Lettre d'information N°16
du 19 juin 2013 — Rédacteur : Claire Hoede
’ b i o i N f O http://bicinfo.genotoul.fr/

Cette lettre d'information est destinée aux membres des équipes de recherche utilisant la plate-forme bio-informatique
GenoToul. Elle a pour but de vous informer sur les évolutions de I'équipe, les nouveaux outils, services, projets et
formations mis en place.

1/ Les cycles d'apprentissage de la plateforme

A - Une semaine de formation aux traitements de données issues des séquenceurs haut débit en
environnement Unix

Cette formation est organisée du 30 septembre au 4 octobre 2013 en collaboration avec I'équipe Sigenae
(http://www.sigenae.org/).

Titre du module Date
Premiers contacts avec la plateforme bioinformatique de la génopole, apprendre a utiliser un 30/09/13
environnement Unix.
Utilisation du cluster de calcul de la plateforme bioinformatique de la génopole. 01/10/13
Alignement de séquences issues des NGS et a la recherche de polymorphismes. 02/10/13

Analyse d'expression des genes codant pour des protéines en utilisant des séquences de type RNA-Seq. | 03/10/13

SRNASeq ou comment annoter les miRNA et quantifier leur expression. 04/10/13

Ces formations sont organisées sur le site INRA de Toulouse Auzeville. Savoir utiliser unix est un pré-requis pour étre
en capacité de suivre les autres modules. Les modules des jours 2, 3, 4 et 5 sont indépendants.

B - Trois jours de formation aux traitements de données issues des séquenceurs haut débit sous
environnement Galaxy

Cette formation est organisée du 9 au 11 octobre 2013 en collaboration avec I'équipe Sigenae. Toute inscription a cette
formation se fera obligatoirement pour le cycle complet de 3 jours. Cette formation permettra de vous initier a
I'environnement Galaxy, a Iutilisation d'outils permettant l'alignement de séquences et la recherche de
polymorphismes, ainsi qu'a l'analyse de données RNA-Seq et sSRNAseq dans l'environnement Galaxy. Ce cycle ne
nécessite aucune connaissance préalable en ligne de commande. Vous pouvez vous connecter a l'environnement
Galaxy que nous proposons a l'url : http://galaxy-workbench.toulouse.inra.fr (avec le login et le mot de passe LDAP
Genotoul).

Les tarifs sont disponibles & l'adresse suivante : http://bioinfo.genotoul.fr/index.php?id=115.

Les inscriptions s'effectuent sur cette page : http://bioinfo.genotoul.fr/index.php?id=10.

La plupart des formations sont aussi disponibles sur la plateforme d'e-learning sig-learning a l'adresse suivante :
http://sig-learning.toulouse.inra.fr.

C - Un nouveau cycle d'aprentissage « Assemblage de novo de RNA-Seq en fin d'année 2013

La plate-forme compte organiser, au quatriéme trimestre 2013, une formation & I'assemblage de novo des séquences
RNA-Seq. De maniére a ce que cette formation corresponde aux demandes des utilisateurs autant dans son contenu
que dans son format, nous avons mis en ligne un rapide questionnaire : https://fenquetes.inra.fr/index.php?
sid=83454&lang=fr. Merci aux intéressés de le remplir.

2/ Etat d'avancement de la migration de snp a genotoul :

Les espaces disques : /home, /save et /bank des deux infrastructures ont été homogénéisés. Quasiment tous les
utilisateurs utilisent maintenant uniquement la nouvelle infrastructure. Le serveur frontal snp sera définitivement arrété
en septembre prochain.

A VENIR :
* Juin : Migration des derniéres machines virtuelles sur le cluster genotoul.
« Juillet : Suppression totale des anciens espaces disques /save_old et /nosave_old sur le serveur snp. Pensez
arécupérer vos données s'il en reste !
* Ao(t: Mise en place d'une nouvelle solution de virtualisation de serveurs dans le but de doubler la capacité
d'hébergement.
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»  Septembre : Arrét du serveur frontal snp et utilisation des nceuds du cluster snp dans le cluster genotoul.

3/ Accroissement de |'espace de stockage et du quota sur le /save :

Les espaces disques de stockage ont été doublés récemment pour atteindre 2*260 To,.
Le quota par défaut sur le /save a doublé. Il est maintenant de 200Go.

