Progres dans le domaine de la surveillance

La génomique pour renforcer la
survelllance de la santé publigue

28 mal, 2024 De 13 h a 14 h, heure de | ANEs't

Conférenciers

Dre Jennifer Gardy Fondation Bill & Melinda Gates

Centre de controle des maladies de la Colombie -

Dre Linda Hoang Britannique

National Collaborating Centre

for Infectious Diseases I * I Public Health Agence de la santé
Centre de collaboration nationale Agency of Canada  publique du Canada
des maladies infectieuses




Reconnaissance du territoire : CCNMI

Le Centre de collaboration nationale des maladies infectieuses est

hebergé par | AUniversité du Mani t-oba. LAUNI Vv e
méme sommes situés sur le territoire du Traite 1 , | es terres dAOril gl ne
des Anishinaabe , des Cree, des Oji-Cree, des Dakota et des Dene, et la

patrie de la nation metisse. Je suis reconnaissante a ces terres sur

| esquel l es, descendante de colons dAori gine &€
travaill e, et dont | a protection mAa éteé conf
En tant quAorganisati on, |l e CCNMY reconnaitt |

et les traités appliqués dans le cadre du processus de colonisation,

destinés a profiter a certains tout en nui san
engageons, avec nos partenaires, a @euvVrer pou
nous veillons, dans le cadre de notre travail, a honorer les terres et

leurs gardiens ancestraux.
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ALAenregistrement et | es diapositives de |l a pr
seront accessibles sous peu sur le site Web du CCNMI : https://ccnmi.ca/ .

A Sivous éprouvez des difficultés techniques avec Zoom, veuillez nous
envoyer un courriel a nccid@umanitoba.ca .

AVeuill ez utiliser -réponsespgdurenvoydreocs quest i o
guestions a nos conférenciers.

AVous pouvez «aimer» | es questions d
prioritaires.
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https://www.freepik.com/free-vector/online-virtual-team-building-isometric-composition-with-image-computer-with-camera-online-meeting-app-illustration_17544097.htm#query=zoom%20platform%20illustration%20no%20face&position=4&from_view=search&track=ais

Agrément

«Progres dans le domaine de la surveillance» est une activite de
formation collective auto -approuvée agréée au titre de la
section 1, conformément au programme de Maintien du certificat
du College royal des medecins et chirurgiens du Canada
(CRMCQOQ).

«Progres dans le domaine de la surveillance» est egalement
approuveée par le Consell de Expérience Professionnelle pour les

heures de développement professionnel des membres de .
| ANdnstitut Canadien des I nspecterrsyjy en sanl;$5

Si vous souhaitez obtenir une lettre de participation, veuillez
repondre au sondage apres le séminaire.

Image par freepik sur Freepik
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Reconnaissance territoriale : ASPC

JAal meral s prendre un moment pour souligner Qg
lequel je vis et travallle est le territoire traditionnel des Wendat, des

Anishnaabeg, des Haudenosaunee , des Métis et des Premiere s Nation s

des Mississaugas de Credit.

De nombreux membres des Premieres Nations, des Meétis et des Inuits
y vivent. Je sul s reconnaissant dAavoir | a c¢h
territoire.



Dre Jennifer Gardy

PhD, Bioinformatique

Deputy Director

Surveillance, donnees et épidémiologie
(paludisme),

Fondation Bill & Melinda Gates

Dre Linda Hoang
MD, MSc, DTM&H, FRCPC

Directrice médicale |,
Centre de contrble des maladies de la
Colombie -Britannique



A Directrice adjointe, Surveillance, Données et Epidémiologie (paludisme),
Fondation Bill et Melinda Gates

AHplulGsOYnOYndl OLudGt FYOUuQY!l oLOS9OFuQYndl!l OLuUl GLOYGFU
Disease Modeling (IDM) de la Fondation Bill et Melinda Gates

A Chaire de recherche du Canada en génomique de la santé publique, BC Centre
for Disease Control et School of Population and Public Health n OYCo6 6 F(i dzOIl Ljit o YnOY
Colombie -Britannique

A 2018v ©1 980 OYCOUFOYnOL)YTOO99OLYCOLjYs CULYGFTCUOFuUuOLjYn (
Britannique dans le domaine des STIM, selon le BC Business Magazine, et le
gouvernement du Canada la compte au nombredes20 T O88O0LjYnoGFTCuUOFLOYguUY
Canada en STIM

Mme Jennifer Gardy,
Ph. D., Bioinformatique

A 2021v Elue ala National Academy of Medicine (épidémiologie génomique des

agents pathogenes)

A Communicatrice lauréate en sciences (The Nature of  Things, Daily Planet, livres

scientifiques pour enfants).



