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INSTITUT FRANGCAIS
DE BIOINFORMATIQUE

Institut Francais de Bioinformatique

Fournir une infrastructure de services en bioinformatique accessible
a 'ensemble des usagers (biologistes + bioinformaticiens).

® Appui aux programmes de recherche en biologie, sante, agronomie
et environnement, via une expertise, des competences mutualisees,
et des developpements methodologiques.

® Formations en bioinformatique pour biologistes et
bioinformaticiens.

® Developper une vision strategique pour maintenir la France au plus
haut niveau d’expertise pour I'analyse des données biologiques.

j ® Servir de levier pour la conception et la mise en ceuvre de projets
J’ de recherche nationaux ambitieux.

( ® Assurer la representation internationale de la communaute
| bioinformatique frangaise, en particulier au sein du reseau europeen

/ ELIXIR.

| ® Developper des partenariats avec le monde industriel et les acteurs
| de la bioinformatique francaise: SFBI, GDR BIM.

o)
Efb http://www.france-bioinformatique.fr !




e 31 plateformes

O Diversite des services e

recherche

o CNRS, CEA, INRA, INRIA,
INSERM, Universiteés...

e Un noeud national, IFB-core
o CNRS UMS 3601, INRA UMS
13385, Inserm US21

o Coordination de
I'infrastructure

o Proches des équipes de = g g,
B F T
e

O Mutualisation des resources

O ELIXIR-FR

Organisation de I'lFB
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Feuille de route 2018-21

WPI. Un environnement
distribue de services en
bioinformatique

Al.l Réseau national de ressources
informatiques (NNCR)

Al.2 Environnements logiciels et
donnees

Al.3 Support aux bases de donnees
Al.4 Catalogue des ressources
Al.5 Acces aux usagers

Al.6 Mutualisation des services inter-
infra

Al.7 Guichet d’ orientation et de
consultation

WP2. Innovation:
bioinformatique integrative

A2.1 Projets pilotes inter-infrastructures

® A2.2 Appel a défis: lever les verrous
scientifiques et technologiques

® A2.3 Interoperabilite entre ressources

WP3. Ouverture

internationale + industrie

o A3.l IFB, nceud francais d’ELIXIR
® A3.2 Partenariat avec l'industrie

WP4. Formation et diffusion

® A4.| Formation

® A4.2 Actions jointes avec SFBI + GDR
BIM

® A4.3 Communication & Valorisation

WP5. Gouvernance

® AS5.| Structures de gouvernance et de
coordination
® Ab5.2 Systeme de gestion de qualite

® Ab5.3 Modele economique




Cloud IFB-Biosphere

https://biosphere.france-bioinformatique.fr

Federation de clouds

® 6 sites en production + 4 en préparation
® Premiers clouds en 201 |
® Federation en place depuis Fev. 2017

Un compte unique pour tous les clouds

® Base sur les identifiants officiels des utilisateurs dans leur organisme
(federation europeenne eduGAIN)

Un portail unique (Biosphere) pour deployer les

/ machines virtuelles sur tous les clouds
! ® Documentation en ligne et helpdesk

| RAINBiIo: un catalogue d’appliances (34) prétes a
| Pemploi

® (Geéenomique, annotation, bioimage, chemins métaboliques, ecologie

/ microbienne...

INFORMATIONE


https://biosphere.france-bioinformatique.fr/catalogue/

Architecture du cloud IFB

Single sign-on

_ Virtual
credentials Research
| Environment
“JeduGAIN

’ --------

! User

openstack®

|
,,/ Developer : EOSC, Exoscale, Amazon, etc.

INSTITUT FRANGCAIS
NDE RIOINFORMATIONE




Ressources du cloud IFB

vCPU.h
(;ae:a:: F:iiel?: Biomaj ’(acr'muée Instances vCPU Mémoire (Go) Stockage (Go)
precedente)
® ifb-bilille-thor Lille A% = v 14318 B9z 76/192 302/768 na
ifb-bird-stack Nantes A & = (% MK/ 207 0/80 0/80 0/312 na
O ifb-bistro-iphc Strasbourg @& & = © 442060  pr100 flor200 £0/1024 na
® ifb-core-cloud* lLyon A = Bigﬁem O S 9519166  {8i/1200 6131/20400 na
@ ifb-genouest-genostack  Rennes @A & s (% & = 25 261 £/100 - 254/205000
® ifb-prabi-girofle Lyon A 2 = v 1669548 {150 106/1024 na

