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Résumé

L’analyse quantitative du microbiote humain a été développé conjointement par l’équipe
INRA-MetaGenoPolis (www.mgps.eu) dans le cadre du projet Européen MetaHIT (www.metahit.eu)
qui impliquait 13 partenaires académiques et industriels. Cette approche explore l’information
génomique des bactéries vivant dans le tractus digestif de manière globale et quantifiée.
L’analyse repose sur ‘R’ qui présente l’avantage d’avoir une gratuité et un vaste choix en
modules et traitements. Dans un environnement de traitement HPC, l’orchestration permet
de présenter à l’utilisateur une puissance de traitement sans en exposer la complexité sous-
jacente. Nous présentons ici notre approche et les outils utilisés pour effectuer du traitement
Big Data en lien avec la metagénomique quantitative à travers l’utilisation de l’orchestrateur
open source ProActive.
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