A Microbiologiste médicale, professeure de clinique et directrice médicale,

Laboratoire de santé publique du Centre de controle des maladies de la
Colombie -Britannique (CCMBC)

o Programme de génomique des agents pathogenes pour les mesures de

lutte contre la pandémie COVID -19

A Récente co -directrice médicale, Réseau provincial de contréle des infections

(PICNet), Colombie - Britannique

o Programme de surveillance des organismes producteurs de

Dre Linda Hoang
M.D., M.Sc., DTM&H, FRCPC

carbapénemases (OPC)
A OgLjLjGt FFoOYs gl YCo6tsol guGt FFgCGLjgudt FYnoOLjYy@ouUt nOLj
pathogenes destinées a fournir un outil normalisé pour la prévention des

infections et les interventions en santé publiqgue en Colombie  -Britannique et au

Canada.



Renforcement de la
survelllance génomique du
paludisme en Afrique

subsaharienne
Jennifer Gardy

Ph. D.

Directrice adjointe, Surveillance, Données et épidémiologie
Fondation Bill et Melinda Gates
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A Décrire le role que la génomique peut jouer
dans la survelllance, la planification

strategigue et | Nachat de produilt s
antipaludigues dans les pays ou le paludisme
est endémique. ®

A Comprendre les priorités stratégiques de la
Fondation Bill et Melinda Gates sur la
surveillance génomique du paludisme.

A Présenter certaines des difficultés liées a la
mise en place de moyens de survelllance
genomigue en Afrique subsaharienne.

age devector| juice sur Freepik


https://www.freepik.com/free-vector/businessmen-working-woman-big-target-with-arrow-goals-objectives-business-grow-plan-goal-setting-concept-white-background_11668458.htm#page=2&query=learning%20objectives%20illustration&position=22&from_view=search&track=ais

Question de sondage

Combien de génomes du SRAS -
CoV-2 les laboratoires africains
ont -ils séquenceés et partages au
total?

<1 000

1 000 a 10 000

. 10 000 a 50 000

. 50 000 a 100 000
> 100 000

moOwx»

Image parfreepik sur Freepik
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La survelllance génomique du paludisme (parasites et vecteurs)
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Test Microscopie é PCR SérologieY gegl:eanﬁgf)\ 52y & oféf

Description A Examen manuel visuel au A Test moléculaire en laboratoire A Test en laboratoire sur des A Séquencage ciblé du génome A Séquencage a grande échelle
microscope de frottis sanguins ~ LJ2 dzNJ | YLJX A FA SNJ Sibtéires podk G idéestiof Q! 5 Hu parasite ou du vecteur dans  du génome du parasite ou du
du parasite RQlI yiAO2NLJA I vy i Adedrégiork §éipédirbies vecteur pour identifier de
spécifiques nouveaux marqueurs
Données A Présence du parasite du A Présence du parasite du A Exposition antérieure au A Résistance dans des régions A Nouveaux marqueurs de
générées paludisme paludisme parasite du paludisme connues et sensibles du résistance aux médicaments et
A Emergence de résistance A Surveillance au niveau de la génome structures de la génétique des
population populations
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Résistance

ADétection et suivi de la résistance aux ADétection de transmission locale ASurveillance des populations de parasites de let
medicaments antipaludiques ADistinction entre les cas locaux et les cas importésévolution dans le temps
ADétection et suivi des délétions du gépiarp2/3  Aldentification des éclosions ASurveillances des vecteurs de population et de

ADétection et suivi de la résistance aux insecticide8v dz Y 0 A FTA Ol GA2Y RS f QA Y leSréwlitiorSdan’ I8 terhds, dantig siéghanai &
A{ dzNBSAf £ yOS RS f QS @2t dhisor2éyolubh gads leftetnpsi S YLJA RS et lés dispersions de génes
résistance aux médicaments antipaludiques et ¢ ADéfinition de la «connectivité» des parasites AEnquéte sur les variations dans les vaccins, les
Insecticides anticorps monoclonaux et les sites cibles de

forcage génétique



La survelillance génomique du paludisme (parasites et vecteurs) peut

I ARSNJ t
ressources.
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dans plusieurs domaines thématigues.

La surveillance moléculaire du La surveillance moléculaire du paludisnkel y & :QF Sy A NJ
paludismel dz2 2 dzZNR Q K dzA A (Ve sl

A Etat embryonnaire/catalytique A Pilotée par la santé publique et des partenaires gouvernementaux
A Pilotée par des partenaires universitair A Axée sur plusieurs maladies

A Axée sur une seule maladie A Financement provenant de diverses sources (nationales et développement)

