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Reconnaissance du territoire : CCNMI

Le Centre de collaboration nationale des maladies infectieuses est
héberge par I'Université du Manitoba. L'Université du Manitoba et moi-
méme sommes situés sur le territoire du Traité 1, les terres d'origine
des Anishinaabe, des Cree, des Oji-Cree, des Dakota et des Dene, et |la
patrie de la nation métisse. Je suis reconnaissante a ces terres sur
lesquelles, descendante de colons d'origine européenne, je vis et je
travaille, et dont la protection m’'a été confiee en héritage.

En tant qu'organisation, le CCNMI reconnait les inégalités systémiques
et les traités appligués dans le cadre du processus de colonisation,
destinés a profiter a certains tout en nuisant a d'autres. Nous nous
engageons, avec nos partenaires, a ceuvrer pour la réconciliation et
nous veillons, dans le cadre de notre travail, a honorer les terres et
leurs gardiens ancestraux.



Questions d’'ordre administratif

L'enregistrement et les diapositives de la présentation du séminaire
seront accessibles sous peu sur le site Web du CCNMI : https://ccnmi.ca/.

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

Veuillez utiliser 'onglet des questions-réponses pour envoyer vos
guestions a nos conferenciers.

Vous pouvez «aimer» les questions d’'autres personnes pour les rendre
prioritaires.
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Agrement

«Progres dans le domaine de la surveillance» est une activité de
formation collective auto-approuvée agréeée au titre de la

section 1, conformément au programme de Maintien du certificat
du College royal des médecins et chirurgiens du Canada
(CRMCQ).

«Progres dans le domaine de la surveillance» est egalement
approuvée par le Conseil de Expérience Professionnelle pour les
heures de développement professionnel des membres de
I'Institut Canadien des inspecteurs en santé publique (ICISP).

Si vous souhaitez obtenir une lettre de participation, veuillez
repondre au sondage apres le seminaire.
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Reconnaissance territoriale : ASPC

J'aimerais prendre un moment pour souligner que le territoire sur
lequel je vis et travaille est le territoire traditionnel des Wendat, des
Anishnaabeg, des Haudenosaunee, des Métis et des Premieres Nations
des Mississaugas de Credit.

De nombreux membres des Premieres Nations, des Métis et des Inuits
y vivent. Je suis reconnaissant d’'avoir la chance de partager leur
territoire.



Conférencier d'aujourd’hui

Dre Jennifer Gardy

PhD, Bioinformatique
Deputy Director,
Surveillance, données et épidémiologie

(paludisme),
Fondation Bill & Melinda Gates

Dre Linda Hoang

MD, MSc, DTM&H, FRCPC

Directrice médicale,
Centre de controle des maladies de la

Colombie-Britannique



Conférenciere d'aujourd’hui

Mme Jennifer Gardy,

Ph. D., Bioinformatique

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

Equipe de direction et, recemment, directrice intérimaire de llnstitute for

Disease Modeling (IDM) de la Fondation Bill et Melinda Gates

Chaire de recherche du Canada en genomique de la sante publique, BC Centre
for Disease Control et School of Population and Public Health de ['Université de

Colombie-Britannique

2018 — Nommeée l'une des femmes les plus influentes de la Colombie-
Britannique dans le domaine des STIM, selon le BC Business Magazine, et le
gouvernement du Canada la compte au nombre des 20 femmes d'influence au

Canada en STIM

2021 — Elue a la National Academy of Medicine (épidémiologie génomique des

agents pathogénes)

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

scientifigues pour enfants).



Conférenciere d'aujourd’hui

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

Microbiologiste medicale, professeure de clinique et directrice médicale,

Laboratoire de sante publique du Centre de controle des maladies de la

Colombie-Britannique (CCMBC)

o Programme de genomique des agents pathogenes pour les mesures de

lutte contre la pandemie COVID-19

Récente co-directrice médicale, Réseau provincial de controle des infections

(PICNet), Colombie-Britannique

o Programme de surveillance des organismes producteurs de

carbapénéemases (OPC)

Passionnee par l'operationnalisation des methodes de genomique des agents
pathogenes destinées a fournir un outil normalisé pour la prévention des
infections et les interventions en santé publique en Colombie-Britannique et au

Canada.



