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Contexte NGS

» Collaboration entre PF GeT-PlaGe et Bioinfo depuis 2007
* PF GeT-PlaGe : production de donnees (454, HiSeq2000)
* PF Bioinfo : moyens d'analyse et de mise a disposition
 CPER/IBISA communs pour les investissements dans le NGS

» Acteurs du projet France Génomique (Investissements
d’avenir)
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Quelgues dates

Validation de I'application
Installation « séquencage d’ADNg »

Sept

Validation technique par lllumina Triplement du debit

-ts pilotes ADNg
-ts pilotes RNA-Seq

http://get.genotoul.fr




Quelques chiffres

36 flowcells en 2x101b depuis le 23/11/2010 + 8 HS
o 288 lanes - autant d'analyses nG6
e 227 ADNg
61 ARN
« 28 projets différents
o 366 librairies
 ~54To de données brutes transféréees
19 flowcells planifiées

http://get.genotoul.fr




Notre expérience
-- . Problemes réactifs + machine (8 flowcells repassées)
- . Dépendance vis-a-vis de l'infrastructure informatique
+ . Beaucoup de problemes logiciels corrigés par lllumina
++ : Un débit plus éleve qu’annonce (+40%)

e 130 M de reads / Lane attendus selon spécifications
lllumina en Paired-ends

e 185 M de reads / Lane en moyenne
++ : Retour positif des utilisateurs

http://get.genotoul.fr Yoo




L'HISeq2000, coté Bioinfo

Une infrastructure en conséquence

 Réseau a 1Gb/s avec connexion directe sur un NAS
14 To pour le transfert des données brutes
8 To pour la sauvegarde des donnees analysées
Cluster avec 49 nceuds de calcul (> 400 coeurs)
nG6, un systeme d’information dédié au NGS
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Historiqgue de nG6
* Projet commun Bioinfo/PlaGe depuis 2008
* Pour la gestion des données Roche 454 :
» Tracabilité des données et analyses associés
 Portail sécurisé d'acces aux donnees pour les utilisateurs
« Sauvegarde des données analysées
» Intégration des premieres données HiSeq fin 2010

Sites web

e Démo : http://ng6.toulouse.inra.fr
« Forge : http://mulcyber.toulouse.inra.fr/projects/ng6/

http://get.genotoul.fr Yoo
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L'HISeq2000, coté Bioinfo

Frontend, site web utilisateur

» Acces aux résultats d’analyse par projet ou par run + module
de recherche

http://get.genotoul.fr




# PROJETS RUNS DOWNLOAD X racherche
[ S|

Liste des projets auxquels vous avez acces :

Wous avez accés 3 80 projets,
L'ensemble des donnees brutes et des résultats d'analyses occupent 4,65 Th d'espace disque pour l'ensemble des projets,

Afﬁcherl 10 'I gléments par page Rechercher
I Mom du projet = Description v
Analyse des gquasi-especes de virus influenza aviaires faiblement pathogenes (WIAFF infectant le canard wersus le poulet
r FLUSEQHS .
ou la dinde
r FosFlne sequencage d inserts fosmidigues grands fragments issus de criblages de clones metagenomicues
r FRUITPALM Ce projet vise | identification, le clonage et la caracterisation de | expression des genes controlant les differences d
activite lipase chez E guineensis pour preparer la selection assistee par marguedrs d un materiel a faible activite lipase.
r FRUITSET Analyse transcriptomigue chez la Tomare
r CEMSLIEHY Etude métabaolisme de dégradation
r CLOMITO Yariahilite des genomes mitochondriaux de Clomus sp.
Séquengage de cOMA pour identification de séquences codantes et en particulier séquences codantes du systéme de
r GORIO St e
détoxification.
r HEMOGEME Caracterisation du locus Bola class | en relation avec la survenue de la pancytopenie neonatale bovine (PRE)
r HISEQQC Recherche de polymorphisme chez e chewal
r [MARALIMREP Séguengage d'un pool de produits PCR pour &tude du répertoire immunitaire.

Pour la selection | cacher | décacher | | supprimer | | publier | dépublier

&4 ffiche les éléments de 31 & 40 sur un total de 80 enregistrements < ¢ 2 3 5 6 > >

http://get.genotoul.fr
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R iacherche

Projet CARTOSEQ :

Resequencage de taureaux
35 runis) et 0 analyse[s] ont été réalisées sur le projet CARTOSED.

Afﬁcherl m

Marm

A

FLUSI

FosFl

FRLIN

FRLUIN
CEMS
GLOR

COBRD

HEM(

I N R N e [ (R R B

HISEC

-

[hARAL

Pour la selecti

Affiche les alér

Runs realisés :

L'ensemble des donnees brutes et des reésultats d'analyses occupent 987.36 Gb d'espace disque pour l'ensemble du projet.

