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Présentation du projet Help4MultiQC

Les sources des différents outils
présentés sont très variés

Début du projet en juin 2022 au sein
du CATI BIOS4BIOL par Claire Hoede,
Yannick Lippi, Cervin Guyomar et
Sarah Maman.

Pourquoi et pour qui?

Help4MultiQC destiné aux biologistes
pour affiner leur interprétation des
sorties MultiQC.
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Objectif : réaliser un GitBook Pour les reports MultiQC : 

Présentation du projet Help4MultiQC
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Récapitulation de Help4MultiQC

Focus sur deux pipelines Nextflow nf-core :

6/21

Source

Source

https://nf-co.re/rnaseq/3.14.0/
https://nf-co.re/sarek/3.4.3/


Matériels et Méthodes
Prise en main du pipeline nextflow nf-core/RNAseq
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projet tutoré de mise en main d’un pipeline nextflow nf-core



Matériels et Méthodes

Rapports HTML MultiQC
issus de la documentation

Nextflow : 

Recherche bibliographique
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Source

https://nf-co.re/rnaseq/3.14.0/results/rnaseq/results-b89fac32650aacc86fcda9ee77e00612a1d77066/aligner_star_rsem/multiqc/star_rsem/
https://nf-co.re/rnaseq/3.14.0/


Recréation des pipelines
RNAseq et Sarek

Matériels et Méthodes
Prise en main des pipelines
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Matériels et Méthodes

Recherche de données utilisées
dans les sorties manifest des

outputs Nextflow nf-core ou sur le
Gitlab.

Recherche de données utilisées dans Nextflow

Description des données : méthode de
séquençage, paired end ou single end,

librairie, etc.

Source

Source 10/21

https://nf-co.re/sarek/3.4.3/results/sarek/results-e92242ead3dff8e24e13adbbd81bfbc0b6862e4c/test_full_aws/pipeline_info/
https://github.com/nf-core/test-datasets/blob/rnaseq/README.md#full-test-dataset-origin


Matériels et Méthodes
Prise de contact au sein du CATI Bios4Biol

Mail de présentation du projet

Planning avec dates et outils
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Matériels et Méthodes

Outils d’aide à la
rédaction :

Rédaction

Rédaction sur la forge
MIA au format

Markdown :
12/21

DeepL

Copilot



Matériels et Méthodes

Les Edit sur le web
IDE

Travail sur le GitHub du CATI BIOS4BIOL

Source
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https://forgemia.inra.fr/bios4biol/Help4MultiQC


Matériels et Méthodes
Outils divers

Lien Canva

Squoosh
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https://www.canva.com/design/DAFZaJ16O9I/m_tnPSHAMget4FzRaEkbzA/edit


Réalisation

Recherches bibliographies et état de l’art

Synthèse de sources variées :
Documentation des outils
Manuel
Entretien avec les membres du CATI
BIOS4BIOL

Traduction anglais/français et reformulation

Mises en forme des
informations : 

Prise en main du
GitBook
Mise en forme du texte
et des images
Pipelines sous canva 
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Présentation du GitBook

En cours
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Source

Source

https://nf-co.re/rnaseq/3.14.0/
https://nf-co.re/sarek/3.4.3/


Présentation du GitBook

Organisation par langue et outils.

https://bios4biol.pages.mia.inra.fr/Help4MultiQC/
READMEfr.html
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Chaque outil analysé par MultiQC
fait l’objet d’un chapître.

L’ensemble du GitBook est disponible en
français et en anglais.

14 outils
44 grahiques

https://bios4biol.pages.mia.inra.fr/Help4MultiQC/READMEfr.html
https://bios4biol.pages.mia.inra.fr/Help4MultiQC/READMEfr.html


Présentation du GitBook
Accès au GitBook

Lien vers la formation
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Sur le GitHub du CATI BIOS4BIOL



Perspectives

Pipeline à finir ou à commencer (SAREK Metagenomic, CHIPseq).

Modifications mineurs à apporter sur le Gitbook:
Supprimer les liens vers réseaux sociaux
Optimiser les images du git (taille et format) 
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Source

https://nf-co.re/pipelines/


Perspectives

Proposer un nouveau graphique pour MultiQC :

S1 S2 S3 S4 S5

Originale Nouveau

Problèmes :
Mauvaise visualisation des valeurs d’un échantillon
pas de violon dans ce diagramme en violon 20/21

Source

https://nf-co.re/rnaseq/3.14.0/results/rnaseq/results-b89fac32650aacc86fcda9ee77e00612a1d77066/aligner_star_rsem/multiqc/star_rsem/?file=multiqc_report.html
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