Renforcement de la
surveillance genomique du
paludisme en Afrique
subsaharienne

Jennifer Gardy

Ph. D.
Directrice adjointe, Surveillance, Données et epidémiologie

Fondation Bill et Melinda Gates




Conflits d’intéerets
Aucun conflit d'intéréts




Objectifs d’apprentissage

« Decrire le role que la génomique peut jouer

dans la surveillance, la p
stratégique et I'achat de
antipaludiques dans les
est endemique.

anification
oroduits
nays ou le paludisme

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

« Présenter certaines des difficultes liees a la
mise en place de moyens de surveillance
genomique en Afrique subsaharienne.
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Question de sondage

Combien de genomes du SRAS-
CoV-2 les laboratoires africains
ont-ils séquences et partagés au
total?

A. <1000

B. 1000a 10 000
C. 10 000 a 50 000
D. 50 000 a 100 000
E. >100 000



https://www.freepik.com/free-vector/flat-people-asking-questions-illustration_13379598.htm#query=question%20illustration&position=9&from_view=search&track=ais

La surveillance génomique du paludisme (parasites et vecteurs)
peut aider a la planification nationale et a I'acquisition et a
I’allocation des ressources.

. . . . Séquencage
Test Microscopie ;_ﬁ PCR Sérologie Y equencas =
= d’amplicons %
Description * Examen manuel visuel au * Test moléculaire en laboratoire * Test en laboratoire sur des * Séquencage ciblé du génome * Séquencage a grande échelle
microscope de frottis sanguins pour amplifier et détecter 'ADN protéines pour la détection du parasite ou du vecteur dans du génome du parasite ou du
du parasite d’anticorps antipaludiques des régions génétiques vecteur pour identifier de
spécifiques nouveaux marqueurs
Données * Présence du parasite du * Présence du parasite du * Exposition antérieure au * Résistance dans des régions * Nouveaux marqueurs de
générées paludisme paludisme parasite du paludisme connues et sensibles du résistance aux médicaments et
+ Emergence de résistance * Surveillance au niveau de la génome structures de la génétique des

population

populations

La génomique du paludisme répond a de nombreux cas d’utilisation

Résistance

» Détection et suivi de la résistance aux
médicaments antipaludiques

» Détection et suivi des délétions du géne pfhrp2/3

» Détection et suivi de la résistance aux insecticides

 Surveillance de I’évolution dans le temps de Ia
résistance aux médicaments antipaludiques et aux
insecticides

Détection de transmission locale

Distinction entre les cas locaux et les cas importés
Identification des éclosions

Quantification de I'intensité de la transmission et
de son évolution dans le temps

e Définition de la «connectivité» des parasites

* Surveillance des populations de parasites de leur
évolution dans le temps

* Surveillances des vecteurs de population et de
leur évolution dans le temps, dont le A. stephensi
et les dispersions de genes

* Enquéte sur les variations dans les vaccins, les
anticorps monoclonaux et les sites cibles de
forcage génétique



La surveillance génomique du paludisme (parasites et vecteurs) peut
aider a la planification nationale et a I'acquisition et a I'allocation des

ressources.

Extrants de la surveillance

StrategielduiPNLEP ) . .
moléculaire du paludisme
Diagnostics Résultats faussement négatifs des TDR Délétions de pfhrp2/3 et non falciparum Diagnostics appropriés
. p i ) Marqueurs de résistance aux ACT et . ..
Traitement Echec thérapeutique , b )21 2 Traitement approprié
génotypages d’éléments transposables
Approches ciblées Importation et sources nationales Parenté génétique Elimination et réduction du fardeau

Espéces, structure et infection a

. Outils appropriés de controle des vecteurs
Plasmodium pprop

Contréle des vecteurs Identification des espéces d’anophéles

Diversification des ACT Résistance aux antipaludiques Marqueurs de résistance aux ACT Autres schémas de traitement

