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> PlantBioinfoPF en bref

Plateforme de bioinformatique des plantes, adossée a I’'URGI

Développement d’'une
science ouverte

Partenariats UMR/UE, DipSO

Plan données pour la science
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Contribution aux
Infrastructures de Recherche

PlantBioinfoPF appartient
BioinfOmics
IFB
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PlantBioinfoPF soutient
O  RARe (ressources génétiques)
O  Phenome-Emphasis (phénomique)
O In-Sylva (forét)

Projets ANR, Européens
Consortiums internationaux
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PROCESSUS DE MANAGEMENT

Piloter le Systéeme de
Management de la Qualité

Management de

PlantBioinfoPF

Pilotes : Cyril Pommier

et Célia Michotey Pilote : Nathalie Choisne
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Communication
Support




> Présentation du Service d’annotation
La plateforme PlantBioinfoPF et REPET

REPET est un suite logicielle permettant 'annotation des éléments transposables dans les génomes.
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La plateforme assure la maintenance, la distribution, le support et I'industrialisation de REPET

% —> automatisation des workflows d’analyse et containérisation des outils.

REPET est instancié au sein d’'un VRE (Virtual Research Environment) sur notre infrastructure cloud dans le cadre
d’une offre de service payante ouverte a la communauté académique.

=> La tarification concerne actuellement les ressources informatiques mises a disposition (calcul et stockage) et
environnés, ainsi qu’une éventuelle prestation de lancement de RepetFactory sur ce VRE.
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> Présentation du Service d’annotation

Formules et tarifs

https://urgi.versailles.inra.fr/Platform/Service-offering

Configuration des VRE proposées

Nombre Tarif Tarif Tarif
Nom de la configuration d’années INRAE académique | non académique

Conflguratlon 1 1an 620 € 890 € 1780 €

Conf|gurat|on 2 16 32 400 1an 1160 € 1670 € 3340 €
‘ conf|gurat|on 4 64 128 1600 1an 4400 € 6330 € 12660 €

Prestations d’analyse

Forfait INRAE par génome Forfait académique par Forfait non académique par
de moins de 500 Mo génome de moins de 500 Mo génome de moins de 500 Mo

338 € 676 €

* Annotation automatique des éléments transposable a I'aide du protocole Repet-factory

* Devis ajusté sur la taille du génome et la qualité de I'assemblage.
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https://urgi.versailles.inra.fr/Platform/Service-offering

> PlantBioinfoPF partenaire de projet

Annotation des éléments transposables dans les génomes

* Outils d'annotation des éléments transposables (ET) de plus en plus accessibles {:g\:]
Q " 4

e Utilisation peut rester complexe pour de non initiés (22

* Utilisation complexe dans la mise en ceuvre : génomes de grandes tailles ou en trop grand nombre  (°°

2 exemples d'accompagnement :

) s Agroscope
Fﬂ * Etienne Bucher (Agroscope, Switzerland) : génome de grande taille

 ANR PLEASURE Amandine Cornille (CNRS — INRAE le Moulon) : nombreux génomes

@ => PlantBioinfoPF associée dés le montage du projet pour annotation de 20 génomes :

8 pommiers, 4 poiriers, 4 abricotiers, 4 amandiers
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> Croissance exponentielle du nombre de génomes disponibles

400

200

100

Number of new plant genomes
sequenced annually

Number of plant genomes
sequenced annually

Arabidopsis Popaya Apple

gfgﬁb"a naya Malus domestica
Arabidopsis thaliana 742 Mb
o Rice (RGSP) |

]
2000&01200220032004200520062007

Brassica
Tomato Peach
‘ ‘
Solanum i -
lycopersicum Prunus persica Brassica oleracea
739 Mb 265 Mb 630 Mb

°

Pearl millet
Pea
Pisum sativum
Pennisetum glaucum 4.50Mb

1,760 Bl]b ,_/

2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020
J

Rice (dran) Malxe Soybean Potato Chickpea Cassava Wheat
P @D 3 g |
0
Glycine max -
Z 1,115 Mb Cicer arieti Manih Triticum aestivum
2%’%‘ 844 Mb 738 Mb 742 Mb 17,000 Mb
Oryza sativa
420 Mb From https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome and https://www.nature.com/articles/s41588-021-00866-3
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Génomes :
e de plus en plus gros
* en tres grand nombre

=> Nécessite différentes
solutions techiques


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome
https://www.nature.com/articles/s41588-021-00866-3

> Large genome
A strategy

Genome subset

Structural search (LTR)

Repeat search (~all-by-all blast) . .

ATTGCTCGTA BLASTER
P (Quesneville et al.
(e 2003) LTRHarvest
High GTCCTA (Ellinghaus et al. 2008)
Scoring Pairs

cEEy Clustering . . e
Bao and Eddy 2002
s e il (Van Dongen 2000
(Quesneville et al. 2003) | GTGCTATGCTA 1st (NCBI)
PILER GICCTACIT- | ayacra i
(Edgar and Myers 2005) | JTECTTO0T ) GTecTA

TE families

Multiple alignments
or
o

Multiple alignments of repeats

MAP (Huang 1994)
MAFFT (Katoh et al 2002)

Consensus ciccrarcern PASTEC (TEclassifier/reconciler)

V. Jamilloux, et al. 2017, "De Novo Annotation
of Transposable Elements: Tackling the Fat

Genome Issue," IEEE, doi:
10.1109/JPROC.2016.2590833.
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Consensus sequences of
known TEs

. Similarity search

REPEATMASKER (Smit et al.)