Afficherlm 'I Elements par page

- Mom du run £

r FR2Z290038601-FATAL

r FR2Z2960071756-
MERDRIGMAC

r FR4486041658-
BESMEBLICK

- FR44860471658-
BESMEHLICK,

r FR4486041658-
BESMEBLICK

Mom du
projet

~

CARTOSEQ

CARTOSEQ

CARTOSEQ

CARTOSFN

CARTOSEQ

Date

12-09-11

12-09-11

23-08-11

230811

23-08-11

~

Espece <

Bowin

Bowin

Bowin

Riawin

Baowin

Mature

~

des v
données

ADMg

ADMg

ADMg

ANMY

ADMg

Type

1/8
FlowCell
B - lane
8

/8
Flow Cell
B - lane
7

1/8
Flowcell
A - lane
1

1/8
Flowcell
A - lane
2

1/8
Flowcell
A - lane

<

Rechercher
Mombre Taille
de % tofale des
sEQUEnCEs saquences
184 076 18 591
3890 715 3890
179 068 18 085
G682 036 882
159 262 16 085
244 486 644
159 674 16 127
HiUR 155 40hE
163 355 16 498
506 QoA 106

-~

Description %

Insert . 406 pour
ech

FR2Z290038601-
FATAL [C] 8 pM

Insert : 360 pour
ech
FR2Z9A001756-
MERDRIGHALC,
[C] 7 pM

Insert : 313 pour
ech
FRA4BA041658-
BESMBUCEK. [C] 7
|

Insert : 3213 pour
ech
FRAARANDTASR-
BESHEUCK. [C] 7
fahAd

Insert : 313 pour
ech

FR4486041658-
BESHEUCK. [C] 7

Sequenceur

Hiseq 2000

HiSeq 2000

Hiseq 2000

HiSpn 2000

Hiseq 2000

~
w



# PROJETS RUNS DOWNLOAD B e
[ S|

# PrOJETS Runs DowNLOAD
R

Frojets > CAR

# PROJETS RUNS DOWNLOAD
e

Frojets » CAaRTOSED * FR2290038601 -FATAL

Run FR2290038601-FATAL :

Insert : 406 pour ech FR22%0038601-FATAL. [C] 8 pM
3 analyses ont été réalisées sur le run FR2Z90038601-FATAL,
L'ensemble des données brutes et des resultats d'analyses occupent 14.23 Gb d'espace disque.

Afﬁcherl m

r Wom ~ Runsr
I_ FLLSI AfFiche Hom du projet  Date Espéce Twpe Hature des données  Mombre de séquences  Taille totale des séquences  Séquenceur
I— FosEl CARTOSED 12-02-11 Bowin 178 FlowCell B - lane 8 A0kg 184 076 290 18 591 716 390 HiSeq 2000
-
I FRUIT L
Telechargements :
I~ FRUM r
s_8_1_qgseq_UMD3_1_sorted.bam
r GENS
r GLOK
- GOEBI Analyses réalisées :
r HERAC - .&fficherlm 'I glerments par page Rechercher :
r HISEC r Mo Description Logiciel Wersion
- IRARAL r ContaminationSearch Recherche de contaminants. bura 059-r16
Pour |3 select - [ ReadsStats Statistigues sur les lectures et leurs qualites. fastgc w91
r Alignmentstats Statistiques alignement contre genome de reference. samtools flagstar 0.1.13
Affiche les lér Pour la selection ;| cacher | décacher | | supprimer

r Affiche les éléments de 1 & 3 sur un total de 3 enregistrements
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L'HISeq2000, coté Bioinfo

Frontend, site web utilisateur

* Analyses proposees en routine pour des donnees 454 :
o Statistigues de base (longueur, qualité, N...)
* Recherche de contaminants (blastall 2.2.25)
* Nettoyage sur les biais connus du 454 (Pyrocleaner 1.2)
« Assemblage (newbler 2.6)

» Analyses proposees en routine pour des données HiSeq2000:
 Statistigues de base (FastQC 0.9.1)
e Recherche de contaminants (bwa 0.5.9)
» Alignement contre genome de ref (bwa 0.5.9)

http://get.genotoul.fr Yoo
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L'HISeq2000, coté Bioinfo

Frontend, site web utilisateur

» Possibilité de télécharger les données « brutes» (sff, bam,
fastg.gz) apres archivage ou de créer un lien symbolique sur
serveur Bioinfo pour analyse sur le cluster

http://get.genotoul.fr
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nGo6, q

Création de liens symboligues

Cette fonctionnalité est uniquement valable si
vous disposez d'un compte utilisateur sur le
serveur snp toulouse inra. fr.

Mom dutilisateur |sbsuser

Mot de passe:  [easesss

Répertoire |lworkfsbsuser1

Créer Annuler

http://get.genotoul. fr EXa
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Backend, Ergatis
Pipelines préconfigurés suivant
* |e séequenceur
o 454
* HiSeg2000, GA
* |le type d’échantillon
 ADNg / ARN
* Multiplexé ou non
« Méetagénomique
» Le format d’entrée des données
o off
 fasta
 fastqg.gz
* (SE€(q

http://get.genotoul.fr



S GeT

(— | = [ Ij htkp: /ingé. toulouse.inra. Frfergatis/cgifbuild_pipeline. cgirautoload_template=%2Fusr %:2Flocal%:2Fbioinfou2Fsrcit 2Fergatisngs

s [

cormnponent: config_run_casava (raw_input)