Marqueurs de résistance aux traitements a

imi 2 i Echec thérapeutique Chimioprévention appropriée
Chimioprévention peutiq base de SP/AQ/DHAp p pprop
Vaccination Echappement vaccinal Diversité génétique de la protéine CS Complément aux évaluations d’efficacité
Absence d’impact ou redondance Mesure de transmission Adaptation sous-nationale

Combinaison de stratégies (NSP)



Pour parvenir a une situation future idéale, il est nécessaire d’investir

dans plusieurs domaines thématiques.

La surveillance moléculaire du La surveillance moléculaire du paludisme dans lI'avenir :
paludisme aujourd’hui : Mature/état stable

Etat embryonnaire/catalytique Pilotée par la santé publique et des partenaires gouvernementaux

Pilotée par des partenaires universitaires Axée sur plusieurs maladies
Axée sur une seule maladie Financement provenant de diverses sources (nationales et développement)

Largement financée par la Fondation Bill
et Melinda Gates

| |

E Outils et = Opérationnaliser 'ensemble de I'infrastructure et les protocoles du laboratoire.  « ettre en place des systémes de partage et de diffusion des données. i Avantage

| infrastructures - Develo;?per de:s EE rentables adaptés aux besoins des pays a faiblerevenueta a gimplifier le partage des connaissances et des processus de prise de décision i comparatif de la
! revenu intermédiaire. du PNLP. i Fondation Bill et
1 ! .

: = Recycler les compétences du personnel et le former, a I’échelle du continent. ' Melinda Gates

1 1

____________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________

Prise en charge

Transférer du milieu universitaire aux laboratoires de santé = 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
publique surveillance moléculaire du paludisme. surveillance élargie des agents pathogénes.
Alignement et
adhésion
, . nécessaires
Intégration de 7 ~
. . . . . . . d’autres parties
. . Développer des moyens et des essais multiplex pour tester Harmoniser les systemes et les processus pour faciliter la surveillance des
diverses maladies prenantes

~N Trouver d’autres bailleurs de fonds pouvant consacrer des ressources a

i la surveillance moléculaire du paludisme. .. . R . .
Financement P Nouveaux mécanismes de financement a I’essai (p. ex. mise en commun de

durable Concevoir et mettre en ceuvre un plan de financement pour maximiser ressources de financement) a généraliser en cas de succés
la viabilité de la surveillance moléculaire du paludisme.
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La génomique a I'heure de |a
COVID-19

Laboratoire de santé publique
BC Centre for Disease Control

Linda M. N. Hoang, M. sc., M. D., DTM&H, FRCPC

Directrice médicale
Laboratoire de santé publique du CCMBC
Centre de contréles des maladies de la Colombie-Britannique

Autorité provinciale des services de santé

Professeure de clinique

Département de pathologie et médecine de laboratoire, CE Tj

Faculté de medecine AN
NN

Université de la Colombie-Britannique
BC Centre for Disease Control spéﬁ,‘?élﬂu'fﬁi'fs?y



Les droits inhérents des peuples autochtones

e Les territoires des Premieres Nations couvrent 'ensemble
g de cette province et tout le Canada

* Leurs droits inhérents, enracinés dans leurs liens a ces terres et a
ces eaux,
n‘ont jamais été cédés ou abandonnés.

* Ces droits inhérents sont garantis par le droit international,
national et provincial.

* Les lois et les systemes autochtones traditionnels sont
intrinsequement
liés aux terres et aux eaux de ces territoires.

* Pour des générations de détenteurs de droits autochtones,
membres des Premieres Nations, Métis, et Inuit d’ailleurs au
«Canada» ces terres et ces eaux sont également leur patrie.

famna

Nous tenons a souligner que nous vivons et travaillons sur le territoire traditionnel non cédé du peuple
salish de la cote, notamment celui des Premieres Nations Squamish, Musqueam et Tsleil— Waututh . )



Objectifs

Décrire les progres des outils de microbiologie destinés a une fonction

importante dans un laboratoire de santé publique.

