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pipelines, developpements,
benchmarking



D-Genies news

In development : adding
annotations on the dot plot
borders from bed or wiggle files

C, D-GENIES #

Run = =
Launch map analysis

Name of your job WpK8C_20230912141345

E-mail christophe,klopp@inraefd

Its by ma

New alignment Plot alignment Batch alignments

Batch file Choose file Browse

Text file following batch format. Must end with . txt
# An align job
type=align id_job=example_align tool=minimap2 options=repeat:many
query=example://Fusarium_culmorum.EFl.dna.toplevel.fa.gz
target=example://Fusarium_graminearum.RR1.dna.toplevel.fa.gz

# An all versus all align job
type=align id_job=example_align_ava tool=minimap2 options=repeat:many
target=example://Fusarium_graminearum.RR1.dna.toplevel.fa.gz

# A plot job
type=plot id_job=example_plot backup=example://backup.tar.gz

User files + Add files... 1l Remove unused iNEEEIF[!
File Size State Actions

Submit ‘ Load example ‘

Quick help for tools ~

Minimap2 v2.24
Better for low similar fasta files

Please use tool=minimap2

Options?

Default options are displayed in bold.
Please use options=keyl, key2, ... where
keys are:

Repeatedness (mutually exclusive)
Trade-off between alignment precision and
computation requirements (CPU Time +
RAM) by ignoring the top fraction of most
frequent minimizers

few : few repeats @
e repeat:some : some repeats @
e repeat:many : many repeats ©

Batch mode in production!
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Christophe Klopp
Bioinfo Genotoul



Ameéliorations du workflow metagW GS mEtg\(’:S

metagWGS 2.4 permet I'analyse des short-reads ou des long-reads HiFi PacBio.
Nouvelles fonctionnalités majeures : le co-assemblage, annotation des génes plus rapide, et développement de
binnette : https://github.com/genotoul-bioinfo/Binette

08_binning
r 3
MetaBAT2 MaxBin2 CONCOCT
Circular

8inning of contigs
/
,/('c:-"tlg'. (HIF)) N
BINETTE Refinement of sets of bins
- o
1 r N
CheckM2 Access quality on bins

- »
! , ;

dRep Select representative bins

-
} ,
+ samtoaols Bins quantifications

1 - >
r \

GTDB-Tk Bins affiliations
\ - o
Species-level representative
.8
Sequences into the bins fasta genames between samples fasta

between samples

bwa-mem2
minimap2

Taxonomic affiliation of bins Bins quantifications .tsv
Axt

https://forgemia.inra.fr/genotoul-bioinfo/metagwgs

Auteurs : Jean Mainguy, Maina Vienne, Vincent Darbot, Céline Noirot, Geraldine Pascal and Claire Hoede



Ajout module d’enrichissement au pipeline RNAseq

|\

Samples
file

verify_configuration.sh

Indexation Alignement Analyses
genome (mapping) statistiques

Config \

file
genome fasta

gtf file
annotation file

/ Config/sample

Enrichissement

EZBROAD

INSTITUTE

Trois méthodes proposées:
GSEA classique (Broad institute)
GSEA preranked (Broad institute)
GSEA_DE (test hypergéométrique)

Gene Set Enrichment Analysis

Auteurs : Anne Frambourg, Luc Jouneau




Efficace database

Efficace database est une application web de soumission et consultation de fichier
respectant des contraintes pre-définies.

Creating datatype] Submitting for validation JADMINISTRATOR —
J L EXPLORE EFFICACE FILE DATABASE
Get corresponding B e
o Datatype Adding : S
valid Datatype J< Datatype : g 7
v
Data files ] . A
fora IndividualPedigree Submitting »(File analysis|—aldfile
project server
and
population 7

Meta data

Invalid file

Fayo

Error

crvaLe

crvaLE

: OoDooooOoOOOO

Auteurs : Quentin Boone - Philippe Bardou - Cedric Cabau -

Christophe Klopp




FROGS 4.1

Restructuration d’outils et ajout de nouvelles fonctionnalités dont :

FROGS_1 Pre-process merging, denocising and dereplication (Gala:

Sequencer
Longreads (PACBIO, ONT)
| ONAS AMPTE Barque BOCOM-PIPE NEC APSCALE CoMA
dadanake Cascobel  Decistz Janp A QOAY MICCA
: “::‘:’:" CBiToon  PIRITS  vEARCH ot pm"e'cj':"‘:‘”":zw"
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SCATA '; SEED2
Longreads (PACBIO, ONT) Win
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454 B e ":3},5‘.;}';‘“ ECOLOGY WILEY
' ' - 7 PRt
TAR archive file A pile of pipelines: An overview of the bioinformatics software

for metabarcoding data analyses

Ali Hakimzadeh! ® | Alejandro Abdala Asbun? | Davide Albanese® | Maria Bernard*® o |
Dominik Buchner®® | Benjamin Callahan’ | J. Gregory Caporaso® | Emily Curd® |
Christophe Djemiel10 > | Mikael Brandstrom Durling“nﬁ7 | Vasco Elbrecht®® |

Zachary Gold? | Hyun S. Gweon'®'* | Mehrdad Hajibabaei’* @ | Falk Hildebrand®? |
Vladimir Mikryukov1 | Eric Normandeau®® | Ezgi Ozkurt’® | Jonathan M. Palmer® |
Géraldine Pascal?®® | Teresita M. Porter'> | Daniel Straub?® | Martti Vasar'® |
TomééVétrovsky22 | HarisZafeiropoulos23 | Sten Anslan® ©

intégration de l'inférence -
fonctionnelle en analyse dlfferentlelle (Picrust + DESeq2) mutation OTU = ASV

