Compte rendu réunion Bioinformatique Santé Angevin

du 03 mars 2016
Présents :

Alain Morel, Jonathan Dauvé, Gilles Hunault, Benoit Da Mota, Marc Ferré, David Goudenege, Valérie Thépot-Seegers, Jérome Boursier, Anne-Sophie Denommé, Majida Charif, Marie-Claire Malinge, Vincent Procaccio

Objectifs de cette réunion
Renforcer le groupe bioinformatique Santé Angevin (GBSA) avec l'intégration de nouveaux acteurs.

Faire le tour des besoins à courts et moyens termes sur les outils bioinformatique et biostatistiques.

Discuter de la mise à disposition du serveur de calcul universitaire NUMA pour les chercheurs nécessitant une puissance de calcul élevée.

Continuer l'effort de visibilité vers les instances afin de faire remonter les besoins et problèmatiques liés à la bioinformatique et la biostatistiques.

Améliorer la fiche d'informations préliminaires pour diffuser une fiche plus détaillée et plus adaptée à la diversité des thématiques, des structurations et des compétences des différents acteurs de GBSA.

Un tour de table est fait par les différents participants.
1) Présentation de la dernière version du pipeline de diagnostique NGS utilisé par le CHU d'Angers : David Goudenège
C'est la version qui sera utilisée en routine pour répondre aux demandes d'analyse NGS des différents panels passés sur les séquenceurs Life. Chacune des étapes clés de l'analyse bioinformatique ont été optimisées, à savoir l'amélioration des fichiers d'alignements, les étapes de recherche et de filtrage des variants.

Dans cette version (v1.7), le pipeline est opérationnel pour un usage en routine par les biologistes.

2) Présentation du serveur de calcul NUMA : Marc Ferré
Présentation des caractéristiques du serveur NUMA (SGI) et acquis par l'université. A savoir, 160 cœurs, 2 T de mémoire vive, 60T de stockage.

Ce serveur permettra de répondre à une demande croissante d'une puissance de calcul indispensable aux projets -omiques (génomique, transcriptomique, métabolomique, phylogénomique...). 

3) Présentation du projet MétaNutriNASH : Jérome Boursier
Projet visant à comprendre la composition interspécifique du microbiote en relation avec des maladie du foie liées à l'obésité (NASH). Une approche métagénomique permettra de comprendre l'impact de cette composition sur le déclenchement d'un NASH.

4) Présentation sur « Big Data & High Performance Computing » :  Benoit Da Mota
Définition du « vrai » big data et des concepts sous-jacents comme le MapReduce et le framework Hadoop.

Résumé des discussions 

Valérie Thépot-Seegers et ??? ont fait part de la necessité d'acquérir le logiciel IPA (Ingenuity Pathway Analysis) utilisé pour les analyses de données transcriptomiques et qui permet de faire sortir de l'anonymat plus de 10000 annotations.

Alain Morel (ICO) et Vincent Procaccio (CHU) ont insisté une nouvelle fois sur le manque de bioinformaticiens permettant de répondre à l'augmentation des analyses de données -omiques (diagnostique NGS, médecine personnalisée ...).

Prochaine réunion par Doodle en ???