BLASTER (Quesneville et al. 2003)
CENSOR (Jurka et al. 2005)

MATCHER (defragmenter/combiner)
(Quesneville ef al. 2003, 2005,

Flutre et al, 2011)

TRF (Benson 1999)
MREPS (Kolpakov et al. 2003)
REPEATMASKER (Smit et al.)

rmSpuriousHits (Quesneville et al. 2005)

. SSR search
. Spurious hits removal

. Fragment connection

e
¥

long_join (Ahmed et al. 2011)

Consensus with at least one
FLC* in the genome

‘

Consensus sequences of REPEATMASKER (Smit et al.)

known TEs BLASTER (Quesneville et al. 2003)
. Similarity search CENSOR (Jurka et al. 2005)
MATCHER (defragmenter/combiner)
_-_._-'-_D_ (Quesneville et al. 2003, 2005,
Flutre et al, 2011)
. SSR search TRF (Benson 1999)
MREPS (Kolpakov et al. 2003)
R - RepEATMASKER (Smit et al)

rmSpuriousHits (Quesneville et al. 2005)

. Fragment connection

- e
¥

Gff annotation copies

long_join (Ahmed et al. 2011)

*FLC = Full Length Copy (fragmented and unfragmented annotation
aligned over more than 95% of the consensus TE sequence)

‘ Chromosome 3b annotation in 2017
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> Projet : analyses d'ADN circulaires extrachromosomiques (eccDNA)
chez leriz, le soja, la fraise et le blé

= Son équipe a annoté sans pbs les petits génome de riz, le soja, la fraise
= En difficulté pour annoter le blé (16 Gb)

Besoin : annotation d’un génome non référence de blé avec un focus sur les copies pleine
longueur capable de produire des eccDNA

Librairie TE dispo : besoin d’une annotation efficace :

Wheat Genome split by

rchromosome 1 s TEannot  Chrl
Consensus sequences of REXMQSKER Smit et al. e a TEannot Chr2
_ ‘kr{own TEs [BLASTER {Quesneville et al. 2003) tj P o
Similarity search s 5 : :;j > a - Chr3
(Quesneville et al. 2003 2005, - -q TEannot r
_H_.-._D_ Flutre et al, 2011) One TE |Ibl'ary TEannot
| . SSR Jngffch TRF (Benson 1999) Factory n ~.
_-_-_-'-_D_ MREPS (Kolpakov et al. 2003) L . — TE
REPEATMASKER (Smit et al.) 3b_Itrl_300M_consensusFLC_lib.fa - annot Chr22
. Spw hits removal n genomes
rmSpuriousHits (Quesneville et al. 2005) LV. Jamilloux, et al. 2017, "De Novo
Annotation of Transposable Elements:
. mem connection Tackling the Fat Genome Issue," IEEE,
long_join (Ahmed et al. 2011) doi: 10.1109/JPROC.2016.2590833.

using VM 32 CPU (blaster sensibility 2)
—> around 3 weeks to annotate 16 Go !
— efficient method!
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> Many genomes : REPET Factory

A faster solution to manage many genomes

Genome subset

$ v

Repeat search (~all-by-all blast) . “ - T Consensus sequences of REPEATMASKER (Smit ef al.)
e BLASTER known TEs BLASTER (Quesneville et al. 2003)
LT (Quesnevile of al. (@) simiarity search GENSOR (Jurka et al 2005)
wecta . 2003) MATCHER (defragmenter/icombiner)
High arccta _-_-_--_D_ (Quesneville et al. 2003, 2005,
Scoring Pairs Flutre et al, 2011)

TRF (Benson 1999)

————————
REPEATMASKER (Smit et al.)

GROUPER only

=== \FOCCTA=-6TA e +
TE families
Multiple alignments

rmSpuriousHits (Quesneville et al. 2005)

l . Fragment connection
: i long_join (Ahmed et al. 2011)

Consensus cooovocnn  PASTEC (TEclassifier/reconciler) ‘

MAP (Huang 1994)
MAFFT (Katoh et al 2002)

Multiple alignments of repeats

¥

Consensus sequences of REPEATMASKER (Smit et al.)
known TEs BLASTER (Quesneville et al. 2003)
. Similarity search CENSOR (Jurka et al. 2005)

MATCHER (defragmenter/combiner)
05,

SR (St eral 2003, 2005
Flutre et al, 2011)

l . SSR search
l . Spurious hits removal

-—

l . Fragment connecfion
: i long_join (Ahmed et al. 2011)

$

TRE (Benson 1399)

———————)
REPEATMASKER (Smit et al.)

rmSpuriousHits (Quesneville et al. 2005)

I Consensus with at least one
FLC* in the genome

*FLC = Full Length Copy (fragmented and unfragmented annotation
aligned over more than 95% of the consensus TE sequence)

=» REPET factory 1 command for a complete

annotation of genome batches
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Gff annotation copies

Format your genome input
Launch all automatically steps
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> Take home message

Le service annotation des génomes vous accompagne dans vos projets

 REPET peut étre ajusté selon vos besoins :
o Pour une annotation rapide ou sensible
o Pour prendre en charge des grands génomes
o Pour prendre en charge de nombreux génomes
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