*Cloud par défaut




RAINBio - Appliances bioinformatiques dans le cloud

Appliances, des
environnement prets-a-
’empI0|

Deploiement en | clic

| 2 N machines virtuelles, multi-cloud
Interfaces usuelles: SSH, HT TP, Desktop
Definie par les developpeurs
Adaptables par les utilisateurs

Apps disponibles

,.;f ® Bioinformatique (EDAM), genomique

| (ChlIP-seq, RNA-Seq...), annotation de
/ genome, génomique comparative,

| bioimageire, chemins metaboliques,
meétabolomique, ecologie microbienne,
meétagenomique, transcriptomique...

INSTITUT FRANGCAIS
NDE RIOINFORMATIONE

RAINBIO - APPLIANCES BIOINFORMATIQUES DANS LE CLOUD

Catalogue des appliances bioinformatiques dans le cloud, filtrez-les en utilisant les termes présents dans l'ontologie EDAM, ou en langage naturel.

App Store Appliances

Bacterial genomics
(Insyght)
£ BLAST+, HMMER, Insy

13
¥ Genome annotation, G

COURS LBBE-NGS Debian 9

£ BLAST+, bowtie2, Cuta
dapt, FastQC, Matplotlib,

W Bioinformatics, Genomi
cs, Informatics, Qr-oumcq

Outils Topics

£+ bioconda, Docker, Doc £+ bioconda, bowtie2, Fas £ Ansible, bioconda, Cen £ BEDTools, BLAST+, Bo

ker Compose, Nextflow, S tQC, Snakemake tOS, Docker wtie, bowtie2, Clustal Om

W ChIP-seq, Data visualis
ation, Genomics, 'nfrvmatv
I

W Bioinformatics, Informa W Bioinformatics, Informa W Biocinformatics, Informa
tics, tics, Sequence alignment, tics,

EBAME 2018 - Marine EBAME 2018 - Metabolic EBAME 2018 - Microbial l
ker £ MMseqs2, R, RStudio £ COBRApy, Jupyter, Ma £ Bioconductor, Jupyter,
> W Bioinformatics, Informa
tics. W Data architecture, analy © Data architecture, analy W Bioinformatics, Data a

Galaxy stable ImageJ-Fiji integron_finder Jupyter Notebook m l

£ bioconda, Docker, Gala
xy portal, Ubuntu

W Bioinformatics, Compar

ative genomics, Functi nm

PathoTRACK

£ Centrifuge, Diamond, F
astQC, pvthon, R, SortMe

W Biocinformatics, Data vis

malieatinn Infnrmatice Ma

i+

£ BLAST+, Exonerate, Re

peatMasker

£ Ansible, bioconda, Bur £+ HMMER, Infernal, prodi £ Jupyter, R

eau virtuel, Docker, Image gal

W Protein folds and struct
ural domains Qmumr‘ﬁ a .

W Data architecture, analy
sis and design, Data visual

£ BLAST+, IGV - Integrati £+ R, RStudio, Web interfa £ SGE, Ubuntu

ve Genomics Viewer, prod ce

W Functional genomics, G
enome annotation, Genom

W Bioinformatics, Imaging
, Informatics

SLURM compute cluster

X Ubuntu

e
—
jupyter

o

W Data architectur, analy W Informatics,

ciae and da<inn DatA vienal

W Genomics, Sequence a

naluaia



Quelques services actuels

U 5 ubuntu@machinea2fo702a-2bSe-4035-a8e2-1db5734a0dcd: ~ — -ssh -l ubuntu 134.158.247.151
[ubuntu@machinea2fb7@2a-2b9e-4935-a8e2-1db5734a@dcd: ~§ pythor3.6 —-version D — M Seman hiw Semon
Pythar 3.6.7 .1 a oo e o . e .
= O SREA Fo-RE K R Swramih o1