A Largement financée par la Fondation
et Melinda Gates

g Outils et A h L GA2yYylFtA&aSN i QSya _S Yof S \F“eé_ € OA YA Ménie Br\oH#R dedzdiBemadide pafage et MBifLSdR 8ek GoAned3 dz £ I 6@2 Aol NE
i infrastructures A Developper des tests rentables adaptes aux besoins des pays a faible revenu g agimplifier le partage des connaissances et des processus de prise de décision | comparatif de Iz
| revenu intermédiaire. du PNLP. ! Fondation Bill e
! A wSOeO0ft SNJfSa 02YLISGSYyO0Sa Rdz LISNE2YYy St S S FT2NN¥SNE t f QSOKSttS Rdz 02y i AyMendasCates
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Prise en charge

i Transférer du milieu universitaire aux laboratoires de santé A Donner aux autorités locales et nationales les moyens de mobiliser des
par la santé publique les principales responsabilités et la prise en charge de la ressources nationales pour la surveillance moléculaire du paludisme et une
' surveillance moléculaire du paludisme. surveillance élargie des agents pathogenes.
publique P g dents patog Alignement et
adhésion
, : nécessaires
Intégration de Développer d td is multipl test A Harmoniser les systémes et | faciliter | illance d RQF dzii NE
- - évelopper des moyens et des essais multiplex pour tester armoniser les systemes et les processus pour faciliter la surveillance des
diverses maladies PP y PIexp y P P prenantes

_ ~N A ¢ NP dz&SNJ RQI dziNBa o6FAffSdz2NE RS F2yRa L2dz0yid O2yal ONBNJ RSa NBaaz2dz2NODSa t
Financement , la survevlll?nf:e moleculfjurfa du pa}Iu’dléme.A ) e Ab2dz8St dE YSOEYAAYSE R Sx Mideywn cprdiivedy i
durable /| 2y O0S@P2ANI S YSGUGNB Sy dzdzONB dzy LI Iy reRéurcds HeffihayidorbertygénéralitedaNtay de Eucdéd a S NJ

la viabilité de la surveillance moléculaire du paludisme.
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La genomiqual®eure de |a
COVIBELY

Laboratoirede santé publique
BCCentrefor DiseaseControl

LindaM. N. HoangMm. Sc.M. D., DTM&H, FRCPC

Directricemédicale
Laboratoirede santépublique du CCMBC
Centrede contrblesdes maladies de la ColombiBritannique

Autorité provincialedes servicesle santé

Professeurale cliniqgue

Départementde pathologieet médecine de laboratoire, CE Tj

Faculté de médecine g\ l
Universitéde laColombie-Britannique /A

. Provincial Health

BC Centre for Disease Control Services Authority




Les droits inhérents des peuples autochtones

A Lesterritoires des Premiéres Natior®uvrentl@nsemble
1 de cette province et tout le Canada

A Leursdroits inhérents enracinésdansleurs liens a ces terres et a
ces eaux,

Y Q Aayhaisété cédés ou abandonnés.

A Ces droitsnhérentssont garantis pare droit international,
national et provincial.

A Les loiset les systémeautochtonestraditionnelssont
Intrinsequement
liésauxterreset aux eaux de ces territoires.

A Pour des générationde détenteursde droitsautochtones,
membresdesPremiéresNations,Métis, et InuitdQ | A £ f S dzNA
«Canada» ces terres et ces eaux sont egalement leur patrie.

Nous tenons a souligner que nous vivons et travaillons sur le territoire traditionnel natuggeidple
salish de la cOte, notamment celui des Premieres Nations Squamish, Musquiséeit eWaututh. 2




ODbjectifs

A Décrireles progrésdesoutils de microbiologie destinésuine fonction
Importante dans un laboratoire de santé publique.

A Décrirelesprincipalesapplications de la génomique des agents pathogénes
dansles soingu patient et les interventions en santé publique.

A Décrirela création d@Qn programme de génomiguges agents pathogénes
Centre de contrOledes maladies de la ColomHgritannique.

A Décrireles caractéristiqued@ne infrastructure de génomiqueestinée a
renseigneres soinsux patients,la santépdzo € A lj dzS SO f QF LJILIN
sante.



S_oustypageet empreintes digitales

Informations:

A Typage desouches
A Identification des grappes

A Caractérisation de la
virulence

Limites:
A Peut étresubjectif

A Faible nombredQS OK I YU AT f 2V
A¢Saild RQERE $Osm ey

A Faiblediscernement

A Evolution dessouches

A Profil derésistance
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ScgueriCage de gerolries

entiers |
cgMLST/ SNP

PFGE MLST wgMLST ANALYSIS

HIGH RESOLUTION

Au cours de80 a40dernieres années

Au cours ded0 dernieres années



Les progres de la génomigue au
coursdesdix dernieresannées
PSNYSGUSyYyd flaQF OO
totalité du patrimoine géenetigue
demicrobes.
AAvancéesechniques
ARéductiondes colts
ADélaiReQécution
ACapacitée calcul
AMécanismede liaison des
meétadonneées
ALes donnéesont claires et
exploitables
ANormesdQl AINBYSY U0 RAa
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Unemeéthode-->de nombreux
0 & LJS & RQ)\;/TENJY

i Diagnostic dev/validation

Input: DNA/RNA Bioinformatics Minor populations, quasispecie
Workﬂow. Workflow: Host/pathogen expression

