter la sensibilité et le débit des analyses métabolomiques 

Vers un gain en   
pour la 

Le fait marquant technologique :

Du criblage au design moléculaire
La Plateforme Intégrée de Criblage de Toulouse (PICT) est une plateforme multi-sites dont l’activité s’articule 

Cette activité repose sur des expertises (chercheurs, ingénieurs, techniciens) et des équipements de pointe 

interactions cible-ligand et la synthèse chimique de petites molécules.

Ses équipements et expertises se répartissent sur trois sites :

• 
biocristallographie et bioinformatique) 

• 

• 

PICT occupe ainsi une position centrale dans le processus de développement de nouveaux médicaments, en 

d’équipements, prestations de service réalisées par les personnels de la plateforme ou de collaboration de 
recherche, que vous soyez du secteur public ou privé.

  
Virginie Nahoum

 

Valérie Guillet, Olivier Saurel

pict@ipbs.fr
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Des lipides acétyléniques extraits d’éponges marines forment une famille de produits naturels caractérisés par 
un long squelette carboné et un motif chiral de type alcynylcarbinol en position terminale. Ces composés sont 
connus de longue date notamment pour leurs propriétés cytotoxiques, mais aucun mécanisme d’action n’a été 
décrit pour ces molécules potentiellement anticancéreuses. 

 
17-beta-diol en le motif cétone de l’androstérone. 

Comme preuve de concept, nous avons aussi montré que des alcynylcarbinols lipidiques peuvent être conçus 
chimiquement pour être sélectivement bioactivés par d’autres SDR. Cette famille d’enzymes étant parmi les 
plus grandes et les plus répandues,  ce mécanisme d’action cytotoxique unique pourrait être largement exploité 

La titration calorimétrique isotherme (ITC pour “Isothermal titration calorimetry”) est un outil extrêmement 
puissant pour la caractérisation quantitative d’interactions entre tous types de biomolécules et leurs ligands. 
Son principe de fonctionnement repose sur une mesure directe au moyen d’un calorimètre hypersensible 
de la chaleur libérée ou absorbée lors de l’ajout de ligand dans la cellule contenant la biomolécule d’intérêt. 
L’enregistrement en chaque point de la titration de la quantité de chaleur mise en jeu et l’intégration de celle-ci 

réaction de liaison : constante 
de liaison, stœchiométrie, 
enthalpie et entropie.  De tels 

d’interaction moléculaire 
sont d’une grande utilité 
tant pour comprendre les 
relations mécanistiques 
enre structure, fonction et 
activité, que pour élaborer 
des molécules dans un 
processus “hit to lead” en 
chimie médicinale. 

Découverte du mécanisme d’action 
d’alcynylcarbinols lipidiques bioinspirés

L’ITC, un outil pour la   
des interactions protéine-ligand

Le fait marquant technologique :

of toxin-antitoxin systems. Nat Commun

Front Chem

Étude chémobiologique du mécanisme d’action des alcynylcarbinols lipidiques bioinspirés : 
stratégie, résultats et opportunités pharmacologiques.

PEAK-ITC de la Société Malvern Panalytical – source : https://www.malvernpanalytical.com/

Agronomie), la plateforme PICT a pu se 
doter de la toute dernière génération 
d’équipement (PEAK-ITC de la Société 

depuis octobre 2021 et après un arrêt de 3 

un service qui vient parfaitement 

disponibles pour la caractérisation des 
macromolécules en solution.
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Observer c’est connaître, mesurer c’est 
comprendre
L’imagerie du vivant connait un essor considérable, 
issu de la synergie des compétences des biologistes, 
mathématiciens, informaticiens, physiciens et 
chimistes. Sans cesse, de nouveaux équipements et 
de nouvelles méthodes apparaissent, permettant 
d’observer les fonctions du vivant en trois dimensions, 

la structure atomique de macromolécule. Le champ d’application de l’imagerie est immense. Il concerne 

sénescence, en situation normale ou pathologique.

39 personnels dédiés experts sur des technologies couvrant :
• L’imagerie cellulaire & tissulaire in-vivo
• 
• 
• L’imagerie moyen et haut débit
•  

• Les cryométhodes
• 
• L’imagerie des interactions moléculaires
• L’imagerie du petit animal
• Le traitement & la modélisation
• Une plateforme dédiée au contrôle qualité de cellule 

thérapeutiques

 

 

avons mis en évidence dans un précédent article, que les androgènes naturellement présents en grande quantité 
chez les mâles diminuent le nombre et les fonctions des ILC2 pulmonaires. Ce biais de sexe dans le nombre 

Nous montrons ici pour la première fois qu’un traitement de courte durée avec des androgènes permet de 

allergique. Du point de vue mécanistique, nous avons mis en évidence que les androgènes ciblent directement 
les ILC2 qui expriment un récepteur aux androgènes fonctionnel. De manière inattendue, et alors que son 
expression est augmentée par les androgènes, notre étude exclut un rôle pour le récepteur inhibiteur KLRG1 
dans l’inhibition de l’asthme par les hormones mâles. 

phénotypes et des fonctions des ILC2 dans les tissus des souris allergiques.

