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CSIRO	  tools	  presentaAon	  

Dealing	  with	  Big	  data	  



1	  –	  CSIRO	  in	  house	  tools	  

2	  –	  RealisAcally	  sized	  project	  
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Tools	  presentaAon	  -‐	  Interface	  
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Tools	  presentaAon	  –	  IntegraAon	  process	  

IncorporaAon	  	  
to	  Galaxy	  by	  CBC	  

All	  in	  Galaxy	  

Present	  in	  toolshed	  

Discuss	  biologist	  project	  ‘s	  
bioinformaAc	  part	  	  

Define	  needed	  tools	  

Some	  missing	  

Test	  and	  set	  parameter	  for	  
every	  tools	  

Develop	  	  and	  deliver	  	  
workflow	  

End	  results	  generaAon	  

Pages	  creaAon	  to	  support	  
publicaAon	  

Non	  exisFng	  exisFng	  

Contact	  author	  and	  discuss	  
Galaxy	  implementaAon	  

Develop	  a	  dedicated	  tool	  and	  
discuss	  implementaAon	  with	  

CBC	  

Biologist	  

BioinformaFcian	  
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Tools	  presentaAon	  –	  IntegraAon	  process	  

Steps	  for	  a	  successful	  integraFon	  

• 	  EvaluaFon	  

-‐ 	  Is	  the	  tool	  fiNed	  for	  Galaxy	  ?	  

-‐ 	  Is	  Galaxy	  fiNed	  for	  the	  tool	  ?	  	  

• 	  Coding	  

-‐ 	  DefiniFon	  of	  available	  parameters	  

-‐ 	  DefiniFon	  of	  inputs	  and	  outputs	  

-‐ 	  Development	  of	  the	  wrapper	  

-‐ 	  TesFng	  on	  the	  development	  instance	  

• 	  IntegraFon	  to	  the	  producFon	  Instance	  

-‐ 	  Make	  documentaFon	  available	  

-‐ 	  Create	  and	  publish	  History/Workflows	  

-‐ 	  Create	  and	  publish	  ‘Tool	  Page’	  

All	  theses	  steps	  require	  back	  and	  forth	  communicaFon	  between	  the	  

author	  of	  the	  tool	  and	  the	  person	  integraFng	  it	  
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Tools	  presentaAon	  –	  NGS	  uAliAes	  -‐	  demulAplexer	  
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Tools	  presentaAon	  –	  NGS	  uAliAes	  -‐	  demulAplexer	  
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Tools	  presentaAon	  –	  Acacia	  
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Tools	  presentaAon	  –	  Blue	  

hNp://www.bioinformaFcs.csiro.au/blue/	  
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Tools	  presentaAon	  –	  BioKanga	  

Biokanga	  –	  an	  integrated	  toolset	  for	  basic	  bioinformaAcs	  NGS	  tasks	  	  

Release	  2.95.0	  

Overview	  	  

Biokanga	  is	  a	  suite	  of	  tools	  developed	  by	  Stephen	  Stuart	  to	  cope	  with	  NGS	  data	  analysis.	  	  

It	  is	  composed	  of	  several	  modules	  that	  can	  be	  arranged	  in	  workflow	  to	  carry	  different	  analysis	  

step	  :	  

	  -‐	  index	  :	  Generate	  index	  over	  genome	  assembly	  or	  sequences	  	  

	  -‐	  aligner	  :	  Align	  NGS	  reads	  to	  indexed	  genome	  assembly	  or	  sequences	  	  

	  -‐	  filter	  :	  Filter	  NGS	  reads	  for	  sequencer	  errors	  and/or	  exact	  duplicates	  

	  -‐	  maploci	  :	  Map	  aligned	  reads	  loci	  to	  known	  features	  	  

	  -‐	  pseudogenome	  :	  Concatenate	  sequences	  to	  create	  pseudo-‐genome	  assembly	  	  

	  -‐	  rnade	  :	  RNA-‐seq	  differenFal	  expression	  analyser	  with	  opFonal	  Pearsons	  generaFon	  	  

	  -‐	  gene2seq	  :	  Generate	  tab	  delimited	  counts	  file	  for	  input	  to	  DESeq	  or	  EdgeR	  	  
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Tools	  presentaAon	  -‐	  NGS	  uAliAes	  –	  Dark	  ma[er	  script	  	  
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Tool	  Factory	  !	  
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Tools	  presentaAon	  –	  Usage	  
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Tools	  integraAon	  –	  Outlooks	  

Extending	  the	  tool	  availability	  to	  the	  scienFfic	  community	  

• 	  CSIRO	  local	  toolshed	  

• 	  Transfer	  to	  the	  test	  toolshed	  

• 	  Transfer	  to	  the	  main	  toolshed	  

• 	  Support	  publicaFon	  process	  
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Big	  Data	  Project	  

What	  is	  a	  big	  data	  project	  ?	  