Auteurs : Maria Bernard, Vincent Darbot, Olivier Rué, Lucas Auer, Géraldine Pascal



YapOTU: librairie python pour construire, visualiser et analyser des OTUs en
barcoding & metabarcoding

YapOTU FOde !ill)re: o Utilisateurs | Testeurs
ittps://gitlab.inria_fribiodiversiton/fyap '
Librairies: \ Productions accessibles: Valerie Laval INRAE Bioger
. Python htt | 5 IH tr ep ot.recherche data gouv fr/dataverse Maria Kahlert SLU Uppsala
. Numpy eiabarcoding Diego Fontaneto CNR Verbana
« Matplotlib Autres librairies scientifiques
» Scikit-Learn / PhyML, seaview, ...
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Auteurs: Alain Franc - Jean-Marc Frigerio Biogeco ..............



ll6ts CpG et genomes d’animaux

T D S 5 Tétrapodes

e, |

Actinopterygii

Création d’un pipeline Nextflow

https://forgemia.inra.fr/lpgp/cgi Protostomiens

Exploitation en cours

Auteur: Aurélien
BRIONNE

<

Arbre de lavie




autour de la formation



Présentation des métiers de bioinformaticien.ne et
biostatisticien.ne a la féte de la science 2023

Thématique : r6le du microbiote dans la
performance des chevaux d’endurance

3 ateliers destinés au collégien.ne.s :

- Assemblage de séquences
- Initiation a la programmation
- Introduction a la biostatistique

Atelier 4 : gotter Supports partageables / réeutilisables

Auteurs : Gabryelle Agoutin, Lucas Auer, Cédric Cabau, Vincent Darbot, Cervin Guyomar, Luc Jouneau,
Géraldine Pascal



InterCATI - Roscoff - 18-21 septembre 2023

Atelier 1 : inférence de réseaux en métagéenomique Atelier 4 : Interopérabilité entre graphes RDF et graphes de Neo4;
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Atelier 3 : workflow de graphes de pangénome
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iInfra/systeme/BD



De genologin a genobioinfo

e Migration sur le nouveau cluster : utilisateurs, logiciels, projets, sites web
e Point surles 2 infrastructures de calcul : INRAE et Clement ADER
e Point sur les nouveaux investissements en cours et a venir

. Auteurs : Marie-Stéphane Trotard, Patrice Dehais, Didier Laborie



Des nouvelles de SK8 « un projet qui roule comme sur des roulettes »

Projet inter-CATI, infrastructure INRAE pour déployer des application R shiny.
~54 demandes d’hébergement depuis I'ouverture du service

Une nouvelle doc

Applications hébergées par SK8 Un nouveau site web

Des apps + stables et + rapides

Hors application internes (démos, tests, ...)

@ 1 R
é 60 i . |
2 | Lancement officiel I Version Kickflip
O N |
§ | 54 utilisateurs v
£ A0 (contents) du
= i service CI/CD
2
| ! anl
Des applications ] | =
Shiny hébergées
par INRAE 20 | I docker
! |
f I ‘%‘
: ==
4 | | N
2022-07 2023-01 2023-07 Gl
Date openstack.
Actualisé le 2023-09-12 <>
Auteurs : ~20 ITA INRAE, 10 CATI représentés. 4‘

Porté par Jean-Francgois Rey (CATI IMOTEP), pour le CATI Bios4Biol : Elise Maigné, Yannick Lippi



1000G Chicken

Sa:nr:trzzls Mark duplicate
BQSR
|' Preprocessing Mapping Variant calling i
Runl/2 5832 5832 3301 by interval (1)
Run3 2584 2584 15860
Rund (trios) 784 98 08 / - CATK - / 4953
9200 9200 4985 enomics
/ GATK 4953
. GenotypeGVCFs
Remove duplicate

4953 samples

VCF by interval

Auteurs : Philippe Bardou - Mathieu Charles - Christophe Klopp



IVIIQratIOn d,infl’a Serveur et cluster genologin
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autres themes/domaines
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Site web du CATI BIOS4Biol

Site web développé avec wordpress.
Description du CATI, des membres, des événements

zm
LB

e r:' R N DA S 5 : = D
B ws ' CATI BIOS4Biol BB ‘D
. Bldinformatidile et Statistique pour la belogie.

on s e R
wis il BB o8

MEMBRES QUI SOMMES NOUS? 2 EVENEMENTS

Evénements & venir

P septembre 18 - septembre 21

s
18 Hackathon Inter-CATI omics 2023

Voir Le Calendrier

Auteurs : Jérémy Tournayre, Marie-Stéphane Trotard, Anne Frambourg






Rappel : qu'est-ce qu'une production
CATI ?

Les productions du CATI se définissent par des productions qui
* émanent de discussions/idées/relations d’agents au sein du CATI
* sont des projets menés par plusieurs membres du CATI

— Une production CATI peut étre une production issue d’'une plateforme

— Une personne/un groupe peut indiquer dans ce document plusieurs projets mais
une diapo = une production

— Modele demandé = diapo 3
— Exemple = diapo 4



Lancement du service SK8 / Titre du

projet/outil/formation

Infrastructure pour déployer des application R shiny.

16 demandes d’hébergement depuis ouverture a INRAE en avril 2022 : l

bref descriptif
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e /
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* URL/URI
é o N
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: R Shiny App iny App Image . n s
uneimage . k Automatise y APP

iy

Développeur/ses
Administrateur/trices
les auteurs avec —

s 5
en gras openstack. CI’ CD docker R

membres du CATI B
— %

Auteurs : ~30 personnes, 9 CATI représentés.
Porté par Jean-Frangois Rey (CATI IMOTEP), pour le CATI Bios4Biol : Elise Maigné