4/ Madifications des régles de gestion de I'ordonnanceur OGE :

En raison de la surcharge du cluster de calcul, nous avons modifié certaines regles de gestion de I'ordonnanceur OGE
concernant l'allocation des ressources. Il s'agit des ressources maximales utilisées. Nous limitons & 64 slots (contre
128 auparavant) et a 512 Go de RAM (contre 1To auparavant) par utilisateur sur la unlimitq. De méme sur la workq,
nous sommes passés de 512 a 256 slots maximum et de 4 To a 2 To de RAM maximum par utilisateur.

5/ Focus sur le glogin / grsh :

Ces deux commandes permettent de soumettre des jobs en interactif sur le cluster de calcul. Les différences :
- le glogin permet un déport de l'interface graphique alors que le grsh non.
- le glogin n'adresse qu'une seule machine (ceri002) alors que le grsh adresse I'ensemble du cluster.

Donc, si vous souhaitez soumettre des jobs en interactif qui ne nécessitent pas l'interface graphique, le mieux
est d'utiliser qrsh !

6/ Les banques de données sont maintenant toutes
mises a jour sur la nouvelle infrastructure :

el Bioinformatics scripts

bioinfo

La liste des banques avec la date de leur mise a jour est

disponible a l'adresse suivante :

http://genoweb.toulouse.inra.fr/BmajWatcher/. Le résultat
du test hebdomadaire des banques blast est disponible sur

le site web : http://bioinfo.genotoul.fr/index.php?id=6.

You are here: » Bioinformatics scripts

Here is the list of available scripts (usrilocalibioinfo/Scripts).

. .. el . .. . show 10 | ent Search:
7/ __Une _librairie _d'utilitaires __bio-informatiques | o -
dISponIb|e . Name +  Description ¢ Keywords
L, ) ace2sampy Convert an ace fii to a sam fiie ‘assambly ace sam
Le CATI (Centre Automatis¢é du Traitement de Comte gt e s s o
I'Information) Bios4Biol (Bioinformatique et statistiques s
. . N . e oy . - s script search for hetrologous sites in —fasta_het fi
pour la biologie) met a disposition ses utilitaires de == U —— D
bioinformatique a |'adresse Suivante : X addRazdCioup | Adds Repaces the GRG header wth
) A L. N addReadGroup.pl given ID/forary/sample/platiormiplatiom unitcenter tags in  Readgroup GATK RG
https://mulcyber.toulouse.inra.fr/projects/bioinfoutils/. s samfisiean
agndfastagy Convert a cap3 output file (.align Zipped, 0z or bz2 or not) e i e ELAs
. ) . . , o an align multfasta fie
La  documentation est disponible a [lurl M e SAUBMNnpt i and ettt mapping a6 sam b fonard eversesand aserly
http://bioinfo.genotoul.fr/index.php?id=128. En cliquant sur R‘”“’”;‘M‘E:W‘:S"M’“‘-’h T
.y . . ., I N ad input les, extract the mapping reference. . )
chaque utilitaire vous obtenez l'aide associée. el and h pa omaton o ha S fag e PP seceTy ot
T Caloulate BWA BAM statistics: number of read paired/single Mignment BAM
. L, . . L, N uniquelyimultinot intrasinter sequence mapped:
A er|te : page décrivant les scripts et permettant d'accéder a une _— Fm:,memmmmM:Mmm_Mw -
aide a leur utilisation. e Hestat, e
Showing 1 to 10 of 55 entries 2 3 4 5 Next Last

8/ Les publications :

Les publications que vous nous avez dores et déja signalées sont listées sur notre site web :
http://bicinfo.genotoul.fr/index.php?id=54.

Pour citer la plateforme dans vos remerciements les informations sont disponibles sur notre FAQ :
http://bioinfo.genotoul.fr/index.php?id=11.

Nous vous serions reconnaissant de transmettre vos publications récentes a (anim.bioinfo@toulouse.inra.fr) afin que
nous puissions mettre cette liste a jour.

9/ Les logiciels nouvellement installés :

La liste des logiciels disponibles sur genotoul est tenue a jour a cette adresse : http://bioinfo.genotoul.fr/index.php?
id=5.

Les news accessibles sur le site web de la plateforme vous permettent d'étre tenus informés des nouveaux logiciels
installés sur genotoul : http://bicinfo.genotoul.fr/index.php?id=72.

10/ JOBIM 2013 : Le rendez-vous annuel de la communauté bionformatique francophone se tiendra a Toulouse
du ler au 4 juillet :

La plateforme bioinfo genotoul participe a l'organisation de cet événement. Toutes les informations sont disponibles sur
le site a l'url : https://collogue.inra.fr/jobim2013.

Pour toute demande d'information ou de travaux, veuillez envoyer un mail & support.genopole@toulouse.inra.fr en précisant vos nom et coordonnées.
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