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“Le genome, c’est du chinois” cuillemette

Nous sommes ravis d’étre parmi vous aujourd’hui pour vous présenter le Projet 101 Génomes Marfans

Ce projet est le projet pilote de la Fondation 101 Génomes que nous avons creee a la fin de I’année derniere.

Nous vous demanderons d’étre indulgent car:
o c’est la premiere fois que nous effectuons un tel exercice et

 gue nous allons tenter de vous expliquer en une vingtaine de minutes ce que nous avons mis des annees
a comprendre.

Nous n’avons pas de formation scientifique.

Nous allons partager avec vous avec nos mots ce que nous avons retenu de nos lectures et des différentes
rencontres qui nous ont menées jusqu’a vous aujourd’hui.



Aurélien

o Aurélien est né le 3 septembre 2015.

o Sept jours apres sa naissance, la pédiatre qui I’a examiné a la
naissance nous annonce qu’elle suspecte une anomalie des tissus
conjonctifs chez notre fils.

e Commence alors une odyssée diagnostique qui s’acheve 11 mois
plus tard par I’annonce, le 4 aolt 2016, de la découverte d’une
mutation de novo sur I’exon 26 du gene FBN1 de notre enfant.

o Cette découverte confirme genétiguement qu’a la suite d’une
mutation spontanée, Aurélien est atteint du syndrome de
Marfan.




The UMD-FBN1 mutations database

Mutations involving exon 26
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| 'assoclation Marfans

* Nous avons découvert par la suite qu’UMD-FBNL1 existe en grande
partie grace a votre soutien au Dr Gwenaélle Collod-Beroud.

* |l nous semble que I’AssoMarfans peut étre tres fiere d’avoir aide
a la mise en place d’UMD-FBN1 qui nourrit les travaux de
nombreux chercheurs de par le monde.

Mmarfans



Dr. Guillaume Smits

(1B)? | HUDERF (Bruxelles - Belgique)

* A la suite des informations découvertes sur UMD-FBN1, nous
sommes retournés vers le géneticien qui accompagne Aurélien
depuis sa deuxieme semaine de vie: le Dr Smits.

e Nous I’avons assailli —et nous continuons a I’assaillir- de
guestions.

o |l est rapidement apparu que le Dr Smits: était

o« Est I'un des fondateurs d’un des premiers Institut de
bioinformatique de Belgique (1B)? et

o gu’il a été formé a la génomique au prestigieux Sanger
Institute.

* |l nous a patiemment répondu en contribuant a ce qu’il appelle
notre «kempowerment».

 \oici un tres court et tres superficiel résumé de ce que nous avons
appris:
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conservent les informations neécessaires a la
production de protéines qui conditionnent notre
phénotype (ensemble des traits observables).

o L’exemple avec lequel vous étes familier est celui
du chromosome 15 qui contient le gene FBN1 qui
permet la production de la fibrilline.

Chromosome 15

Note: en dehors de I’ADN contenu dans les chromosomes, B
on trouve aussi de I’ADN mitochondrial (conservé en [
dehors du noyau cellulaire).

FBN1 Gene, 237.5 Kb, 65 Exons ]




ADN et ARN
Génome et Exome

» |l existe une étape intermediaire lors de laquelle les
genes (ADN) génerent des copies de leurs
séquences codantes (ARN) qui vont permettre de
synthetiser les protéines en dehors du noyau
cellulaire.

Nucleus

Cytoplasm

Transcription

MRNA

e Le génome est I’ensemble des informations T -Lu-,-ua,u;m KA
génétiques (codantes ou non, chromosomique ou [
mitochondriale) d’un étre humain. .

[ L
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« L’exome codant est I’ensem_ble de_s régio_n:_s du rrotein. NG ‘jj giy AT
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Translation
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La génomique

Aujourd’hui, grace a Iapparition de séquenceurs de nouvelle
génération, trois approches coexistent pour étudier les genes:

1.

Le sequencage «traditionnel» de gene individuel (ou par panel
de quelques genes);

Le séquencage de nouvelle génération (NGS) de I’ensemble de
I’exome appelé Whole Exome Sequencing (WES) et;

Le séquencage de nouvelle génération (NGS) de I’ensemble du
génome appelé Whole Genome Sequencing (WGS).

Avec les nouveaux sequenceurs, les scientifiques sont
progressivement entrés dans I’ere de la génomique

Genomics VS

The study of an
organism’s complete set
of genetic information.