Metagenomics

Pathogen identification/discow
Culture-independent diagnosti
Microbial ecology/diversity

l—‘__

Many results from a single dat
Faster and cheaper than serial

Output: Information
From Sequence Data

Comparative Genomics
Identification

High resolution straintyping
Cluster identification
Molecular evolution
Genotypic characterization
Virulence, Antimicrobial resista




Le superpouvone la genomique®a base
de donnees!!!
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«La génomiqudes agents
pathogenesest |Q ddgsoutils lesplus
puissants dont nous disposons contre
les maladies infectieuses et les risques
environnementaux.»

Professeur&isan Hopkins
Conseillere médicada chefAgence de sécurité
sanitaire du Royaumdni
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Circulating Strains

Surveillance

AMR

Surveillance
Outbreak

Detection &
Infection
Prevention and

Control (IPAC)

informing Le programmele

Applications
Patient Care

of Microbial

Genomics in tre(a?;.ﬁ'e_m génOm |q ueco ntri bue
Public Health choices)

ala santépublique et
aux soins des
Vaccine & p a.tl e ntS

Therapeutics
Escape

Wastewater
Surveillance

One Health

- (e.g. animal reservoirs) —
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Adoptionprécocede lagenomiqueau Laboratoire de
santé publique du CCMBC

Financemenéxterne/subvention$iRSCisenomeBC,Genome
Canada, LNMtc)

APulseNeCanad&urveillancelSa o0l OUSNA SAa LI 0 K2 3¢
ASurveillance@énomiquedes organismes producteurs darbapénémase
ATuberculose

AGrippeaviaire
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Ressources

SARS-CoV-2

A RessourcelBeés limitées

Human influenza A

RESPIRATORY Human influenza B

A Opérationnaliséansle cadre ddPulseNet

— A Génomiqueades OPGurveillance provinciale

o A A PICNet

- e A Pas depersonnekcientifiqueattitré (Ph.D.)
samonets | (@) e C ®

% E.col Co Co Ceo Rendement

A 2 dza B az@2emainepour générer le séquencage

[Sossrs | RQdzy 3 Sy 2m6iSpouspyodulredimMiapport
| o RQSOt 2aAzZzy
S? il A Xza lj 2#6chantillons par semaine

METAGENOMICS

*Healthcare-associated infections (e.g. MRSA, C. difficile, Pseudo,
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programmede tests avec le patient/la population

genomiquesdu SRAS CoV2
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resultats interprétes orators

analysis
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agnostiquepour laCOVHM dp S U0 RQI dzi NB

Molecular

Microbiology and
Programmesle santépublique du CCMBC eenomicsfnyme

Jacteriology ST Zoonotic
& Mycology Diseases & : :
o mental Eeniog Parasitology Virology
(BAM) — Pathogens

¢
Assay Development/

Lane Level

(LLL) Toxicology

_
Reporting &

o
Informatics & Analytics,

LIMS

= 4 Wetlab Genomics

Validation Translational Support




Noyaugenomiquecréé: 5 modules fonctionnels

& Surveillance Structure

®
Assay Development/

Validation

Routine surveillance or
emerging threat

What strains are circulating?

)
Wetlab Genomics

| Library preparation

| Sequencing

. ._.l\.q.m
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me o hp T
J .

BCCDC PHL Microbial Genomics

Bioinformatics

Pipeline development &
automation

| Clade & lineage calling

Managing updates

Informatics.& Analytics,

LIMS

Managing & storing WGS
results

Receiving & integrating
metadata

m
Q-5
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»

o
Reporting &

Translational Support

Responding to stakeholder
needs

I Cluster investigations

I Routine exchanges

—
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0 Agnostigueaux organismes
O FaC”a%. mOdlfler BCCDC PHL Microbial Genomics C[C

& survel"ance Structure BC Centre for Disease Control |

J L

0 Reagitauxagents pathogenes prioritaires_ 5
0 Centralisdes compétencest les

Validation LIMS

A W\ A ye A Routine surveillance or CiGeay repaaa Pipeline development & Managing & storing WGS Res p onding to stakeholder
t QSELISNI A a S e
What strains are circulating? Sequencing Clade & lineage calling Recelving. &\agratng Cluster investigations
* . * * metadata *
n 4 4 ' T e "
O I te g re S Managing updates Routine exchanges

g |
0 Reponadaux besoins destilisateurs ﬁ = ||} i || LS

finaux | I J| | | _

External End Users BCCDC Internal End Users

Tu berculosm Enterics/Vector
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Clinical Microbiology

® | Clinical Microbiology | Research Article | 5 February 2024 f 4 in

Rapid, high-throughput, cost-effective whole-genome sequencing of SARS-CoV-2
using a condensed library preparation of the Illumina DNA Prep kit

Authors: Rebecca Hickman, Jason Nguyen, Tracy D. Lee, John R. Tyson, Robert Azana, Frankie Tsang, Linda Hoang, Natalie A.

