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“Tout n’est pas écrit dans les livres, quelquefois on détecte

quelquechose par expérience, par bon sens, ou par la logique.
Mais d’autres fois, il faut prendre du recul pour réanalyser et
rechercher ce qu’on n’a pas remarqué avant.”

Dr Adrien Andre
Orthopedic surgeon, Traumatology
Haiti’s general hospital
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Introduction et presentation du
contexte

* Objectif de la recherche:
e Accroitre la connaissance,
e Faire reculer l'incertitude.

e Dans ce domaine il est cruciale d’avoir acces

aux résultats déja obtenus.

 GOAT (Genetic Output Analysis Tool) est
inspiré d’un outil du laboratoire du Dr
Hamet.




Historique

e Problémes Tableau de resultats
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Hypothese

Serait-il possible qu'une interface facile
d'utilisation, concu avec des gratuiciels puissent
presenter de lI'information complexe de maniere

plus efficace, et de regrouper toutes les

ressources externes pour ce champ de
recherche en un seul endroit ?




Outils disponible

Plusieurs outils de
visualisation ont déja été
concu avec des gratuiciels.

Pour ne citer que quelques
uns:

— LocusZoom

— GWAS pipeline
Beaucoup de gratuiciels
offrent une alternative aux

logiciels d’analyses de
données.

FAU Neuroscientist Receive Patent for
New 5D Method to understand big

Data




But de GOAT

1. Rendre I'information de |la base de
données disponibles.

2. Intégrer des outils de visualisation pour

ces derniers.

3. Rendre la recherche de résultats plus
efficace.




* Librairie de Biopython: Bokeh, Numpy,
Pandas, Blaze, Flask, Matplotlib avec Django
(Framework)

* MySQL pour les requetes dans la base de
données.




. Fonctionnement du ler module de GOAT .

Module
GeneQuery

Recherche par rsID Reccherche par nom de gene

Sélection du seuil et des colonnes supplémentaires a afficher

- Recherche SNP significatif

- Sélection des colonnes de la base de données d’aprés choix de Fusager
- Transformation de p-valeurs

- Création du Manhattan avec seuil selectionée

- Création du tableau html de résultats avec colonnes sélectionnées

Area Selection: Visuali = Autre Recherche avec
Visualiser région du ualiser autre GeneQuery
i OTOSoIS phénotype significatif

parmi les résultats de

\ la recherche

- Sélection chromosome choisi.

- Sélection intervalle a plus ou moins 1 500 000 positions de |a position selectionée.

- Sélection alléle mineure.

- Discrimination entre SNP imputé et SNP genotypé

-Transformation de p-valeur.

- Création des liens vers les ressources externes dbSNP, GWAS catalog, et Genecards.

- Création du graphe avec différence entre SNP imputée et genotypée, avec modéle hgl9 de UCSC.

Area Selection: Visualiser autre Autre Recherche avec
Visualiser région du phénotype significatif GeneQuery
chromosome parmi les résultats de

la recherche



Graphe du phenotype
“All cause death”
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Données Obtenues de la base de données du Dr Hamet, et crée

avec Biopython matplotlib, du groupe Anaconda de Continuum
Analytics.
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Tableau vue générale

beta_assoc maf
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Selection d’un point
donne vue en 3D
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permettant
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sur le web.



Tableau vue spécifique

N Select Significant Phenotype to dislay : A
bkanzki  GeneQuery  Area Selection All cause ceath v

A 4
rs_ID Chr Position Gene before Gene Gene after  P-value ImputedAllele AAllele BAllele mineureCohort dbSNPGWAS_CatalogGenecards

By rsID
By gene before
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Informations contenues sur le graphe plus I’allele mineure, la cohort qui
avait été utilisé et les liens vers ressources externes. Obtenue Avec
Pandas dataframe de Continuum Analytics.




Conclusion

La création de GOAT a été possible grace a la
demande des utilisateurs du Laboratoire du Dr Hamet qui
voulaient d’un outils plus efficace pour une meilleure
visualisation des résultats de |la base de données.

Un grand effort a été fait pour créer une interface
simple, qui utilisent les ressources computationnelles
disponibles pour la visualisation des résultats.

Mon intention est de continuer a lui ajouter d’autres
modules tels que : “Phenotype comparison”, “Results
pairing”, “Statistical Analysis”, “Interaction Analysis”,
“GWAS” tirant profit des technologies BIG DATA.
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