‘Genome’- the complete
genetic information of
an organism.

The genome includes
both genes and non-

coding DNA.

Genetics

The study of heredity

¢ The study of the

function and
composition of single
genes.

‘Gene’- specific
sequence of DNA which
codes for a functional
molecule.




WGS 30x a $1000

Moore's Law

Et la diminution progressive des codts de
sequencage favorise cette transition:

* Le colt de séquencage est ainsi passée de
$100.000.000 par génome en 2001 a

e $1000 par génome en 2017!

N I H National Human Genome
Research Institute

genome.gov/sequencingcosts

-

20012002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017
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Cartographie du génome

» L’addition de chaque nouveau genome sequence permet
d’affiner progressivement la compréhension du «génome
humainy.

Chague nouveau génome séquence —partagé et couplé a des
données phénotypiques— contribue a «cartographier le
géenome» et a mieux comprendre I’ensemble des
interactions entre les genes.

C’est cette technologie qui ouvre la voie de la médecine
personnalisee.

*11



Eléonore

Wilson Center (Washington - USA)

« Durant nos mois de recherches notre amie Eléonore —qui étudie les
questions de génomique pour le Wilson Center a Washington-
nous a renseigné I’existence du Resilience  project
(http://resilienceproject.com/).

* Le «Resilience Projet» avait pour objet de découvrir des «Super
héros génétiques» qui auraient di étre malades mais qui ne le
sont pas car ils sont protégés par I’action de genes modificateurs
protecteurs que I’étude de leur genome permettrait d’identifier.

*12


http://resilienceproject.com/

The Resilience
Project

Dans le cadre de ce projet 589.306 «génomes» (il
s’agissait en réalité d’une combinaison de WES et de
WGS) récoltés au hasard dans d’autres contextes qui
ont été réétudiés.

Cette etude a permis d’identifier 13 individus adultes
apparemment sains alors qu’ils sont porteurs de

mutations pathogenes qui auraient dd provoquer chez
eux de séveres maladies rares qui se développent
normalement des I’enfance.

ARTICLES

nature
biotechnology

Analysis of 589,306 genomes identifies individuals
resilient to severe Mendelian childhood diseases

Rong Chen'>!2, Lisong Shi"*!2, Jorg Hakenberg"?, Brian Naughton®!!, Pamela Sklar**, Jianguo Zhang?,
Hanlin Zhou®, Lifeng Tian® Om Prakash’, Mathieu Lemire5, Patrick Sleiman®, Wei-yi Cheng!'2, Wanting Chen?,
Hardik Shah'-2, Yulan Shen®, Menachem Fromer!24, Larsson Omberg?®, Matthew A Deardorff®, Elaine Zackai®,
Jason R Bobe!'2, Elissa Levin!2, Thomas ] Hudson®, Leif Groop’, Jun Wang!?, Hakon Hakonarson®, Anne Wojcicki?,
George A Diaz!2, Lisa Edelmann'-2, Eric E Schadt!? & Stephen H Friend!??

CHEN R. et al., « Analysis of 589,306 genomes _identifies
individuals resilient to sevére Mendelian childhood diseases »,
Nature Blotechnolo% 34, 531-538 (2016) doi:10.1038/nbt. 3514,
Received 29 Jul 15 Accepted 12 February 2016 Published
online 11 A ril  2016.  Disponible I’adresse:
https://www.nature. com/nbt/|ournal/v34/n5/pdf/nbt 3514 pdf
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Prof. Hal Dietz

The Johns Hopkins Hospital (Baltimore - USA)

« La «Marfan Foundation», grande sceur americaine des associations i, / 72 i W R
Marfans, a publié sur son site une interview du Professeur Hal T~ L. . "
- | = - “ -- i
D | etZ | ; ) ik ’ A K ﬂ\
5\
o Dans laquelle il mentionne que le croisement de données \\,.

génomiques et phénotypiques pourrait permettre de comprendre
«comment les variants genétiques naturels peuvent protéger
certaines personnes des conséquences d’une mutation de
fibrilline-1» et sur cette base éventuellement étre en mesure
d’«identifier les meédicaments capables d’imiter la stratégie
couronnée de succes de la nature».