Décrire les principales applications de la génomique des agents pathogenes

dans les soins au patient et les interventions en santé publique.

Décrire la création d’un programme de génomique des agents pathogenes au

Centre de controle des maladies de la Colombie-Britannique.

Décrire les caractéristiques d’une infrastructure de génomique destinée a
renseigner les soins aux patients, la santé publiqgue et I'approche Une seule

santé.



Sous-typage et empreintes digitales

Informations : Limites :

 Typage des souches * Peut étre subjectif

* |dentification des grappes * Faible nombre d’échantillons

e Caractérisation de la * Test d’exécution lent, tests en série
virulence * Faible discernement

« Evolution des souches

* Profil de résistance
Par exemple : Outils

courants B3 Fingerprint data of Proteobactesia_gel? PCR Sequencing Allele assignment Sequences type assignment
file Edit Lanes Curves References Normalization Bands Window Help PFG E i 3
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gDNA PCR Allele Allelic Sequence
products sequences profile type




Sdequencgage ae genomes

entiers |
cgMLST/ SNP

PFGE MLST wgMLST ANALYSIS

HIGH RESOLUTION

Au cours des 20 a 40 dernieres années

Au cours des 10 dernieres années



Les progres de la géenomigue au
cours des dix dernieres annees
permettent I’acces direct a la
totalite du patrimoine génétique
de microbes.

* Avancées techniques

* Réduction des couts

e Délai d’exécution

e Capacité de calcul

* Mécanisme de liaison des
métadonnées

* Les données sont claires et
exploitables

* Normes d’agrément disponibles




Une methode --> de nombreux
types d’'information pOSS|b\es

Output: Information
From Sequence Data

Comparative Genomics

t Identification
S A High resolution straintyping
Cluster identification
m m Molecular evolution
Genotypic characterization
J Virulence, Antimicrobial resista
_’ Functional annotation

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

‘*——

Many results from a single dat
Faster and cheaper than serial




Le superpouvoir de la genomique? Sa base
de donnees!!!
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«La génomique des agents
pathogenes est |'un des outils les plus
puissants dont nous disposons contre
les maladies infectieuses et les risques
environnementaux.»

Professeure Susan Hopkins
Conseillere medicale en chef, Agence de séecurite
sanitaire du Royaume-Uni




Circulating Strains
Surveillance

AMR

Surveillance
Outbreak

Detection &
Infection
Prevention and

Control (IPAC)

Applications Informing
of Microbial Patient Care
L (e.g.
Genomics in treatment
Public Health choices)
Wastewater
Surveillance
Vaccine &
Therapeutics

Escape

One Health
(e.g. animal reservoirs)

\A.\-k . .
\ | Provincial Health
ﬂ\\ l: Services Authority

Le programme de
genomique contribue
a la santé publique et

aux soins des
patients
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Adoption precoce de la génomique au Laboratoire de
sante publique du CCMBC

Financement externe/subventions (IRSC, Genome BC, Genome
Canada, LNM, etc)

* PulseNet Canada Surveillance des bactéries pathogenes d’origine alimentaire

* Su

° TU

rveillance genomique des organismes producteurs de carbapénemase

verculose

* Grippe aviaire



Etat de la génomique au CCMBC avant la T provicial Healt
pandemle (2019) ti‘bl\h_‘XSerwces Authority

— ®o-wes o Ressources tres limitées
e ® * Opérationnalisé dans le cadre de PulseNet
— * Génomique des OPC, surveillance provinciale
cPO f ) f (
LEIEE Hd PERE PICNet
AR - C ® (®) (&) . e S
B -  Pas de personnel scientifique attitré (Ph. D.)
@ % g % Rendement :
Listeria (j (j : Q ) ) R 7 7 /
* jusqu’a 3 ou 4 semainespour generer le sequencage
. d’'un génome entier- mois pour produire un rapport
i d’éclosion
e | * Jusqu’a 24 echantillons par semaine

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




L2 COVID-19 est arrivee...



