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Modeéles d’intérét

>

| 2

| 2

Plantes
Bactéries
Insectes
Nématodes
Champignons

Oomycetes

Virus

| 2

CATI BBRIC

35 bioinformaticiens

15 unités
10 sites

Domaines d’applications

>

>

>

Assemblage (genomes/transcriptomes)

Annotation structurale des génomes (génes codants pour des protéines / ncRNA)
Annotation fonctionnelle (genomes/transcriptomes)

Analyse de I'expression (RNAseq, puces)

Détection et analyse du polymorphisme

Metagenomique

Epigénomique

Modélisation des réseaux métaboliques et de régulation.

Gestion de collections (bactéries, insectes, etc.)

Systématique: identification des espéces de groupes d'espéces d’intérét
Phylogénie, évolution

Génomique des populations
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Architecture bioinformatique BBRIC
4 composants interopérables

données accessibles
via internet

NS

BBRIC Data Archive(s)

) 4

BBRIC Pipelines/Bioinformatics
Toolkit

doi
> http
|dap ou public

AV ANALYSES

|
<l ‘ BBRIC reference data repository

Y

RESULTATS §

BBRIC Workspace

upload en ligne
de commande

Mise a jour
manuelle par un bioinfo
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Architecture bioinformatique BBRIC
4 composants interopérables

données accessibles
via internet

NS

BBRIC Data Archive(s)

NS

~.Galaxy

doi
> http
ldap ou public

ANALYSES

|
<l ‘ BBRIC reference data repository

Y

RESULTATS §

BBRIC Workspace

upload en ligne
de commande

Mise a jour
manuelle par un bioinfo
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Galaxy @ BBRIC
S’adapter au réseau

» Des instances au plus proche des données

CRENIES
Acces controélé

» annuaire LDAP

@Toulouse
Acces controlé

» Fédération Education Recherche (Shibboleth)

@Ailleurs ?

» Un toolshed pour partager les outils

» Un systeme pour maintenir les données de
référence
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Galaxy @ BBRIC

Pré-requis avant un passage en production

» Utilisation de fichiers compressés
fastq.gz

» Interopérabilité avec les instances d’Archive
Les utilisateurs doivent pouvoir analyser leurs données

» Interopérabilité avec les instances Workspace

Les utilisateurs doivent pouvoir étre autonomes dans le post-
processing des résultats intermédiaires
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>

>

>

>

Utilisation

de fichiers

compresseés

De nombreux outils le permettent, pourquoi s’en priver ?

Pourquoi Galaxy décompresse automatiquement ?

Extension des datatypes
datatypes _conf.xml

lib/galaxy/datatypes/data.py

Modification du code de l'upload

tools/data_source/upload.py

Modification des fiches des outils pour ajout du nouveau

type accepté
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Interopérabilité avec Archive

Qu’est-ce que I’'Archive ?

systeme de conservation des données brutes
générique

sans limite de taille de fichier

systeme ouvert

acces programmatique (API, client)

conversion vers les formats standards (SRA, GEO pour les séguences)
publication des données/métadonnées (DOI, lien permanent)

acces sécurisé et authentifié
droits d’acces par fichier
authentification par la fédération Education Recherche

outil accessible aux producteurs de données (les biologistes)
interface web (consultation, gestion)
moteur de recherche
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:F d id

Tools

Your Archive Dev Portal - Collection

search tools [

LIPM RNAseq LIPM RNAseq

eqnpp Annotation on bacterial
genome with RNAseq

© © u

Get Data Your Archive Dev Portal

BBRIC Warkspace server

BERIC Archive server

Upload File from your

g — =
sebastien.carerefiowonse. inra.ir

scarrerefinra fr

cormputer

UCSC Main table browser %
UCSC archaes table browser
BX table browser

EBI SEA EMNA SRA

BioMart Central server
GrameneMart Central server
Elymine server

modEMCODE fly server
modEMCODE modMine server

MouseMine server

Ratmine server —
YeastMine server

modEMCODE worm Server
WormBase server

EuPathDBE server

EncodeDB at MHGRI

EniGRAPH server

GenomeSpace import from
file browser

INA @

SCIENCE & IMPACT [ri——
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Tools

