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Disc	  un	  ou)ls	  pour	  la	  recherche	  
•  Un	  lieu	  et	  un	  ou<l	  d’échange	  autour	  du	  calcul	  et	  de	  
l’exploita<on	  des	  données	  scien<fiques.	  

•  Une	  infrastructure	  d’exploita<on	  et	  de	  tests	  dans	  des	  
condi<ons	  de	  calcul	  fortement	  parallélisés.	  

•  Une	  offre	  de	  serveurs	  virtuels	  permeFant	  de	  meFre	  
rapidement	  en	  place	  un	  environnement	  de	  calcul	  ou	  
de	  développement	  spécifique.	  

•  De	  l’espace	  pour	  le	  stockage	  et	  la	  sauvegarde	  des	  
données	  scien<fiques.	  

•  Des	  ou<ls	  de	  visualisa<on	  de	  qualité	  permeFant	  
l’affichage	  déporté	  sur	  des	  postes	  simples	  même	  
dépourvus	  de	  cartes	  graphiques	  performantes.	  

	  



Ressources	  
•  Alambic	  cluster	  (236	  CPU-‐CORES,	  4	  TFLOPS)	  
•  Agui	  cluster	  (260	  CPU-‐CORES,	  4,2	  TFLOPS)	  
•  Serveurs	  de	  virtualisa)on	  (86	  CPU-‐CORES	  2	  TFLOPS)	  
•  2	  noeuds	  de	  visualisa)on	  3D	  (20	  CPU-‐CORES,	  
2xQuadro	  K5200,	  256G	  RAM)	  	  

•  	  Système	  de	  stockage	  des	  données	  Scien)fiques	  
2x145	  To	  

•  Réseau	  d’interconnexion	  10GBs	  point	  à	  point.	  



Services	  sur	  les	  clusters	  

AGUI	  
260	  CPU-‐CORES	  	  
1608	  Gb	  RAM	  
QDR	  infiniband	  

4,2	  Tflops	  
	  

Alambic	  	  
236	  CPU-‐CORES	  
1168	  Gb	  RAM	  
QDR	  infiniband	  

4	  Tflops	  
	  



Logiciels	  et	  applica<ons	  sur	  les	  clusters	  

•  Analyse	  
•  Docking	  
•  dynamic	  	  
•  Imagerie	  
•  ngs	  	  	  
•  NMR	  	  
•  SAXS	  	  
•  Sta<s<que	  	  
•  Cristallographie	  



Services	  	  
•  Machine	  virtuelles	  à	  façon:	  
–  Serveurs	  de	  licences:	  Matlab,	  Sybyl,	  Topspin	  
–  Serveurs	  Web:	  Mobyle,	  2p2idb,	  Gfscore,	  
Moltarpred,USR,trget,	  iscb,	  Cibi,Disc,dart	  

– Web	  services:	  Fexdisc,	  ForgeCRCM,	  Rstudio	  Serveur	  
–  Passerelle	  de	  connexion	  SSH:	  charon	  
–  Serveurs	  de	  calcul:	  	  
Dynam	  (R,Namd,Charm,Matlab)	  
Hotnet	  (R/Bioconductor,	  Matlab,	  Hotnet,	  	   	   	   	  	  
	  Cytoscape,..)	  



Fexdisc	  Transfert	  de	  fichiers	  
hFp://fexdisc.marseille.inserm.fr	  

	  
	  



ForgeCRCM	  site	  de	  travail	  collabora)f	  
h]p://forgecrcm.marseille.inserm.fr	  



Le	  portail	  mobyle	  
h]p://mobylehome.marseille.inserm.fr	  



Rstudio	  serveur	  
h]p://disc.marseille.inserm.fr	  



Les	  Projets	  qui	  u)lisent	  la	  plateforme	  
Support	  de	  calcul	  pour	  la	  plateforme	  d’Oncogénomique	  Moléculaire	  (Chaffanet,	  Birnbaum).	  Pipeline	  
de	  sélec)on	  des	  variants	  dans	  le	  cancer	  du	  sein	  écrit	  par	  A.	  Guille.	  

ALGOPRED	  :	  Dr	  JM-‐	  BOHER	  (IPC)	  -‐	  Increase	  random	  forest	  survival	  adjustment	  on	  a	  Cox	  model.	  
	  
Suivi	  des	  dynamiques	  conforma)onnelles	  de	  protéines	  flexibles	  (calcul	  d'ensembles	  de	  
conforma)ons,	  simula)ons	  des	  données	  de	  SAXS	  et	  RMN,	  etc...)	  	  Véronique-‐Receveur:	  	  
•  	  Interac<ons	  entre	  le	  domaine	  intrinsèquement	  désordonné	  de	  BCR	  et	  les	  domaines	  SH3	  et	  SH2	  

d'ABL	  dans	  la	  leucémie	  myéloïde	  Chronique	  	  
•  Domaine	  N-‐terminal	  intrinsèquement	  désordonné	  de	  l'Androgen	  Receptor	  (AR),	  	  et	  ses	  liens	  avec	  le	  

Cancer	  de	  la	  Prostate	  (Projet	  ANR	  n°	  ANR-‐13-‐BSV5-‐0013,	  Coll.	  Marc-‐André	  Delsuc,	  IGBMC,	  
Strasbourg)	  	  

•  Mode	  de	  régula<on	  fonc<onnelle	  de	  la	  Protéine	  CP12	  intrinsèquement	  désordonnée	  
,	  régulant	  la	  GAPDH	  (Coll.	  BrigiFe	  Gontero-‐Meunier,	  BIP,	  Marseille)	  	  