• 	  Raw	  data	  over	  100	  Gb	  to	  no	  limit	  

• 	  Whole	  project	  data	  likely	  to	  reach	  over	  1Tb	  

What	  issues?	  

• 	  Transfer	  	  

• 	  ComputaFonal	  requirement	  

• 	  Storage	  

Assessing	  requirements	  

• 	  End	  user	  fluency	  with	  Galaxy	  

• 	  Project	  feasibility	  	  

• 	  Time	  line	  
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Big	  Data	  Project	  -‐	  Transfer	  

Data	  needs	  to	  be	  in	  and	  out	  of	  Galaxy	  in	  reliable	  and	  fast	  manner	  

• 	  FTP	  –	  Filezilla	  

• 	  File_to_FTP	  tool	  by	  Geert	  Vandeweyer	  

Cluster	  –	  Server	  
(cherax,	  burnet,	  bragg…)	  

Local	  computer	  

Galaxy	  instance	  

200Gb	  to	  cherax	  

in	  2	  hours	  

70Gb	  to	  local	  

computer	  in	  45	  mn	  

70Gb	  to	  burnet	  in	  

15	  mn	  

CSIRO	  Tools	  	  |	  	  Philip	  Moncuquet	  



16	  	  |	  

Big	  Data	  Project	  –	  Storage	  –	  disk	  space	  

Dealing	  with	  group	  quotas	  

• 	  Default	  :	  200	  Gb	  

• 	  Project	  :	  500	  Gb	  

• 	  Admin	  :	  1000	  Gb	  

Storage	  strategy	  

• 	  Galaxy	  is	  not	  meant	  to	  be	  a	  storage	  soluFon	  

• 	  Raw	  data	  and	  workflows	  should	  be	  sufficient	  to	  reproduce	  the	  analysis	  

• 	  ‘Copy	  datasets’	  and	  purge	  approach	  
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200	  

500	  

Disk	  space	  

Grooming	  

Filtering	  
Assembly	  

Aligning	  BAM	  

Aligning	  SAM	  
DE	  analysis	  

RNASeq	  experiment	  –	  900	  millions	  read	  

Big	  Data	  Project	  –	  Storage	  –	  disk	  space	  
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200	  

500	  

Purging	   Purging	  

Big	  Data	  Project	  –	  Storage	  –	  disk	  space	  

Disk	  space	  
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Big	  Data	  Project	  –	  Managing	  computaAonal	  needs	  	  

Managing	  tools	  

Managing	  user	  

• 	  Job_conf.xml	  

• 	  User	  job	  limit	  and	  wallFme	  

• 	  No	  perfect	  soluFon	  

Dynamic	  management	  of	  execuFon	  (from	  Nate	  Coraor)	  

CSIRO	  Tools	  	  |	  	  Philip	  Moncuquet	  



20	  	  |	  

IncorporaAon	  	  
to	  Galaxy	  by	  CBC	  

All	  in	  Galaxy	  

Present	  in	  toolshed	  

Discuss	  biologist	  project	  ‘s	  
bioinformaAc	  part	  	  

Define	  needed	  tools	  

Some	  missing	  

Test	  and	  set	  parameter	  for	  
every	  tools	  

Develop	  	  and	  deliver	  	  
workflow	  

End	  results	  generaAon	  

Pages	  creaAon	  to	  support	  
publicaAon	  

Non	  exisFng	  exisFng	  

Contact	  author	  and	  discuss	  
Galaxy	  implementaAon	  

Develop	  a	  dedicated	  tool	  and	  
discuss	  implementaAon	  with	  

CBC	  

Biologist	  

BioinformaFcian	  

Big	  Data	  Project	  	  
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Big	  Data	  Project	  	  
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Thank	  you	  

BioinformaAcs	  Core	  :	  
AnneNe	  McGrath,	  Sean	  Li,	  Moncuquet	  Philip,	  Ondrej	  Hlinka,	  Sean	  McWilliams	  


