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Les difféerents ecosystemes étu
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Questions scientifiqgues autour des microorganismes

« Biodiversité : especes et lignées presentes dans ces écosystemes ? métabolismes mis en
jeu ?

« Dynamique spatiale et temporelle des communautés microbiennes en relation avec les
facteurs biotiques et abiotiques ? Fonctionnement de ces écosystemes

 Interactions entre microorganismes?

entre microorganismes et compartiments abiotiques? e Stap
enoglr ucebeeso l's'”e
entre microorganismes et faune (symbiose)? comlsnunautes e
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Les differents types d’eéchantillons
étudies en ecologie microbienne

Carotte
sédimentaire

CHU-PL14-GBT2-Ax474 Manus - Big Papi 17/

Eau de mer /
fluide
hydrothermal

Cheminée
hydrothermale /
roche / nodule

E N ‘mmer |
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s N Submersibles --
Les moyens de prelevements "~ Victor 6000 ,Naume

Depuis le navire
~—aid,

bathysonde

avec rosette

de bouteilles
Niskin

outils dédiés a nos études

Remontée sans Fixation in situ
dépressurisation 1che)

PERISCOP (Amex, IBIS(Carnot' FISH (Carnot
carc Sorbonne universite) DEEPECOS) DEEPECOS)

Pour faune Pour fluide Pour animaux
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Base de données des échantillonnages

Cf exposé Olivier Soubigou

Depuis le navire

SeBIMER

Bloinformotique marine

Submersibles
Nautile / Victor 6000

MIMOSAS

I

Adelie : Adelie Import / Adelie Video

</

Apres correction

de la navigation Sealog : pour compléter

les données liées aux
échantillonnages

Base de données des campagnes
beep
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Traitement des échantillons en fonction de I’étude
| — , ¥~

) -

Eau/ fluide Roches / cheminées Animaux
L mesures/sexage
filtration broyage R EeEETET
4 4

Sous-échantillons Sous-échantillons Sous-échantillons

Conditionnements Microscopie

_ _ _ électronique
Biologie moléculaire :

Culture

Microscopie a
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Base de données des échantillons

Cf exposeé Lénaick Menot et Brendan Hennebaut

Echantillons Sealog utilisable > Base de données

des campagnes

Sous-échantillons

Fichier Excel LabCollector
formaté LIMS

MORSE

Lob'?:ollector

LIMS & ELN

Conditionnements Métadonneées /
localisation des
échantillons / suivi du

beep devenir de I’échantillon
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Exemple d’experiences de laboratoire : isolement
de souches en culture

) : §
Echantillons ?_?\;‘égﬁ:heq“e et/ou UBG
1 remer UBO Culture Collection
Enrichissements

Test de
différentes
conditions

de culture 1

N ¢« »  Biolomics
LobL;?JLicror ®® o

Isolements

Obtention d’une Avec interface WEB pour
souche 1 rechercher et commander
microbienne pure souches |
(bactérie/archee) https://ubocc.bio-

beep MORSE aware.com/page/marine-search
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Autre approche expeérimentale : biologie moléculaire

ADN ARN protéine
F;){EF\ Transcription f \ Traduction ;
\'Q - ) - )
P\ peta
) Q”[ \
stable instable, fragile, courte durée de vie

Capacite / possibilité
de la cellule =

Métabolisme actif Molécule produite

métabolisme potentiel

Approche par gene : ARNr 16S, par gene actif par protéine
ciblée 18S, COlI, gene de
fonction, etc...
Approche génome transcriptome protéome
globale
beep
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Approche ciblée sur un individu

_ Sequenc;age de 1° génération en approche ciblée

1 individu d’espece

animale ou 1 culture AL PCR Sequencage
pure = 1 espéce = — Sanger
microbienne e i s
L ADNtotal | PHiCAon - itions e
dungene  de copies Max 900 pb
marqueur d’1 géne
200-2000 pb
x? Gestion individuelle
des données
Stockage des
données brutes Nettoyage .9e"e'ous Publication des eveL i nﬁﬁ —
des données R E |G| A | cacisnnmae Aquences oo GenBan
Ordinateur £ Galaxy — 6GSA ;;.: 2>DDB;
2 | portable Traitement des par scientifiques T aswe T
"8 de bureau  données
e beep
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Approche ciblée sur un individu

Barcoding 5o

1 individu d’espec
animale ou 1 cultu
pure = 1 espece

Gestion individuelle sur ordinateurs = Tracabilite a améliorer !!!

