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Plateforme de Bio-informatique

⇒ réseau d’experts locaux 
• interlocuteurs des utilisateurs biologistes
• médiateurs entre chercheurs de disciplines différentes

⇒ les notions de «recherche» et «service» sont indissociables

Formation initiale et continue

⇒ assurent le transfert des savoirs faire entre les PF et la
communauté des utilisateurs

 Regroupement d’équipements et de moyens humains
destinés à offrir à une communauté d'utilisateurs des
ressources technologiques et une expertise de haut
niveau. - Ouverture niveau régional et national.

 Veille technologique active : les développements
méthodologiques s’appuient sur les travaux de recherche.

 Animations scientifiques et techniques

 Conseil et accompagnement de projets



Le Reseau ReNaBi

Certification ISO pour 3 PF
+ 2 en cours

13 PF RIO qui répondent à
la charte des PF
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=> Maintenance et diffusion
de ressources génériques

 Services à la
communauté :

=> Prestations à façon : activité
d’ingéniérie dédiée sur projets

=> Création, exploitation et
maintenance de ressources
originales

Créé en 2004



 Comité de coordination (resp. des PF) - Un bureau et
un coordinateur - une Assemblée Générale annuelle

 Relations fortes avec la recherche en biologie  et/ou
bioinformatique

 Actions de ReNaBi :

Structure et fonctionnement

 Formations & support aux biologistes

 Activités d’animation soutenues par IBiSA :
- journées thématiques (projets transverses)
- ateliers techniques
- conférence JOBIM

Budget de
50 K€/an



GenoToul (Toulouse) + 2 équipes Toulouse
+ CIB (Lille) + IGM (Orsay)

http://www.rnaspace.org 

PRABI (Grenoble) + Migale (Jouy) + 4 PF de protéomique
http://www.grenoble.prabi.fr/protehome

http://migale.jouy.inra.fr/bioworkflow 

:

Migale (Jouy) + 6 autres PF

GenOuest (Rennes) + 3 autres PF http://biomaj.genouest.org/

 Annotation des ARN non codants

 Services et ressources pour l’analyse protéomique

 Mise à la disposition d’outils et définition de workflow

 Mise à jour de banques de données

ReNaBi: projets transversaux

PRABI (Lyon) + Migale (Jouy) + 6 autres PF h"p://www.grisbio.fr/

 GRISBI : GRIlle Support à la BIoinformatique
 



Pourquoi GRISBI ?

 Etat de l’art en Bioinformatique

- Déluge de données souvent complexes et de nature
très hétérogène, provenant de nombreuses sources.
- Echelle des analyses : du gène/protéine au génome/
protéome complet; d’une voie métabolique à la
modélisation des réseaux...
- Logiciels nombreux avec des comportements variables
(E/S, mémoire)

=> Besoin infrastructures informatiques partagées pour
le stockage, la gestion et le traitement des données
biologiques (accès & temps de calcul rapides !)

 Constatations :
- Une infrastructure répartie dans les plateformes
- Peu de culture informatique dans les domaines requis
(grille, développements)



GRISBI : GRIlle Support a la BIOinformatique 

=> Pour structurer la communauté et tenter de répondre
aux besoins essentiels des biologistes :

 Données :
- accès, depuis n’importe quel site, aux banques
internationales maintenues à jour
- accès à un espace personnel et à un espace commun
(groupe, projets…)

 Calculs :
- distribution des calculs (optimisation de l’utilisation des
ressources informatiques + rapidité d’execution)
- déploiement des logiciels
- développement de « workflows » et « pipelines »

 Interfaces :
- gestion des identités et des accès
- faciles d’utilisation et puissantes



INFRASTRUCTURE (prototype) 

 

CDD IBISA GRISBI (fin janvier 2010)
• Coordination technologique
• Acquisition compétence grille
• Conf./exploitation centralisée des PFs
• Transfert de compétence aux PFs
Ingénieurs des PFs
• Gestion des ressources locales
• Applications des procédures GRISBI
• Acquisition compétence grille
Collaboration avec Ingénieurs IDG et UREC
 Services de cœurs de grille: LFC, WMS,
VOMS, CA GRID2-FR