Your Archive Dev Portal - Sequence Collection

| v

sebastien.carrena@iowouse.nra.ir

scarrere@ine.fr

search tools [

LIPM RNAseq LIPM RNAseq

eqnpp Annotation on bacterial
genome with RNAseq

Get Data
BBRIC Warkspace server

© ©

Submit Search Browse Manage

Quick search Envoyer (use *forpartial search, ex: phospho™ will malch with for phosphotviase, phosphokingse)
BERIC Archive server
Contributor Date Tithe Species Molecule Project Metadata
Upload File from your h A
computer BERIZ Dema 20131024 GEM1185104 Arabidopsis thaliana tatal_RMA INRA @ )

UCSC Main table browser Send to galaxy 111.94 hio bbric.demo@amail.com, LIPM

UCSC Archaes table browser Allfiles are public All files are shared or belong to wou Some files are shared [l All files are private
BX table browser

EBI SRA EM& SRA

BioMart Central server
GrameneMart Central server
Elymine server

modEMCODE fly server
modEMCODE modMine server

MouseMine server

Ratmine server —
YeastMine server

modEMCODE worm Server
WormBase server

EuPathDBE server

EncodeDB at MHGRI

EpiGRAPH server

GenomeSpace import from
file browser

epascer s rlires
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Your Archive Dev Portal - Sequence Collection

v
I

=
search tools [ =

History o

,_
=

ip

o The following job has been successfully added to the gueue:
geno 2: SRR932114.fastq.gz

Get [ You can check the status of queued jobs and view the resulting data by refreshing the History pane. When the job has been run the status will change from
BB ‘running’ to finished' if completed successfully or ‘error’ if problems were encountered. Oz @ & %

ER You are now being redirected back to Galasy SRR932114.fastq.qz

:

Unnamed history
111.3 MB LW e

1: SRR932114.fastg.qz @& & =

8f5 |

| %

UCSC Main table browser Send to galaxy 111.94 hio bbric.demo@amail.com, LIPM
UCSC Archaes table browser Allfiles are public All files are shared or belong to wou Some files are shared [l All files are private
BX table browser

EBI SEA EMNA SRA

BioMart Central server
GrameneMart Central server
Elymine server

modEMCODE fly server
modEMCODE modMine server

MouseMine server
Ratmine server —
YeastMine server
modEMCODE worm Server
WormBase server
EuPathDBE server
EncodeDB at MHGRI

EpiGRAPH server

GenomeSpace import from
file browser
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clIOpPCElidil 0 avecC A <

S Gala BBR
o —| Your Archive Dev Portal - Sequence Collection
2l S
search tools [ =
LIPM History oo
T o The following job has been successfully added to the gueue:
Unnamed history
geno 2: SRR932114.fastq.gz
— 111.3 MB LW e
=== Yourcan check the statiie of onened iobs and view the recnlting dats by refreching the Hictorw nane When the iob has hean min the statiis will chanoe from
Tool: BBRIC Archive History L
Name: SRR932114 fastg.gz Unnamed history
Created: Wed Moy 27 15:58:49 2013 (UTC) 2997 B (NP
Filesize: 111.3 MB i
co bkey: .
Dbkey: - 2: SRR932114.fasta.gz @ & %
UCSC Main tabl§ Format: fastg.gz
Galaxy Tool done
LCSC &rchaea q yorsion: 10.0 format: fasta.gz, dstabase: 2
B table browsd Tool Version: i i L
Tool Standard d
EBL SRA EMA SR output: stdout gripped file
H Toaol Standard
BioMart Central Error stderr 1: SRR932114.fastg.qz @& & %
GrameneMart C| Tool Exit Code: 0
v APT ID: 22c94bd07149de56
ELIINE server Full Path: Fwewewy-galaxyfdatabasefilesf000/dataset_214.dat

python fwww-galaxy/shed_toolsftoolshed.genouest.orgfrepos/abretaud/bbric_archive/e4b9c922 13f0/bbric_archive/bbric_archive.py fweww-galaxy
fdatabase/ffiles/000/dataset_214.dat Sebastien.Carrere@toulouse.inrafr 2 0

modENCODE fly
modEMCODE m

Job Command-Line:

MouseMine serd Input Parameter Yalue MNote for rerun
user_email not used (parameter was added after this job was run)

Ratmine server| yser g not used (Darameter was added after this job was run)
GaLAXY_URL not used (parameter was added after this job was run)

YeastMine serve

modENCODE wd Inheritance Chain

WormBase sery
SRR932114.fastq.0z

EUPSthDE servg
EncodelB at NHGRI

EpiGRAPH server

GenomeSpace import from
file browser




nteroperablilite avec

® Galaxy / BBRIC

Tools

Ehintormatique
Biodivarsit

Reprasantation

nbégration

»

-

search tools Q) Al

[ CENNaEsNCES

LIPM RMAseq LIPM RNASeq

eqnpp Annotation on bacterial Analyses Search Manage Admin Logout

genome with RNAseq
Get Data
BERIC Workspace server

Last 10 Analyses All Analyses

cuick search Envoyer

BBRIC Archive server
List of the 10 last analyses

asebastien carere@iowiowse infa.fr

scarrereinra.ir

© L <& |;

Upload File from your
computer =+ Date + Title <+ Description = Context

WICHC [KEia) el iaesy 5 g i 20131108 BRADI_data Dannees FATAL serice
UCSC Archaea table browser
Bx table browser

EBI SRA EM& SRA

BioMart Central server
GrameneMart Central server
Elymine server

modEMCODE fly server
modENCODE modMine server
MouseMine server

Ratmine server

YeastMine server
modENCODE worm server
WormBase server

EuPathDB server

EncodelB at MHGRI
EpRiGRAPH server

GenomeSpace import from
file browser
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nteroperablilite avec

® Galaxy / BBRIC

Tools

Ehintormatique
Biodivarsit

Reprasantation

nbégration

»

-

search tools Q) Al

[ CENNaEsNCES

LIPM RMAseq LIPM RNASeq

eqnpp Annotation on bacterial Analyses Search Manage Admin Logout

genome with RNAseq
Get Data
BERIC Workspace server

Last 10 Analyses All Analyses

cuick search Envoyer

BBRIC Archive server
List of the 10 last analyses

asebastien carere@iowiowse infa.fr

scarrereinra.ir

© L <& |;

Upload File from your
computer =+ Date + Title <+ Description = Context

UCSC Main table browser 5 i 20131108 BRADI_data Donnees FATAL service
UCSC Archaea table browser

Bx table browser

EBIL SRA EMA SRA

BioMart Central server
GrameneMart Central server
Elymine server

modEMCODE fly server
modENCODE modMine server
MouseMine server

Ratmine server

YeastMine server
modENCODE worm server
WormBase server

EuPathDB server

EncodelB at MHGRI
EpRiGRAPH server

GenomeSpace import from
file browser
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% Galaxy / BBRIC

Tools

nteroperablilite avec

search tools [x]

LIPM RMAseq LIPM RNAseq

eqnpp Annotation on bacterial
genome with RNAseq

Get Data
BBRIC \Waorkspace server
BBRIC Archive server

Upnload File from your
computer

LUCSC Main table browser
UCSC Archaea table browser
BEx table browser

EBI SEA EMA SRA

BioMart Central server
GrameneMart Central server
Flymine server

modENCODE fly server
modEMCODE madMine server

MouseMine server
Ratrine server
YeastMine server
modEMCODE warm server
WormBase server
EuPathDB server
EncodelB at MHGRI
EniGRAPH server