=» Gestion collective des données a mettre en place
« Par |laboratoire

microbienne « Et/ou centralisé au niveau de I'lfremer sur Datarmor WS
. N nicasiiag
Lab'._ollector Max 900 pb
LIMS & ELN Autre
eneious - - — outil?
- gen Par Iaborato_lre \ Dataref
_ nreseau Permet de relier a
I'échantillon de depart
Stockage des e
4 =» Soumission éventuelle par service SEBIMER ? <
données brut P —
GenBank
Ordin __| R DDB]J
= _| portable Traitement J par scientifiqgues T aswe T
%% personnel  des données -
“ beep
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Séquencage NGS = séquencage haut debit
Genome

Métabarcoding _ Métatranscriptomique
Communaute i ¢ Communauté Communauté
Holobionte & @ microbienne microbienne
1 échantillon : Holobionte Holobionte
Culture, lespece Extraction Extraction l Extraction ARN
1 individu ADN en ADN ADN en ADN ARN en
- melange ADN1 melange « méelange
Extraction g S ADN? g a7 g C%?ﬁ
72 ISP BT AR lSéquengage
: : ’ = s Tous les génes
l Sequencage Bioinformatiquel Binning
Séquengagel Short-read / Tous les genes — —
] PCR - _——— =
Long-Read l maraueur3 Bioinformatiquel Binning —_ T —_———
Tous les génes marquegrﬁvf(q —_ = v = MAG1 MAG3 MAG?2
| ! , _ marqueur4 7 (marqueur2 MAG1 MAG3 MAG2 MAG4 l .
Potentiel metabolique l Séquencage l Partenaires actifs;
de l'individu Identification des organismes | Potentiel métabolique de la | Metabolismes actifs a un
ol . beep communauté, / individu instant T
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01.

Présentation du SeBiMER
Service de Bioinformatique de I'lfremer
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SeBiMER : présentation

"mmer ]

. )

[ Ressources physiques et ]

Océanographie et
Ecosystemes de fond de Mer

Dynamique des Ecosystémes

)

[ Direction
4 h Ressources Biologiques et
Infrastructures de Recherche et Al R
Systemes d’Information
\_ J

!

ISI : Ingénierie des Systémes
d’Information

SISMER : Systemes d’Informations
Scientifiques
pour la Mer

RIC : Ressources Informatiques
et Communication

r JI

beep
SeBIMER

Bloinformatique marine
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e
[fremer

COA : Coordination
Opérationnelle Argo

INGE : Informatique
de Gestion

\

SeBIiMER

Biginformatique maring

Service de Bioinformatique de I'lfremer

Batiment Blaise Pascal (209), 2¢™e sous-sol
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SeBiMER : activités

Patrick Durand, PhD

2017-now

Laura Leroi, engineer

2018-now

Cyril Noél, PhD Pauline Auffret, engineer

2022-now

2019-now

Antoine Daussin, engineer

2025-2026

“ Yaélle Pihan, engineer
L IR

2024-2026

Master students
in season

: beep
) SeBIMER 16/09/2025
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SeBIMER : thématiques principales

ADN environnemental /
metabarcoding

Surveillance de I'émergence de
pathogénes susceptibles d’affecter
les humains et les animaux

Détection et suivi la biodiversité des
grands fonds

Impact des changements globaux
sur la bioviersité des écosystemes

Description des communautés
bactériennes associées aux
crevettes des cheminées
hydrothermales

SeBIMER

Bloinformatique marine

Transcriptomique

Impact de l'acidification des océans
sur la métabolisme du foie du bar

Caractérisation des mécanismes
moléculaires impactés par les vagues
de chaleur chez les bénitiers géants
et leurs symbiotes

|dentification des genes de résistance
a une maladie chez I'huitre creuse

16/09/2025

Assemblage de génomes /
meétagénomique

— Reconstruction de génomes de
bactéries symbiotiques ou de micro-
organismes extrémophiles a partir de
métagénomes

— Assemblage de génomes complets
d’espéces marines d’intérét
écologique ou économique (poissons,
mollusques, crustaceés).