Prystajecky AUTHORS INFO & AFFILIATIONS

La méthodedu CCMB@inimiselS&a O2HGasx S 04SYLBA RS YAasS Sy
la complexitéout enpréservantdes donneesle séquencefiables et de grande
gualité.

U 1technicien pour 1 quart de travailde 8heures
-1 x plaquede 96 puits--> 576preparations de librairies
- Améliorationdu débit de 600a 800%
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Survelllancgénomiquede la COVID 19 o | Brovincial Health
DN
du CCMBC

. , . BC
A Les connaissances génomiques sur la COVID-19 n= 41420

aident a comprendre le caractere évolutif des variants 100% e—
de la COVID-19 en circulation.

ALOi nt ®dps systémesde
données : un heritage pour le
CCMBC, | 0APSP; | a Col ombi e
Britannique
U Laboratoire de santé publique (LSP) du CCMBC
U Servicesde donnéesetdoanal yse (DAS) du

U Public Health Reporting Data Warehouse (PHRDW,
Entrepot de données de santé publique)

U Data, Analytics, Evaluation and Reporting (DARE, Donneées,

O

.ineages per Total Sequenced
N = » oo
o QU o o
® 2 B =

T
| RO
X

analyses, évaluation et communication des résultats) 1 j I '

. . - - -—1- ! -

U Public Health Lab Operations Data Viewer and Reporter 0% —=—- = | o
(PLOVER, serveur et rapporteur de données sur les NaaaNNNNNNNNNNNNNNNN S
opérations des laboratoires de santé publique) NN NRRRRRRRNIIIIIKKKK
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https://bccdc.shinyapps.io/genomic_surveillance/

Grappes génomiques aller audela des échantillons poumieuxcomprendre les
éclosions locales

A BMCGenomics A Probléme: | o
0 Nousavions besoirQ daybyen automatisé
pour détecterles echantillongui se

: . ® regroupentlesautres les autres
Cov2clusters: genomic clustering | sur un arbreshylogénétique

of SARS-CoV-2 sequences

0 Des outilexistentquirépondentaux besoins
universitaires (généralement urseularbre pour
publication)

0 Cependant, aucune répondaux besoingle la
sante publique, car leodedes grappeshangedes
gue de nouveaux échantillos®ntajoutés(nouvel
arbre crée.)

0 En outre]a phylogenétiguesttres exigeante!

Nextstrain build for SARS-CoV-2 - Displaying lllumina Run-1-2824 _Tree (September-January)
Data updated 2024-01-29.

yyyyyyyyy

A Solution:
2 o CréationrRS f{ Co¥22lustefs.

= o0 Noustravaillonsa partir de tousles arbregjue
e nousavons congus et il est staldepuisplusde
deux ans.




Grappes génomiques aller audela des échantillons poumieuxcomprendre les
éclosions locales

Cluster codes, 0.9 probability threshold, for the last 6 weeks
For clusters withm =5 and < 200 samples in this time period

EG.1 AUG23.BC.dfk EG.2 AUGZ3.BC.gkv EG.5.1 AUG23.BC.nnm EG.5.1 AUG23.EC.npb EG.5.1 AUG23.BC.nww EG.5.1.1 AUG23.BC.arv
151

Un codeunigueest assigne aux
l. - - B = = N échantillons.

EG.5.1.1 AUG23.BC.ldn EG.5.1.3 AUG23.BC.ccp EG.5.1.3 AUG23.BC.thv EG.5.1.4 AUG23.BC.qam EG.5.1.4 AUG23.BC.asw EG.5.1.6 AUG23.BC.pdx

- =
o

| ] I Nouspouvonsobserverdes
1 [ — = . o — o

Number of samples per week

’ EG.6.1 AUG23.BC zdg EG.6.1 JUL23 BC.aci EG.7 AUG23.BC.rhr FU.2.1 AUG23.BC.rwb FU.2.1 AUG23.BC.txr FU.2.1 AUG23.BC vic re g ro u p e m e ntS g é O g rap h I q u es
patient_ha Ve > AL « N

N I B I dzi 2 dzNJ RSa F2eS
. ol - A B smll. _=B I;’“ | o
. GD.1 AUG23.BC.ahr GK.2 AUGZ23.BC.ipx HF.1 AUG23.BC Ivd HK.3 AUG23.BC.can HQ.1 AUG23.BC.apz XBB.1.16 AUG23.BC xzx U tl I e p O u r | d e ntl fl e r I e S foye I'S
N I Inconnus.
: L | = -_ — -l