(R[N r /

WEISMAN R., «Meet Your Gene: An Introduction to the Marfan Gene and .'f, H lC D 1 LM D
Current Research», 10 janvier 2017. Disponible a I’adresse .f’ ( ATY S _“_! &y VL
http://blog.marfan.org/meet-your-gene-an-introduction-to-the-marfan-gene- ASHG President, 2016

and-current-research
*14
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élmp!e (fully  Partially ~ Recess iv:e Cc:mplex
penetrant)  penetrant  disease disease
. . . dominant  dominant allele allele
« De quoi est-il question? disease disease
allele allele
Bl
* Que sont les genes modificateurs? Les variants E Do Lisa .
protecteurs? e B e, . .n
copy genes ]
s ifi A i NONGENETIC -
* Un gene modificateur est un gene qui affecte o il .
’ : ’ : A i t; Modifier Environment
I expression d’un ou de plusieurs genes gl Mot .
(—e Pl stasi e) . dz;z;:s;sﬂt:;:: *

* Un gene protecteur est un gene modificateur
(= géene épistatique) dont I’action protege un
individu de I’influence délétere d’un gene B——
portant une mutation pathogene (= gene
hypostatique).

no effect
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Données genomiques et phenotypiques

o Sur base de ces éléments le Dr. Smits nous a expliqué qu’une plateforme croisant les données génomiques
(WGS) et phénotypiques de personnes atteintes du syndrome de Marfan pourrait faire gagner un temps
précieux a la recherche en donnant acces a une ressource dont les chercheurs ne disposent pas encore.

» Cette plateforme permettrait aux scientifiques de traquer, sur I’ensemble du génome, des genes modificateurs
protecteurs interagissant avec FBN1 qui pourraient:

1. expliquer la grande variabilité des atteintes méme au sein d’une méme famille et
2. aider a orienter la recherche de médicaments.

* Nous nous sommes alors attelés a I’étude de la faisabilité de la mise en place d’un tel outil en contactant divers
partenaires potentiels.

* Quelques mois plus tard, une premiere version de la présentation de notre projet était préte.



Prof. Julie De Backer

VASCERN | Université de Gand (Belgique)

e Le 20 septembre 2017, lors d’une conférence organisée a Anvers,
nous avons remis (avec une certaine fébrilité) notre présentation au
Professeur Julie De Backer.

» Elle a immédiatement parcouru la présentation devant nous puis
aprés quelques minutes elle a dit: «C’est bien. C’est ¢a qu’il faut
faire».

» Elle nous a annoncé gu’elle allait prendre le temps de I’examiner
plus attentivement et nous a demandé de partager la présentation
avec les Professeurs Jondeau, Boileau et Loeys.

» Par la suite, le Professeur Julie De Backer a accepté d’assurer la
Co-Présidence du comité scientifique du Projet 101 Génomes
Marfans.
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Prof. Bart Loeys

VASCERN | Université d’Anvers (Belgique)

» Le Professeur Bart Loeys s’est également montré positif.

Il nous a recu avec Aline Verstraeten pour passer en revue toute la
présentation et la commenter de maniere compleéte.

|l a suggéré des approches alternatives —notamment en matiere de
séguencage— qui ont permis au projet d’évoluer.

 Par la suite, le Professeur Bart Loeys a accepté d’assurer la Co-
Présidence du comité scientifique du Projet 101 Génomes
Marfans.




Prof. Catherine Boileau et
Guillaume Jondeau

VASCERN | Hopital Bichat (Paris - France)

» Les Professeurs Catherine Boileau et Guillaume
Jondeau se sont montrés positifs et
encourageants.

» Tous les scientifiques ont insisté sur la nécessité
d’inscrire le projet dans la dynamique
européenne créée par le lancement du
VASCERN.

19



“11 n’y a gu’un seul enjeu: sauver les Marfans
Patrice Touboulie

e J’al rencontré Patrice lors de la réunion annuelle du
VASCERN qui s’est tenue a Paris le 14 octobre 2017.

« Durant deux jours, Patrice a écouté I’histoire d’Aurélien,
m’a raconté son histoire et a évoqué ses projets pour le
futur.

 Je lui ai remis une copie de la présentation du projet. Il
m’a promis de la lire.

* Quelques jours plus tard, Patrice m’appelait pour me dire
qu’il trouvait le projet fantastique et innovant.

*20



Associations ‘1/\!" RaDIOrg

o Apres avoir communiqué la présentation, a Patrice nous I’avons
partagée avec I’équipe de I’Association Belge du Syndrome de
Marfan (ABSM) et la Présidente du Marfan Europe Network.

