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Parcours

» Formation et expérience professionnelle

» 1974 Maitrise d'informatique a I'Université de Strasbourg

1975 DEA Informatique & Paris VI

1977 Informatique théorique a I'Université de Sarrebruck

1979 Automatisme et électronique a I'ENSEM Nancy

1980 - 1983 Ingénieur en automatisme industriel & la SAIT Saverne

N ¥ ¥ 9V

®» |983 Enseignant au Département Informatique a I'Université de Strasbourg

... et chercheur au Laboratoire de Cristallographie Biologique UPR 9004
de I'Institut de Biologie Moléculaire et Cellulaire — IBMC

» 1991 These et poste d'Ingénieur de Recherche CNRS & I'IBMC

» 1994 Installation dans le nouveau bdtiment de I'IGBMC a lllkirch

» 1997 Création de I'équipe LBGI Bioinformatique et GEnomique Intégratives
= 2013 Installation du LBGI ¢ la Faculté de Médecine de Strasbourg

» Fquipe CSTB Systemes Complexes et Bioinformatique Translationnelle



Plan

1. Veille technologique, défrichage et développements

» Accompagner les révolutions informatiques dans la biologie

2. Répondre a la problématique des traitements et intégrations des masses
de données biologiques

» |a plateforme logicielle Gscope (1997 A maintenant)

3. Un exemple emblématique des confraintes de la biologie moderne

= | e projet européen EVI-Genoret (2005 — 2009 et apres ...)

4. Enseignement et encadrement

» Assurer la transmission du savoir-faire a I'interface biologie - informatique




1. Accompagner la révolution informatique dans la biologie

» 1983 - Graphisme 3D

= Premiére machine temps réel en Europe

» Développements d’outils pour le cristallographe
» Animation graphique 3D (mol. en mouvement)

» ]988 - OSIRIS un des premiers réseaux de campus
» 1994 - Infrastructure informatique de I'|GBMC

» 350 postes de travail, 6 locaux de brassage == '

” . ER
» Serveurs VMS, SGI, Sun, Linux ]III l I
(*]

= Environnement informatique

= Responsable informatique l!!-- !!
gES & ;. =Ze S

» |mplémentation Workflows, Cloud, Grille, Web

S | Déploiement automatique sur grille EGI
Grilladin 10 000 000 recherches d'homologies
¥ | sur 4000 cceurs 40 000 jobs
59 ans de calcul en 1 semaine

= Conduite et participation aux projets (ANR, projets européens, ...)
» 34 publications




2. Gscope : intégration des données biologiques

¥ Gscope 220 Mgen M=l E3

Enter a sequence |

» Répondre aux problématiques « OMICS »

= Big Data —T—
The Organisms that | know

» Fédération des données et des programmes
» Automatisation des cascades de programmes
» Traitements massifs distribués

» |nterface interactive d'analyse et de visualisation

®» Base de connaissances

» Permettre I'acces distant

Two Gene Cluster Analysis ...

Show Phylogenic rank

» API| http, sql, socket, web services

ew Phylogenic rank with Tamis

| |Calculate a Phylogenic rank

mplete the database for Mgyen

= Une infrastructure pérenne
= 400 000 lignes de code

» Contribution de plus de 20 personnes

Gscope chez le Psy

Biy Brother




2. Gscope : support de nos travaux

» Plus de 200 « projets » Gscope

» Annotation de génomes

» Ftude de groupes de protéines

» Recherche de genes liés au maladies

» AU coeur de nos fravaux

» + 20 ANR, projets européens ou autres

» Theses, post-doc et stages

=» Puyblications

» + 30 sifes web

» Source de données interrogeable a distance

= Une « mémoire » intelligente

» |'association données-programmes est toujours disponible.

» yn savoir-faire, de la séquence d la base de données




2. Gscope : au coeur de nos sites web

@TEE ¥ Gscope 22.0 Mgen M= E3

Enter a sequence
=1 P / s
The Image Annotation Tool @ i A i 4 g ‘
'

2015 X

_

See MSF file

The Organisms that | know

e Show a file

o

BlastN of an other Complete Genome

Show Two Gene Cluster Analysis ...

Shov Phylogenic rank

HNew Phylogenic rank with Tamis

Calculate a Phylogenic rank

Complete the database for Mgen

Gscope chez le Pay

Big Brother

Bouwm !
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il Ortholnspe




3. Projet européen FPé EVI-Genoret

Genomique Fonctionnelle de la Rétine (10 millions €)
Responsable WP 16 EVI-Genoret Database : 600 000 €

Fédérer les données hétérogénes

» fournies par 43 laboratoires et centres clinigues dans 12 pays
» qufour de 3 axes : genes, standards et données patients

» du gene ala maladie, de I'animal aux essais cliniques.