ubuntu@machinca2fb702a-2b%c-4935-a8c2-1db5734a0dcd: ~§ pythor --versicn "'I |~’.l B 4 L CT'I R S [El I e
Py LhUI' 2 . ? . lSI‘Cl [._‘_,;_t_'glnﬂ‘:ln-rvln Select &mmr.-.nm::.]
ubuntu@machinea2fb7f@za—zb9e-4935-a8e2-1db5734avdcd:~§ ansible —-version - "mqét -
anSIble 2 . ?- 1@ :‘::").\- .-II T Mo vk bl u

config “ile = /etc/ansible/ansible.cfg . v saRemztild i

configured mcedule zearch path = [u'/aome/ubuntu/.ansible/pluginsg/mecdulas’, L' fusr/cshe & [ UPHasLr MY Faa F4TEd

re/anziblesslugins/modules ']
ansible pythen modale locution = Ausr/libdpytiong.7Adist—puckuyes/ensible
axecutablz leccation = fus~/ainsansible
aython wversicn = 2.7.15rcl {default, Nov 22 2918, 74:31:1%) [&CC 7.3.0]
ubuntu@machinea2fb702a-2b9e-4935-a8e2-1db5734a0dcd:~$ docker --versicn
Docker wersion 12.09.2, build 6247962
ubuntu@machinea2fb782a 2b%e 4935 a8e2 1db5734a0dcd:~§ docker compose versior
dozker—conpose wversion 1.24.9, bLild 92105506
ubuntu@machinea2fb?82a-2b9%e-4935-a8e2-1db5734a0dcd:~$ conda info

rctive environmant : Nonsz
shell level : @
user corfig Mle : Ahomes/Lbunlus.coenda-c
populated config files : Zvar/lib/minicorda3s/.concarc
condc ve-~sion : 4.5.12
cenda-baile version @ not installed
pythor wve-~sion : 2.7.1. final.@
basc environmant @ Zvar/lib/minicorda2 {writable)

Zharnel U3Lls : hilsys:##conda.araconda.org/conda—lorges/linux-04
httas://conda.araconda.org/conda—forge/noarch
httas://conda.araconda.org/bioconcaslinux—€4
httos://conda.araconda.org/bioconcasnoarch

Base Ubuntu 18.04

SEH LT 718 =) 3 >
@ Ky

/ﬂ @ File Fdir Coade View Fowes  Sessian Bulld Dohug  Tenlc Help ruser | Sign Our V/elllrverter WOrking on :Demohxperiment_Aralvsed_ReadOnIv
I Q.- &~ - 3 Aroject (Nora) «
’ Conzole -7 =8 [ Envirsnmnanci LR : =1 i Infcrmaton » 28 Paramcters 3 # Qutlicrfiltcring > = Backgreunc correction > & Dlots > B Export
| 2 I | ~wmpert Uataset- | 3 dear () N
N R versiea 3.1.2 (20.6-12-31) -- "Pumpkin felnet’ =
5 Slobal Env - Q
,’ Comright (C) 2014 ~4e R Foundceior for Stotistical Cosputirg 2 il .
Plarform: x&A_A4 - rednat -1 ne-ow (8 -kit) Fluo-A9 €
/ . . - o Fluo Mezsurements « Data ¢ Trend Curve Qutliers
| R 15 [ree saliware add cores wilh A4SDLITELY SIONARKAN 7. Lraronment s empty
I You are welcur2 Lo redislrisule 1L Jnder Ce~lawn coreilicns. Abs 3x107?
I lyoe 'luicensel) o~ 'licancel)}' lor distribulicn delsils.
I
/ R is ¢ ¢dllascrative poo’ect alth many coss~isuta~s. cut1res
J“ Tyoe "wemmrioutors{)' for more informmmion ard o0 g o 'b/
[ ‘citarien()” on nwem tn cite B or R acckages in pubicotions., Filtering mode g
J“} Fies PMorts  Packages Help  Viewser -] | Manual Auto
g“j yoe "dencl)' lor some dares, "wlgll' lor or-.in2 help, or B zecor | Elexoort- | Qg Ulara < @ 2x1D* &
/9 ‘he.p.starl )}’ for ad HIML prowser inlerface Lo na.p. } (
Tyse "0} o quiz R, 1|/2]]3|4|5|¢|7|]8|9 1021|122 3 P
‘ ) 2 'y
5 2@:41:20 [~sassion-ruser] CRADR session hadcbenc; LCGGID F0M: ¢ A .....'G‘Z). ... 5 1.5x10% K
/ rareds s ieTait(oonet poiessionz 2ATntTrdok]) AreotSrsTadic s A - B ............ } ’
Il CoeMnin.opp: A3 - c - /
/ o
| ). s, 19, 1); - : c@@oaee-aesaa s .
b - ™
/ ] o (01 (c2) ) (04) (05) ©9) (©7) o) 09 D16 b1
B - o
5o . ECICIGIGICIDICAOICILTLEY o
? > P61 () ) () () (b0) () () (o) Rr0 )
. o~ - |
| o o (612 ) (64) (63) 8) (@) (62) (09) 6:0 613
/ c —o 0
| I T T T T H 0 250 500 750 1000 1250
|
’ gecyi0. 1. 011

