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Cette note est destinée aux membres des équipes de recherche utilisateurs des outils et services mis a
disposition par la plate-forme SIGENAE. Elle a pour but de vous informer sur les évolutions de I'équipe, les
nouveaux outils, services et formations mis en place.

Evolutions de I'équipe :
Gaélle Rauffet et Jennifer Dupiot ont quitté I'équipe respectivement les 15 janvier et 28 février 2010.

Appels a projets 2010 :

L'arrivée des nouvelles technologies de séquengage a fortement fait augmenter le nombre de demandes
d'accompagnement formulées par les utilisateurs aupres de la plate-forme.

Le tableau ci-dessous indique le nombre de demandes par type d'appel a projet. Dans les années passées
la plate-forme était en moyenne sollicitte par 7 ou 8 équipes. Cette années 30 demandes
d'accompagnement ont été enregistrées dont 26 sur les traitement de séquences issues des NGS.

Appel a projet demandes
AIP 10
ANR Blanc 5
ANR Taiwan 1
ANR Génomique 8
AAP Génétique animale 5
ACI Phase 1

En fait, plusieurs tendances sont combinées dans cette évolution ; une augmentation du nombre d'équipes
utilisant le séquengage, une augmentation des volumes de données a traiter (certains projets prévoient de
re-séquencger plusieurs dizaines de génomes) et une diversification du type d'analyse (analyse du
transcriptdome, assemblage de génome, recherche de SNP par RRL, par AFLP, par capture, par Long
Range PCR, analyse des petits ARN, ...).

Ces projets, vu leur nombre, la diversité des approches et les volumes générés ne pourront pas étre
conduits de front dans le périmétre actuel de la plate-forme. Une réflexion est en cours avec les chefs de
département, le directeur d'AGENAE, la présidente du comité des utilisateurs et la responsable de la cellule
bioinformatique de I'INRA pour proposer une organisation capable de relever ce défi.

Formations 2010 :

Sigenae organise conjointement avec la plate-forme Bio-info Genotoul une formation a l'alignement de
séquences issues des NGS et a la recherche de polymorphismes. Cette formation a pour but d'aider les
biologistes a traiter les séquences issues des NGS en particulier les plates-formes Roche 454 et lllumina
Solexa.

Cette formation se compose de 4 modules comportant une grande variété d'exercices.

Horaires Contenus

09h30 - 11h Les séquences produites par les plate-formes de NGS Roche 454 et Solexa
Illumina, leur caractéristiques, leurs biais, la qualité des séquences
Récupération des séquences dans SRA (Short Read Archive) du NCBI
Récupération de la séquences de référence
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Horaires Contenus

11h15 - 12h30 L'évolution des algorithmes d'alignement : Smith-Waterman / Blast / MAQ / bwa
Les formats d'alignement sam et bam

14h - 15h30 La visualisation des alignements avec IGV

15h45 - 17h La recherche de polymorphismes a partir de fichiers bam
Le format pileup

Pré-requis : savoir utiliser un environnement Unix.

Cette formation est pour l'instant dispensée sur le site de Toulouse. Les trois sessions prévues sont
complétes mais d'autres seront organisées en septembre. Elle sera ensuite étendue aux autres sites.

Pour nous faire part de votre intérét pour cette formation ou pour nous transmettre d'autres besoins vous
disposez de la page : http://www.sigenae.org/index.php?id=213

Cette nouvelle fonctionnalité va étre disponible sur le Sigenae Contig Browser au fur et @ mesure de la mise
a jour des assemblages des différentes especes (browsers public et privé). L'objectif de cet outil est de
comparer le nombre de représentants de différentes librairies assignés a un contig Sigenae particulier. Pour

compenser I'nétérogénéité du nombre de séquences par librairie, le DDD utilise le Test Exact de Fisher
comme test statistique de comparaison. L'idée sous-jacente est de déterminer quels sont les transcrits
différentiellement exprimés entre deux tissus et/ou conditions physiologiques distincts.

La réalisation d'un Digital Differential Display se déroule en 2 étapes :
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présents dans le contig.

2 Berrericn DDD only reports on a contig if at least one painwise comparison (FPISP) results in a statistically significant difference. Each row in the resuls table represents a Sigenae contig
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http://en.wikipedia.org/wiki/Fisher's_exact_test

