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SIMULATION A E\/ENEMENT§ DISCRETS D’UNE PLATEFORME DE
SEQUENCAGE GENOMIQUE A TRES HAUT DEBIT

AURA

Objectifs

Objectif principal
Effectuer une analyse organisationnelle de la plateforme de sequencage a tres haut debit AURAGEN.

Objectifs secondaires
Evaluer les besoins en ressources vis-a-vis des objectifs du Plan France Medecine Genomigue (PFMG) 2025.

dentifier les potentiels goulots d'étranglement des processus (actuels ou suite a la montee en cadence de la plateforme).

INtroduction

Dans le cadre du Plan France Medecine Genomigue 2025 (PFMG2025)1, deux plateformes ont été deployees pour integrer le sequencage genomigue
a tres haut debit a la prise en charge des patients atteints de maladies rares et de cancer. Sur la base d'echanges et observations avec les acteurs du

_aboratoire de Biologie Medicale Multi Sites (LBMMS) AURAGEN, incluant le seguencage, le traitement bio-informatigue et l'interpretation bioclogique,
NOUS avons developpe un modele de simulation permettant I'evaluation des performances de la plateforme.

Methodes

e modele de simulation est un modele nybride multi-agent2representant le parcours de medecine genomique du patient. Le sequencage et 'analyse
bio-informatique de la plateforme ont ete modelises par des processus a evenements discretss, Les principales etapes de chague processus ont ete
modelisees comme une etape homogene utilisant les principales ressources du laboratoire (ressources humaines, equipements, etc.). Les processus du

seguencage et de I'analyse bio-informatique sont montres en Figure 1

Le modele a ete valide avec les responsables de chague processus. Une analyse de sensibilite a ete menee pour mesurer le comportement du modele
en fonction du rythme d'arrivee des echantillons. Une seconde experience a permis de mesurer la capacite du modele a s'adapter a une augmentation
graduelle des arrivees d'echantillons. Celle-ci correspond a la phase de montee en charge requise pour remplir les objectifs du plan.
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Figure 1.a : Schéma de principe du modele de simulation du laboratoire de séquencage. L )
Figure 1.b : Schéma de principe du modele de simulation du laboratoire d’analyse bio-informatique. )

.

Resultats

| es résultats preliminaires montrent gue le modele de simulation est proche de la realite en terme de temps de cycle (le temps de traitement d'un
dossier, de saréception au rendu de 'analyse aux biologistes pour I'interprétation des resultats) . L'occupation des ressources humaines modelisees est
detaillee en Figure 2. Onremarque la saturation rapide des techniciens sur certaines etapes lorsque le rythme d'arrivee augmente (les taux d'occupation
stagnent). Le goulot d'étranglement identifié par la simulation est I'etape de Qualification. L'analyse de sensibilite

Figure 1: Processus de simulation a évenements discrets modélisés.

comme I'experience de montee en charge suggerent que la plateforme est proche de sa capacite maximale. Utilisation des ressources humaines

Des reglages supplementaires sont necessaires pour s'approcher encore davantage du fonctionnement
actuel de la plateforme. Le planning hebdomadaire des ressources humaines gue nous avons implemente doit o
etre affine pour obtenir des occupations plus conformes a la realite. I

La generalisation du modele a d'autres fonctionnements, notamment a celui de la plateforme SeqOIA, est en
cours. Le detail de chague etape, tel que la preparation des lots d'echantillons, ou le chargement des machines
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