XBB.1.16.14 AUG23 BC whw XBB.1.16.6 AUG23.BC.qal XBB.1.16.6 AUG23.BC vsa XBB.1.5 AUG23.BC vhy XBB.1.9.2 AUG23.BC.amt &
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Ca
Epi week by collection date

=]

s Lineage - Cluster(nxtstr 0.9)

mem EG.1 - AUG23.BC.dfk

weew EG.1.7 - JUL23.BC.zrb

g m-:: ':fmmmonh::::m BMC Genomics
e FU.2.1 - AUG23.BC.rwb
e XBB.1.5.44 - JUL23.BC.jfp
: . ®
Cov2clusters: genomic clustering G m— NA
of SARS-CoV-2 sequences
Benjamin Sobkowiak', Kimia ¥ameEan’, James £ A Ziosnik', John Tyson’, Anders Gongalves da Siva®,

Unda M N Hoang™, Natalie Prystaecky™ and Carcline Colin
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Whole genome sequencing (lllumina only) was performed on 185,737 specimens up td N cAic W BA1Y W BA2° F".s' S N w275 B BA2TS2" —— island health
week 2 (January 08 - January 14) in BC. Figure 4 above illustrates BC's whole genome
sequencing strategy of COVID cases. W BA46 W BAS* WM BA526 BF7 M BNt1 W BQis W BQ11T Vancouver
The VOCs represent a cumulative 85.5% of all the variants that were detected in the p B Rebnes: W G0 W e
since the start of the pandemic (see WGS frequency of lineages table on BCCDC websit&—FR . Hea Ith
Delta (n = 57,837) and Omicron (n = 73,915) variants account for largest proportion of the
VOCs. Omicron includes B.1.1.529, the parent lineage, and BA sub-lineages (Figure 5 and First Nations Health Authority
appendix Table). Health through wellness

. ’ Provmcnal Health
Figure 5. Distribution of Omicron \::Serwces Authorlty
Panel A: lent i k ) : subli
Aot ' e e /-’ fraserhealth A soutioy
0o (

\ . Raftar haalth. Ract in haalth rar

| e 4 %; Survelllance ﬁ ~ “ Ministry of
il sy Ministry of Agriculture
) mso12 B ry BRITIS g
%é 208 Re po rts ) COII{“{;FI\I/ISé?A Health : COIIE{JI\I/IBI_IIA and Food
\

Other BA X

Totat: 44,359 .
(80%) WNova?  Decit Dec2d  Janol

I*I Public Health Agence de santé
Agency of Canada publique du Canada

Epidemiciogical Week (based on collection date)

“Uneages wi less than 10 samples sequenced 8 week are binned o Ofver*

** These counts represent the total number of somples (not cases) sequenced.

PICNet

PROVINCIAL INFECTION CONTROL

x S : SIEDWLIFS OF BRITIR CRILUMEIA BC Centre for Disease Control
—_— e T e A program of the Provincial Health Services Authority
STTHG Caater o & gerernad (Prosanpce By e KITEK Mk on heds W er (4leiestiery geremean] Sereted - [
WS Summary agert gl Mar 29, 2021 ALY 0 epatr g by B IAOL NPT Ve e g ars are Lot T Nengs e nerg & T
puesetirdaruransd
- Qimns PO okl ot i i ik A mractaie- o~ ercmrecizprat o
\ ”
from.  BCCDC Publc Meath Luboratery et A e v e e i
Tt COVIO 1S Whele Ganome Sequencing e e o basd o 1 g 0 1 et By Tt Vet et Crussste
(e o b oo g 4405 Co- i)
Organtwminh  AXS Cav 2 (COVID- 19 v e e Mo )3 ) mta—
Outhrosh Name: P.orx HOIDLHN Sur s Ware (Ouater 1 100) TSR et ) ARt TRt A s e ) TRt AT B o e W Chen I (e
R L
Camcute Summary
o Of thous that have been % & cases Quany 1 caes ~— -

mmu.ﬂmlwm -
® The maeeny of the cases I this cluster ivestigation Seiong tn 1 distinct genetic clade within

he SARS Cov 2 ineagely) .12
® Therw s 1 cone that sppeses 10 e an otier They arw @ferent ram the sther coses dentified

™ 3 cuteeat and GMerent rom cach cther —

o The (4 T Pveatgaten e comuider e gemencaly reiated 10 (e idert Aed r pnorher Chustor 1:300 (A2, Clide 1) emmmmmmes e
Cutirees in MA, 53 wel 1 (ommunty Cones i A Oetanly of Phese Coves can e found in the e
apoerdi ]

