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IHPE et I’Epigénétique en Ecologie et Evolution

« Tout commence en 2006 avec ’arrivée de C. Grunau dans unité

« 1¢e ANR en 2008 (Phenotypic variability in host-parasite
compatibility : involvement of genotype and epigenotype)

* Depuis 6 projets ANRs (EPIGEVOL, ADACNI, CORALIE, INVIMORY,
DECIPHER/TRANSGIGAS, CHRONOGET), 1 projet européen
(H2020, VIVALDI) et 1 projet WELLCOME TRUST (FUGI)

« 25 publications
« Une des thématiques phares du laboratoire

« Lancement du RTP CNRS INEE “Epigénétique en Ecologie et
Evolution” en 2013 (Resp. C. Grunau)




L’Epigénétique au sein du labex

Mise en place d’un GT « Epigénétique » au sein du
labex a ’intégration d’IHPE en 2015

Organisation d’une journée thematique (Avril 2016)
AAP CeMEB « boite a idées », Workshop 2017

La plateforme, la suite logique



Porteurs de ’information épigenétique

@ Ac

oo P

) /2

N-terminal Histones modifications

0000

RNA-binding / o7 / Nuclear lamina
Non _Codi ng RNA protein 4 e d Nuclear
ncRNf} //“ 4 —af pore

Inter-

N\
chromosomal ‘
space ‘

f

Chromosome
territory

Locus coordinate

Cytosine Methylation

(after Keung et al. 2015) Locus topography



Methodes d’analyse

BS-Seq ChIP-Seq
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Epigénomique Environnementale

S

création du [immuno-précipitatio
roiet fragmentation
Pro] [ Bisulfite

des banques

)

S

n
jl réparation , Analyse de
[ s ban! }[ sequencase }[ donynées }

.

ooooooooooooooooooooooo

‘

Diagenode IP-Star

Agilent 2100 Bioanalyzer

NextSeq 500



Automatisation

Berguet, G., Hendrickx, J., Sabatel, C., Laczik, M., Squazzo, S., Mazon Pelaez, ., et al.

S ChIP-seq Experiments to Generate Epigenetic Profiles on 10,000 HeLa Cells. J. Vis. Exp. (94), 52150, doi:10.3791/52150 (2014).



Analyse de données a distance

= Galaxy / IHPE

Analyse de données

I+

Tools

Get Data

Send Data

Lift-Over

| Text Manipulation
Filter and Sort

Join, Subtract and Group
| Convert Formats

| Extract Features

Fetch Sequences

Fetch Alignments

Get Genomic Scores

| Statistics

| Graph/Display Data
Phenotype Association

NGS TOOLBOX BETA

NGS: QC and manipulation
NGS: Mapping

NGS Chip-Seq

DiffBind differential binding
analysis of ChIP-Seq peak data

MACS2 bdgcmp Deduct noise by
comparing two signal tracks in
bedGraph

MACS2 bdgbroadcall Call broad
peaks from bedGraph output

MACS?2 refinepeak Refine peak
summits and give scores
measuring balance of forward-
backward tags (Experimental)

MACS2 bdgpeakcall Call peaks
from bedGraph output

MACS2 predictd Predict 'd' or
fragment size from alignment
results

methylKit DNA methylation analysis and annotation (Galaxy Version 0.99.2)

Test samples
1: Test samples
Add a file
| & | © | |1: Details_for_BgC1_out.txt
Such input file may be obtained from AMP pipeline for aligning RRBS reads.
2: Test samples
Add a file
3 | @& | O | |56: Details_for_BgC2_out.txt
Such input file may be obtained from AMP pipeline for aligning RRBS reads.
3: Test samples
Add a file
| @& | OO || 57: Details_for_BgC3_out.txt
Such input file may be obtained from AMP pipeline for aligning RRBS reads.
= Insert Test samples
Control samples
1: Control samples
Add a file
[ | @& | O || 2: Details_for_BgPI1_out.txt
Such input file may be obtained from AMP pipeline for aligning RRBS reads.
2: Control samples
Add a file
3 | & | O | |58: Details_for_BgPI2_out.txt
Such input file may be obtained from AMP pipeline for aligning RRBS reads.
3: Control samples
Add a file
Q| & | O | |59: Details_for_BgPI3_out.txt
Such input file may be obtained from AMP pipeline for aligning RRBS reads.
=+ Insert Control samples
assembly
bgl
A string that defines the genome assembly such as hg18, mm9 (default: hg18).

correlation

~ Options

]

correlation between

History < &0
%)

Bg: MethylKit

41 shown, 109 deleted, 4 hidden

6.35GB ¥ ® e

samples

60: methylKitonCvs Pl: @ 4 x
CpG statistics

17.3 KB

format: pdf, génome de référence: bgl

Read 0.0% of 4318358 rows
Read 4.2% of 4318358 rows
Read 18.3% of 4318358 rows
Read 28.0% of 4318358 rows
Read 32.7% of 4318358 rows
Read 46.1% of 4318358 rows
Read 60.2% of 4318358 rows
Read 62.3% of 4318358 rows
Read 75.5% of 4318358 rows
Read

B2 » e

Image in pdf format

59 @ & %

Details for BgPI3 out.txt

58 @ & x
Details for BgPI2 out.txt

57 @ & %
Details for BgC3 out.txt

36: WAk
Details for BgC2 out.txt

2 @ & %

Details for BgPll out.txt

L @ & %

Details for BgC1 out.txt




Activité

prix interne

Prix externe

Analyse de la Methylation de I’ADN

Whole-genome bisulfite sequencing (WGBS, BS-Seq)

20 € / Mb (Attention ! Taille
de génome)

20 € / Mb (Attention ! Taille
de génome)

Analyse WGBS/RRBS (Biolnformatique)
Alignement : BSMAP, Bismark
« Methylation Call » : MethylExtract
Détection des Différences : MethylKit

50 Go gratuit
500 Go / 6 mois : 250 €

500 Go / 6 mois : 350 €

Target Bisulfite Sequencing

33 € / réaction

72 € / réaction

COmbined Bisulfite Sequencing (COBRA)

33 € / réaction

56 € / réaction

MS-AFLP 300 € / 96 réactions 600 € / 96 réactions
Analyse des modifications des histones

« Antibody Bar » (http://methdb.univ-perp.fr/antibodydb/) - | 25 € 55 €

Anticorps disponibles par aliquotes (4-10 pl)

Extraction des histones et Western Blot 100 € 200 €

Native ChIP (N-ChiP)

50 € / réaction (Attention ! AC
a ajouter)

150 € / réaction (Attention !
AC a ajouter)

Crosslink ChIP (X-ChlIP)

50 € / réaction (Attention !
Anticorps a ajouter)

150 € / réaction (Attention !
Anticorps a ajouter)

Analyse ChIP-Seq (Biolnformatique)

50 Go gratuit
500 Go / 6 mois : 250 €

500 Go / 6 mois : 350 €

Séquencage pour ChIP (ChIP-Seq)

380 € / réaction

380 € / réaction

Formations (Vidéoconférence possible)

Analyse ChIP-Seq (Biolnformatique)

Gratuit

650 €

Analyse WGBS (Biolnformatique)

Gratuit

650 €




Gouvernance

responsable scientifique : C. Grunau
responsable technique : C. Chaparro
Comité de Pilotage :

 representants des unites CeMEB
utilisatrices

 un representant de ’equipe de direction
Comite d’utilisateurs :
« dématerialise (ResearchGate Project)

10