— Etude de la diversité génétique et des
variations intra-especes chez I'huitre

plate

= ® -
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02.

Typologie des données

16 septembre 2025
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Des échantillons aux données : overview

ADN environnemental / Transcriptomique Assemblage de génomes /
metabarcoding métagenomique

%zt @

Equipes de
recherche <=
RBE, REM, _ =
ODE — Extraction d’ADN ou ARN
% Conservation des echantillons
In situ ou au laboratoire
Préparation des échantillons pour le séguencage =
amplification, ajout d’adaptateurs etc
Péesl}?tglsr edg - o Sequencage in situ Séquencage par une plateforme ® L
© Oxford Nanopore
9 hp h Technologies P MinlON : séquenceur ADN portable, alimenté par USB, pour générer des Illumina (MiSeq, NovaSeq) pour le séquengage a haut débit de fragments
recherche lectures longues directement sur le terrain (débit et précision inférieurs courts, PacBio (Sequel 1l/lle) pour obtenir des séquences longues, ou Oxford
aux plateformes de laboratoire) Nanopore (GridlON, PromethlON) pour générer des lectures trés longues.

FAE

Données de séquencage

Transformation du signal brut (électrique ou optique) produit par le séquenceur FASTQ

vvvr.l

SeBIMER

Bloinformatique marine

16/09/2025
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Typologie des données de séquengage

» Fichier FASTQ compressé (.fastq.gz) : format standard pour stocker les séquences d’ADN (format texte) obtenues par séquencage.
Contient les infos suivantes :

> les séquences ADN : des chaines de lettres A, T, C et G qui représentent les nucléotides
> la qualité associée a chaque nucléotide, indiquant la fiabilité de la lecture par le séquenceur

« Taille variable : de quelques centaines de Mega a plusieurs centaines de Giga, de quelques fichiers a plusieurs centaings par projet

« Donneées brutes : contiennent quelques informations sur la technologie de séquencage dans les headers, mais pas de métadonnées
sur I’échantillon ou le contexte biologique

@Mﬁﬁﬁdﬁ:1?6:BBBBBBBBB—JPM3C:1:11@1:1322@:1393 1:N:0:NGGTAAGAGG
CCTACGGGGGGCTGCAGTCGAGAATCATTCACAATGGGGGCAACCCTGATGETGCAACGCCGCGTGOGOGATGAAGGCCCTAGGGTCGTAAACTCC
CCTAGCGTGATCCTGAACCACTTGGLGTAAAGAGTACGAAGTCGLTTGGLTCAGCCAGGTGAGAGCTCGCGGAACTGCACTCCOGAACTTCATCCG

+

CCCCCGGGDGEGGEGGGG<FCFGGGEAF, SEFGGLEGGGGGGGGEGGGGEGA<SCF, F=FG0 @EMO3737:19:000000000-KKC96:1:1101:10991:1870 1:N:0:CGATCGACTGHCCTTGTAG

CT40%+ 1 5 * QA+ 0++++50%3+2CBR*+*20D<B<Th 1 % 1 /5 : BB** 1 %A% : @+A*/: 3] ACGOGAGGCAGATTAGATACCCTGGTAAGATCGGGAGAGCACACGTCTGAACTCCAGTCACCGATCGACTGATCTCGTATGCCTTCTTCTGCTTGTA

@MBEE&S:l?E:BBBBBBBBB—JPMEC:1:1191:2969é:1d11 I:N:B:QGGTAAéAC TTCTTTTCTTITIT I T I I T I I I I I I I I TCTCT I TCTTCT I T I I T I I T T TCCET T I T TCT T T TCCCTT I TCTTTCTTCTCCTTTITTTCTTCCTTCTCCCC
+