® N0 varianes of current cancer detected m uccesshully sequenced moies Cutter 11100 (BA LA 1, 0 b ) oo |

l-nx mam-nwwmmmmv —
-— I
o | Sty — - m - ..‘- Chnte ot l -- |
| I | . . | ]| | p—
w——— | S | W w | s | owu G 33 | = 1
: | : + + 1 3
3 § SN | cVeaed ! ) Seem | | | cmu ,“-“' Figare 1. SAKS CoW- 7 genetic dversity for 3 iubset of samples sequenced Dy the BCCOC PML Th vee
R T = _":‘_‘] _":_' Chue |00 % 1O0ERS 10 BN 0NN WLFan reberence 1t (MNIOIRE 7 1), e G-otays 1nguercet Dased on (he
T 1 1 T T T 1 e of mutatons 1Nt Gffer fram the reference 1ran (e-aen) Crum beongng o the Pubdlc
b e | beea e N - 0 | sl | Oweim
- . - - + ' Moy SO Ward Juiter imvertigat on (Custer 1 1C0) e Shgayed 11 aspe and bue doty or
3 weewn | wetee | wem ™ owmi | owe | Owwim he tree ton
d 4 ! $ 4 : {
B e | ] o b
-1 ] Fome 60 not Mewtats 15 (BT un f you require any Aurther chirfaen
. - l e | O 100

THA (PR S et g st d cang T PPAAEETE g vrer e of Nl (AR O itrea cagts Sevgedel
ot ¢ wraars 5 seagring S3C0 ] reunne spiasess 4 gitel Maagun Metwremee tamat of o X A
o e e dreanad s AR v L5 daca! gpreeree conbemaingy Hrs W achngs

3 408 LATT Lneages reperied Mangode versen V221

Lindis Mosng MiSc, MO, DTMAN, FRCIC
~—
Primec o e
R} 's-«.u..n..n. Pagn Vol 4 ) — "‘\ | Prowwiar reann
Ao~ Verson 3 g Sur vicws Adthonty Pagr2eta B ——

*-A--.:" == Veruce



“Genome sequencing is a powerful tool in Canada’s public C a n CO G e N *

health response to COVID-19, allowing decision makers to
respond rapidly to new outbreaks and variants of concern.” i?EVirusSeq

Sr. Stephen Lucas, Deputy Minister of Health Canada (April 2021)

I | l Séguencage de [BOVIR19sur lllumina (aolt2020c 2 dza |j dzQ
I dz2 2 dzZNR Q K dzA 0
y ' Génomes ayanpasséle controle de qualité 205586

SéquenceslansGISAID 179458

Eclosiong€ | i Tl AG0 f Q20860 RQdzyS Syl dzs i
Variants préoccupants Alpha: 15034

sequences. Gamma: 11918
— Delta: 58 557
2 Omicron: 93928
R
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Autresapplications recentes

Mpox:! LJLJ A OF (A 2 vV RS-19e® S E =
génomigue

A Cr®ation ddéteciont est de
A Suivi de mutations génomiques pour
0 introductions epidémiologiques,
O enguétes sur les éclosions
O suivipourune d®r i1 ve de | 0effi cacit® vacclnale

Les tests de résistance aux antituberculeux sont maintenant
routiniers
A Détection plus rapide de la résistance pour un traitement
approprie precoce
(La tuberculose met des semaines, des mois a se développer.)
A Soutienal 6 o b¢@oeRd tiinfi nati on de | a tubercul ose

|L



Etatactuelde la capacité génomique

RESPIRATORY

SARS-CoV-2

Human influenza A

Human influenza B

Wet Lab
C @

Bioinformatics

Reporting/
Data Viz

(. ®: C ®: (O

Co (B €O

n | C e C® (&

WASTEWATER SARS-CoV-2 & C @ C ®
Shigella C @ (C®) a»
= - Ce Ce Cae®
_ﬂﬁﬁ HCAI* Various bact (j @ @
Salmonell C @ C @ C @

prow cCeo Co® Ceo

Hepatitis C C® C ©® C @

N. gonorrh @ D D

Syphilis e e o6 )

e | @ C @ (0D

o H. influenzae b @ ) C@®) (@)
THREATS Enteroviru e e > o )
comasr | @ @ ) @

PARASITES C®» & O e )
(60 @ - @ >

METAGENOMICS

*Healthcare-associated infections (e.g. MRSA, C. difficile, Pseudomonas, Serratia)

. Operational

O In Development

. Prioritized

A Ajoutsde personnel

Tﬂ\*

>

!

| Provincial Health
l - ]
\ASerwces Authority

A Chercheurgrincipaux soutien a la génomique
A BioinformaticiensRessourcesSP+ LNM

A PersonnetechniqugfondsdQ dzN.

