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Présentation du projet Help4AMultiQC =& INRA2|

Pourquoli et pour qui?

¢ | es sources des difféerents outils
présentés sont tres variés

e Help4dMultiQC destine aux biologistes
pour affiner leur interpretation des

sorties MultiQC.

e Début du projet en
du CATI BIOS4BIOL

-

nar Claire

uin 2022 au sein

oede,

Yannick Lippi, Cervin Guyomar et

Sarah Maman.

e https://
e https://
e https://

qc_fast

e https:/,
e https:/,

. ]‘Jtt]ﬁﬁ;:_.-':

¢ https://

e htips:/
e htips:/
e htips:/
e https:/

¢ https://

/bmcbioinformatics.biomedcentral.com/articles/10.1186/512859-016-1276-:

Egalité
Fraternité

Le contenu de ce Gitbook a été principalement inspiré par du contenu déja publié dont voici les sources,

d'autres sources sont listées tout au long du GitBook:

elearning.formation-permanente.inrae.fr/course/view.php?id=196&section=1
aithub.com/nf-core/rnaseq,/blob/master/docs/output.md#quality-control
github.com/hbetraining/Intro-to-rnaseq-hpe-salmon/blob/master/lessons/
gc_assessment.md

'voutu.be/qPbIlO_KWNoO

‘multiqe.info/docs/#using-multigc

/rtsf.natsci.msu.edu/genomics/technical-documents/fastge-tutorial-and-faq.aspx

subread.sourceforge.net/featureCounts.html

/multige.info/

fa

/gatk.broadinstitute.org/hc/en-us/articles/360037052812-MarkDuplicates-Picard

Jacademic.oup.com/bioinformatics/article/28/20/2678/2065517login=true

nf-co.re/rnaseq,/3.14.0/results/rnaseq,/results-

h8gfacgz650aacc86fedageerrennb612a1d77066/aligner_star_rsem;/multiqe/star_rsem//?

file=rm

1tige_report.html

e http://qualimap.conesalab.org/

e https://rnnh.github.io/bioinfo-notebook/docs/featureCounts.html

e https://homolog.us/blogs/tech/2012/02/19/illumina-paired-end-libraries-inward-and-outward-

looking-reads/

e https://genome.cshlp.org/content/suppl/2008/09/26/gr.078212.108.DC1/maq-supp.pdf

e http://www.htslib.org/doc/samtools-flagstat.html

¢ https://

. ]‘J[t]‘lr::_.-"'

. ]‘J[t]‘lr::_.-"'

www.biostars.org/p/268550/

/support.bioconductor.org/p/91818/
e https://help.galaxyproject.org/t/unassigned-ambiguity-problem-in-featurecounts/5921/2

Jeutadapt.readthedocs.io/en/stable/
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Présentation du projet Help4MultiQC =& INRAZ

Egalité
Fraternité

Objectif : realiser un GitBook Pour les reports MultiQC :

featureCounts: Biotypes

Samtools stats: Alignment Scores featureCounts: Assignments
. 1 E SRAJLO TN
* Introduction 11 II e I
e p u I . SAR3192359 I
» 1. Description des données d'entrée KE6a REE1 _ |_-
- SRR3LI 400 l
» 2. Cutadapt . . < rer2 [ s i i R
MCF7_REP1 . o " s
5 pseudegene @ lincRNA protein_coding antisense
> 3 DESeq2 HP,|_E)-’-1MLJ“JQC;’ @ processed_transcript @ snRNA sense_intronic ® miRNA @ misc_RNA
CFT_REF2 _ snoRNA rRNA @ 3prime_overlapping_ncrna polymerphic_pseudogene EIIT, l
sense_overapping ® IG_V_pseudogene TR_V_gene TR_V_pseudogens
» 5.FastQC Ce GitBook a pour objectif d'aider les 0 500 100M 150M 200M 250M 300M ® TR J gene @ TR C_gene TR_J_pseudogene 1G_C_gene sRR3L92658 l
of Raads : :g_g_pseuﬁngeneu RNLG_J_&E:: F;"‘mlti_.I_psem:Il:gsne @ 1G_D_gene
» 6. Feature Counts utilisateurs a interpréter les graphiques _V_gens Lt t_r 5 i o i e it
o ; : : i @ Mapped [with MQ>0] mad @ Unmapped
générés par I'outil MultiQG, lors de I'analyse ppedt ! pRe
» 7. Picard . . ; —_
de données NGS issues de diverse pipelines
» 8. QualiMap comme RNAseq et 165 metaGenomics. Cutadapt: Filtered Reads Cutadapt: Lengths of Trimmed Sequences (3' end)
Cutadapt: Lengths of Trimmed Sequences (3' end)
> 9.Rsem Ce projet est coordonné par le CATI Bios4Biol
» 10. RseQC de INRAE
» 11, Salmon Vous trouverezplus de détails surlapage  f