Pour la creation d’un
programme de tests

génomiques du SRAS— CoV2:

Capacité de sequencage a haut
débit

Nécessité d'améliorer et
d’automatiser les processus

requests + .,"
* treatment \9’
./ :

Affecte toutes les étapes, des
échantillons de patients aux
résultats interprétés

Le cycle de laboratoire commence et finit
avec le patient/la population

tInfection
Fungal culture

Pl
Vg l%‘%’ ég

Iﬁ Patient
=L Clinician

Diagnosis

1z
)

Interpretation ‘

Data flow@ 3

L TAL
Q\ @“ i
~ e
Laboratory

analysis
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Necessite un flux de travail génomique <\ _\Services Authority
agnostique pour la COVID-19 et d’autres

Molecular
Microbiology and
Programmes de santé publique du CCMBC Genomics (MMG

Lane Level

(LLL) Toxicology

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

¢
Assay Development/

_
Reporting &

o
Informatics & Analytics,

= 4 Wetlab Genomics

Validation LIMS Translational Support




Noyau génomique créeé : 5 modules fonctionnels

BCCDC PHL Microbial Genomics
& Surveillance Structure

)
Wetlab Genomics

o o
Assay Development/ Informatics.& Analytics, Reporting &

Bioinformatics

Validation

LIMS Translational Support

Routin.e surveillance or Library preparation Pipeline development & Managing & storing WGS Responding to stakeholder
emerging threat automation results needs

. . . ) ) . Receiving & integrating . C .
What strains are circulating? Sequencing Clade & lineage calling metadata Cluster investigations

e e e Managing updates I Routine exchanges
o I _: a.\. ._._I’& :
— — L1 L —°
) A .
\ J \ J
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Flux de travail modulaire "y nServices Authority

o Agnostique aux organismes
o Facile a modifier BCCDC PHL Microbial Genomics CIC
O
O

J L BC Centre for Disease Control

Reaglt aux agents pathogenes pI’IOrItaIFES* .

Centralise les compétences et les - | ) —
'expertise - | .
| Whatstr;ins are circulating? * | Sequen:l::f - .* Clade & lineage calling * I ;e * I Cluster investigations
o Integre i il o |n —
/7 o o I ) — 7. = A_\_a_‘
o Répond aux besoins des utilisateurs Lﬂ = ||| =ES E

finaux

External End Users BCCDC Internal End Users

Govemment  Gouvemement : 1
I* of Canada  duCanada m Ministry of HA IPAC and Outbreak EpldS Vaccine
N M L COLUMBIA = Health ; Tuberculosis Enterics/Vector Preventable &
p— -~ W ) Interior Heaith (TB) born/ Zoonotics

island health Respiratory

P|CNet Minisery of
PROVINCIAL INFECTION CONTROL BRITISH *‘\g“ull“"f .
NETWORK OF BRITISH COLUMBIA CoLumMBIiA  and Food Vancouver - _—

A pemgrarm of e Prosing i Heal ! Sorvicas Atherty y Health

Environmental
Heath thicughw
S - Health

Provincial z‘/"fraserhealih ﬁ&%mm&w

First Nations Health Authof ty

Remote,

Other

Rural,
Indigenous

Ref Labs

Bate heallh. Bl ir 1eald cae.
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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 méthode du CCMBC minimise les colts, le temps de mise en ceuvre, et

la complexité tout en préservant des données de séquences fiables et de grande
qualité.

