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Objectifs
Objectif principal

Effectuer une analyse organisationnelle de la plateforme de séquençage à très haut débit AURAGEN.
Objectifs secondaires

Évaluer les besoins en ressources vis-à-vis des objectifs du Plan France Médecine Génomique (PFMG) 2025. 
Identifier les potentiels goulots d’étranglement des processus (actuels ou suite à la montée en cadence de la plateforme). 
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Introduction
Dans le cadre du Plan France Médecine Génomique 2025 (PFMG2025)1, deux plateformes ont été déployées pour intégrer le séquençage génomique 

à très haut débit à la prise en charge des patients atteints de maladies rares et de cancer. Sur la base d’échanges et observations avec les acteurs du 
Laboratoire de Biologie Médicale Multi Sites (LBMMS) AURAGEN, incluant le séquençage, le traitement bio-informatique et l’interprétation biologique, 
nous avons développé un modèle de simulation permettant l’évaluation des performances de la plateforme.

Ce projet est financé par la DGOS dans le 
cadre du PFMG 2025.

GCS AURAGEN et SeqOIA, 
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Résultats
Les résultats préliminaires montrent que le modèle de simulation est proche de la réalité en terme de temps de cycle (le temps de traitement d’un 

dossier, de sa réception au rendu de l’analyse aux biologistes pour l’interprêtation des résultats). L’occupation des ressources humaines modélisées est 
détaillée en Figure 2. On remarque  la saturation rapide des techniciens sur certaines étapes lorsque le rythme d’arrivée augmente (les taux d’occupation 
stagnent). Le goulot d’étranglement identifié par la simulation est l’étape de Qualification. L’analyse de sensibilité 
comme l’expérience de montée en charge suggèrent que la plateforme est proche de sa capacité maximale.
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Méthodes
Le modèle de simulation est un modèle hybride multi-agent2 représentant le parcours de médecine génomique du patient. Le séquençage et l’analyse 

bio-informatique de la plateforme ont été modélisés par des processus à évènements discrets3. Les principales étapes de chaque processus ont été 
modélisées comme une étape homogène utilisant les principales ressources du laboratoire (ressources humaines, équipements, etc.).  Les processus du 
séquençage et de l’analyse bio-informatique sont montrés en Figure 1. 

Le modèle a été validé avec les responsables de chaque processus. Une analyse de sensibilité a été menée pour mesurer le comportement du modèle 
en fonction du rythme d’arrivée des échantillons. Une seconde expérience a permis de mesurer la capacité du modèle à s’adapter à une augmentation 
graduelle des arrivées d’échantillons. Celle-ci correspond à la phase de montée en charge requise pour remplir les objectifs du plan.

Perspectives 
Des réglages supplémentaires sont nécessaires pour s’approcher encore davantage du fonctionnement 

actuel de la plateforme. Le planning hebdomadaire des ressources humaines que nous avons implémenté doit 
être affiné pour obtenir des occupations plus conformes à la réalité. 

 La généralisation du modèle à d’autres fonctionnements, notamment à celui de la plateforme SeqOIA, est en 
cours. Le détail de chaque étape, tel que la préparation des lots d’échantillons, ou le chargement des machines 
utilisées, est en cours d’implémentation. 

Le modèle de simulation est un outil d’aide à la décision, qui peut identifier les besoins en ressources et les 
goulots d’étranglement du processus, et d’anticipation des besoins futurs de la plateforme. Figure 2: Occupation des ressources humaines modélisées 

dans le cadre de la simulation.  

Figure 1: Processus de simulation à évènements discrets modélisés.  

Figure 1.a : Schéma de principe du modèle de simulation du laboratoire de séquençage.  
Figure 1.b : Schéma de principe du modèle de simulation du laboratoire d’analyse bio-informatique.  


