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7 asterics

A tool for the exploration
and integration of omics data

ASTERICS is an online tool designed to help you to perform
yvour statistical and integrabtive analyses in an interactive

and easy-to-use way.

4+ Create new workspace L Load workspace

(] Load TCGA demo data into your workspace

(] I confirm that | have read and that | agree to Asterics' Privacy Policy.

Your unique identifier will allow you to access your work and data during 30 days after the last activity on
@ ASTERICS
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residuals

Analyse RRBS (Reduce Representation Bisulfite Sequencing) a 2 facteurs

Données brutes
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Utilisation du paquet R DSS

ajustement d’'un modéle linéaire (~0+sexe+milieu+sexe:milieu)
a l'aide de la fonction DMLfit.multiFactor,

test des effets et interaction
avec la fonction DMLtest.multiFactor,

puis utilisations des fonctions callDML et callDMR

Perte des niveaux de methylation dans les différentes
conditions

Auteurs : Anne Frambourg, Véronique Duranthon, Valentin Costes, Luc Jouneau
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MSpangepop: simulating genomes with structural
variants under a population coalescent
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Panlc : construction d’'un pangénome a
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Féte de la science 2023

Thématique : role 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

. . Supports partageables / reutilisables
ateliers pratiques:

- assemblage de génome
- biostatistiques

2 classes recues

Auteurs : Gabryelle Agoutin, Lucas Auer, Cedric Cabau, Philippe Bardou, Vincent Darbot, Cervin
Guyomar, Luc Jouneau, Géraldine Pascal, Didier laborie, Elise Maigné, Sabrina Legoueix



Escape game “Closed Access”

Un escape game sur la Science ouverte adapté pour INRAE

Expérience ludique et instructive pour le printemps de
la données 2024

9 sessions de jeu d’environ 1h30 sur les sites de Jouy-
en-Josas et d’Antony => 36 participants

Excellent accueil => continuer a le faire vivre et a le
transmettre

4 sessions sur le site de Toulouse Jeudi 03 Octobre
(merci B4B)

L'escape game « Closed Access », en acces libre sur Zenodo
(https://zenodo.org/records/3876138), a été créé par la bibliothéque Michel
SERRE de I'Ecole Centrale de Lyon

Auteurs : Nathalie PEYNOT, Mathieu CHARLES, Anne
FRAMBOURG, Cédric MIDOUX, Veéroniqgue OSSWALD




L'lA en science du vivant - Impact sur nos metiers - mini-

symposium JOBIM 2024

F(e){var t=_[el={};

SQdswie rays /’"
~% science,

~f Technology
ureate who he

300 personnes sont venus ecouter notre mini-symposium
- avec introduction des orateurs fagon piece de théatre.

Auteurs : Gabryelle Agoutin, Lucas Auer, Philippe Bardou , Cédric Cabau, Cervin Guyomar, Sarah

Maman, Géraldine Pascal

Vincent Guigue

Le fonctionnement des LLM et les spécificités de chatGPT
Les limites générales (techniques) des approches de
machine learning

e Les usages et applications des LLM et les développements
techniques autour des autres IA génératives

e Lesrisques engendrés

Guillaume Cabanac

e Des cas de mésusages de la génération de textes et de
données avec ChatGPT dans des articles scientifiques

Publication de données fictives

Usurpation d'identité d'auteurs

Phénoméne des paper mills.

Problematic Paper Screener : un outil pour détecter les

publications suspectes

e Des éléments sur les bonnes pratiques




Help4MultiQC

Une documentation participative pour aider les biologistes a lire les rapports multiQC. Pour le
moment nous avons documenté les sorties des WF Nextflow nf-core RNAseq et Sarek.

