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BiRD

Biologiste 
• Mise à disposition de logiciels bioinformatiques 
• Mise à disposition de workflows d’analyse

Bioinformaticien 
• Mise à disposition de ressources de calcul pour le 

développement d’outils  
• Mise à disposition d’outils de développement

Informaticien 
• Test de nouveaux algorithmes de calcul 
• Test de performance des infrastructures avec des 

données réelles

3

Galaxy

BirdCluster

BirdCluster 
CLOUD



41 projets “NGS” dont : 
• Exome (génétique - ADN)  

projet HugoDims : 180 exomes + développement d’un 
workflow dédié, 

• RNAseq (expression - ARN) 
projet ERRATA : 200 échantillons à séquencer en 
oncologie 

18 projets “puces ADN”

Temps CPU (jobs) : 6.3 années 
Stockage: 64 To

Projets bioinformatiques 2014-2015



Cluster 5 lames
320 cœurs
1.2To RAM

Cluster 8 lames 
512 cœurs
2To RAM

150 To
utiles

80To
utiles

Infiniband

NFS

Bright Cluster Manager 7.0

Infrastructure

R630

R630

Prod

Dev

Extension 4 M630
64 cœurs

256 Go RAM

R730xd

BeeGFS

DataCenter



“Volume” en génomique

6

RNA-seq : séquençage de tous les ARNs d’un échantillon pour 
mesurer différents niveaux d’expression des gènes 

1 échantillon 300 échantillons 30 projets 
Données brutes 2x 17Go 10.2 To 306 To

Données produites 12 Go 3.6 To 108 To

Temps CPU (1 core) 170 h 5.9 ans 177 ans

Temps CPU (32 cores) 32 h 13 mois 32 ans

TopHat : alignement d’une séquence avec un génome de référence
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“Volume” en génomique

6

RNA-seq : séquençage de tous les ARNs d’un échantillon pour 
mesurer différents niveaux d’expression des gènes 

1 échantillon 300 échantillons 30 projets 
Données brutes 2x 17Go 10.2 To 306 To

Données produites 12 Go 3.6 To 108 To

Temps CPU (1 core) 170 h 5.9 ans 177 ans

Temps CPU (32 cores) 32 h 13 mois 32 ans

• Performance (algorithmique, parallélisme)  
• Stockage (et préservation ?) 
• Utilisation secondaire des données traitées (indexation sémantique) 
• Reproductibilité (qualité) des analyses de données

TopHat : alignement d’une séquence avec un génome de référence



Semantic Web 
(yet another) introduction
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Initially a Web of documents …

From untyped HTML pages and links …
 … towards more “intelligent” applications. 
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meta-data !!
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“BRCA1 is a human gene” 
“a BRCA1 mutation increases breast cancer risk ”
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RDF to link data and represent knowledge

“BRCA1 —  is a              — human gene” 
subject   —  predicate  — object

Triple model

BRCA1

rdf:ty
pe

x

rdfs:subclassof

variant-of risk-factor-of

Directed labelled  
multigraph model

y

rdf:type
breast 
cancer cancer

human 
gene



SPARQL to query and reason on linked data



SPARQL to query and reason on linked data

Triple Patterns & 
Basic Graph Patterns

{
?pathology  rdf:type  cancer .
?r  risk-factor-of ?pathology .
?v  variant-of ?r .

}

BGP
TP1
TP2
TP3



SPARQL to query and reason on linked data

SPARQL “SELECT” Query
SELECT ?v WHERE {
?pathology  rdf:type  cancer .
?r  risk-factor-of ?pathology .
?v  variant-of ?r .

}

Triple Patterns & 
Basic Graph Patterns

{
?pathology  rdf:type  cancer .
?r  risk-factor-of ?pathology .
?v  variant-of ?r .

}

BGP
TP1
TP2
TP3



SPARQL to query and reason on linked data

SPARQL “SELECT” Query
SELECT ?v WHERE {
?pathology  rdf:type  cancer .
?r  risk-factor-of ?pathology .
?v  variant-of ?r .