» 1 technicien pour 1 quart de travail de 8 heures
-1 x plague de 96 puits --> 576 préparations de librairies
- Amélioration du débit de 600 a 800 %
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Surveillance génomique de la COVID— 19 gm!ﬁewicesmmmy
du CCMBC .
Les connaissances génomigues sur la COVID-19 n= 41420
aident a comprendre le caractere evolutif des variants 100% r— =
de la COVID-19 en circulation. -

* L'intégration des systemes de 80%

données : un heritage pour le
CCMBC, 'APSP, la Colombie-
Britannique
» Laboratoire de santé publique (LSP) du CCMBC
» Services de données et d'analyse (DAS) du CCMBC

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

» Data, Analytics, Evaluation and Reporting (DARE, Données,
analyses, évaluation et communication des résultats)

» Public Health Lab Operations Data Viewer and Reporter
(PLOVER, serveur et rapporteur de données sur les
opérations des laboratoires de santé publique)

»
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https://bccdc.shinyapps.io/genomic_surveillance/

Grappes génomiques — aller au-dela des échantillons pour mieux comprendre les
éclosions locales

B i BMC Genomics ~ * Probleme:

)

o Nous avions besoin d’'un moyen automatisé
pour détecter les échantillons qui se

® regroupent les autres les autres
| sur un arbre phylogénétique.

Cov2clusters: genomic clustering

of SARS-CoV-2 sequences

SO YR S o Des outils existent qui répondent aux besoins
universitaires (généralement un seul arbre pour

publication)

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

o Cependant, aucun ne répond aux besoins de la
santé publique, car le code des grappes change des
qgue de nouveaux échantillons sont ajoutés (nouvel
arbre créé.)

yyyyyyyyy

o En outre,la phylogénétique est tres exigeante!

e Solution:

o Création de l'outil CoV2Clusters.
, o Nous travaillons a partir de tous les arbres que
T e nous avons concus et il est stable depuis plus de
deux ans.




Grappes génomiques — aller au-dela des échantillons pour mieux comprendre les

éclosions locales
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For clusters withm =5 and < 200 samples in this time period

EG.1 AUG23.BC.dfk EG.2 AUG23.BC.akv
EG.5.1.1 AUG23.BC Idn EG5.1.3 AUG23.BC.cco

EG.6.1 AUGZ23.BC.zdg EG.6.1 JUL23.BC.aci
-I -
GD.1 AUG23.BC.ghr GK.2 AUGZ23.BC.iox
XBE.1.16.14 AUGZ23 BC .whw XBB.1.16.6 ALUG23.BC.qql

Cluster codes, 0.9 probability threshold, for the last 6 weeks

EG.5.1 AUG23.BC.nnm EG.5.1 AUG23.EC.npb

EG.5.1.3 AUG23.BC.thv EG.5.1.4 AUG23.BC.qam

EG.7T AUG23.BC.rhr FU.2.1 AUG23.BC.rwb
HF.1 AUG23.BC.Ivd HK.3 AUG23.BC.can

XBB.1.16.6 AUG23.BC.vsq XBB.1.5 AUG23.BC.vhy

EG.5.1 AUG23.BC.nww EG.5.1.1 AUG23.BC.arv

EG.5.1.4 AUG23.BC.asw EG.5.1.6 AUG23.BC.pdx

FU.2.1 AUG23.BC.txr FU.2.1 AUG23.BC.vic

patient_ha
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IHA
MNHA
Unknown
HE N ] Vo
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XBB.1.9.2 AUG23.BC.amt o
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A/ O AT A BMC Genomics
: : ®
Cov2clusters: genomic clustering =G

of SARS-CoV-2 sequences

Benjamin Sobkowiak', Kimia KameBan®, James £ A, Ziosnik', John Tyson', Anders Gongalves da Siva’,
Unda M N Hoang™, Natalie Prystaecky™ and Carcline Colin

Un code unique est assigné aux
échantillons.

Nous pouvons observer des
regroupements géographiques
autour des foyers d’éclosion.

Utile pour identifier les foyers
Inconnus.