1 Rstudio / Shiny Welllnverter (AAP 2015)
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App Jupyter

00 < | > | @& biosphere.france-bioinformatique.fr ¢ i ol
S mmmse erlewevmnuieos Appliance Jupyte

Q; . .

= ifb Blosphere RAINBio myVM DATA Support~ [fr] Seconnecter

Appliance Jupyter " Lancen- |

Description Outils

The Jupyter Notebook is an open-source web application that allows you to create and Julia Jupyter R
share documents that contain live code, equations, visualizations and narrative text. Uses
include: data cleaning and transformation, numerical simulation, statistical modeling, data

oS ubuntu 18.04
visualization, machine learning, and much more.

This IFB cloud appliance provides both the Jupyter Notebook and Lab environment (see
explanations). Biosphere's users can switch these environments simply by changing the
relative URL of the service from '/tree' to '/lab’.

Caractéristiques
This Jupyter app is based on the Jupyter Docker Stacks (see details). By default, this
Biosphere app uses the stack jupyter/datascience-notebook but users can choose any _ .
other existing stack with an Advanced deployment in Biosphere portal. Nom long Biosphere BASE environment for Jupyter Notebook and Lab
Main jupyter stacks are: Version
e jupyter/minimal-notebook : Minimally-functional Jupyter Notebook server, Créé.e 16 octobre 2019 17:25

Miniconda Python 3.x, Pandoc and TeX Live for notebook document conversion
jupyter/r-notebook : Everything in jupyter/minimal-notebook and popular packages
from the R ecosystem.

jupyter/scipy-notebook : Everything in jupyter/minimal-notebook and popular ) ) ) i
| packages from the scientific Python ecosystem. ) Te.mps moyen de ']O'ur s’en’rame ’mc’)|s ’an’nee
jupyter/datascience-notebook : Everything in the jupyter/scipy-notebook and deploiement (hh:mm:ss)  précédent précédente préceédent précédente

jupyter/r-notebook images, plus libraries for data analysis from the Julia, Python, and

Derniére mise a jour 15 novembre 2019 14:45

—
[ ]

" Global - 00:09:15 00:12:11 00:15:55
| R communities.
/ e jupyter/tensorflow-notebook : Everything in jupyter/scipy-notebook and popular
s Python deep learning libraries.
/// See a detailed list of available Jupyter stacks there. .
| Credits
| . .2 Contact Support Cloud IFB
f Domaines associés -
// Christophe Blanchet IFB-core

Développeurs

Jonathan Lorenzo |IFB-core

INSTITUT FRANGCAIS
NDE RIOINFORMATIONE



Portail utilisateur multi-cloud
1) (2) (3) (4)(5) 6 7

Q:z' : :
= 'fb Blosphere RAINBio i)' DATA Support~ Adminv L~
I christophe.blanchet@france-bioinformatique.fr (eduGAIN) _
1.Site IFB
O : : \
CLOUD 2.Accuell Biosphere
3.Catalogue des
Déploiements © = o 38 appliances
O ID Nom Début Groupes Spéc Brkr Cloud Acces 4. Tableau de bord
) @ 9451 & BioPipes (19.04) W= e](e]gl-le] ¢X’ ? 4Nov 24.... Reprohackathon-3 J 2 8 120 d5a3 ifb-core-cloud ssh m 5.Donnees
) @ 9443% ? tNov 21.... IFB-core J 1 4 70 4ed0 ifb-core-cloud ssh m 6.Informations
- ® et ol 2 MNovai..  IFBooe (D 8 32 470 @5e ibcoedoud ssh ponctuelles
| - /.Liens utiles
) @ 9386%& lega ? 4Nov 19.... IFB-core CJ 16 64 920  dc7b ifb-core-cloud ssh [
s 8.Parametres
] @ 9373 & Jupyter ?  “1Nov1is.. IFB-core J 1 4 70 e878 ifb-core-cloud m N
Params utilisateur
M 2 AN+ 02 IED ~Anara —/ A 4~ nnn Nond  ifln ~ara aland cch m y

