L'équipe d’ARTBio s’appuie sur le systéme Galaxy, un outil collaboratif ouvert qui re-
groupe et s’enrichit continuellement de nouveaux logiciels d’analyse des données bio-
logiques. Les serveurs Galaxy permettent le traitement bioinformatique des données
via une interface web simplifiée. lls assurent la tracabilité et la reproductibilité des
analyses qui peuvent étre partagées pour collaboration ou publication.

NOS PRESTATIONS

Nous assistons nos utilisateurs pour la
conception expérimentale et statistique
des expériences de séquencage a haut-
débit, ainsi que pour le choix des outils
et des chaines de traitement adaptés a
leurs analyses.

Nous assurons la formation pour I’utili-
sation du systéme Galaxy.

NOTRE EXPERTISE

Nous avons une excellente connais-
sance de Galaxy et de sa mise en oeuvre,
de I'acquisition des données brutes
jusqu’a la publication des résultats.

Nous menons une veille technologique et
nous intégrons dans Galaxy les méthodes
et les outils d’analyse bioinformatique.

Nous appliquons les méthodes d’inté-
gration continue et d’interaction AGILE
avec nos utilisateurs pour une réalisation
optimale des projets.

CONTACT
christophe.antoniewski@upmec.fr
artbio.fr

Nous améliorons constamment notre
expertise grace a nos propres recherches
en biologie de I'ARN, épigénétique, méta-
génomique ainsi qu’en bioinformatique.

NOS TECHNOLOGIES

Nous utilisons les langages R, Python,
Perl et Bash et les outils de gestion de
versions et d’intégration continue Git,
Mercurial, Planemo et Jenkins.

Grace aux technologies de virtualisa-
tion et aux containers de type Docker qui
leur sont associées, nous adaptons nos
développements a des infrastructures
matérielles variées. Nous sommes asso-
ciés a des infrastructures de type cloud,
telles que celle de I'Institut Francais de
Bioinformatique, qui nous permettent
d’augmenter a la demande nos res-
sources de calcul.
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DEVELOPPEMENTS

Accompagnement de projets
Nous avons fourni un support avancé pour de nombreuses
analyses NGS, par exemple pour I'étude des fonctions
épigénétiques des piRNA?, de I'interférence par I’ARN anti-
virale? ou du role des miRNA dans la différenciation des
cellules souches?®.

Outils

Nous avons développé la suite d’outils “mississippi” (pour
mi, si et piRNA) destinée a I'analyse des séquences de
petits ARN*. Nous développons actuellement une série de
pipelines informatiques permettant la détection ou I'identi-
fication de nouveaux virus a partir des séquences de petits
ARNS®, ainsi que I'outil DockerToolFactory qui permet a tout
utilisateur d’exécuter ses propres codes R, Python, Perl ou
Bash, sans quitter I’environnement Galaxy®.

Développement de méthodologies
Nous travaillons a la mise en oeuvre et a I'amélioration
de méthodes d’intégration continue et de virtualisation des
environnements informatiques.
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EQUIPEMENTS

Serveurs

- Serveur Dell 24 core, 128 GB RAM,
12 TB RAID storage.

- Serveur Dell 16 core, 96 GB RAM,
25 TB RAID storage.

- Acces a I'infrastructure Cloud de
I'IFB

Serveurs Galaxy en ligne

- http://mississippi.fr (public)

- http://Ibcd41.snv.jussieu.fr
(acces restreint)
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