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® Qui suis-je?
Présentation de 'UAR 2AD
FAIR Bioinfo 2022

® Mise en oeuvre au quotidien

® Perspectives: FAIR-bioinfo MNHN?



La bioinfo au MNHN

UAR 2700 2AD
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Le Service Analyse de Données

® apporte un support aux unités de recherches du MNHN dans
leurs analyses de données en génomique, statistique et
imagerie.

Aide a la conception
de projets

Prise en charge
d’analyses

- Choix technologiques

- Plans expérimentaux

- Conseils
- Choix des outils d’analyse

- Encadrement
- Collaborations
Développement Animation et
méthodologique

formation
- Scripts et pipelines
- Modélisation

- Séminaires scientifiques
- Ateliers/formations
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FAIR bioinfo 2022

Moi versus les use case:

Profile: first steps towards bioinformatics reproducibility

Aim

dally actvtes of
o data analysis = notebook
o code development = code versioning

Schedule:

1. Data ife cycle & project management

2. Notebookwith = Jupyter

3. Code versioning with 4) it
Analyse de données pour une
équipe de recherche

Git + R markdown

Profile: about the code execution reproducibility

Aim: controlling the code execution and gain into s distrbution to the commun

« controlthe execution environment of the code by is encapsulation
o howto distribute my code to the communiy?

Schedule:

1. environment management with CONDA

2. execution encapsuiation with a df##docker container
3. code difusion wih Gitub ()

Profile: reproducibility on IFB resources

Aim: scaling up your analysis

o use the national IF8 resources

 many data and many analysis steps: create a workflow!

Schedule:
1
2. workflow with

3._application: run a workllow on the I

the IFB resources: jupyterlab + computational cluster with slurm

cluster

Travail sur cluster MNHN




La présentation du
programme de

FAIR bioinfo 2022

| @ git
a
formation: S,

Workfl

Move from seporale scri

CONDA

Repors ‘
e ekdeyn

Containerization
Moke your seliconta

N management
Snakemake

Dos

Notebooks
our axporeory sl

'A.
- Jupyter

£\
\
docker

SINGULARITY
Do it all! Workflow

Code
® ® ® ®
o0 o0 o o
o0 o0
@) ®

Environment

)

Q>

6/15



Avant la formation:

FAIR bioinfo 2022
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Mise en oeuvre au quotidien

Projet exemple: scaffolding de génome avec des données HiC.
e Dépot git du projet (gitlab in2p3 utilisé dans I'UAR)
® Partage des scripts, notebook etc.

® Suivi du projet..




Mise en oeuvre au quotidien

Changement majeur dans ma pratique: snakemake

U main v | tardigrade_scaffolding / snakemake / scaffolding_tardl.smk. Findfile || Blame || History | | Permalink

#nohup snakenake --cluster "sbatch® --jobs=b ~cones=12 -s scaffolding_tardi.sek ~-use-conda --directory /mnt/beegfs/scariou/TARDIGRADE results/ >

OUT = */ant/neegfs/ncariou/ TARDIGRADE results/’
oaT /becfs/acar iou/ TARDIGRADE Data/"

DATA + "Scaffolding/Pfai_conbined.asn. o

Hic=["Pfatpooteist’]
ARTWAPATH = */tranity/none/ncardou/mapping_pipeline"

e ot

cstue/absfrogents. contacts.seited.
ns/hicsturf/abs._fragments_contacts_weighted. txt”,

rute fastac_hic

OUT + input_eval/{hic}_1_fastac.ntal




Mise en oeuvre au quotidien

Changement majeur dans ma pratique: snakemake
® Sur cluster PCIA du MNHN
® Avec modules et conda

e Difficultés rencontrées:

® Gestions des rules avec envmodules versus conda (et les 27)
® drmaa??

Mais aussi:
® des notebook python sans Jupyterlab

® des Docker



Des notebook

Visualisation des cartes HIC du Tardigrade

Environnement et données

Visualisation des cartes HiC du Tardigrade

Environnement et données

tibrary,




Un Docker

Pour la construction d'un environnement pour un TP sur
I'assemblage des génomes.




FAIR bioinfo 2022

Apres la formation:

Version control
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Workflow management
,,,,,,,, B oaor e
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La formation au FAIR au MNHN

Thématique déja présente dans des formations existantes

® Module " Nettoyer et structurer les données” organisée par
I'UAR BBEES

® Atelier "Introduction a la génomique” de I'UAR 2AD

Certains outils déja présents dans des formations existantes
® Journée gitlab organisée par 'UAR BBEES
o Atelier "Rmarkdown” de 'UAR 2AD

Un atelier "snakemake” début 20247



Conclusion

Merci :)