Sy e9) /

A Acquisitionsi@mmobilisation: manipulateursie
liguide, 2hautssequenceura haut débit

A 3t 7jourspour obtenir un résultat de SGE
T 1semainepourproduireun rapport

RQSOf2arz2y

A ~4Kéchantillonspar ssmaineau plus fort de la

COVIELS



Uneseule sant&a
Validationde Concep&t(

CANACAAN . N o~
— AGRCUTRAL SHLEIES ' ’ o
- B s Canada

A Séquencagele la grippe aviaire
hautement pathogéniquedu LSRIu
CCMChour le Centre de santé animale e T T
OYAYAAUSNE RS Q! ANRAOC A

A Les résultatsont accessiblegn format PDF
ou PowePoint, peu conviviaux

-->fournir un tableau de bordy¢nomiqueet un
acces logiciel au Centre de sante animale via le
ydzl 3S RS  Ql't {t

--> automatiserles rapportset les tableaux de
bord

HL. lmumm ”ﬂhl Jﬁh hhmu“ n.J[UlIHM M.l lh..itL. II ll ALI M’Jlli “I



Centre de génomique des agents pathogenes du LSP du CCMBEnir
proche

LIMS (Horizon) =
Intermal user:
CEas
BCCDC Programs x
- Future State: RS
De“V‘ef pdeucts On ﬂ'le o A U,!\s'.ry‘c':“ witure
e cloud that are accessible ; oo
and interactive
X (< ) Software
BCCDC-PHL Pathogen genomics hub Dashboards Examples
Hospital labs ) 0
O S o shinyapps.io
data ey Line List data —
EEEEN Phylogenetic Trees e : >
Sample s - ' PHL product ﬂ ~ = : ~
Ounnasn eumn? Analysis integration Line List Data
pﬁrrent State: Current server: Current server: Current Products: Central Data
= y . . BAM 23-2912 - FluA+ HSN1 s
Sequence data & - Almeida Plover .csv line lists BAM 233.3295. FluA+ H12N8 Repository/
. -Pptx reports BAM 23-3305 - FluA+ H5N1 Databases
— : sent over email
- S ] e’ ~
i \—/ -
Ministry of Agriculture = 333 Phylogenetic
5 . trees
= e.g.
@ a ‘EE Nextstrain
Sample :
0 . BN B =] 3] BCCDC-PHL has a critical mass of scientists to support o J
LIMS Sample meta .. pathogen genomics: - -
===
data ®  Wet lab specialists Sample meta data s Analysed sequence data
o- A B E R EEEETE e  Bioinformaticians BN Sample Phylogenetic trees
Sequence data 2 ?f;ﬁ;g:g;a;g‘omics SN Sequence data Dashed lines: potential future state
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Centre de genomique des agents pathogenes du LSP du CCBtBGutur, une
plateforme intégrée de genomique des agents pathogenes paColombieBritannigue

BCCDC Programs LIMS (Horizons) i

Samples

Deliver products on the
cloud that are accessible
and interactive

_ ) Software
BCCDC-PHL Pathogen genomics hub Dashboards Examples
Hospital labs )
e.g.
~ ® shinyapps.io
LIMS Sample meta l Dashboards ST
data ol ) Line List data -
@ Phylogenetic Trees s )
5
amte ‘ F ot PHL product — . ~
® integration Line List Data —
Sequence data Sequencing Bioinformatic BAM 23-2912 - FluA+ H5N1 Repository/
Analysis BAM 23-3295 - FluA+ HI2N8 P 24
BAM 23-3305 - FluA+ H5N Databases
Current State: Current server:  Current server Current Products:
- Almeida Plover .csv line lists - ~
- -m lm is -
E— g sent over email Phylogenetic
Ministry of Agriculture « s t
- rees
3333 — —
L — Future State: Nextstrain
Sample ~ Cloud-based
storage/analysis
@ L - /
LIMS Sample meta BCCDC-PHL has a critical mass of scientists to support
data pathogen genomics: " .
==
- s Wénlab speclalists = Sample meta data —— Analysed sequence data
Sequence data o gioinf_ormatiqians Operational support B cample Phylogenetic trees
. Tf’;,?;,’;‘t?f;’,',a;f,:‘omics for each pillar in hub W Sequence data Dashed lines: potential future state
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RoOlede lagéenomique des agents pathogenes en

ColombieBritannique

A Améliorerles diagnosticdestraitements et les vaccins.

A Eclairela prise de décisiosur le plan cliniquegle la santé publique
et des politiques

o A partirde bases de données provinciales, nationales,
Internationales

o NoyaudQ S E LIS NIi &
o CapacitedlQA Yy 2 Ol GA2Y
o Prétaréagqir

A Mettre en placedes moyengt desservicesintégrés et présentant
un bon rapport colt/efficacité

A Accégtquitableauxoutils de génomique avancés dans toutes les RRS
A Optimisera connectivité
A Uneseule santé



Lavision: Infrastructure lfucnza
et outilsprovinciaux de
genomique microbienne
en etoilepour soutenirles
SOINS aux patients,

la santéubliqueet

f QI LILINR2 OKS !
santé
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