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Bioinformatics process
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Acquisition des données
▪ Vous devez créer un nouvel historique nommé « 16S »

▪ Vous devez y mettre grâce à l’outil getdata de Galaxy le jeu de données nommé 
« chaillou_withprimers_64renamedsamples_V1V3_10000seq_R1R2.tar.gz »

▪ Dans getdata -

1. Dans la fenêtre cliquez sur

2. Choisir  « tar » dans le type de fichier 

3. Et coller cette url:

http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/15_FROGS/Webinar_data/chaillou_withprimers_64r
enamedsamples_V1V3_10000seq_R1R2.tar.gz

4. Puis 
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http://genoweb.toulouse.inra.fr/~formation/15_FROGS/Webinar_data/chaillou_withprimers_64renamedsamples_V1V3_10000seq_R1R2.tar.gz


Acquisition des données

4

2

1

3

4



16S dataset presentation:
A real analysis provided by Stéphane Chaillou et al.  

Comparison of meat and seafood bacterial communities.

8 environment types (EnvType) : 

▪ Meat → Ground Beef, Ground veal, Poultry sausage, Diced bacon

▪ Seafood → Cooked schrimps, Smoked salmon, Salmon filet, Cod filet
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Chaillou, S. et al (2015). Origin and ecological  selection of core and food-specific bacterial 
communities associated with meat and seafood spoilage. ISME J, 9(5):1105-1118.



16S dataset presentation:

From Chaillou paper, we produced simulated data:

▪ 64 samples of 16S amplicons

▪ R1 and R2 overlapping reads of 300 bases.

▪ 8 replicates per condition

▪ with errors among the linear curve 2.54e-1 2.79e-1

▪ with 10% chimeras

▪ Primers for V1-V3:
▪ 5’ AGAGTTTGATCCTGGCTCAG 3’

▪ 5’ CCAGCAGCCGCGGTAAT 3’

6

Chaillou, S. et al (2015). Origin and ecological  selection of core and food-specific bacterial 
communities associated with meat and seafood spoilage. ISME J, 9(5):1105-1118.
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Les 11 étapes FROGS à lancer avant la formation

1. Preprocess (nettoyage des données)

2. Clustering (regroupement des séquences par similarité)

3. Cluster_stat (outil compagnon de visualisation des résultats)

4. Remove Chimera (suppression des chimères)

5. Cluster Stat

6. OTU Filter (suppression des cluster de trop faibles abondances ou pas assez fréquemment rencontrés)

7. Cluster Stat

8. Affiliation OTU (affiliation des OTUs à une taxonomie)

9. Affiliation Stat (outil compagnon de visualisation des résultats)

10. BIOM to TSV (transformation des données en une table d’abondance)

11. FROGS Tree (reconstruction de l’arbre phylogénétique des OTUs)
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Pre-process tool
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Les paramètres d’entrée
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Ce que vous devez obtenir dans le report.html
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Si vous n’obtenez pas cela, 
vérifiez vos paramètres et 
en particulier faites bien un 
copier coller pour rentrer les 
primers.

Sinon, contactez-nous à 
frogs-training@inrae.fr

Si vous obtenez les même 
chiffres, veuillez passer à 
l’étape suivante. 

mailto:frogs-training@inrae.fr


Clustering tool
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Les paramètres d’entrée
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Cluster stat tool
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Les paramètres d’entrée
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Ce que vous devez obtenir dans le report.html
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Si vous n’obtenez pas cela, 
vérifiez vos paramètres et 
seulement après contactez-
nous à 
frogs-training@inrae.fr

Si vous obtenez les même 
chiffres, veuillez passer à 
l’étape suivante. 

mailto:frogs-training@inrae.fr


Ce que vous devez obtenir dans le report.html
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Ce que vous devez obtenir dans le report.html
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Chimera removal tool
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Les paramètres d’entrée
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Ce que vous devez obtenir dans le report.html
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Si vous n’obtenez pas cela, 
vérifiez vos paramètres et 
seulement après contactez-
nous à 
frogs-training@inrae.fr

Si vous obtenez les même 
chiffres, veuillez passer à 
l’étape suivante. 

mailto:frogs-training@inrae.fr


Pensez a relancer un cluster_Stat
Comparer avec le report.html du précédent cluster stat.

Que pensez-vous des chiffres contenus dans la colonne « own clusters » de la table de l’onglet
« Samples distribution » ?

Est-ce attendu ?
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OTU Filter tool
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OTU Filter
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Goal: This tool deletes OTU among conditions enter by user. If an OTU reply to at least 1 criteria, 

the OTU is deleted.

Criteria:

The OTU prevalence: The number of times the OTU is present in the environment, i.e. the 

number of samples where the OTU must be present.

OTU size: An OTU that is not large enough for a given proportion or count will be removed.

Biggest OTU: Only the X biggest are conserved.

Contaminant: If OTU sequence matches with phiX, chloroplastic/mitochondrial 16S of A. 

Thaliana or your own contaminant sequence.



Les paramètres d’entrée

29



30



Ce que vous devez obtenir dans le report.html
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Si vous n’obtenez pas cela, 
vérifiez vos paramètres et 
en particulier le paramètre 
du filtre sur l’abondance

Et seulement après 
contactez-nous à 
frogs-training@inrae.fr

Si vous obtenez les même 
chiffres, veuillez passer à 
l’étape suivante. 

mailto:frogs-training@inrae.fr


Pensez à lancer à nouveau l’outil Cluster_Stat pour observer le 
nombre d’OTU partager ou pas entre les différents échantillons.
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report.html of 
ClusterStat tool

Because of the "prevalence 
= 4" criterion, there is no 
longer an "own cluster" for 
any sample.



Affiliation tool
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Les paramètres d’entrée
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Ce que vous devez obtenir dans le report.html
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Si vous n’obtenez pas cela, 
vérifiez vos paramètres et 
en particulier avez-vous 
choisi la bonne banque ?

Et seulement après 
contactez-nous à 
frogs-training@inrae.fr

Si vous obtenez les même 
chiffres, veuillez passer à 
l’étape suivante. 

mailto:frogs-training@inrae.fr


Affiliation Stat
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Les paramètres d’entrée
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Ce que vous devez obtenir dans le report.html
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Si vous n’obtenez pas cela, 
vérifiez vos paramètres

Et seulement après 
contactez-nous à 
frogs-training@inrae.fr

Si vous obtenez les même 
chiffres, veuillez passer à 
l’étape suivante. 

mailto:frogs-training@inrae.fr


Ce que vous devez obtenir dans le report.html
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Pour faire cela, cliquez sur le
bouton « Display global 
distribution »

Si vous obtenez les même 
chiffres, veuillez passer à 
l’étape suivante. 

Affichage de la 
distribution global 
des espèces



Ce que vous devez obtenir dans le report.html
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Astuce tapez SF dans la 
barre « search » afin de 
sélectionner seulement les 
échantillons saumon fumé

Si vous obtenez les même 
chiffres, veuillez passer à 
l’étape suivante. 

Affichage de la 
distribution des 
espèces des 
échantillons
saumon fume “SF” 
seulement



BIOM to TSV
CREATE A PHYLOGENETICS TREE OF OTUS
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Les paramètres d’entrée
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Ce que vous devez obtenir dans le report.html
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Si vous n’obtenez pas cela, contactez-nous à 
frogs-training@inrae.fr

Si vous obtenez les même chiffres, veuillez passer à l’étape suivante. 

mailto:frogs-training@inrae.fr


FROGS Tree
CREATE A PHYLOGENETICS TREE OF OTUS
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Les paramètres d’entrée
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