GitBook : https://bios4biol.pages.mia.inra.fr/Help4MultiQC/

Repo GitLab : nips:orgemia.inra.fibiosabiolHelpamuitioc/-blob/main/README md

& C (3 hups//bicsdbiolpages.miainrafr/HelpAMuiQC/English/Samtacls/PercentMapped.himl 2 A 7 9 ® QG 0D = @ W - |

f Per Sequence GC Content -

Percent mapped

g. Per Base N Content

h. Sequence Length Distribut Samtools stats: Alignment Scores
« Adapter Content ..
I. StatusChecks H1_REP2 _
m. Trouble shooting
» 4 Faslp
= 5. Cutadapt
a. Filtred Reads _ ~
0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100
Percentages
b. Trimmed Sequence Lengt... Srcaniage
@ Mapped (with MQ>0) MQ0 @ Unmapped

v 6.STAR

a. Alignment Score ) ’ i

Figure 1 : horizontal barplot representing mapping quality.
= 7.Rsem
Source : nf-core RNAseq MultiQC
a. Mapped Reads
The y-axis represents the different samples and the x-axis represents the percentages of readings
b. Multimapping rates

according to their mapping quality.
+ 8. SamTools
There are three main metrics :
a. Alignement Stat
+ Mapped (with Mapping Quality (MQ)>0): This metric corresponds to the number of reads mapped
b. Mapped Reads Per Countig

with satisfactory alignment quality.

c. Percent Mapped « MQO: This metric represents the number of reads that could have been mapped, but whose
alignment quality is too low (MQ=0).

« Unmapped: This metric corresponds to the number of unmapped reads.

d. SamTools Flagstat

e X and Y counts
Alow alignment quality indicates an insufficient confidence probability for this read. Reads with an

alinnmant Analite nf N ran manan thraa diffarant thinme

» 9. Picard

Auteurs : Gaston Rognon, Sarah Maman, Claire Hoede, Yannick Lippi, Cervin Guyomar


https://bios4biol.pages.mia.inra.fr/Help4MultiQC/
https://forgemia.inra.fr/bios4biol/Help4MultiQC/-/blob/main/README.md

Article Kids Frontiers “Qu’est-ce que la bioinformatique”

3 reunions en marge des visios mensuelles :

l" frontiers

Deux paragraphes proposés :
- Avenement de la bioinformatique (AF)
- Un exemple d’analyse bioinformatique : la transcriptomique (LJ)

Dans 'année écoulée, un article “Bioinformatics: Using “Big” Data to Solve Health
Mysteries” est paru dans Kids Frontiers. Cet article est plus centré sur les Health Data,
ce que lI'on peut en faire et sur les problemes de confidentialité des données
personnelles que sur la bioinformatique elle-méme.

Auteurs : Gabryelle Agoutin, Anne Frambourg, Luc Jouneau, Elise Maigné



Vie du site du CATI BIOS4Biol

- W CATI BIOS4Biol N hesﬂe; pas a nous envoyer toutes
Bi0informatique et Statistique pour la informations concernant le CATI !
Biologie.
Activités

QUI SOMMES EVENEMENTS
NOUS?
ACTIVITES NEXTCLOUD

Accueil

Evénements

Pages membres : = -

Tableau dans nextcloud
https://nextcloud.inrae.fr/s/rTKp4xKd6 T5MaWE

+ message

Envoyez-nous votre photo !
Site a destination des déepartements,

DUs, collegues...

Auteurs : Jerémy Tournayre, Anne Frambourg, Géraldine Pascal, Luc Jouneau


https://nextcloud.inrae.fr/s/rTKp4xKd6T5MaWE

Journée Shiny::INRAE

Financement SAPI pour organiser une journée Shiny (x2) dans l'institut

REPUBLIQUE A@
FRANCAISE I N R
Fraternité
SHINY: :INRAE
[&) €]