» Les réactions enthousiastes d’Yvonne Jousten, Véronique Vrinds, nﬂ | m a rfo ns

Lauriane Janssen, Rémi Rondia et Léon Brandt nous ont touchés.
 L’engagement de I’ABSM, de I’AssoMarfans et du Marfan
Europe Network a soutenir le projet nous a beaucoup encourage! M a rfan
« RaDiOrg, I’alliance belge pour les maladies rares (reconnue par
Eurordis), nous a remis le 10 mars le prix Edelweiss 2018 pour Euro pe
notre contribution unigque a un réseau de maladie rares. Nous avons N etwo rk

eté tres étonneés et surtout tres honorés de recevoir ce prix.

21



Projet 101 Genomes Marfans, -
Fondation 101 Genomes et B | Fondatien

Roi Baudouin

F O n d S 1 O 1 G é n O m eS Agir ensemble pour une société meilleure

« L’architecture finale de I’ensemble s’est dessinée lors de discussions avec la Fondation Roi Baudouin (qui est
I’équivalent belge de la Fondation de France) au cours desquelles il a été proposé d’adapter notre projet de
maniére a ce que l’outil bioinformatique mis en place pour étudier le syndrome de Marfan puisse
potentiellement étre étendu a d’autres maladies rares.

* Ainsi:
1. Le Projet 101 Génomes Marfans est le projet pilote de

2. La Fondation 101 Génomes qui peut potentiellement accueillir en parallele des projets relatifs a d’autres
maladies rares, les sommes nécessaires a la mise en place de I’outil bio-informatique sont recueillies sur

3. Le Fonds 101 Génomes cogeéré par la Fondation Roi Baudouin et la Fondation 101 Génomes.
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Président: Michel Verboogen
Vice-Président: Cécile Jacquet
Secrétaire: Ludivine Verboogen
Trésorier: Romain Alderweireldt
Adm.-Délégué a la gestion journaliére: Ludivine Verboogen

Fonds 101 Génomes

Comité de gestion

Président
Prof. Anne De Paepe (UZGENT)

Membres

Gerrit Rauws
Ludivine Verboogen
Romain Alderweireldt
Secrétaire:
Annemie T’Seyen

Comité Scientifique

Fondation 101 Génomes
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Reference
Network

Co-Présidents
Prof. Julie De Backer (UZGENT)
Prof. Bart Loeys (UZA)
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for rare or low prevalence
complex diseases

i Network
Vascular Diseases
(VASCERN)

Prof. Anne De Paepe (UZGENT)
Prof. Catherine Boileau (Hopital BICHAT)
Dr. Guillaume Smits (HUDERF)

Dr. Aline Verstraeten (UZA)

Dr. Marjolijn Renard (UZGENT)
Prof. Paul Coucke (UZGENT)
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Prof. Anne De Paepe

Université de Gand (Belgique)

 Le Professeur Julie De Backer a remis notre
présentation au Professeur Anne De Paepe qui
nous a ensuite fait part de sa volonté de nous
aider.

 Nous I’avons invitée a rejoindre I’aventure, ce
qu’elle a fait en acceptant:

« D’assumer la Présidence du comité de gestion
du Fonds 101 Génomes (dont la réunion
d’installation a eu lieu le 11 janvier 2018 au
siege de la Fondation Roi Baudouin) et;

* De rejoindre le comité scientifique du Projet
101 Génomes Marfans.




Projet 101 Génomes Marfans

Comité scientifique | Premiere réunion

o La premiere réunion du comité scientifigue du Projet 101 Génomes
Marfans co-presidée par les Professeurs Julie De Backer et Bart Loeys
a eu lieu a Bruxelles le 19 janvier 2018.

» Le Professeur Catherine Boileau était présente et Jean-Michel Adda
y était convié en tant que représentant de I’association Marfans.
» Lors de cette reunion les scientifiques ont abordeé les défis que posent:
* la collecte de données phénotypiques;
» la composition de la cohorte de 101 patients a séquencer en
WGS.

« A la suite de cette réunion, différentes manieres de répondre aux défis
posés par la collecte de données sont a I’étude pour déterminer la
méthode de collecte la plus fiable et la plus économique.

*25



Projet 101 Génomes Marfans

Comiteé scientifique | Données phenotypiques

Concernant la collecte des données phénotypiques de la cohorte, il a été décidé que:

1.