» 12.SamTools MultiQC qu'un exemple de rapport MultiQC

pour des données RNAseq. E
» 13. STAR a
» 14, Fastp
Pour commencer
b Introduction &2 soanane - Percentages :
o Reads passing filters ’ I "
0 20 40 [ 80 100
Published with GitBook Support Length Trimmet

rnaseq: Results

RNA sequencing analysis pipeline using STAR, RSEM, HISAT2 or Salmon
with gene/isoform counts and extensive quality control.

et y.app
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Récapitulation de Help4MultiQC

Focus sur deux pipelines Nextflow nf-core:

o - T 1

UMI-tools SAMtools
dedup (sort, index,
stats)

infer FastP
cat strandedness UMI-tools

fastq (Salmon)

- picard
subsample FastQC BBSplit MarkDuplicates
fastq Galore!
(fq) BEDtools
genomecov
License: G@®
n f - c o re/ A MultiqQC bedGraphToBigWig (] @
L
rnaseq 1
STAGE METHOD N MultiQC dupRadar
1. Pre-processing mmmms  Aligner: STAR, Quantification: Salmon (default) 2
2. Genome alignment & quantification mmmmm  Aligner: STAR, Quantification: RSEM DESqu 0ua‘limap RSEQC
3. Pseudo-alignment & quantification Aligner: HISAT2, Quantification: None (PCA only) rnaseq (multiple
4. Post-processing mssmm Pseudo-aligner: Salmon, Quantification: Salmon modules)
5. Final QC msssm Pseudo-aligner: Kallisto, Quantification: Kallisto

Source

rrancase  INRAZ
Liberté

Egalité
Fraternité

nf-core/ *
(@ sarek

sarek sarek
@ germline__ @ ~“somatic

Preprocessing

Based on GATK4 Best Practices,
optionally accelerated with Sentieon

{ 3
Variant Calling
Germline Somatic
« deepvariant, freebayes - freebayes, mutect2,

GATK haplotypecaller, strelka2

mpileup, strelkaz, « manta, tiddit
Sentieon haplotyper . ascat. cnvkit
* manta, tiddit controlfreec

k' ERKIE * MSsisensorpro )
r Y
Annotation
bcftools annotate, snpeff, vep
Y r — o
' B
Reports
Multi@C

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

Y 4 ° V& 5F;EBL|QUE . .
Materiels et Méethodes 'NRA"’
Prise en main du pipeline nextflow nf-core/RNAseq

o0
S '?‘ & Aoiit 2022

- Nextflow -
Initiation sur genologin

- TP note -

projet tutoré de mise en main d'un pipeline nextflow nf-core

7121



Matériels et Méthodes o INRAS S
Recherche bibliographique

Egalité
Fraternité

nf-core = Q) Search

4

SEM, HISATZ or Salmon

Rapports HTML MultiQC
Issus de la documentation

31 Introduction -

Nextflow : ntoductin e

nf-corefrnaseq is a bioinformatics pipeline that can be used to analyse

RNA sequencing data obtained from organisms with a reference nf-core

genome and annotation. It takes a samplesheet and FASTQ files as

input, performs quality control (QC), trimming and (pseudo-)alignment,
. : _ Seqera Platform

and produces a gene expression matrix and extensive QC report.

