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—=" SCIENCE & IMPACT

L'accumulation de résultats d'analyses « omiques » au cours du temps et par différents acteurs rend leur utilisation et leur intégration
avec de nouveaux résultats difficile. La production de ce type de résultats sur la légumineuse modele Medicago truncatula'?! sur plus
de 20 ans et sur plusieurs versions d’assemblage est un cas d’usage sur le besoin de structurer et normaliser ces résultats afin que leur
exploitation sur le long terme soit envisageable. Nous proposons ici une solution de structuration, transformation et normalisation
automatisée de résultats d’analyse stockés sur ARCHIVE!3!.

' STRUCTURATION DE L'EXISTANT

RNAseq |[RNAseq - Un préalable a I'intégration de résultats d’analyse est leur stockage
[ R e : dans des formats pérennes. Pour cela nous utilisons une instance de
st s by S s A 'ARCHIVE. Cette brique logicielle permet de :
Data MetaData
l ﬂ i st p:_ Et- . - fournir les métadonnées descriptives des résultats d’analyses
S S —— (génome et annotation de référence utilisés, type d’analyse, type

d’identifiants, contributeurs)
- Déclencher des controles d’intégrité se basant sur ces

import >

T

/ meétadonnées
Polymorphisme| [ Polymorphisme ) Moo o, PSQEOIGo ~ - Offrir un entrepot pérenne et interrogeable depuis nos ressources
All files are public " All files are shared or belong to you | Some files are shared [ All files are private d e C a | C u |
Data MetaData 3@&122_2.;3:22:”3 12‘2.232 EEEIE,,’;ELC,s;;ﬁ;en_miiiiiﬂii1I 111
Utilisation des métadonnées
TRANSFORMATION ET NORMALISATION \‘ e P
N\ . . — — : RNAseq RNAseq HLIB FILTERED | LIBSIZE | MAPPED | LIBTYPE | SAMPLE
Les métadonnées associées a chaque fichier de résultat permettent:
o d’identifier les groupes de répétitions techniques et biologiques MEDTR-C2-TO-A 5097967 5800938 5224871 OPE2*  MEDTR-TO
e de calculer des statistiques descriptives des résultats d'analyses pata Metabata MEDTR-C2-T0-B 2548168 2960861 2612916 OPE2 ~ MEDTR-TO (2
l i MEDTR-C2-T1-A 5154607 5858063 5283336 OPE2  MEDTR-T1  C2
7 4 . V4 *OPEZO th dEd
Les résultats de RNAseq sont normalisés selon trois méthodes!?!. Normalisation e traction rEnted rarea =
Les résultats de polymorphisme sont transformés: chaque position polymorphe est CPM < de groupes Répliquas Techniques Répliquas Biologiques
‘o (i : _p : TPM
analysée (impact fonctionnel, nature) et I'ensemble est consolidé en une matrice de P MEDTR-TO MEDTR-C2-TO-A MEDTR-C2-TO-B 2 MEDTR-TO MEDTR-T1
polymorphismes par objet biologique et par échantillon. l MEDTR-T1 MEDTR-C2-T1-A  MEDTR-C2-T1-B \rnaseq}-\medtr-to-cz-count
Y Y
- - . , . , \ Type Nom de Mesure
Des statistiques descriptives des résultats normalisés / transformés complétent les [Statistiques | Statistiques d’analyse  |’échantillon
statistiques descriptives initiales. Descriptives Descriptives Résultats brut
Méthodes de normalisation RNAseq: — MEDTR-C2-T0-A | MEDTR-C2-T0-B | MEDTR-C2-T0-C | MEDTR-C2-T0-D
r, Xrl x10° r,x10° _ T MtrunA17_Chrlg0146181
TPM= RPKM=2—— CPM="% RNAseq RNAseq
Y g 10 , , Résultats normalisés
= bre de reads pour un gene Metadonnees
— — —_— - esuitats atistiqgues
f ongueur ugene( ) , . R_ ZgEG rg T_ ZgEG fl normalisés descriptives AL
T = total des reads (normalisés par la taille) g MtrunAl7 Chrlg0146181 1886 169
R = total des reads
2 ) 4
INTEGRATION DE LANNOTATION ) o ) o
N vouare ot coected Les résultats normalisés ou transformés sont complétés avec des

informations d’annotations fonctionnelles.
Le fichier d’annotation au format GFF3 référencé lors du dépot est