Le modele de formulaire de référence établi par le Montalcino Aortic Consortium pourra
étre utilise comme base de travail pour les partenaires en bioinformatique en charge du
paramétrage de la plateforme;

La possibilité technique de collecter et d’heberger des images meédicales est a I’étude;

La mise en place d’une solution de «mapping» pour assurer la collecte automatisée ou
semi-automatisée des données dans les centres de référence est a I’étude;

Pour le court terme, une solution de collecte des données par un data manager doit étre
investiguée.



Projet 101 Génomes Marfans

Comité scientifique | Données géenomiques | Proof of concept

La présence du Professeur Catherine Boileau au sein du Comité
scientifique a permis de donner un coup d’accélérateur au Projet 101
Génomes Marfans (P101GM):

o Elle a révéle au Comité scientifique qu’une étude menee a I’Hopital
Bichat croisant les données phénotypiques et «exomiques» (et pas
géenomique) d’une cohorte de patients atteints du syndrome de Marfan a
fourni certains éléments qui permettraient de mieux comprendre la
maladie.

 Les autres généticiens membres du Comité scientifique ont considéré que
cette étude menée a Bichat —a laquelle certains d’entre vous ont peut-
étre participé— pouvait servir de «validation de concept» de la méthode
retenue par le Comité scientifique pour le P101GM.

« Il n’y a pas de bonne
recherche sans bonnes

données »

Prof. Catherine Boileau
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Projet 101 Génomes Marfans

Comité scientifique | Données génomiques | Pourquoi 1017

» La plupart des scientifiques qui ont rejoint le projet ont insisté sur le fait
que la cohorte devrait accueillir plus de 101 génomes pour permettre
d’augmenter les probabilités de decouvrir un gene modificateur.

« A ce stade, le Projet 101 Génomes Marfans est limité & 101 génomes
en fonction des colts budgétises de séquencage, de stockage et de mise
a disposition des informations.

* Il n’est pas exclu d’élargir la cohorte si certains codts pouvaient
diminuer ou si la levée de fonds que nous organisons devait rencontrer
un grand succes mais a I’heure actuelle notre objectif est limité a 101
génomes.
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Projet 101 Génomes Marfans

Comité scientifique | Données génomiques | 101 vs 100.000

e 101 génomes, c’est effectivement trés peu en comparaison par exemple ' i Cameron ® @i cameron « 28 éu. y
du 100.000 Genomes Project britannique qui mobilise des budgets 0 qenetc testing I tha cried ut by Gilmin, s making  bonsfommationl
éta‘tiques change in healthcare, ending the anguish & uncertainty £5howYourRare

& A l'origine en anglais

-

y T
-

* Mais a I’inverse de ce type de projets, le Projet 101 Génomes Marfans
est focalisé sur la recherche (et pas sur le diagnostic) et sur une seule
maladie le syndrome de Marfan.

* Le Projet 101 Génomes Marfans adopte une approche «bottom-up»
alors que le Projet 100.000 Génomes britanniques s’inscrit dans une
logique «top-down».,

What | learnt from our son’s rare disease

Originally published in The Times on 28 February 2018. (Photo credit: Roger
Taylor' Rex Featuras) Picture this. The most precious thing in the world

nkedin.com
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e Une étude menée a partir des exomes d’une « Another search for modifiers of lung infection in CF patients used an

cohorte de 91 patients construite sur base
d’une stratégie de composition des extrémes a
permis d’identifier I’existence d’un gene
modificateur affectant le déclenchement de la
mucoviscidose.

Dans un second temps, cette découverte a été
validée par [I’analyse d’une autre cohorte
indépendante de 696 exomes supplémentaires.

Cet exemple demontre I’importance de la
stratégie de composition de cohorte.