GenomeSpace import fram
file browser

INA @

cepascer s onliees

SCIENCF & IMPACT

-

sebastien carmere@iowiouss. nra.ir

scarrereinra.ir

\Worksnace

ze Data

Bloinformatique
Biedivorsitt
Aapedaantatian
A1y ntégration

Analyses

BRADI data - 201311086

Summary

Owner
Title

sebastien.carrere@toulouse.inrafr
BRADI_data

Date 20131108

Context samvice

Description Donnees FATAL

Provider  sehastiencarrere@toulouse.inrafr

] <K%
I Send to galaxy

~ . gAEA72ed31hBaekTh a0Be32147eTdh_20131106.BRADI_datazip
~.BRADI|_data
BRADI clusters

BRADI| peptides
BRAD|teads
BRADI| pep.ipr
BRADrepad
BRADIFragnel

Expand this branche

=

galay Link

Search

Manage Admin

Last 10 Analyses

Logout

All Analyses
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nteroperablilite avec

% Galaxy / BBRIC

Tools

search tools

LIPM RMAseq LIPM RNAseq

eqnpp Annotation on bacterial

genome with RNAseq
Get Data

RART™ Wnrlcnara carvar

Bradd00371_132_566_3
Bradd00a71_122_566_3
Brad000371_132_S66_3
Brad000371_132_5S66_3
Bradd0oo01_211_1497_1
Bradd0oo04_76_852_1
BradD0oo0s_1_1274 3
Brad000006_91_1104_1
Brad000006_91_1104_1
Bradd00007_630_1309_3
Bradd00o0s_1_1262_3
Braddoooos_1_1262_3
Braddoooos_1_1262_3
Brad000008_1_1262_3
Bradd0oo0s_1_1262_3
Bradd0oo09_109_1599_1
YeastMine server

modEMCODE warm server
WormBase server
EuPathDB server
EncodelB at MHGRI
EniGRAPH server

GenomeSpace import fram
file browser

INA @

epascer s rlires

SCIENCF & IMPACT

o

arereiowionse. nra.fr

0449960E9ES2492F
0449960E9ES2492F
0440960E0ES2408F
044996DE9ESZ2498F
AB2EIF0Z2DEAFICA
09578AC44C4B89C2
0CCC384FD022407E
0203040545794FB7

0203040545794FB7

20098A0D4B7ARGOE
145ADBBCTY7835C39
145ADBRCY7EE5C39
145ADBRCY7R325C39
145ADBBCT7E35C39
145ADBBCTY7E35C39
ESAEDS79303DETOD

\Waorksnace

Elainformatique:
Biodivarsity

HMMPfam
superfamily
HMMSmart
Genedlh
HMMPFam
HMMPFam
HMMPFam
HMMPfarm
HMMPFam
HMMPFam
HMMPFam
HMMPfam
HMMPFarm
HMMPFam
HMMPFam
HMMPFam

BRADIclusters

BRADI| peptides
BRAD|teads

ze Data

PFODZ224
SSF47699
SMO0400
G30SA:1,10.110.10
PFOOOO4
PFOOS04
PFOD274
PFO2200
PFOOO44
PFO1536
PFOOZ240
PFOOZ240
PFOO240
PFOO240
PFOOZ240
PFOO199

BRADI| pep.ipr
BRADIrepaort
BRADIFrameD

Expand this branche
Dizplay info

galay Link

Save az..