N

Lineage - Cluster(nxtstr 0.9)
s EG.1 - AUG23.BC.dfk

e EG.1.7 - JUL23.BC.z2rb
e FU.2.1 - AUG23.BC.rwb

mmmm XBB.1.5.44 - JUL23.BC.jfp
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Services de surveillance du LSP du CCMBC pour les =

| Provincial Health

utilisateurs finaux "yuyServices Authority
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Genomic Surveillance 3 cER%eNscg ®
: $35333588 as oards = ) Interior Health V.
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
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I*I Public Health Agence de santé
Agency of Canada publique du Canada

Epidemiciogical Week (based on collection date)
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** These counts represent the total number of somples (not cases) sequenced.
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“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 Séquencgage de la COVID-19 sur lllumina (aolit 2020— jusqu’a
aujourd’hui)
‘ ' Génomes ayant passé le controle de qualité : 205 586
....... T Séquences dans GISAID :179 458

Eclosions ayant fait 'objet d’une enquéte : 804

Variants préoccupants  Alpha: 15034

séquences. Gamma: 11918
— Delta : 58 557

N - .
m Omicron : 93 928

>
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Autres applications recentes

BCCDC PHL Microbial Genomics
& Surveillance Structure

J (
Mpox : Application de I'expérience COVID-19 en oy, e
, . [eccrvent R R [ | rooesomans | || s | | | o st
ge n O m I q u e | wnm;inaa,ecim..aﬁng? ‘|swg\ N ||c.amumgm..i"g N Recutg & tegrn ) : c .
- Création d’'un test de détection = = IR Tra ISl =

« Suivi de mutations genomiques pour
o Introductions épidemiologiques,
o enguétes sur les éclosions
o Sulivi pour une derive de l'efficacité vaccinale

Les tests de résistance aux antituberculeux sont maintenant
routiniers
« Deétection plus rapide de la résistance pour un traitement

approprie precoce
(La tuberculose met des semaines, des mois a se développer.)
« Soutien a I'objectif d'élimination de la tuberculose
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Ftat actuel de la capacité genomique <\ \Services Authority
o i |

Wet Lab
SARS-CoV-2 (j E

Human influenza A

* Ajoutsde personnel

A

RESPITORY Human influenza B

 Chercheurs principaux : soutien a la génomique

s * Bioinformaticiens : Ressources LSP + LNM
* Personnel technique (fonds d’urgence COVID-19)
- m  Acquisitions d'immobilisation : manipulateurs de
ﬂ HCAI* Various bacteria ) . , N , .
prm—— liquide, 2 hauts séquenceurs a haut debit
% E. coli

ENTERIC

e 3—7 jours pour obtenir un résultat de SGE
— 1 semaine pour produire un rapport
d’éclosion

Hepatitis C

N. gonorrhoeae

Syphilis

Avian influenza

H. influenzae b

EMERGING

e ~4K echantillons par semaine au plus fort de Ia

THREATS Enteroviruses C OVl D 1 9
Group A Strep
PARASITES Leishmania

NV A RS

oo uee “obeveienais”es
T 00 eenaa a0

METAGENOMICS Various bacteria

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



Une seule sante —
Validation de concept

¥~ |

PO e (Canadd

 Seéquencage de |la grippe aviaire
hautement pathogénique du LSP du
CCMCB pour le Centre de santé animale
(ministere de I’Agriculture et des Foréts)

e Les résultats sont accessibles en format PDF
ou PowerPoint, peu conviviaux

--> fournir un tableau de bord génomique et un
acces logiciel au Centre de santé animale via le
nuage de 'APSP

--> automatiser les rapports et les tableaux de
bord

HL AL l lbm Lk A MU R LA UHn ML



Centre de géenomique des agents pathogenes du LSP du CCMBC — Avenir

proche

BCCDC Programs
S
Samples

Hospital labs

BCCDC-PHL Pathogen genomics hub

LIMS (Horizon)

Q====:O N
LINSS Sample meta I—'-
i 0 i
EEEEN o
Sample Sequencing ” Bioinformatic ~ Data
Ounnan e E B Analysis integration
ﬁrrent State: Current server: Current server:
Sequence data .0 - Almeida Plover
[}
- | -
2 = e
ini j - 2333 N
Ministry of Agriculture =
=3 ——
« Wy
® =
Sample :
0 mEEE ) 3] BCCDC-PHL has a critical mass of scientists to support
LIMS Sample meta & pathogen genomics:
<&
data < e Wet lab specialists
O- AR L EEEEEETE e e Bioinformaticians
« Data integration
Sequence data e Translation genomics