TCCTACAGGGGGCTGCAGTGAGGAATATTGOGCAATGGAGGCAACTCTGACCCAGCCATGO . . .
GCGTTATCCGGAATCATTGGGGT TAAAGGGTCCGCAGGCGGTCAATTAAGTCAGAGGTGAA QCCCCGGGEGEGEDGEGEGEGEGEGGGEAFEAF - COAF<DEGTFCTDEC<@: CRAE, , ,CCC6,6CCEF=@+F@,@F+,C,C@,C,C,C6,C,9CCC,6, =, ,
#1401 QHO2HO++* f fHHHH fk | F 54 24 O++FO0FOO00+** ( 1/ ) *0*+0362/ /TA*+% - J++5 34+ 54440 ++++( L - - ) ) -F-F4+42%

+
CCCCCGGRGRGGGEGGESCECCFDRA-EEGGFGGFFFRFFFGGDGGDEDFFIFFS, CDE , <= @EMO3IT3IT:19:000000000-KKC96:1:1101:10849:1940 1:N:0:CGATCGACTGHCCTTGTAG
ACTCGATACCCTGGTAAGATCGGAAGAGCACACGTCTGAACTCCAGTCACCGATCGACTGATCTCTTATGCCGTCTTTTGCTTTATAAAACACTTTC

GE<*<CFGFF74C*7: 7, t AF*C*; <CFCDFCBCEESCGGGEEGFFFCEF3+++<@EFFFH
CTCTTTCCTCTTTCTTCCTTTITTITTCTCTCTCTCTTCTTITITTITTITTITTCCTTITTITCTTITTCCCTCCCCTTTCTCCCCCTTTTTCCTTCCTTCTCCEC
+

Extraits de fichiers au format _fastq @CCEAFFGGGGGGGFGGGGFGGGT , F-CFGGEEFFGGCDFE@F , ,6=C,C6,+776,@F: ,C@EC , CAE<AD+B+6: ,6,,CC,,,,,,9,6,,6
ac] 516<<,6:172,+2;++25,7+210,+30022%; 1410+3+//, ) / /2791 0+%(BO26+++ - (***2+26 , #20%*% %30+, )64 ) ( -*.%+3;
EX Ifremer

bice :
SeBIMER 16/09/2025 20

Blolsformanique. marje - Tracabilité des données séquencées




03.

Gestion des (méta)données de séquencage

16 septembre 2025 Tracabilité des données séquencées
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Flux global de gestion des données au SeBiMER

Au SeBIMER : téléchargement des données sur DATAREF, collecte des métadonnées avec Egidel et athENAZ2, data brokering vers
ENA3 (European Nucleotide Database)

@ athENA Manager m

plateforme web intranet centralisant le | [@mom
suivi des projets de séquencage EM%
<<y

Banque de données internationale

#
z )
données sur DATAREF @
FA®
FA™ AfA A
— ‘ ‘ T h ENA ‘ de référence des données de
séguencage

— |_ l A — délivre des numéros d’accession
— — (identifiants uniques)

Sécurisation des

Jeu de données brutes
de séquencage
collecte des métadonnées +
spécifiques associées a ce type
Catalogage sur Sextant de données selon les standards e
et ontologies du domaine i
(SISMER) g cdol Dol sextant

1. https://qitlab.ifremer.fr/bioinfo/workflows/athena
2. https://qitlab.ifremer.fr/bioinfo/softwares/egide
3. https://lwww.ebi.ac.uk/ena/browser/view beep

Ex SeBIMER " oo
. 22
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https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/checklists
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/checklists
https://gitlab.ifremer.fr/bioinfo/workflows/athena
https://gitlab.ifremer.fr/bioinfo/softwares/egide

Le template de métadonnées athENA

Le template de metadonnées athENA est basé sur le modéle de métadonnées de 'ENA, et est composé de 7 onglets a
remplir

— 1 ligne par échantillon / par fichier de séquencage

— distinction champs obligatoires / facultatifs, liste déroulante disponible pour les vocabulaires contrélés.

