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Nos missions

Deploiement d'une infrastructure de calcul
scientifiqgue
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Elﬂlllb Analyse de donnees génomiques

Mise a disposition des collections de donnees
publiques issues de travaux de genomique

Déploiement sur la plateforme de logiciels d’analyses
bioinformatiques et statistiques

Conception et développement d'applications

Formation des utilisateurs aux méthodologies de |la
bioinformatique et aux logiciels d'analyse

=» https://migale.inrae.fr/
Infrastructure de calcul scientifique
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 Un cluster de calcul de 2436 coaurs, 3 serveurs
dedies aux bases de donnees

e 22 serveurs physiques, 15 serveurs virtuels dedies
a des projets collaboratifs ou des outils

* Plus de 800 To d'espace de stockage centralise
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4 Données et Outils  ZGalaxy @

PROJECT

* ~ 400 outils mis a disposition
* 90 banques de donnees
* Mises a jJour regulieres des banques et outils

« Portail Galaxy : https://galaxy.miqgale.inrae.fr/
oour une utilisation conviviale

» RStudio Server : https:/ /rstudio.migale.inrae.fr/
« Hebergement d'applications shiny

https://shiny.miqgale.inrae.fr/
« Packaging et integration d'outils en proteomique,
statistiques, ..
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Plateforme bioinformatique MIGALE

Migale est une infrastructure scientifique collective INRAE ouverte
a tous. Elle est membre de linfrastructure de recherche INRAE
BioiInfOmics, de llInstitut Francais de Bioinformatique et de
France-Genomique. Ses activites sont certifiees 1SO9001 depuis

BioinfOmics

INRAE RESEARCH INFRASTRUCTURE

\_ forme de rapports web (Rmd)

Analyses de donnees

Bioinformatique et Statistique

Domaines d'expertise:

- Assemblage & annotation de genomes
Mmicrobiens

- Genomique et genomique comparee

- Metagenomique, Metatranscriptomique

- Fouille de texte et donnees

Exemples de projets en metagenomique :

- MetaPDO-Cheese : Etude de la biodiversité des
fromages AOP

- Ingenierie ecologique de communautes
microbiennes pour la valorisation de bio-
dechets

Mise a disposition des analyses et resultats sous
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Conception et developpement

Omnicrobe : base de donnees de phenotypes et
habitats microbiens

Easy16S : interface de visualisation de jeux de
donnees metagenomiques 16S

ProteoRE : interpretation et exploration de
donnees proteomiques
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Formations

120 personnes formeées/an en presence ou a

distance

16 modules differents, dont :

- Initiation a R, ggplot2, shiny

- Galaxy

- Traitement primaire de donnees NGS (Galaxy /
ligne de commande)

- Annotation automatique de genomes bacteriens

- RNA-seq : bioinfo et statistiques

- Metagenomique 16S, Metagenomique shotgun
Modelisation 3D de proteines
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