éresser au métier de chacun

» Clinic, Genetics, Development, Therapy, Functional Genomics

FaceBook avant I'heure

Collaborations infernes mais aussi ralliement d’entités extérieures

.............

Un modele pour d'autres sites

» Federe données, programmes et visualisation

» Architecture commune modulaire



3. Architecture du serveur EVI-Genoret Database

ldv Paris
Tuebingen

PHP Apache hitp server | >
Web Classes

/fed/php /classes/php
/fed/phpRR /classes/phpRR

/ Jfed/phplP | | /classes/phplP

http://1lbgi.fr/gx/phpRR/ShowPeople.php

Disk access

Internal function
call or Web Service

U

Raw datqg

Postgresql databases

Web services

——= e /fedlord

sal L} . /genoret

1 e /gx

e /RefinoBase
RReportGenerator

.. e [idv
IETINOEALRED V ) /dbgs




3. Base de données patients dans EVI-Genoret Database

= Base de donnees patients T ——————)

» Collecter les informations sécurisées o' P
available data
» Cenfres hospitaliers, centres de génotypage Iy semshes
» Comprendre, corriger, mettre a jour, intégrer P cmlar g
available information

» Qutil interactif de validation N::Lpuhh»nnd’u
pn\ &L\,L‘S!Hgl
= Normaliser pour créer une base européenne commune Remale Phenotyping Dalabase
e Patient Data
®» / centres ‘r::rt-llnf.h..umymud-un.ulnd

nformalios

Participation de centres extérieures

» Baltimore, Southampton, Jérusalem

» GWAS AMD étude pangénomique mondiale
» Dégénérescence Maculaire Liee al'Age

= [7100 patients DMLA, 60 000 contrdles

®» 7 nouveaux genes

2 4 6 8 10 12 14 16 18 2022
5. v 4 2 PR T b A T

» |nternational AMD Genomics Consortium, IdV Database
» (niformisation de nos developpements web.

Fritsche LG, et al. AMD Gene Consortium. Seven new loci associated with age-related macular degeneration. Nature Genetics 2013




4. Transmission du savoir-faire informatique

®» Enseignement, formation, conseil, encadrement

®» Enseignement en master de biologie structurale et bioinformatique
» Formations au quotidien

®» Environnement informatique

» Programmation, comment aborder un projet

» [nterface informatique - biologie

» expliquer I'informatique au biologiste, la biologie a I'informaticien
= Encadrement ef collaboration intense
» thésards, postdocs, stagiaires

» nteraction avec les biologistes, les cliniciens
= 34 publications

» |ntéressé par l'autre, ['écoute et apprends puis imagine et implémente une
nouvelle fonctionnalité, pour la transmetire.
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¥ Gscope 22.0 Mgen M=IE3

Arnaud Kress

PipeAlign2 '

Calculate a Phylogenic rank

eeeeeeeeeeeeeee

Big Brother

2. Gscope : nos développements actuels

Ortholns 2017

Yannis Nevers

raailie version 5.5

File Edit View Sequences Alignment Structures Tools 2 Help

QBN HA DB ESIFEHD Q=

—a

Luc Moulinier

I a m p a s Pathological Mutations in Proteins via Aligments and 3d Structures

OC

U AN

Laet/t/a Po:devin

|GxDb Gene eXpression Defabase

BlastOmics

Analvysis of Blast Homologs of a Query Proteome within Reference Proteomes

\\ Audrey Defosset
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Data and Upload

EVI-GENORET Database:
part of the Ewropean IP EVI-GENORET
functional genomics of the rfing
in devek health and
' Purpose management a°d SySemassaton of bologhal
sample Fanding and processng. dats soqUECN ang
| Anayss, wempines ior dala slorage, minng and Integrason

“PEVI-GENORET 84 Information Levels
—— «level 1

» basic cataloguce of
availablc data

' Methods: SQL relational database based

- on Object Relational Mapping paradigm
« hgh Troughput G processng

* harsrchos moegrstion snd conmmcton of boriormatos

Lnzional genomios, patient, phenotyping and dinca dasa

mlPND MTNL)

A

N

i Ruuﬂn collabornnve plat!orm for the
retinal community

) et [locw

« Uitwn mmn e of dets 0genEalion ane Drocessng
Patients, Genes and Stardards

< intngrates & lrge amcunt of Panerogetacus dets pedert
recoin  annotaled in iy IySndealon meges, rnel
gene analyses and networks, Lncional genom s
aperveeris, M ozereing e
experments

