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1 Background
1.1 Genotype file format and conversion

Un des besoins croissants des généticiens quantitatifs est la manipulation des fichiers de génotypage. Ces
fichiers contiennent les génotypes des individus, en général de quelques centaines a quelques milliers
d'individus, en chaque marqueur le long d'un génome. Les premiers développements logiciels d'analyse
génétique prévoyaient l'exploitation d'informations sur des marqueurs microsatellites, avec quelques
centaines de marqueurs génétiques par individu. Aujourd'hui, les puces de génotypage a haute densité
peuvent produire une quantité d'information bien plus élevée, allant par exemple aujourd'hui jusqu'a huit cent
mille marqueurs génétiques (Single Nucleotide Polymorphisms) sur le génome des bovins. Les fichiers de
données atteignent plusieurs Gigaoctet et sont difficilement manipulables par les tableurs et logiciels
(R/SAS) communément utilisés par la communauté. De plus I'automatisation des processus de vérification et
de cohérence des données, caractérisée par l'exécution de milliers de processus est devenue un préalable
indispensable a l'analyse des caractéres complexes.

1.2 Heterogeneous computing environment

Les méthodologies et outils se sont adaptés aux nouvelles architectures utilisés dans un contexte de
calcul scientifique. Dans un souci de performance, l'utilisateur est amené a utiliser plusieurs modes
d'exécution : soumission de job sur une grappe de serveurs, calcul déporté sur un processeur graphique
(GPU), exécution en environnement multithreadé. Ces ressources sont la plupart du temps localisées dans
plusieurs infrastructures, ce qui complexifie le workflow d’exécution. L'utilisateur doit, en outre, transférer
ces fichiers de serveur en serveur.

2 Implementation
2.1 Galaxy : A Web unified interface
La plate-forme QGP (Quantitative Genetics Platform, https:/qgp.jouy.inra.fr) a pour objectif de

répondre a ces besoins. QGP implémente son environnement d'exécution sur le framework Galaxy [1,2,3]
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qui fournit un ensemble d'outils d'analyse, de manipulation et de visualisation des données génomiques pour
la communauté bio-informatique. Galaxy est capable de gérer des fichiers de séquence de grande taille
comme le transfert, la suppression ou l'insertion de lignes ou de colonnes. Ces fichiers étant comparables aux
fichiers de genotypage utilisés par les outils de génétique quantitative, les outils de manipulation de fichiers
restent accessibles de la plate-forme QGP. Galaxy est congu pour exécuter des chaines de traitements
prédéfinies (Workflow) et applicables aux nouveaux lots de données.

2.2 A variety of quantitative genetics software tools

Les logiciels hébergés par la plate-forme sont implémentés pour plusieurs types de serveurs de calcul et
adressent plusieurs problémes de génétique quantitative dans le domaine animal. L'analyse de la variabilité
génétique des caractéres complexes dans des populations expérimentales (QTLMap [4]), 1’évaluation
génétique (GS3, GABayes), l'analyse de parenté (PEDIG [5]), la détection d'incompatibilité de génotypes
(Mendelsoft [6]). Un ensemble d'outils pour la conversion de format et la génération de graphiques sont
également accessibles. Galaxy est capable de soumettre des exécutions de jobs sur des serveurs, distants et
hétérogenes. Cette fonctionnalité permet de déployer des implémentations spécifiques, telles que les
implémentations de QTLMap sur GPU [7], mais aussi des parallélisations naives (indépendances des
vérifications des génotypes aux marqueurs, reconstruction d'haplotypes par famille de demi ou plein
fréres,...) de fagon simple et transparente a l'utilisateur.

3 Conclusion

L'utilisation de données sur des séquences completes est d'ores et déja évoquée pour l'analyse des
caractéres ou l'évaluation génétique des animaux d'élevage. Par ailleurs, il est probable que les phénotypes
seront bient6t également difficiles a gérer, en quantité et en diversité, I'exemple du traitement des données de
transcriptome ou de métabolome étant déja une réalité pour beaucoup de généticiens. Le choix du framework
Galaxy, imaginé a l'origine pour gérer des données de séquengage, permettra donc de suivre plus aisément
cette évolution attendue du volume des données a traiter conjointement. De plus, il permet de profiter des
evolutions de Galaxy (adaptation aux serveurs de calcul émergents, outils générique pour la manipulation de
fichiers). Enfin, le choix de cet outil devrait également faciliter les connexions, devenues indispensables pour
la biologie intégrative, entre le monde de la bioinformatique, ou la culture est celle de l'intégration des
connaissances et de la visualisation ou de l'extraction des résultats, et celui de la génétique quantitative, ou la
culture est celle de la modélisation et du calcul scientifique.
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