Source

ch version 314.0

O https:/igithub.com/nf-cora/maseq

MNextflow

nf-core/rnaseq

RMNA sequencing ana peline us > [/ or Salmon with genefisoform counts and ex

# Launch version 314.0

) https:/igithub.com/nf-corefraseq

rnaseq: Results

] T & Usage - Bl —— T —_— RNA sequencing analysis pipeline using STAR, RSEM, HISATZ or Salmon
with gene/isoform counts and extensive quality control.
% nf-core-awsmegatests [ maseq [ results-b89fac32650aaccB6fcdalee?7e00612a1d77066 | aligner_star_rsem | multige /
Name Last Modified Size net |f‘}"-’:|p'p'
= .

W multige_report_data/

B multigc_report_plots/

2 multigc_report.html 8 months 2.56 MB [ Download file | Capy file URL | Copy 53 URL J

multiqe_report.html

smitee 2 multiqe

| Download file | Copy file URL | Copy 53 URLI

Source 3/21


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/

Matériels et Methodes

REPUBLIQUE INR Ae, . .

Fraternité

Prise en main des pipelines

s

Stage 1:raw data preparation

A

Fastq FastP
.—"’—) Salmon =——> FastQC
TrimGalore

} FastQC

Stage 4 : post-mapping treatment

_ Picard
StringTie €——— BEDTools € |MarkDupIicates

—

Etape 5 : statistics

RSeQC < Qualimap -» dupRadar -» DESeq2 =

Feature
Counts

Stage 2: mapping
A A
GTF Fasta
1' Stage 1: pre-processing Stage 2: mapping Stage 3 : statistics
A A
Fastq Ubam
y y l A
GATK4 _ BAM/
HISATS STAR Saimon ._‘I,_qu_, FastQC —>» Fastp _)MarkDuplicates_) GATK4 BQSR » BWA-meme2 <A —> Mosdepth
2
l Samtools
Flagstats
A
€—— Samtools € SAM/ |
BAM |
Stage 5 : annotation Stage 4 : variant calling l
A
Report Vcftools
) HTML
Stage 3 : quantification . + A ¥
i ) Ve € MutioC €—— VB & sNPeff & VCF Beftools
2> MultiQC Salmon RSEM
l L Y )
A A
Report
HTML L

Recréation des pipelines

RNAseq et Sarek 921



Mateériels et Méethodes
Recherche de données utilisées dans Nextflow

Fraternité

€ manifest_2024-08-0713-48-48.bco.json

Recherche de données utilisées
dans les sorties manifest des
outputs Nextflow nf-core ou sur le

Gitlab.

RR7890919 WES HCC1395BL-EA normal_2.fastq.gz"

RR7890919_WES_HCC1395BL-EA normal_1.fastq.gz"

study_alias run_accession experiment_alias encode_library_id sample_description instrument_model library_

Homo sapiens

D ESC ri pti O n d eS d O n n éeS : m éth O d e d e GSE78551  SRR3192657  GSM2072350 ENCLB0382ZZ Eﬁiﬁzed el gggma Hiseq PAIRED

Homo sapiens

séguencage, paired end ou single end,  cos swws s s SR e

immaortalized cell 2000
line

[ ) [ ) [ ]
| I b ra I rl e etc Hormaisaeeks K562 [llumina HiSe
7] o GSE78557 SRR3192408 G5M2072362 ENCLBO55ZZZ 9

|rnmorl:a||zer:l cell 2000 PAIRED
line
Homo sapiens K562 lllumina HiSe

GSE78557 SRR3192409 GSM2072363 ENCLB056ZZ7Z immortalized cell 9 PAIRED

) 2000
line

20urce 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

E
REPUBLIQUE
FRANCAISE
Liberté

FEgalité

Fraternité

Prise de contact au sein du CATI Bios4Biol

Mail de presentation du projet

Bonjour,

Je me permets de vous relancer personnellement par conseil de Claire Hoede et Sarah Maman.

J'ai entendu gue vous aviez déja travaillé sur des sorties MultiQC RNAseq ou SAREK et si vous avez encore vos données MutliQC vous pourriez recouper

mes informations et avoir des exemples de bons ou mauvais résultats.