if‘b https://biosphere.france-bioinformatique.fr/cloud/

v N \
NDE RIOINFORMATIONE




Gestion des usagers et des ressources

Comptes

® "Se connecter”’
* |ldentifiant des organismes (federation eduGAIN + service Nuvla-IFB)
* Compte « local » : username/password, interne (django)
* Compte de service dans nuvla et les clouds (keystone)

® Compte actif si membre d’'un groupe valide
* Permanent (affiliation) ou a durée limitee (formation, projet)

Groupe
® Creation et adhesion en ligne

| ® Actif apres validation par les admins g 5
// ® Permanent (affiliation) ou a duree limité (formation, projet) /. - ‘l b Ly
/ uota _—
.}f Q of e ’ Utilisez vos identifiants de votre organisme (CNRS, INRA, Inserm, Universités...)
/a ® Quota utilisateur par defaut : 36 000 vCPU.h
. ’ . S t
, ® Allocation supplementaire
/ * CPU/utilisateur : projet moyen, developpeur, formateur Nous ulisons a ciratin ddentl europdene ecGAI. i voke orarieme acadéricue r'es
| . pas dans cette fédération, vous pouvez utiiser un compte local avec votre adresse professionnelle.
| *x CPU/groupe : projet lourd ©

| * BigMem : suivant les sites

INFORMATIONE



Stockage et gestion des donnees

Stockage disponible pour les utilisateurs

® 4 types (cf. tableau)
® propre a chaque cloud, sans échange inter-sites
® basé sur manila + autofs

Banques publiques

® visibles depuis la page DATA de Biosphere (BioMa))

,:’ Stockage Répertoire
;’
f
ﬁ Banques . . .
/ oubliques ro Toutes /ifb/data/public BioMaJ
/‘ Ephémere rw Interne a la VM /ifb/data/local Var'(jgllje dpar
/ Partage usager rw  Toutes VM de I'usager /fifb/data/mydisk Manila
|
|
/ Partage groupe rw loutes VM des /ifb/data/<nom_groupe> Manila

membres du groupe




Environnements modulaires

Usual VMs *

docker ansisie

Base and @ON D A

thematic apps...

Gabarits des VM
128 vCPU - ﬂ ! ! ! !
2 900 Go RAM n EXE Ow Scalable multi- ifb.m4.small 1 vCPU, 4Go RAM, 70Go local disk
VMs deployment ifb.m4.large 2 vCPU, 8Go RAM, 120Go local disk
| s & ifb.x1e.Jarge 2 vCPU, 48Go RAM, 20Go local disk
c Studio Sy
48 vCPU .
234 Go RAM ifb.m4.xlarge 4 vCPU, 16Go RAM, 220Go local disk
Q
o] A ifb.x1e.xlarge 4 vCPU, 96Go RAM, 20Go local disk
(BigMem)
jU pyter ifb.m4.2xlarge 8 vCPU, 32Go RAM, 470Go local disk

ifb.x1e.2xlarge 8 vCPU, 192Go RAM, 20Go local disk

-,

Virtual Virtual Frattem
machine M2 infrastructure ifb.m4.4xlarge 16 vCPU, 64Go RAM, 920Go local disk
ib.xle.dxlarge 16 vCPU, 384Go RAM, 20Go local disk

k SSH (BigMem)
Remote > ifb.md.Bxlarge 24 vCPU, 128Go RAM, 1.3To local disk

Graphic
Desktop Jupyter...)