Mutualisation des ressources des PFs
• Ressources de production des plateformes
• Financements IBISA, Régions, ANR, EU FP
• 6 centres RENABI et 40 participants
GRISBI Groupe de réflexion
• Sur l’organisation et les technologies: e.g. gLite,
DIET, GridWay, ActiveCircle, Caringo, HDFS, XtreemFS, …
Solutions mise en œuvre sur les PFs
• Système de grille gLite
• Compléments d’autres technologies sur certains
points



Ressources actuelles de GRISBI 
Plateformes ReNaBi

http://www.grisbio.fr/biopfs

Ressources externes



Utilisation de GRISBI... 

Saturation des
ressources lors de pics
de charge

vo.renabi active depuis
début 2009 sur les
ressources RENABI

Participation de
mésocentres ensuite

Adhésion des plateformes au cours du temps



gLite GRISBI

Accès aux banques internationales ~ biomaj+NFS

Accès à leur espace personnel non
Alternatives ?:

ActiveCircle, Caringo,
XtreemFS, HadoopFS

Accès à lʼespace commun non

Accès simple au stockage non

Distribution des calculs oui + CE-gateway

Déploiement des logiciels oui Requiert ingénieurs

Workflow/pipeline oui Différents des protocoles de
notre communauté

Gestion des identités et accès oui vo.renabi.fr

Interface facile à utiliser ~ (CLI)

Interface en ligne (portail Web) non

Interface computationnelle (WS) non

Accès anonyme non

Satisfaction des besoins 

⇒ Les Grilles répondent au besoin en puissance de calcul
⇒ Accès/transfert des données sont moins adaptés aux usages de
la communauté



Source : Wellcome Library London

aujourd’hui … 
Nouvelle Génération de Séquençage !!!



• 128 HiSeq2000 soit 25.000 Gb /
semaine  soit 10.000 génomes
de mammifère en 1X
(7 M € / an maintenance,
>100 M € réactifs)

• 5.1 Po de stockage

• 500 bioinformaticiens  soit 4 /
machine

• Annonce “1,000 plant and
animal reference genomes
project” =>  1000 genomes
dans les 2 années à venir.

• Et la France ???

BGI : Beijing Genomics Institute 



http://pathogenomics.bham.ac.uk/hts/

Equipement ngs en Europe 



Infrastructure du CNAG (Barcelone) 



Impacts des NGS
=> DIVERSIFICATION DE L’UTILISATION DE LA SEQUENCE
& EVOLUTION DE l’ACTIVITE BIOINFORMATIQUE.
Besoins en infrastructures :

Calcul : « plus simple » à acquérir - Sanger Centre, 8000 cores ->
30.000 cores d’ici 5 ans. 100 coeurs env 40 Keuros.

Besoins en innovation bio-informatique R&D et ‘service’
(bio-analyse)
 Nouvelles applications (développement ou intégration des
meilleurs outils issus de la recherche) + et Interfaces graphiques.

 Service d’analyse plus étendu : CDDs pour les développements
méthodologiques et postes statutaires pour la continuité de service

 Stockage : Illumina HiSeq2000 300 Gbases/run (env 13 To) et
dure 8 jours. Sanger Centre, capacité de 7 Po -> 25-30 Po d’ici
5 ans 100 To env 100 Keuros.

=> structuration, indexation, sauvegarde, pérénité des données...



 GRILLES : une réponse au traitement des données

Bioinformatique et...

- complexité de la mise en œuvre ?
- sécurité et confidentialité ?
- transfert des données !!!

 CLOUD COMPUTING ?
   Virtualisation des ressources de calcul associées au
stockage

⇒plus efficace de déplacer des « virtual appliances »
(~Go) que les données (100s Go – To)

Coll. avec le projet EU-FP7 StratusLab

=> Question fondamentale : comment rapprocher les
données des moyens de calcul ???

Une alternative  : rechercher les moyens et organisations
en vue d'amener les capacités de calcul aux données
(et non l'inverse)



MERCI DE VOTRE ATTENTION !