Je suis Gaston Rognon, en stage d'été (juillet - aodt 24) au sein du CATI BIOS4BIOL pour poursuivre le projet HelpdMultiQC.
J'aurais besoin de votre aide pour m'aider a décrire les graphiques générés par MultiQC pour les pipelines RNAseq et SAREK.
Si vous pouvez m'accorder 1h en visio https:/inrae-frzoom.us/|/9810418696

Pour m'expliquer un ou plusieurs graphiques de votre choix, merci de compléter ce tableur :
https.//docs.google.com/spreadsheets/d/1ZrG51OfYHsb|NhZvp KB|sImEwgffRz9th-wfmo1WTdw/edit?usp=sharing

Les graphiques a analyser sont listés en ligne et les plages horaires en colonne.

Dés que le plage horaire est grisé, cela signifie qu'elle n'est plus disponible.

Merci de préciser votre prénom et nom dans la cellule, ou les, cellule(s) choisies afin que je puisse vous envoyer une invitation Outlook en suivant.
N'hésitez pas a remplir plusieurs graphiques par sessions, votre participation est indispensable au bon déroulement de mon stage.

Les résultats du stage seront présentés en visio le mardi 27 aolt a 14 h.

Je vous remercie de votre temps,
Gaston Rognon

Planning avec dates et outils

0807/2024  OBOTZ024  OSOTZOZA | OSVOTIZOGM
HORAIRE : — dedhaih deidha15h deSha10h  de14n4 15h

Samtools :

FastQC (raw) :

Cutadapt :

SAREK Mathieu

FastP (Read preprocessing)

Fillered Reads

Insert Sizes

Sequence Quality

GC Content

N content

GATK4 MarkDuplicates

Samtools Flagstat

Percent mapped Claire
Algnment stats Claire
Mosdepth

Cumulative coverage distribution

Coverage distribution

11/21



Matériels et Methodes
Reédaction

P

Outils d'aide a la
rédaction :

Ex
REPUBLIQUE
FRANCAISE
L_t’ber'te:

e DeeplL

'. Copilot

INRAS

[

Redaction sur la forge
MIA au format
Markdown :

12/21



Matériels et Methodes R INRAG
Travail sur le GitHub du CATI BIOS4BIOL

Fraternité

HELP4MULTIQC

bl o + biesdbiol | HelpaMultios
o 131 &
H i ; O~ | +star 1| ¥YFork | 1| 3
Q, Search or go to... Help4MUIt|QC @
Project ¥ main ~ HelpdMultiQC | | + « History Find file Edit ~
Lpages.mia. °
H HelpdMultiQC : ultiQc
major implementation of Fastp e S I S l I r e We
% Pi - 2f2F77d1 o
¥ Pinned ROGNON GASTON authared 21 hours ago ° @
Issues 2 < 704 Commits
Merge requests 0 Name Last commit Last update # 2Branches
= & 0Tags
8 Manage * B3 English Correction mineur 21 hours ago
» Ed 875.1MiB Project Storage
S i B3 French corerction fastp 21 hours ago
<> Code » [©| README
Baimg minar correction 23 hours ago
@ Build 47 CI/CD configuration
& .gitlab-ci.yml Update .gitlab-ci.ym! file -
D Secure . o ) il [ Wiki
" ey, T & dAave 200 el P
@ Deploy . README.md minar changes days ago [J GitLab Pages
) ) ) + Add LICENSE
‘@ Operate 3 ++ READMEfr.md mineur correction 4 days ago
+ Add CHANGELOG
) Monitor ? + major implementation of Fastp 21 hours ago
SUMMARY.md major implementation of Fasty OUFS 3 + Add CONTRIBUTING
bt Analyze i book.json essaie de plugin 2 weeks ago + Add Kubernetes cluster
@ Settings » " & 5 . - + Configure Integrations
+ intro.md A v file 2 years . .
+ toolbox.md 1year ago Created on
June 08, 2022
[®) README.md
Help4MultiQC
https://biosdbiol.pages.mia.inra.frfHelpd MultiQC
i This page will present how to interpret results metrics compiled by multiQCreport obtained on standard NGS pipelines such as
(2 Help RNAseq or 165 metaGenomics.