= TR




/"-‘( D Blosphere

RAINBio

Déployer une appliance

myVM DATA

BioPipes

1. Mise en favori

RAINBIO - APPLIANCES BIOINFORMATIQUES DAN

Catalogue des appliances bioinformatiques dans le cloud, filtrez-les en utilisant les termes présen

App Store Appliances

Bacterial genomics
(Insyght)

£ BLAST+, HMMER, Insy

¥ Genome annotation, G

Outils

I

Topics

£+ bioconda, Docker, Doc

ker Compose, Nextflow, S

W Bioinformatics, Informa

tics,

£ bioconda, bowtie2, Fas

tOC, Snakemake

W Bioinformatics, Informa

W
4
>

£+ bioconda, cwitool, Docker, Docke
r Compose, Nextflow, Snakemake

L Bioinformaticsinformatics, Workfl
OwWS

2. Lancement rapide

3. Déploiement avance

tics, Sequence alignment, o

EBAME 2018 -
Netwo

EBAME 2018 - Marine

(4
covs aoe s

£ BLAST+, bowtie2, Cuta £+ Ansible, bioconda, Doc

dapt, FastQC, Matplotlib, ker £ MMseqs2, R, RStugflo £ COBRApY,
13 I

W Bioinformatics, Genomi W Bioinformatics, Informa I > )

cs, Informatics, Sequence e e, analy W Data archit

}’ Configurer le déploiement d'une appliance

Déploiement de |'appliance "BioPipes"

( % @B
// Name En favord Biosphere-commons appliance providing standard tools for bioinformatics pipelines : for example
Cloud —_ . ‘ﬂ' bioconda, cwitocl, Dockar, Docker Compose, Nextflow, Snakemake
/ ifb-prabi-girofie
/ Gabarit d'image cloud

m1.large (4 vCPU, 8Go GB RAM, 80Go GB local disk} ‘ Eiomnformatics. nformatics. Workfious
ioinformatics, , Workflow

1 Support Cloud IFE

/ Annuler

INSTITUT FRANGAIS
NE BRIOINEORMATIOLIE



Se connecter a une VMV

e Hle Edit  Code Vvew Plols  Session  Build  Debug  Profile  Tools  Help nhdin 0

e - Q < - A teinl el sn - Al v A rrgn e v

tonwle - 3 Huuory € =C
2L inpet Datases - | & = st -

Foversion 3.5.7 (PAIR-12-23) -- "Fzosnell Tglea'
Copyricht (€2 2R1R Tae R Faurdatice for Steiicticre] Cosputing
Frar form: x@5 64 -pr-Unvae-gr. (Fd-E1t)

O fvba tnawnneen v Q

A empen s eeply

K oix froe softwome and comues suth ASSULL ELY MO NOKKAMIT.
Tou ure weloome to redistribute Lt unver terton coedizions.,
Type "licens=D)"' o~ 'licewe()" for distr.buzion eetails.

-
Acces R 15 o catlarattin prfect wi ik many conributors.
e ‘ooncribucars()t fae mare “eforvation are
‘ertation()' on hom ta Site B oar K 2acksacs 10 puklteations,

Iype “deo()” for osare datos, nelgl)' for ce-Line help, or
"help.start® for a1 HTHL browser interfuce to help.
Type "q' to quit R,

Frocarduc o wersion 1.8 (RlocManccer © 30,43, *RincNancoar::insiall far hala Hlex  Pele  Packager  Help  \imear o
> O vawrecer O jUasad (O Deltwe -~ Rerame 0 Mora v
C & Hare -
A Narw Zlze Modifed
. Rprans 61 R Mar 15 2019 71147 aM
P wxarple K 146 Mar 1> 2019, Z14¢ AM

L kit he

ssh Params

ssh

ssh https

Parameters

nom value
X2Go Username ubuntu
X2Go Host 134.158.247.87

X2Go Session Type XFCE

“" . lorenzo buntt machine/72a5cacb6-a20e-4063-b782-12389e891b6

ifb-jonathan:~ lorenzo$ ssh -A —-p 22 ubuntu@134.158.246.168

Warning: Permanently added '134.158.246.168' (ECDSA) to the list of known hosts. B

Welcome to Ubuntu 16.04.5 LTS (GNU/Linux 4.4.0-139-generic x86_64) ‘9 ubuntu@134.158.247.58

* Documentation: https://help.ubuntu.com - XFCE
} * Management: https://landscape.canonical.com

* Support: https://ubuntu.com/advantage = 1600x1024

Get cloud support with Ubuntu Advantage Cloud Guest: -
| http://www.ubuntu.com/business/services/cloud |IO Activé

f 30 packages can be updated.
/ @ updates are security updates.