[+ mufomaied network sysle™ rocesees oo and dadet
GHA Aowng Sardandaed and compiie anaiyes,
CHUTETION Studies and knowl coge decovery.
* SIPANGSS ANS MINaMivi SESgN aNd MUl NaVigaton
Symem for querying and veuskzason

\

| Conclusions: Tre caa reowork akows effective
Capotaton and acess 1o iIneonnected and united

| heterogeneous retinal information EVY GENOGE Databese
phicacpry & v

| network, immensng woge-omsm n the negration
B CUTREION Droceses, BIVIng the way f5e computer-
Noed JRgN0es, CHease soreening. Arug taspet evaluaton
o°d the development of new ihempetios

S0Fs andg raw data s usod to store the user
uploaded datafies and offors a0 interactive (ool for
uplandng and retrieval Tor variaus demaing SOPs,
Meetings, Traning, Reports, Publcations

» preliminary scarches
*level 2

» complete integration

of higher lovels of

available information

* with public and

private access rights

Remole Phenotyming Dalabase
» connosied o the Genoret Database

« allows insartion of new petssnts and
retneval of the azonymared aaocisted
informatios.

Patient Dats
Biological Pictures
Clinical Cata

RACYF aned RACVF2 are expressad
na Rm’-« P

Standard Operating
Procedures and
Protecols
* centrulizod
* recoed data sources
* tracesin ity
* seounty
* confidentiality
* relisbnlity
allowing
*+ aulomated treatment
from raw data to
wmformation
* COMparson
* knowledge extraction

Standards

Experimental profocol

Search (e "g
Scarches are done within all tables of —
Do relationsd database as well as in

e FITMI. pages of the webaile

The Seetes search ool rams querics

in all excternal databases and webstos -
scanceled to the Gznorst Datsbeac

Direct access or cross querying within local
or external databases through BIRD and WFS




» |[GBMC

» Département de Biologie Structurale Intégrée

» |[Cube

» CSTB : Systemes Complexes et Bioinformatique Translationnelle
» Plateforme BICS (responsable technique)
» Bjostatistique, Informatique et Systémes Complexes
» Plateforme de Bioinformatique de Strabourg : BiSTRo

» dépendant de I'lFB, Institut Francais de Bioinformatique

. b
9 institut de génétique et de
biologie moléculaire et cellulaire

#CU3E



Thésards et Postdocs

2017->

2015>

2013>

2012-2016

2012-2016

2008-2012

2007-2010

2006-2009

2005-2009

2005-2008

2004-2009

2004-2008

2004-2007

2004-2006

2003-2005

2002-2004

2001-2004

1999-2002

1999-2002

1984-1987

Audrey Defosset (These Bioinformatique, co-direction Odile Lecompte)

Yannis Nevert (Thése Bioinformatique, co-direction Odile Lecompte)

Carlos Bermejo Das Neves (These Bioinformatique, co-direction J. Thompson)
Alexis Allot (These Bioinformatique, co-direction O. Lecompte)

Kirsley Chennen (These Bioinformatique, co-direction H Dollfus)

Tien-Dao Luu (Thése Bioinformatique)

Yannick Anno (These Bioinformatique, co-direction O. Lecompte)

Nicolas Gagniere (These Bioinformatique, co-direction O. Lecompte)
Radhouene Aniba (Thése Bioinformatique, co-direction J. Thompson)

Yann Brelivet (These Bioinformatique, co-direction D. Moras, puis Post-Doctorat)
Florence Bedez (Thése Biologie/Bioinformatique, co-direction : Arnaud Poterzman)
Ravikiran Reddy (These Bioinformatique)

Anne Friedrich (Thése Bioinformatique, puis Post-Doctorat, puis MdC UdS)

Julie Thompson (Thése Bioinformatique, co-direction P. Koehl, puis CR/DR CNRS)
Aurélie Lardenois (These Bioinformatique)

Jean Muller (Thése Bioinformatique, co-direction E. Freiderich)

Frédérique Chalmel (Thése Bioinformatique)

Odile Lecompte (Théese Bioinformatique, puis MdC UdS)

Nicolas Wicker (These Bioinformatique, puis MdC UdS)

Béatrice Amerein, Marc Bergdoll, Jean-Marie Wurtz

2016~>

2005-2013

2010-2012

2009-2010

2008-2010

2008-2009

2008-2009

2007-2009

2004-2009

2004-2008

1999-2000

Kirsley Chennen

Hoan Nguyen

Xavier Brochet
Krishanpal Anamika
Yann Brelivet

Francisco Prosdocimi
Valentin Ruano-Rubio
Anne Friedrich
Emmanuel Perrodoux
Wolfgang Raffelsberger

Anne Bahr

Arnaud Poterszman, Marcel Boeglin, Marc Rufff