¥ configuration

parallel group

component: ngbrunstat (all_mids) L) r.: u]

¥ configuration

compeonent: fastgc (all_mids)

P configuration

seral group

component: bwa_index (ref)

¥ configuration

component: bwa_aln_sorted_bam (default)

¥ configuration

component: sambools_flagstat (default)

P configuration

3 add component 9 add pipeline = add serial group 01 add parallel group

cornponent: bwa_contamination_search (default)

¥ configuration

[ add component 0 add pipeline =1 add serial group 00 add parallel group

parallel group

compeonent: archiveZ2ngb (ref)

P configuration

[ add component 0 add pipeline =1 add serial group 00 aad parallel graup

cornponent: ngbsynchronization (default)

¥ configuration

N
£ add component 3 add pipeline = add serial group 1 add parallel group

.
Q add component 3 add pipeline = add zerial qroup O add parallel qroup

http://get.genotoul.fr



GeT __—

[ Ij httw.inra.Fr,l'ergatis,l'cgi,l'buildjipeline.cgi?
=

"t —

cornponent: config_run_casava (raw_input)

¥ configuration

parallel group

AN

Romponent: ngbrunstat (all_mids)

configuration

\

compeonent: fastge (all_mids)

P cofffiguration

5eria\;ruup

compdnent: bwa_index (ref)
P confiduration

\

\

component\ bwa_aln_sorted_bam (default)

¥ configuratiyn

\

component: san\tools_flagstat (default)

P configuration

3 add component %dd pipeline = add seria

cornponent: bwa_contamingtion_search (default))

¥ configuration

\

[ add component 0 add pipelind = add serial gro

parallel group

compeonent: archiveZ2ngb (ref)

P configuration

\

[ add component 0 add pipeline = a%erial qro

cornponent: ngbsynchronization (default)

¥ configuration

.
£ add component  J add pipeline = add serial group\ 4

.
Q add component 3 add pipeline = add zerial qroup @ N

cormponent: config_run_casava (Faw_input)

configuration

parameters

ran narme

date

species

data nature

run type

run description

sequencer

lane number

project nare

project
description

project fe
group

project fe

group
description

project fe
group parent

input

casava
directory

The run name,

The run date in ddfmmiypeyy format,

The zpecies used for this run.

The nature of the data,

The type of run dane,

Run description,

The sequencear name used,
HiSeq 2000
The nurnber af the lane (to grab the right gzeq files)

The project name the run belongs to. If the project already exists, the description and
frant end group iz not required,

The project description the run belangs to,

The projectfe group name allowed for this project, If it doesn't exist it will be creatad.

The projectfe group description,

The projectfe group parent name,

The raw directory or the demultiplexed directory if it's a multiplexed run

#,
nup;//gw..genuu)ul.fr



L'HISeg2000, les Hommes

NnG6, qui sont les petites mains?

PF Bioinfo :
* C. Klopp : Responsable technique
* J. Mariette : I'expert, développeur principal
e D. Laborie : administrateur systeme

PF GeT-* :

« J. Lluch, E. Robe, S. Ruzafa, E. Lhuillier, N. Marsaud, D.
Esquerre : equipes 454 et HiSeq, executent les analyses
gualité sur ergatis et redigent les comptes-rendus

* O. Bouchez : responsable NGS GeT-PlaGe, valide les
analyses qualite

 F. Escudié et moi : gestion des donnees, suivi des
analyses qualité et developpement, interface PF Bioinfo

http://get.genotoul.fr Yoo




L'HISeg2000, les Hommes

NnG6, qui sont les petites mains?

Groupes de travail sur difféerentes thématiques visant a créer
des pipelines a intéegrer a nG6 (RNASeq, variations, miRNA,
ChIP-SEQ, méthylation...)
https://mulcyber.toulouse.inra.fr/projects/ngspipelines >
Onglet MediaWiki

http://get.genotoul.fr




Et dans I’'année a venir...
PF GeT-PlaGe :

* Triplement du debit de I'HiSeq2000 des maintenant
* Doublement du débit annoncé courant d’'année prochaine

« 1 voire 2 HiSeq supplémentaires (130To de donnees a
sauvegarder)

http://get.genotoul.fr



L*HISeq2000, futur Bioinfo

Et dans I’'année a venir...
PF Bioinfo :

Passage en production des pipelines CASAVAL.8

Continuer le travail d’optimisation de I'espace dans la
gestion des données

Nouveaux pipelines d’analyse + nouvelles fonctionnalitées
nG6

Formations NGS (polym 0 rphisme SNP / RNA-Seq)
Mise en place nouvelle infrastructure en janvier 2012

(CPER)
e Calcul+++
e Stockage+

http://get.genotoul.fr Yoo
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Remerciements /7 Questions

=3 * Toute I'equipe PF Bioinfo
~ e« L’EIC Toulouse
* Les équipes de recherche pour leurs retours

« Toute I'équipe PlaGe...et plus particulierement les
biologistes moléculaires qui mettent la main au clavier

» avec le sourire...ou pas
o2 p "
;
R - &

A
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