/ New release '18.04.2 LTS' available.
Run 'do-release-upgrade' to upgrade to it. SeSSIOn .

‘ \
| ¥k System restart required sokx genouest
. Last login: Fri Mar 15 14:53:28 2019 from 134.214.33.85
~$

/) ubuntu@192.168.100.11
L YECE
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Développement d’apps

Recettes de déeploiement
e DepOts git, integration continue
e Conteneurs docker, références

QU

— dans des catalogues
.ch e Workflows, avec docker
O e Jupyter Notebooks

8 e Scripts R...

-

o NDA

Set of tools @
' docker

Jupyter
S’

Jnex-flow @

Pipeline, workflow, recipe

ANSIBLE

| Developer

Docker (opt.)

CentOS, Debian,
Ubuntu




App Jupyter, recette git

Milestones - Dashboard - Git X Files - master - IFB Biospheér: X U Files - master - IFB Biosphére /| X +

o
@ > C @ ' © | @ htps://gitlab.in2p3.fr/ifb-biosphere/apps/jupyter-ifb/tree/master - O % vy IN D & =

GitLab Projects v  Groups v  More v v Search or jump to... Q Dae 9" a @-v

A  App Jupyter

Name Last commit Last update
1 Project
[3 Dockerfile.sample Initial version 1 month ago
B Repository
[3) README.md Fix typos. 1 month ago
Files
[ deploy.sh Fix bad mounting of IFB shares in docker. Set the toke... 1 week ago
Commits
[3) gitlab-ci.yml.sample Initial version 1 month ago
Branches
Tags [3) install.sh Initial version 1 month ago
| Contributors
,} 2] README.md
|
i Graph
f
: Compare D .
{’ P App Jupyter: Biosphere BASE environment for Jupyter Notebook and Lab
? Charts
” . .
| Description
I O Issues 0
i
/ The Jupyter Notebook is an open-source web application that allows you to create and share documents that contain live code,
Il Merge Requests 0 equations, visualizations and narrative text. Uses include: data cleaning and transformation, numerical simulation, statistical modeling,
| data visualization, machine learning, and much more.
| g Cl/CD
f This IFB cloud appliance provides both the Jupyter Notebook and Lab environment (see explanations). Biosphere's users can switch
/ %@ Operations these environments simply by changing the relative URL of the service from '/tree' to '/lab'.
/“
/ « Collapse sidebar This Jupyter app is based on the Jupyter Docker Stacks (see details). By default, this Biosphere app uses the stack
S | - junvter/datascience—-notebook b : an choose anv other existina stack with an Advanced deplovment in Biosphere ports —
B .‘ ! » https://gitlab.in2p3.fr/ifb-biosphere/apps/jupyter-ifb
AN, Al




Apps de base

® Maintenues par ’IFB Q’
® Ubuntu, CentOS, Debian docker awsisie
* Docker + Compose, Ansible, Bioconda CONDA
*x Desktop (MATE)
® BioPipes nexcflow
*  Nextflow, SnakeMake, CWLtool, Conda + Snakemake

Bioconda, Docker + Compose

® R, Rstudio GStUdIO

j *x BiocManager, HDFS5, ...
/’ ® Shiny o

/', ® Jupyter Notebook jupyter
/ *x kernel Python & R o
//f ® Image)-Fiji
,’ * connecteur OMERO I |+0 .

/ ® Cytoscape
/ * connecteurs NDexBio, PSICQUIC
= ® Clusters SGE, Slurm...

