
Production et analyse de données au LMGE
Besoins et expériences



Laboratoire Microorganismes Génome et Environnement

UMR 6023 – CNRS - UBP - UdA
   120 personnes, 5 équipes de recherche

Objets d'étude : les microorganismes dans leur environnement

Ecosystème

Organisme

Cellule

Gène

 Sol, lac, rivière
 Hôte, parasite
 Milieu hospitalier

 Fonctionnement des écosystèmes
 Biodiversité
 Réseaux trophiques
 Interactions hôtes / parasites
 Ecotoxicologie



LMGE : les données

Production
   Paramètres environnementaux 
         Sondes multiparamétriques, cytométrie, chromatographie, etc

   Inventaires taxonomiques 
         Microscopie, séquençage

   Post génomique 
        NGS, RNASeq, MS-MS, RMN, etc

Format
   Fichiers plats

   Images

Nature 

   Alpha-numériques 

   Séquences

   Arbres, réseaux
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Observatoire
SOERE ? 

Big data ?



LMGE : Exploitation de gros jeux de données

Comparaison de séquences 

    Données de référence

         NR 17 millions de séquences alignées 20 Go

        TREMBL 28 millions de séquences 80 Go

    Données expérimentales 

        454 1,7 million de séquences 5 Go

        Illumina  3 milliards de séquences   300 Go
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Expérience
  MetaVir : serveur de métagénomique virale
  PANAM : analyse de données métagénétiques
  Galaxy : plate forme de bioinformatique (Univ Pennsylvanie)
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Accepté dans plosOne



LMGE : Exploitation de gros jeux de données

Limitations

   Temps de traitement pour un jeu de données
 Restriction des offres d'analyse
 Sous échantillons des jeux de données (50 000 seq)
 Découpage des données → perte d'intégrité
 Heuristiques de calcul

    Multiplication des expériences

Expérience
  MetaVir : 1 métagénome : 10h  de calcul (140 noeuds)
  PANAM (ePANAM) : 1 run 454 : 36h sur un PC
  Galaxy : usage du cluster de l'université de Pennsylvanie



LMGE : big data ?

Ressources
 Calcul

      PC, cluster (NUMA, CRRI), grille (AUVERGRID)
 Stockage
 

Compétences
 EC Bioinformatique : conception de traitements de données
 IE Informatique : développements HPC (cluster)
 Collaborations PCSV pour développements sur grille

Comment gérer les données issues des plateformes ?





Ecosystème TERRAIN
Milieux naturels
Milieux contraints

CELLULAIRE
Cultures, 
Outils analytiques

MOLÉCULAIRE

Génomique et post-
génomique

Laboratoire Microorganismes Génome et Environnement

Organisme

Cellule

Gène

Bio-statistiques
Modélisation

Bioinformatique

Paramètres 
environnementaux 
         

 Inventaires 
taxonomiques 
         

  Post génomique 
        

Etude des microorganismes à différents niveaux d’organisation
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