Source

13/21


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

Matériels et Methodes R INRAG

Fraternité

Outils divers

Etape 1: préparation des données Etape 2 : mapping
A A A
Fastq FastP GTF Fasta
.—*—) Salmon =—>] FastQC FastQC \Ir \lr
TrimGalore l
HiSAT2 STAR Salmon
Etape 4 : traitements post-mapping
Picard h
StringTie €——— BEDToOls €—— ear € Samtools € SAM/
MarkDuplicates BAM
L ] C
Etape 5 : statistiques Etape 3 : quantification
\3 RSeQC $ Qualmap » dupRadar > DESeq2 > '::e:::: >  MultiQe Salipon RSEM
A A
Report Tsv
HTML

First PCs. on riog-transiomed dats PLE SphE by SAmphe ~nbmeé prefid Euclidean distarce bebween rlog of samples

Top BO0 genet Al oS

o8 e
wiAB_Laa_30M_REs

PEE T vadance

SRAR_UNIDUCED_REPY

Squoosh

*RAFI_LUNINDUCED_REF)

£
:
i

BEY: $1% variance
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https://www.canva.com/design/DAFZaJ16O9I/m_tnPSHAMget4FzRaEkbzA/edit

Exn
Reéalisation evocue  INRAG) Y L
Be B

Recherches bibliographies et etat de l'art

Synthése de sources variées : Mises en forme des
e Documentation des outils informations :
e Manuel * Prise en main du
e Entretien avec les membres du CATI GitBook
BIOS4BIOL e Mise en forme du texte
et des images
Traduction anglais/francais et reformulation e Pipelines sous canva

15/21



Présentation du GitBook

infer FastP
cat strandedness UMI-tools

fastq (Salmon) extr FastQC
===l

SortMeRNA

subsample FastQC Trim BBSplit
fastq Galore!
(fq)

License: ED

nf-core/ *
rnaseq

STAGE METHOD

1. Pre-processing Aligner: STAR, Quantification: Salmen (default)

2. Genome alignment & quantification Aligner: STAR. Quantification: RSEM

3. Psevdo-alignment & quantification Aligner: HISAT2, Quantification: None

4. Post-processing Pseudo-aligner: Salmon, Quantification: Salmen
5. Final @C Pseudo-aligner: Kallisto, Quantification: Kallisto

Source

nf-core/ *
@ sarek

@ sarek sarek
germline__ “somatic

w @ B

UMI-tools SAMtools
dedup (sort, index,

stats)

picard
MarkDuplicates

BEDtools
genomecov

Kallisto MultiQC bedGraphToBigWig (J

(] StringTie

MultigC  dupRadar

@ DESeq2

Preseq

Qualimap RSeqQC
(PCA only) rnaseq (multiple
modules)

Preprocessing
Based on GATK4 Best Practices,
optionally accelerated with Sentieon

|
cram
—

Variant Calling

Germline Somatic

+ deepvariant, freebayes « freebayes, mutect2,
GATK haplotypecaller, strelka2
mpileup, strelka2, « manta, tiddit
sentieon haplotyper « ascat, covkit,

€MRARES, i controlfreec

= envkit

* msisensorpro

=

[ Annotation

beftools annotate, snpeff, vep

.y ya

[ Reports

MultieC

Source

EN
REPUBLIQUE
FRANCAISE

Liberté
FEgalité
Fraternité

En cours

INRAS

B/a5
BE B
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https://nf-co.re/rnaseq/3.14.0/
https://nf-co.re/sarek/3.4.3/

Présentation du GitBook R INRAG[

Organisation par langue et outils. | e 14 outils
e 44 grahiques

* 1. Description des données d'entrée

Chaqgue outil analysé par MultiQC
fait I'objet d'un chapitre.