}

Several query kinds :  SELECT, DESCRIBE, ASK, CONSTRUCT

Several features :  union, optional, aggregates, service, etc.

Triple Patterns & 
Basic Graph Patterns

{
?pathology  rdf:type  cancer .
?r  risk-factor-of ?pathology .
?v  variant-of ?r .

}

BGP
TP1
TP2
TP3



Semantic Web is working !



Linked Data Cloud

31 billions  
RDF triples 
(sept. 2011)

Life Sciences

inter-connected data silos : better interpreting, explaining, reusing



Linked Vocabularies, Ontologies
http://lov.okfn.org

https://schema.org

http://bioportal.bioontology.org

(472 LS Ontologies + mappings)

http://lov.okfn.org
http://bioportal.bioontology.org


SyMeTRIC 
a Systems Medicine  

e-Science platform (VRE) 

Connect Talent - Région Pays de la Loire 
(2015-2017, 4 eng. + M2 internships)



“Systems Medicine”

Développer des modèles prédictifs, 
intégrer différentes sources d'information pour construire et 
valider des marqueurs et modèles bio-pathologiques. 

pour une médecine personnalisée. 
identifier le bon traitement pour le bon groupe de patient,  
au bon moment, et à la bonne dose. 

Acquisition, analyse, intégration de données massives, 
hétérogènes, cloisonnées.



Demain, une plateforme  
“données et modèles bio-médicaux”

• Incitation forte (Europe, gouvernements, société civile) à publier les 
données de la recherche (H2020 data management plans, agence 
européenne du médicament EMA) 

• Contexte “Hôpital Numérique” ; “Conseil National du Numérique” ; 
projet de loi de santé (SNDS) 

• “Open Data” = données brutes  
≠ données inter-opérables 
≠ données intelligibles



Scientific 
publication

1. Intégration de données 
(locales, ouvertes)

2. Analyse de données,  
modélisation,  
validation in-silico.

+

3. Infrastructures distribuées 
de calcul +

Predictive &  
Preventive medicine 

Public-Private 
partnerships

+

Validation 
datasets

Metadonnées (    ) en Médecine Systémique
pour améliorer la confiance et la reproductibilité 



Démonstrateur Web Sémantique

SPARQL 
endpoint

SPARQL 
endpoint

Federated query 
processing

SPARQL 
query

owl:sameAs

CépiDc

Public data sources (31 billion graph edges) :  

DBPedia, LinkedCT, DrugBank, Diseasome, 
UniProt, Bio2RDF, LinkedTCGA, OMIM, etc.

Questions involving combining and filtering 
distributed and heterogeneous datasets

Linked Open Data

Disease 
Ontology (DOID)



Démonstrateur Web : 

• génération de requêtes 
SPARQL 

• interrogation de sources 
locales et de sources 
distantes 

• visualisation (carte, 
graphes) 

• authentification (sécurité)
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Démonstrateur workflows RNA-seq
Déployer un portail Web : publication et partage de méthodes 
d’analyse RNA-seq 

➡ abstraire hardware + software !! 

➡ reproductibilité !! 

• Myélome RNA-seq Chip-seq : TopHat, CuffLinks, MACS 

• Onco-hématologie (ERRATA) RNA-seq : TopHat/Star, 
HTseqCount, DeSeq2 

• Leucémie : BWA/TopHat, CuffLinks 

A venir : projet collaboratif IFB (BiRD + GenOuest) sur l’annotation 
automatique de données.



Perspectives
Summary :  

Link your data ! (use W3C standards / vocabularies / ontologies for 
sharing, reusing, repurposing, preserving, etc.) 

Workflows environments to analyze raw data & produce Linked 
Data ! 

Future works : 
•BioDataRing : multi-site replication for highly available and long-

term preserved datasets  
•Provenance to bridge data querying and data processing  (IFB 

project) 
•Federated / standard SPARQL query identification from shared logs 

(M2 internship) 
•VM placement in multi-cloud infrastructure (M2 internship)