» STUDY mandatory

» COLLABORATORS mandatory
» SAMPLES general mandatory
» SAMPLES meta mandatory for metaB/metaG/metaT
SAMPLE » SAMPLES indiv mandatory for NON-metaB/metaG/metaT

» SAMPLES chemphys  optional

EXPERIMENT
» SEQUENCING mandatory

RUN
beep

E . " I' remer 6 9 SeBIMER 16/09/2025

oy Bloinformatique marine R Tracabilité des données séquencées

o



https://cloud.ifremer.fr/index.php/apps/onlyoffice/14271643?filePath=%2Fdataref_metadata%2Fifremer%2Flmee%2F2022_16S-metagenomic-sequencing_rimicaris-juveniles%2F2022_16S-metagenomic-sequencing_rimicaris-juveniles.xlsx

Le modele de métadonnées ENA

— Interdépendance des objets du modeéle de métadonnées de séquencage de 'ENA :

Overall ENA Research Project

="

RAW Reads

EXPERIMENT | RUN £

Data Analyses

_______ s ANALYSIS

Determines data
SAMPLE release and ownership

Sequenced Biomaterial . Halde i atsdsts

beep

E Xl Tfremer

9) SeBiMER

Bloinformatique marine

. Holds data files

16/09/2025
Tracabilité des données séquencées

24


https://ena-docs.readthedocs.io/en/latest/submit/reads.html

Collecte automatisée des metadonnées via Egide

2
Grace au programme Egide (@David Goudenege) une partie E I_ I A E + Q] ?hENA
ENAZSG [ i

des métadonnées est automatiquement importéee dans le
formulaire athENA avant de le donner aux utilisateur-ices : cemze Yo

SeBIMER

metadata

— certaines informations consignées dans le formulaire SISMER template

vont peupler automatiquement les onglets STUDY, ONTAREF fokdr =L| ENAreceipt
COLLABORATORS .
(Titre, identité des producteurs de la donnée) e L NN

et SAMPLES_general SAMPLE
(coordonnées GPS)

— en analysant les données elles-mémes (fichiers de séquences
fastq.gz par exemple), Egide en déduit des métadonnées de

'onglet SEQUENCING EXPERIMENT

(Instrument et version, taille des séquences..)

3 beep Metadata completed
E . Ifremer SeBIMER 16/09/2025 o5

Blolrformunique. marie R Tracabilité des données séquencées

Bickogie o Lrokophe e
cegtarar oo oo

o_ . Continue submission
0 Back to user



https://gitlab.ifremer.fr/bioinfo/softwares/egide

Le Groupe de Travail METIS

— Les métadonnées de séquencage doivent contenir ou référencer les métadonnées des echantillons biologiques
d’origine !

— Comme ces métadonnées n'ont pas pu étre récupérees par Egide — c’est aux producteur.ices de la donnée de les
saisir manuellement dans athENA.

— Or, retour des producteur.ices de la donnée : ces métadonnées ont déja été saisies en grande partie dans d’autres
Sl Ifremer (ex. LabCollector, MORSE...) et/ou dans des fichiers Excel personnels

M ETI § Creéation du GT METIS : Moissonnage et Tracabilité des Informations de Séquencage

Objectif : Optimiser la collecte de métadonnées de séquencage tout au long de leur cycle de
vie a lfremer en mettant en place l'interopérabilité des differents Sl Ifremer dans le but de
moissonner et d’harmoniser les métadonnées de séquencage existantes.

2024/2025

https://gitlab.ifremer.fr/bioinfo/gt-metis

bee
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04.

Bilan et perspectives collectives

16 septembre 2025 Tracabilité des données sé
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Bilan et perspectives collectives

— athENA : pipeline libre (https://qitlab.ifremer.fr/bioinfo/workflows/athena) mais consolidation requise
(portabilité et données hors biologie marine)

— Extension d’athENA a d’autres types de données (séquencage SANGER, puces)

— Un outil a tester : MADBOT (Metadata And Data Brokering Online Tool)

— Nouveau GT a la suite de METIS : implémentation du module Egide d’interrogation de MORSE

beep
SeBIMER 16/09/2025

Bloinformatique marine
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https://gitlab.ifremer.fr/bioinfo/workflows/athena
https://www.france-bioinformatique.fr/science-ouverte/

Merci !

https://bioinfo.gitlab-pages.ifremer.fr/documentation/sebimer-intra/
sebimer@ifremer.fr

SeBIMER

Bioinformatique marine Biologie et Ecologie des
Ecosystémes marins Profonds
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