•  Matura<on	  d'une	  molybdoenzyme	  lors	  de	  l'inser<on	  du	  cofacteur	  (coll.	  Axel	  Magalon,	  LCB,	  
Marseille)	  

•  Conforma<ons	  ac<ves	  de	  l'Acétyl	  et	  de	  la	  Butyryl	  cholinesterases	  (coll.	  Pascale	  Marchot,	  AFMB,	  
Marseille)	  	  
	  



Les	  Projets	  qui	  u)lisent	  la	  plateforme	  
	  Projets	  Cibi:	  
•  Analyses	  courantes	  en	  cytométrie	  en	  flux,	  microarrays	  et	  protéomique.	  
•  Projet	  PL-‐BIO	  2012-‐2015	  coordonné	  par	  Dr	  Christophe	  GinesIer	  (CRCM).	  Criblage	  

haut	  débit	  d’une	  banque	  d’ARN	  interférence	  pour	  l’iden)fica)on	  de	  voie	  de	  
signalisa)on	  régulant	  les	  cellules	  souches	  cancéreuses	  mammaires.	  (20kE	  
inves)s	  en	  infrastructure)	  

•  -‐	  Projet	  Projet	  Plan	  Cancer	  2013-‐2016	  coordonnée	  par	  Dr	  Sophie	  Vasseur	  	  (CRCM):	  
Iden)fica)on	  of	  metabolic	  pathways	  contribu)ng	  to	  pancrea)c	  adenocarcinoma	  
progression	  and	  metasta)c	  dissemina)on.	  (50kE	  inves)s	  en	  infrascructure)	  

	  
Projet	  ISCB:	  
•  Projet	  PDZ	  (Synténine)	  -‐	  Financement	  AMIDE	  
•  Projet	  PDZ	  (Grasp55)	  -‐	  Financement	  AMIDEX	  
•  Projet	  PDZ	  (Erbin)	  -‐	  Financement	  AMIDE	  
•  Projet	  dCK	  -‐	  Financement	  ARC	  
•  	  Projet	  Bromodomaine	  (BRD4-‐BD1)	  -‐	  NA	  

	  
	  



Les	  Projets	  qui	  u)lisent	  la	  plateforme	  
Projets	  cancéropole:	  
•  Rôle	  de	  la	  protéine	  hsp27	  dans	  le	  cancer	  de	  la	  prostate-‐Palma	  Rocchi	  
•  	  Understanding	  EZH2	  recruitment	  to	  chroma<n	  in	  hematopoie<c	  cells-‐Estelle	  Duprez	  
•  Localisa<on	  du	  facteur	  de	  transcrip<on	  Spp1	  chez	  la	  levure-‐Vincent	  Géli	  
•  Genome-‐wide	  localisa<on	  of	  RPA	  (Replica<on	  Protein	  A)	  and	  its	  mutants	  in	  Saccharomyces	  cerevisiae-‐Vincent	  Géli	  
•  Role	  de	  cdc13	  et	  ses	  interac<on	  lors	  de	  la	  réplica<on-‐Vincent	  Géli	  
•  Impact	  des	  introns	  sur	  la	  forma<on	  des	  R-‐loop	  et	  transcrip<on-‐Vincent	  Géli	  
•  Site	  de	  fixa<on	  de	  proteines	  de	  recombinaison	  meio<que-‐Bertrand	  Llorente	  
•  Iden<fica<on	  of	  eme16SA	  rqh1Δ	  suppressor	  muta<ons	  from	  the	  hybridiza<on	  paFern	  of	  genomic	  DNA	  on	  

oligonucleo<de	  <ling	  arrays	  by	  means	  of	  the	  SNPscanner	  algorithm-‐	  Pierre-‐Marie	  DEHE	  
•  Iden<fica<on	  des	  sites	  préféren<els	  de	  SLX4	  à	  la	  chroma<ne	  par	  ChIP	  seq.Une	  fois	  iden<fiés,	  des	  modula<ons	  de	  

la	  	  cartographie	  de	  ces	  sites	  seront	  analysées	  au	  cours	  du	  cycle	  cellulaire	  et	  en	  réponse	  à	  des	  agents	  
génotoxiques.-‐PH	  Gaillard/Sarah	  Scaglione	  

•  Décrypter	  le	  rôle	  de	  XIST	  dans	  l’homéostasie	  de	  l’épithélium	  mammaire	  et	  le	  développement	  du	  cancer	  du	  sein	  -‐	  
Christophe	  GinesBer	  

•  JAM-‐C	  expression	  iden<fies	  Leukemic	  Ini<a<ng	  Cells	  in	  Acute	  Myeloid	  Leukemia	  Stem	  Cell	  compartment-‐Maria	  De	  
Grandis	  

•  Role	  de	  l'hypoxie	  dans	  la	  régula<on	  de	  l'expression	  des	  inhibiteurs	  de	  l'apoptose-‐Aurélie	  Tchoghandian	  (UMR911-‐
CRO2,	  équipe	  4,	  Timone)	  

•  …..	  



Plus	  d’informa)ons	  
	  

hFp://disc.marseille.inserm.fr	  
	  

Prochain	  mardi	  des	  technologies	  gourmandes!	  
Arnaud	  Guille	  

U<lisa<on	  des	  ou<ls	  de	  la	  plateforme	  DISC	  dans	  un	  pipeline	  NGS	  	  
22	  Mars	  2016	  à	  1OH30	  