! . \ »
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Bonnes pratiques de développement cloud

Installation d’outils

code source (git)

paquet linux (apt/yum)
paquet pip

paquet conda (bioconda)

conteneur (docker hub, registres locaux, biocontainer)
paquet R (CRAN, git)

,’ Configuration d’un environnement complet

script shell

environnement conda

environnement docker (docker-compose)

playbook ansible

script R

Jupyter notebook

I workflow nextflow, snakemake, CWL (+docker/conda)

—

! . \ »
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Les Ateliers du Cloud Biosphere

Usage Avance et Developpement d’Appliances

® Decouvrir l'offre de service cloud de I'l[FB
® Utilisateurs avances, developpeurs, formateurs

Programme type (2 jours)

® Jour |, Presentation de la Federation de Clouds |IFB-Biosphere
* Introduction et presentation de l'architecture de IFB-Biosphere
* Presentation des bonnes pratiques d’utilisation avancee de IFB-Biosphere

® Jour 2, Hackathon Developpement d’Appliances Cloud dans |IFB-
Biosphere

! * Travail en commun sur les projets des participants

/ * Intégration de vos outils et pipelines,

| Sessions:
/ ® Session de Lyon, PRABI-LBBE, 12-13 mars 2019, 18 part.

® Session de Rennes, GenOuest, 19-20 mars 2019, |19 part.
® D’autres a venir
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Exemples de formations scientifiques hébergees

Ancienneté sur

Date Intitule Organisateur Partici-pants
le cloud
Sept. 2018 Elixir Training: Plant Geflome Assembly and [FB-core, CIRAD )5 _
Annotation
Juin 2019 Summer school Genopole Genoscope, Evry 20 3 ans
Bioinformatique pour le traitement de données LBBE, Lyon
: , . 12 2
Sept. 2019 de séquencage & CNRS Entreprise .
| Oct. 2019 EBAME \.Vork.s hop on ComPutatlonal IUEM, Brest 50 2 ans
/ Microbial Ecogenomics
|
{' Oct. 2019 Master AMI2B Université Paris Saclay 15 5 ans
,‘[
/ Nov. 2019 ReproHackathon-3 (GDR MaDICS) LRI, IFB-core, CIRAD 20 3 ans
/ 201920 Master Biologie EN.S-Lyon - Pr.actlcals in next ENS-Lyon 20 4 ans
/f generation sequencing
/ L.,
2019-20 Master 2 de bioinformatique Universite Claude 20 i

Bernard Lyonl




Usage

Utilisateurs

e 350 actives

95 groupes actifs (+12 expires)
9500+ deploiements

31?@%3 geipIaies10asyg
pistar:
CentOS: 140
Cytoscape: 79
Debian 9: 75
/ EBAME19-Anvio: 74
/ EBAME19-MarMicrobior
g/_EBAMEw-mctﬁC: 90

EBAME19-MetaHood: 33

Usage
des apps
(2019)

S ———

o~ formation LBBE-NGS 20°

\‘:Galaxy: 72
\ Genopole School - Genomr

P L
(raoRReaidhgol 5 Stats: 2

|
j
buntu 16.04 Desktop: 123_/'

|

/
|
|

}L’Ibuntu 16.04: 730

H-F!QIRM

N § cluster: 93
INSTITUT FRAN
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Jupyter: 139

Kissplice-training: 27

\ M2BINF UCBL: 110
\ E’J?f;:i}i"’_.”",'!72': ) §6
I \ RStudio Server: 320
Stibiyclggter: 70

Formations hebergées par le cloud

10 en 2019 (226 éleves)
12 en 2018 (241 éleves)
o 30+ sur2014-2017

e (ertaines recurrentes depuis 5 ans
400
200 Nombre de VMs en 2019
100
-
0 e N il N PN e
1/1 4/1 7/1 10/1

== fb-bilille-thor == ifb-bird-stack == ifb-bistro-iphc == ifb-core-cloud

== jfb-core-pilot == ifb-genouest-genostack == ifb-prabi-girofle




Conclusions

IFB fournit

¢ de nombreux services de traitements des données
biologiques,
® une infrastructure distribuee (cluster et cloud),

® un acces gratuit pour un premier niveau de besoins (extension
possible suivant differents criteres).

Le Cloud IFB permet

| ® aux scientifiques d'utiliser les differents clouds d’'une maniere
;’ uniformisee et simplifiée avec leurs identifiants institutionnels,

/ ® aux developpeurs de construire de nouveaux environnements de
/@ traitement avec les outils systeme communement utilises (apt/yum,
pip, conda, docker, ansible, git...),

/ ® aux administrateurs de site des outils de gestion avances et
complémentaires des outils courants Openstack,

Te ® un support de la reproductibilite en sciences de la vie.
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