Tryp_alpha_amyl
Bifunc_inhib/LTP/seed_stare
AAL

LPT_helical

faratay
Chloroa_hb-hind
Glycolytic
Gp_dh_C
Gp_dh_N
SAM_decarbox
uhbiguitin
uhbiguitin
uhbiguitin
ubiquitin
ubiguitin
Catalase

Analyses Search

0.0010999909900909007 |

Manage Admin Logout

Last 10 Analyses All Analyses

Using

History

1.700002955900538E-2
6.4000003378543558E-
1,3999989204987804E-2
6.6e-1
1.4g-3
2.3e-16
5.68-7
3.3e-5
1le-8
1.2e-3
1.2e-3
1.2e-3
1.2e-3
1.2e-3_
2.3e-17

Unnamed history
222.8 MB

4: BRADI.pep.iprscan

done
format: tabular, datadass: 2

2

Eradeeesrl_132 566 3

e

BAAD0ENEIES 208F
Eradass37l_132_SeE 3 BAAD0ENEIES0BF
Eradass37l_132_SeE 3 BAAD0ENEIES0BF
Eradass37l_132_SeE 3 BAASDENEIESMMOEF
Bradeasnnl_ 211 1497 1  ABZERASEIDEAFSCY

Bradessead 7 BS2 1 EASTERACAMABRIAC 2

(ot
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Atelier 29-30/10/2013

» Quinzaine de bioinformaticiens du CATI BBRIC
» 1/3 connaissait les aspects techniques de Galaxy

» Etape 1: déployer un outil simple dans Galaxy from
scratch

Démystifier Galaxy

» Etape 2: utiliser Appli.pm
Se faciliter la vie

» Etape 3: Déployer un outil complexe (pipeline)
Se rendre utile
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Atelier 29-30/10/2013

» Etape 1: déployer un outil simple dans Galaxy from
scratch

Predotar, tmhmm, signalpHMM
Bilan des difficultés rencontrées

Gestion dynamique des formats de sortie
» Parametres conditionnels
» Itérateurs / collection
» Sélection des datatypes
» Gestion des paths

> Débogage Mais tout le monde peut y arriver

et tout le monde y est arrive !
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Atelier 29-30/10/2013

» Etape 2: Appli.pm

» Qu’est-ce ?
Un module Perl de la « lipmutils » permettant de décrire un programme.

Développé pour déployer des services Mobyle & BioMOBY étendu a
Galaxy

» Pourquoi faire?
décrire une et une seule fois son programme
générer autant d’'usage que d’outils (CLI, Mobyle, Galaxy, JSON, next ?)

» Sous quelles contraintes?
Perl

Connaitre les datatypes des interfaces (mobyle # biomoby # galaxy #
GetOptLong # EDAM)
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Atelier 29-30/10/2013

» Etape 2: Appli.pm

» Quel cas d'utilisation ?
un programme a ajouter dans Galaxy
ce programme a une interface en ligne de commande

j'écris un wrapper Perl utilisant Appli pour générer son usage
Galaxy

» Résultat
Permet d’obtenir rapidement un outil fonctionnel
Permet de générer facilement une trame du XML Galaxy

= Gere les collections, mais pas les parametres
conditionnels
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Atelier 29-30/10/2013

» Etape3: Déployer un outil complexe (pipeline)

» EuGene-P

Pipeline d’annotation de génomes procaryotes
» Integre des données de similarité (Blastx)

» Integre des données de transcriptomique (RNA-seq)
» Integre des résultats de prédicteurs ab-initio (Prodigal, tRNAScan-SE,...)

Le wrapper devait
» prendre en entrée X banques de RNA-seq, un génome nu

» générer I'environnement (fichiers de conf, arborescence pour
I’exécution du pipeline

» produire un fichier d’annotation au format GFF3

OK pour la majorité des binbmes, quelque soit le

langage et la methode utilisée
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Bilan de |'atelier

Montée en compétence commune
Prise en main de |'outil

Crash des handlers
En cause: I'écriture de caracteres spéciaux sur stderr !

Difficultés logs
Comment trouver les commandes exécutées ?
~ Les types de données, les ontologies

~ Nécessité de redémarrer régulierement
Problemes de cache
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Bonnes pratiques

» Toolshed

Partager les outils
» Appli.pm (ou autre ?)

Si demain, I'outil a la mode n’est plus Galaxy
» Déployer des outils de haut niveau

Utilisables
Utiles

» Fichiers compressés

Obligatoire dans un environnement de
production




Merci
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