Cette étude apporte la preuve de concept qu’un traitement ciblant le récepteur aux androgènes dans les ILC2s, 

émergente du rôle protecteur des androgènes dans cette pathologie.

Les androgènes : des régulateurs clés  
de l’asthme allergique

  
Olivier Gadal

  
Cécile Pouzet, Jacques Rouquette

 

tricontact@genotoul.fr
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de rendre plus accessible leur observation en profondeur. 

de la végétalisation terrestre. 

Les plantes actuelles peuvent être divisées en deux grandes catégories : les plantes vasculaires avec tiges et 
racines, et les plantes non-vasculaires comme les mousses. Elles sont capables, pour leur majorité, d’héberger 

longtemps établi que les plantes vasculaires possèdent des gènes essentiels au bon déroulement de cette 
symbiose. 

la terre ferme.

Un partenariat plantes-champignon
de la végétalisation terrestre

Explorer les physiopathologies

repose sur le développement de modèles animaux adaptés et d’équipements permettant leur étude in vivo. Au 

pour l’exploration fonctionnelle de ces modèles animaux.

caractériser le comportement basal et d’analyser les fonctions cognitives chez la souris. Ces dispositifs sont 
utilisées pour nombre d’application, en particulier dans le cadre de l’étude du vieillissement ou de maladies 
neurodégénératives.

telles que l’obésité ou le cancer. Dans ce contexte, le CREFRE a développé un nouveau plateau permettant 

le développement de nouveaux traitements des maladies infectieuses émergentes ou ré-émergentes. Pour 

de sécurité 2 et 3 pour des souris, rats, porcs, ovins et bovins ont été développées dans les différents sites 
d’Anexplo, en apportant une attention particulière au respect de la règlementation et de l’éthique. Outre 

 

 

anexplo@genotoul.fr

CREFRE

CREFRE

Pharmacie

CREFRE
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La tuberculose est une maladie infectieuse qui tue encore 1,5 million de personnes par an dans le monde. Les 

dommages tissulaires favorisant leur transmission par aérosol.

Les modèles évolutifs indiquent que le bacille de la tuberculose a émergé d’une bactérie de l’environnement 

ancestrale de coloniser ce nouvel hôte ? 

collaboration avec des équipes des Instituts Pasteur de Lille et de Paris et le soutien de la plateforme Anexplo, 
ont essayé de mimer cette transition en laboratoire dans le modèle murin. 

, l’espèce 
responsable de la majorité des cas de tuberculose actuellement. Ces souches ont en particulier une capacité 
moindre que 
sélectionner des mutants présentant une capacité accrue de persistance chez l’hôte. Le génome de ces mutants 

Les résultats indiquent que ces adaptations peuvent être rapidement acquises et conduisent la bactérie non 

l’émergence et l’évolution d’un pathogène humain majeur responsable d’infection persistante.

D’une bactérie de l’environnement aux bacilles 
de la tuberculose : quelles voies d’adaptations ?

 
Le fait marquant technologique :

© Samantha Milia, Service d’Histopathologie Expérimentale
Lésions nécrotiques pulmonaires générées dans le modèle murin par le bacille de la tuberculose. Les coupes ont été colorées par la méthode de 
Ziehl-Neelsen et révèlent les bactéries en rose qui persistent au cœur de la zone nécrotique de la lésion (en bleu).

Le CREFRE déclaré

 

en conformité

 

avec
les

  

Le Centre Régional d’Exploration Fonctionnelle et Ressources Expérimentales (CREFRE-Anexplo), en plus

Le CREFRE est ainsi la seule installation d’essais

  

académique française qui possède cette reconnaissance.

                             

tumorigénicité. Une de ces études a été acceptée par la Food and Drug Administration (FDA) aux États-Unis.

                

et un gain de temps pour les promoteurs.  Le porteur de projet a également l’assurance que l’étude a été 
menée 
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Un centre de ressources  
de la recherche
La plateforme CRBh, centre de ressources biologiques humaines, regroupe les  mis en œuvre par le CHU 
de Toulouse :  , 
la conservation et la gestion des ressources biologiques organisées en collections thématiques, pour une 

• 
et 70 protocoles de recherche clinique, développés autour de 3 axes : 1°) le vieillissement, cognitif et 
neurologique, ostéo-articulaire, cardiovasculaire et métabolique ; 2°) les maladies du développement et de 
l’enfant, incluant les maladies métaboliques rares; 3°) les pathologies infectieuses, virales bactériennes ou 

• Le 

mélanomes, tumeurs cérébrales, colorectales, du sein, urologiques, gynécologiques, pulmonaires, ORL, tumeurs 
neuroendocrines, des tissus mous, tumeurs osseuses). Il dispose d’une plateforme d’histopathologie dédiée.