SK8

FEDERATION D’'UNE COMMUNAUTE
SHINY::INRAE ET PARTAGE
D'EXPERIENCE

https://sk8.pages.mia.inra.fr/journee_shiny_inrae/edition_2025

Auteurs : Porté par Elise Maigné et la team SK8



Les mardis de la grenouille
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Auteurs : Gabryelle Agoutin, Lucas Auer, Géraldine Pascal
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Auteur : Laurent Cauquil


https://lcauquil.pages.mia.inra.fr/mon_blog/
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Formation git/gitlab déclinée sur tous les centres INRAE

Formation initialement montée sur le centre PACA,
Point de départ = IDE de l'utilisateur

Session 1 : initiation a Git
Bl - O€SSiON 2 : GitLab et depot distant

ZY s sitout Session 3 : Les branches

Réseau national de ~30 formateurs git/gitlab

Auteur : INRAE PACA (Agroclim, BioSP, URFM). Participants : E. Maigné, J. Tournayre, P. Ruiz, J-M Frigerio, L. Duvaux
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Contrbles qualité données NGS sous nextflow et NGL-Bi

NGS quality analysis workflow per technnlog'y-a)

_— MGL-Sa:
extractReads.pl

Each technalogy i
manages the data

* Sample sheet
* Experiment metadata

—_ = Eyery 15 minutas
= Check far Sample Sheet and
end of sequencing files
= Run extractReads.pl

= Create NextFlaw params file from Sample sheat
- = LOgs + emails
= Launch OC analysas with Nextflow pipeling

pipelines. Currenth

20240913-MISEQ_6-LM5H3-FC9AB114-7370-11EF-B725-  ®eue

- DA64627E7159 Nouveau
¥ nexiflow )

ShortReads ” Na_;mm h Général Téléchargement Avance Infos workflow Historique d'évaluation
Miseq/NovaSeq/AVITI/T7 GridlON/PromethION
rsync
- F‘a—a—nﬂrm—nm

You could use the following rsync method and just specify lyourRepository/
= Contamination search

.5 b+ duali = Params to yaml = Fast() concatenation rsync -avhL sbsuser@aenobioinfo.toulouse.inrae.fr/save/user/sbsuser/public_html/download/214d92b9-39d8-42e9-8722-a6735fedd7¢3_1724745330.111229
comeen ciplicates -~ Run Gl « FastD) eompressien 120240913-MISEQ_6-LM5H3-FCIAB114-7370-11EF-B725-DA64627E7159/ lyourRepository/

« DMA/RNACS remaving = Contamination Ssanch

==

z m m

- Spiltssg s - sectio,

Nlise ik
W=

« Allurmirsa Fiker wget
= Demultinles Stats
B You could use the following wget method

.." waget —no-check-certificate -ic hitps://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fri~sbsuser/download/214d92b9-39d8-42e9-8722-36735fedd7c3_1724745330.111229/20240913-
' MISEQ_6-LM5H3-FC9AB114-7370-11EF-B725-DAB4627E7 159/ wgetFiles.bt

Readsets (283)

= BWA = Salrman / STAR = Taspnomic ~ 134] 2= < 2 3 = = Taille (50) «
= Alignment stat * Sesarch rAMA assignation - Sample GC * Lgm §
= [nisert siee * [ngert size = Krona * Demultiole: Stats = Loncatenation .
B « B ta BED | %
e , M Séquences Nb Score
Mudulu: N° Nom % valides / Séquences %>= Qualité Valid
Lorwr paws In progress Piste échantillon déposé piste valides NbBases Q30 moyen QC?
sequenciog ] Code [] Fichiers O Etat Projet O O O o &l | G O C
1 4-LA-R3_TTGCTA- Disponible 84-24 E74-S04- 0,35 022 54790 27395000 9191 3594 Oui
3_L001_R1fastq.oz LA-R3
| E74-S04-LA-R3_TTGCTA-
LM5H3_L001_R2fastq.qz
= Creste dset = i Shortf
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Technologies : Thanks :
*  Plpelines - kash, ped, B, python, Nestflow GeT-PlaGe info and bisinfo teams for the maintenance and deveale
. ; :
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Auteurs : Didier L., Marie-Stéphane TrOtard, Céline NOirOt, tout Testeur a venir : Laurent CauquiL autres?
GeT-PlaGe




Galaxy

Gestionnaire Web de traitements en bioinformatique ... mais pas que
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Auteur : Patrice DEHAIS
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En route vers la pérennisation SK8 ! #%

Infrastructure pour gérer et déployer des application R shiny.
100 applis hébergées. Financement pour se créer une infrastructure pour gérer le passage a I'échelle !