» 2. Cutadapt

-

3. DESeqg2

-

5. FastQC

* 5. Feature Counts

L'ensemble du GitBook est disponible en o
francais et en anglais. + 6 Cuaibiap

-

P 9. RHsem

https://bios4biol.pages.mia.inra.fr/HelpdMultiQC/ |
READMEfF.htfﬂ' » 11. Salmon

P 12 SamTools

» 13. STAR

Introduction 1) - GitBook

Ce GitBook a pour objectif d'aider les utilisateurs a o
interpréter les graphiques générés par |'outil * Iniroduction
MultiQC, lors de I'analyse de données NGS issues ...

N3 Published with GitBook
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https://bios4biol.pages.mia.inra.fr/Help4MultiQC/READMEfr.html
https://bios4biol.pages.mia.inra.fr/Help4MultiQC/READMEfr.html

Présentation du GitBook

Acces au GitBook

EN
REPUBLIQUE
FRANCAISE

Liberté
FEgalité
Fraternité

INRAS

Sur le GitHub du CATI BIOS4BIOL

INRAC &

e-learning MES COURS OFFRE E-LEARNING ACTUALITES LA FORMATION A INRAE
= &

INRAS &

e-lea Iming

v Bienvenue

Prévention des Violences
sexuelles et sexistes

Cybersécurité .
sensibilisation et bonnes..

Annonces
¥ Préambule : Contexte et fi-
Cafés collaboratifs - ¥ Mi1 - Présentation de lou.
Webcafes

» M1z - Les formats de fichi-

v Mz1 - Les fonctionnalités -

Couslonmints || Cousquejmime ) ¥ Maz.2 - Les fonctionnalités -

¥ M2.3 - Les fonctionnalites -

Bicinformatique - FastQC -

Cybersécurite

Analyse de la qualite des.. sensibilisation et bonnes..

v M3.1 - Module danalyse d.
¥ M3.2 - Module danalyse d.
¥ M3.3 - Module d'analyse d.
¥ M3.4 - Module d'analyse d..
#Temps : Utilisateur v M35 - Module danalyse d_
v M4.1 - Module danalyse d.
¥ M4.2 - Module danalyse d.
v M4.3 - Module danalyse d.

w RAa oA MMAariila A'snahves A

L len vers la formation

MES COURS OFFRE E-LEARNING ACTUALITES LA FORMATION A INRAE

Bioinformatique - FastQC - Analyse de la qualité des séquences

Formation Parameétres Participants Motes Rapports Plus ~

Bienvenue

Le parcours est découpe en plusieurs etapes que vous trouverez dans le sommaire, cliquez sur les liens pour naviguer dans le parcours.,
Selon vos besoins ou vos objectifs, vous pouvez suivre lintégralite de fagon chronologique ou uniquement les parties qui vous interessent.
Accueil

Préambule : Contexte et finalités de la formation (A LIRE AVANT DE DEMARRER VOTRE PARCOURS)

M1. Présentation de loutil
Mz. Les fonctionnalites de base

M3. Module d'analyse des statistiques de base

M4. Module d'analyse des statistiques par séquences

M5, Exemples de runs atypiques
ME. Exercice
L : support.sigenae@inrae.fr
Plus de détails dans la GitBook du CATI BIOS4BIOL: https://bios4biol pages mia.inra.fr/HelpgMultiQCs

Rédigé par: Gaston Rognon, Claire Hoede, Yannick Lippi, Cervin Guyomar, Sarah Maman.
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(] ﬁF.’EBLlQUE . .
Perspectives el -

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

sarek v chipseq v
Analysis pipeline to detect germline or ChiIP-seq peak-calling, QC and differential
somatic variants (pre-processing, variant analysis pipeline.

calling and annotation) from WGS [ targeted
seguencing

Source

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

19/21


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

Perspectives N INRAZ Y 1

iber
FEgalité
Fraternité

Proposer un nouveau graphique pour MultiQC::

A

Alignment metrics

This module parses the output from . All numbers in millions. — — — — —
I
(
od |
|
|

. ( —
Source S1 S2 S3 S4 S5
Originale Nouveau

Problemes:
e Mauvaise visualisation des valeurs d'un échantillon
e pas de violon dans ce diagramme en violon 20/21


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

Remerciement

Sarah Maman, Claire Hoede,
Matthias Zytnicki, Eric Casellas,
Han Phan et Mathieu Charles
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