•  11 sites répartis sur la France entière travaillant en réseau. Les ressources 
biologiques concernent les thématiques de la fertilité, de la procréation et du développement humain. 

germinaux.

La plateforme CRBh implique aujourd’hui 19 personnes (15,7 ETP) réparties sur les 3 sites.

  
 

  
 

  

  

Toulouse  

Germethèque

Toulouse) autour des problématiques liées au vieillissement. C’est le cas de la grande cohorte prospective 

Preventive Trial), un essai d’intervention multicentrique auprès de sujets âgés (  70 ans). La disponibilité de 
grandes collections biologiques permet l’évaluation de biomarqueurs facilement accessibles (plasma sanguin) 
dans des pathologies liées au vieillissement. Plusieurs observations ont fait l’objet de publications en 2021.

du cytosquelette des neurones. Un niveau plasmatique élevé de NfL a été rapporté dans plusieurs pathologies 

performances au cours des années de suivi.

Évaluation de nouveaux biomarqueurs  
des pathologies liées au vieillissement

J Gerontol A Biol Sci Med Sci. 2021 Oct 

cognitive decline in non-dementia older adults. Sci Rep. 

 

Cyril Clavel
clavel.c@chu-toulouse.fr

 

razat.b@chu-toulouse.fr

 

rabat.b@chu-toulouse.fr

 

ressources-biologiques-toulouse-bio-
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• 
gestion centralisée des ressources biologiques dans le cadre de protocoles de recherche multicentriques, 
nationaux ou internationaux. 

• 
Participation aux protocoles multicentriques nationaux et internationaux : Discovery, French Covid et Hy-
Covid. Constitution d’une biothèque centralisée pour tous les protocoles de recherche clinique développés 

• 

• 

 
Le fait marquant technologique :

Expertise sur les enjeux éthiques, légaux et 
sociétaux associés aux biosciences
La 

grand public, au travers d’activités complémentaires :

• 
biosciences ;

• 
sur l’intégrité du métier de chercheur ;

• 
et aux biotechnologies ;

• Publications et veille sur les aspects éthiques, légaux et sociétaux liés aux biosciences.

 et 
nationale, européenne et internationale.

Elle a poursuivi son adaptation aux contraintes sanitaires en développant de nouveaux outils et en proposant 

améliorer ses activités, tout en renouant avec le lien direct et les évènements en présentiels dès lors que cela 
est possible.

SOCIETAL

  
Emmanuelle Rial-Sebbag

  
Gauthier Chassang

 

societal@genotoul.fr

  

Arthimedes / Shutterstock
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Le 

des chercheurs européens et internationaux. 

La plateforme est impliquée dans la responsabilité du WP2 Transnational access (TNA) Framework. Elle met en 

des règles applicables aux recherches, en intervenant en particulier pour la réalisation de l’évaluation éthique 

En 2021, la plateforme a organisé le 
intervenants en ligne. Cette journée ELSI avait pour objectif d’informer et de sensibiliser sur les 

 soumis par les actuels et futurs utilisateurs d’EASI-Genomics. Elle a également permis d’aborder les 

techniques d’édition du génome. 
La journée a été clôturée par des 
sessions de questions-réponses 
avec les participants.

Les échanges et les retours 
d’expériences des utilisateurs 
ont permis de recueillir des 

et outils actuellement en place 
(ex : contrat de transfert). Les 
documents actualisés seront 
utilisés pour le 

.

et Société

, 

l’organisation logistique de cet évènement 
international en ligne, et plusieurs membres 
de la plateforme sont intervenus dans leurs 
domaines de compétences respectifs.

qui a rassemblé près de 75 participants, 
autour de 21 modérateurs-intervenants, a 
également été l’occasion d’un atelier pour 
10 jeunes chercheurs et la remise d’un prix.

La plateforme organise un  annuel de  qui est ouvert aux professionnels 
 de plusieurs intervenants au travers 

d’axes complémentaires, tout en privilégiant les échanges et les interactions entre les participants.

 

 
 

Participation au projet EASI-Genomics
et organisation du ELSI Day

Participation 
 en temps de pandémie

Rial-Sebbag E, Information génétique et lois de bioéthique, AJDA, Dossier les nouvelles frontières de la Loi  

contexte d’état d’urgence sanitaire. Enjeux et conditions d’application face au droit au respect de la vie privée », 

•

   

•

 

•

 

Volet 3 :  Expertise scienti que, crise sanitaire et politique de 
santépublique, le 23 juin
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