2 MathNum
SPE
SA

SK8 Team @ Hackathon SK8 2024

Auteurs : ~20 personnes, 10 CATI représenteés.
Porté par Jean-Francois Rey (CATI IMOTEP) et Elise Maigné (CATI Bios4Biol)



Analyse omics



Analyse du génome de lignées cellulaires transgéniques de saumon Chinook

Séquencage long reads (Nanopore) de 2 lignées cellulaires transgéniques (profondeurs : 8.6 X et 13 X)

Ou et en combien de copies les transgenes se sont insérés dans le génome hote ?

Alignement minimap des long reads sur le génome du Chinook et sur les séquences des transgenes

Production de cartes d’insertion des transgenes
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Visualisation sous IGV des alighements sur le génome du Chinook

Chincok NC_056434.1:64782492-64843800
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Genomic coordinate

La séquence du transgene est morcelée

Auteurs : Bertrand Collet (VIM), Pierre Boudinot (VIM), 12BC, Luc Jouneau (VIM), Christophe Klopp (Sigenae)




Aide a l'assemblage du génome de Tetrahymena thermophila, Quel MIC MAC!

Tetrahymena thermophila (inspiration Wikipedia)
C’est un genre de ciliés pouvant étre commensaux ou pathogenes.
Les especes sont tres communes dans l'eau douce
Il a la particularité d'exister en 7 sexes (types sexuels) différents, ce qui donne 21 différentes
combinaisons possibles d'accouplement.
Il a deux génomes :
e le micronoyau (MIC) de la lignée germinale diploide (5 paires de chromosomes)
e le macronoyau (MAC) qui est une multiplication d'un sous partie (zones géniques) sur
micronoyau (280 chromosomes)

Assemblage du génome MAC
S —— S— Dans les séquences les deux sources (MIC et MAC) sont présentes.

GenomeScope Profile Pour séparer les séquences du MIC de celles du MAC on peut utiliser les fréquences des kmers.
o OGS 0t Les séquences MAC contiennent des kmers fréquents et des kmer d’erreurs (influence limitée dans
| 1 ‘ I'espace). Celles du MIC contiennent les longues zones de kmers peu fréquents.
| — R mode Une fois les séquences séparees on peut assembler les séquences du MAC (hifiasm)

unique sequence
| = errors
' | == kmer-peaks

T

Frequency

il Assemblages taille N50 L50 2 téloméres
. Public (GCF_000189635.1) 103 0143 75 520 943 59 25
1 Nouvelles données Moulis 102 580 396 1 007 618 31 144

0 100 200 300 400

Coverage

Auteur : Christophe Klopp, Collaboration : Philippe Hervé (CNRS Moulis)




Caracterisation du microbiote caecal de poule pondeuse
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Auteurs : Maria Bernard, Fanny Calenge, Géraldine Pascal, Tatiana Zerjal
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il ... . Co-évolution de la densité en CpG et des génomes animaux
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Co-évolution de la densité en CpG et des génomes animaux
> Sarcopterygii , Actinopterygii , Protosomia

Quatres classes de densité de CpG autour des TSS

Protostomia | ~ _
! | > Reépartition différente selon le clade

Obs/Exp CpG

'2 Corrélation négative entre la densité en CpG (classes) et le niveau de méthylation
| > Conservation au sein des metazoaires
kb TSS 45k Auteurs : A BRIONNE, A LAURENT