“extreme phenotype” study design to increase efficiency of modifier gene
identification. Exome sequencing was performed on individuals with
CFTR mutations specifically selected from the top and bottom of the
distribution for age at onset of infection. From a set of just 91 affected
subjects, missense mutations in DCTN4 (dynactin 4 [MIM: 614758]) were
linked to early infection. A validation set of 696 affected subjects provided
further support for a modifier effect of DCTN4 on susceptibility to airway
infection conferred by CFTR mutation. »

RIORDAN, « From Peas to Disease: Modifier Genes, Network Resilience and the
Genetics of Health » in The American Journal of Human Genetics, 101, 177-191, 3
August 2017, http://dx.doi.org/10.1016/j.ajhg.2017.06.004 se référant a EMOND M.J. et
al., « Exome sequencing of extreme phenotypes identifies DCTN4 as a modifier of
chronic Pseudomonas aeruginosa infection in cystic fibrosis » in Nat. Genet. 44, 886—
889 (2012), d0i:10.1038/ng.2344.
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« En raison de la taille réduite de la cohorte, les scientifigues
ont retenu une approche «smart analysis» dont le point

d’ancrage est le gene FBN1 et qui passe par la C.IVS2+1G>A (c.247+1G>A) — exon 2-3

combinaison des différentes stratégies de composition de 0.Gly2145er; .640G>A — exon 6

cohortes qui sont:
p.Ala882Val; ¢.2645C>T — exon 21

L. La recurrence des mutations; C.IVS46+5G>A (<.5788+5G>A) — exon 46-47

2. Lapenetrance incomplete; _ p.Met2347ValfsX19; c.7039_7044del AT — exon 57
3. L’analyse des extrémes (de bénin a sévere) et p.Asp2485Val; c.7454A>T — exon 59
4. L’existence de larges familles. p.11e2585Thr; c.7754T>C — exon 62

o Sur cette base —et en utilisant UMD-FBN1- le Professeur
Bart Loeys a identifié 7 mutations de FBN1 dont les
porteurs pourraient étre invités en priorité a rejoindre la
cohorte pour que leurs génomes soient sequences.
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Budgets et objectifs

* Nous allons entamer une campagne de levée de fonds pour financer le Projet 101 Génomes Marfans.

» Nous avons ébauché un budget minimum, un budget intermédiaire et un budget optimal qui varient
principalement en fonction de la technologie de séquencage et des options de parameétrages de I’outil
bioinformatique qui seront retenus.

» Ces choix seront effectués et le budget final sera adopté en fonction des sommes que nous serons
parvenus a réunir au debut du mois d’octobre 2018 pour espérer que la plateforme puisse étre
opérationnelle des le mois de mars 2019.



Projet 101 Génomes Marfans

Etincelle

* Le Projet 101 Génomes Marfans s’inscrit dans la suite logique de la mise en place d’UMD-FBN1 et de
I’étude croisée phénotype/exome qui ont été soutenues par I’association Marfans.

o Limité a 101 génomes, notre Projet n’est qu’une étincelle en comparaison, par exemple, du projet anglais
100.000 Génomes dont nous nous sommes inspirés.

» Cette etincelle est concentrée sur le syndrome de Marfan et nous espérons —comme le souhaitait Patrice— que
dans la dynamique crée par le VASCERN, elle va embraser I’Europe continentale et qu’elle va
éventuellement se propager a I’étude d’autres maladies rares.

» Nous espérons surtout que cette étincelle permettra de mieux comprendre le syndrome de Marfan et nous
révons qu’elle contribuera au développement de nouveaux médicaments capables de répliquer les effets
d’éventuels genes protecteurs.
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Remerciements ooy

o Aux scientifiques: Guillaume Barr et Marine Hurard.
Smits, Anne De Paepe, Julie De
Backer, Bart Loeys, Guillaume
Jondeau, Catherine Boileau, Paul

* A: René Havaux, Annemie T’Seyen
et Gerrit Rauws.

Coucke, Aline Verstraeten, et « A: Michael Lognoul, Joélle
Marjolijn Renard. Froidmont, Filip Ragolle, Sébastien
. Al’équipe de I’ABSM: Yvonne Snoeck, Frederique Pirenne, Janik
Jousten, Véronique Vrinds, De Goy, Francois Deprez, Eleonore
Lauriane Janssen, Rémi Rondia, Pauwels et Bruno Fonteyn.
Leon Brandt, Muriel « A: Sébastien Van Neylen, Cécile
Vandenbossche, Cathy Kaye. Chabot, Dessie Lividikou, Florence
. Al’équipe de I’AssoMarfans: Roth, Peter O’Donnell, Julien Wolf
Jean-Michel Adda, Stéphanie et Alisa Herrero. 1
Delaunay, Guillemette Pardoux. « A: Carole Wininger, Patrice 00459/ TGE-Fonds 101 Genomes

e Al’équipe du VASCERN: Natasha Touboulie et sa famille.

www.f101g.org
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