- Accession Type Species 1 Tite analysé de facon a faire remonter le maximum d’informations jusqu’a
EI htips:/doi.org/10.1038/s41...  PSQE01000000 izﬂgg:;:c:;:Genome Medicago truncatula MtrunA17r5.0-ANR o ﬁ ® 6) )7y s \
Séqg:nce Allfiles are public ' Allfiles are shared or belong to you ' Some files are shared [ All files are private I element Ie plus haUt (gene).
référence ST ) Le fichier de résultats normalisés/transformés et annoté vient enrichir
fasta Name Szet | Groups Acces... | Format  Release | Type une base de données spécifique a chaque version d’annotation.
PR v ——— e a2 Seme.
Jjava -jar mergecsv-1.0.jar
—--rnaseq --mode normalize
Annotation y RNAseq --data MesureExpression.RepTech.data.tsv
de Controle cohérence  hogregatondes Ajout des informations | | resultats --metadata MesureExpression.RepTech.metadata.tsv
référence des identifiants séquences par locus d'annotation normalisés ——refannot MtrunAl7r5.0rl1.6-ANR. gff3 .9z
.gff3 consolidés --refseq MtrunAl7r5.0-ANR.fasta.gz
-—1dtype locus_ tag

#uniaueld locus_ta tvoe rnaseq-medtr- | rnaseq-medtr- |rnaseq-medtr- | rnaseq-medtr-
i ° s t0-c2-count t0-c2-cpm t0-c2-tpm t0-c2-rpkm

MtrunA17Chrl:gene:87295:91102:+  MtrunA17Chr1g0146181 MtrunAl7 Chrigolaeigy . Jtative xylogalacturonan

beta-1,3-xylosyltransferase gene 2l 10,04

\lVlISE A DISPOSITION DES RESULTATS 1

- Combiner of Sequence-based Dataset
CoSDa

. ) , . . e Medicago truncatula jemalong A17 3880 - 5.0 = Q. Search Exportfile X
Une interface web permet d’interroger les résultats ainsi consolidés.

maseq PRJNAT79233 - Medicago truncatula strain:Jemalong A17 Transcriptome or Gene expression 2019-04-12 Sebastien, Carrere

Metadata

Un apercu sous forme de statistiques descriptives vient aider
|IUti|isateu r é Contréler Ia qualité deS réSU|tatS et identifier deS SOUS- Medicago truncatula roots and nodules transcriptome. Medicago truncatula cv. Jemalong A17 roots,

’ . MaoDing Parameters Filtering Parameters — Medicago truncatula cv. Jemalong A17 roots 4 dpi with S.meliloti, Medicago truncatula cv. Jemalong A17
ensem bIeS de reSU Itats pe I"tl nentS. ' e . nodules , Medicago tfruncatula cv. Jemalong A17T roots 4 dpi with S.meliloti freated with CPTIO

SE glint-1.0,rel2 826 -C 0 --best-score —-no-gap -mmis 1 --imin 30 uniquely mapped bedtools-v2.26.0 intersect SRR3I01514 [2[:1112'1&]' PMID:23136381
el - SE0H 41

SE ghinit-1.0.1¢12, 826 -C 0 -bost-50000 ~N0-gag -mmis L -Amin 20 unaqusly mapped bedto

Ces sous-ensembles sélectionnés sont exportés afin d’étre intégrés o o

SE giint-1.0.1¢12. 826 +C 0 ~Dest-5000 =N0=0ag «Mimis 1 -min 30 uniquely mapped bedlo ...

dans de nouveaux travaux d’analyse. o — B

SE ginr-‘-. 0.rci2 B26 - [ =lsmst-soore =NO=gag =mmis 1 ==lmin 30 |.:n|-.'|'|m-|5r |1'|.1|1|'|n1:| bedto .
~heesi-5C0e J
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