Future State: X
Delivef pdel.lCts Ol'l tl‘e © Q. HAJ Ministry ::::;l witure

cloud that are accessible
and interactive

Software
Dashboards Examples
e.q.
shinyapps.io
Dashboards . TP
Line List data R —

Phylogenetic Trees Lo >)

Line List Data il

Central Data

Current Products:

BAM 23-2912 - FluA+ HS5N\ :
.csv line lists BAM 23-3295- r:‘um H12N8 Repository/
-Pptx reports BAM 23-3305 - FluA+ H5N1 Databases
sent over email
= =)
Phylogenetic
trees
e.g.

Nextstrain

o J
r ~

BN Sample meta data  EE—— Analysed sequence data
BN Sample Phylogenetic trees
SN Sequence data Dashed lines: potential future state




Centre de génomique des agents pathogenes du LSP du CCMBC : état futur, une
plateforme intégrée de génomique des agents pathogenes pour la Colombie-Britannique

BCCDC Programs LIMS (Horizons) JSeme e \

: $

Samples

Future State:

Deliver products on the

cloud that are accessible
and interactive

_ ) Software
BCCDC-PHL Pathogen genomics hub Dashboards Examples
Hospital labs ‘
e.g.
® o shinyapps.io
LIMS Sample meta l Dashboards | - T
data ot ) Line List data R —
@ Phylogenetic Trees b )
S
amte ‘ F ot PHL product — . ~
® integration Line List Data —
s’equﬂe data SEq“E“clng Bml"rn"“atk BAM 23-2912 - FluA+ HS5N1 Re osito /
Analysis BAM 23-3295 - FluA+ HI2N8 P 24
BAM 23-3305 - FluA+ H5N Databases
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E— g sent over email Phylogenetic
Ministry of Agriculture : s t
- rees
33338 ~— —
® — Future State: Nextstrain
Sample ~ Cloud-based
storage/analysis
@ L ~ /
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Infrastructure de genomique et modele de réseau
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Role de la génomique des agents pathogenes en

Colombie-Britannique

 Améliorer les diagnostics, les traitements et les vaccins.

* Eclairer la prise de décision sur le plan clinique, de la santé publique
et des politiques
o A partir de bases de données provinciales, nationales,
internationales
o Noyau d’experts
o Capacité d’innovation
o Préta reagir

 Mettre en place des moyens et des services intégrés et présentant
un bon rapport colt/efficacité

e Acces équitable aux outils de génomique avancés dans toutes les RRS
* Optimiser la connectivité

e Une seule santé
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Periode de discussion
Des questions?

Veuillez utiliser 'onglet Q&R pour soumettre vos
guestions a nos intervenants. Vous pouvez «aimer»

les questions des autres pour les faire remonter
dans l'ordre de priorité.




Mot de la fin




Merci!

Participez au prochain seminaire le
mardi 25 juin 2024 (de 13 h a 14 h, HE)!

Veuillez repondre a notre sondage qui sera accessible
peu de temps apres le séminaire. Scannez le code QR.

L'enregistrement et les diapositives de |la présentation
du séminaire seront accessibles dans un délai de deux
semaines sur le site Web du CCNMI : https://ccnmi.ca/.

Rendez-vous au https://ccnmi.ca/serie-de-seminaires-
sur-les-progres-realises-dans-le-domaine-de-la-
surveillance/ pour obtenir plus de renseignements sur
la série de séminaires sur les progres dans le domaine
de la surveillance.



https://ccnmi.ca/
https://ccnmi.ca/serie-de-seminaires-sur-les-progres-realises-dans-le-domaine-de-la-surveillance/
https://ccnmi.ca/serie-de-seminaires-sur-les-progres-realises-dans-le-domaine-de-la-surveillance/
https://ccnmi.ca/serie-de-seminaires-sur-les-progres-realises-dans-le-domaine-de-la-surveillance/
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