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Contexte projet

1.



LES
ORIGINES

Un projet du Grand-Ouest à 
visée collaborative

Projet stratégique du GCS HUGO

Un outil fédérateur cratalyseur de savoir-faire

Une visée industrielle

Un descendant REGOVAR



ASPECTS 
OPÉRATIONNELS

Une nouvelle équipe qui 
avance vite

Un début complexe

Un développement consolidé depuis 2023

Équipe stabilisée au sein du CHU de Rennes

Un chef de projet et quatre développeurs (2 back, 2 front)

Nouveaux enjeux IVDR



Philosophie

2.



AUTONOMIE DU 
BIOLOGISTE 

Offrir la possibilité de 
travailler librement et 
permettre aux bioinfos de se 
focaliser sur leurs expertises

Facilité l’accès

Charger ou recharger les 
données et rester libre de 
ses recherches

Liberté de traitement

Accès à la totalité des 
données sans pré-filtrage

Maîtrise de l’analyse

Autonomie sur la mise en 
œuvre des filtres

Personnalisation

Interface, filtres favoris, 
formats d’exports…

Automatisation

Systématiser les actions 
routinières et se focaliser 
sur l’interprétation



MAÎTRISE DU 
LABORATOIRE

S’adapter aux pratiques des 
laboratoires et non l’inverse

Agnostique

Annotation libre pour 
conserver les pipelines en 
place

Compagnon

Facilite l’organisation des 
dossiers

Seamless

Du pipeline à 
l’interprétation sans 
action manuelle

Configurable

Choix de configurations 
pour homogénéiser les 
pratiques

Accessible

Pas de boîte noire et 
Python pour une 
appropriation simplifiée

Sécurisé

Contrôle des accès aux 
projets par équipes et/ou 
praticien



PORTAIL 
UNIQUE

Centraliser pour gagner en 
efficacité !

Une seule interface

Ne plus alterner entre UI 
ou fichiers selon les 
données

Tous types d’analyses

Singleton, trios, familles, 
non apparentés, 
cohortes…

Toutes sources de data

DNA-seq short et long 
reads, CNV, SV. Bientôt 
RNA-Seq, STR

Approches combinées

Facilite le croisement des 
données entre elles

Évolutif et généralisable

Laisse ouvert l’intégration 
des technologies de 
demain

La clinique à portée de clic

Organise les données 
patients autour des 
données génomiques



AUTOMATISER,
POTENTIALISER

Permettre aux biologistes et 
bioinformaticiens de se 
focaliser sur leurs expertises 
pour consacrer plus de temps 
à l’essentiel

Chargement

Interprétations 
disponibles sans action 
humaine

Ré-annotation

Possible librement si non 
gérée dans le pipeline

Pré-filtrages et workfows

Optimiser l’organisation et 
le temps de travail

Liens IGV

Visualisez vos BAM en un 
clic

Supports de RCP

Exports prêts à l’emploi 
en fin d’interprétation et 
personnalisable par labo

Interopérabilité

Des connecteurs pour 
une organisation de bout 
en bout



DÉPLOIEMENT 
EFFICACE

Simplifier l’installation pour un 
utilisateur seul comme pour 
plusieurs équipes

Conteneurisée

Déployable en un simple 
docker compose

Du laptop au cloud

Ordinateur seul, VM 
interne à l’organisation, 
installation multi-labo

Portail web

Pas d’installation 
nécessaire sur le poste de 
l’utilisateur

Léger

Déjà testé sur machine de 
4CPU + 16Go RAM



OUVERT ET 
COLLABORATIF

Être fondamentalement 
tourné vers le partage et la 
collaboration

Académique

Initié par le CHU de 
Rennes

Inter-régional

Porté par un GCS inter-
régional HUGO

Code ouvert

Codebase prévue en libre 
accès

Langage commun

Backend en Python, 
commun chez les bioinfos

Licence à acter

Libre dans CHU, CLCC et 
universités si auto-
hébergé

Modèle économique à faire

Assurer la pérénité des 
développements et de la 
maintenance



Technique

3.



TECH STACK

 Conteneurisation Docker

 Python et ORM Django

 Front React, SSR Remix, CSS Tailwind

 BDD Postgres

 BDD MongoDB pour les variations

 Message broker : RabbitMQ

 Task queue : Celery

 Caching : Redis

 Indexation des dossiers : ElasticSearch



DOCKER 
COMPOSE



Fonctionnalités

4.



ORGANISATION LIBRE PAR 
PROJET

Des projets et sous-projets pour gérer les accès et 
configurations à appliquer par défaut selon les 
indications considérées



INTERPRÉTATIONS EN 
FAMILLE OU COHORTES

Interpréter les variants sur un groupe 
de sujets simultanément



FILTRAGE LIBRE

 Possible sur toutes colonnes 
peu importe l’annotation

 Gestion des types de données

 Filtres rapides s’adaptant aux 
annotations présentes

 Extensibles aux annotations in 
house



FILTRES PARTAGÉS 
ET VERSIONNÉS



PRÉ-TAG 
DES VARIATIONS

Application automatique de filtres 
routiniers pour rentrer directement 
dans l’interprétation



WORKFLOWS

Applicable au niveau projet pour permettre par défaut 
à chaque interprétation :

 une automatisation des filtrages en routine

 un suivi d’avancement

 une assistance pour les juniors ou pour de 
nouvelles indications

 un protocole strict si souhaité



RÈGLE FORMATAGE

Configuration possible au niveau des colonnes :

 colorisation pour une lecture plus fluide (exactes et 
gradients)

 URLs vers sites et bases de données externes



SUPPORT DISCUSSIONS 
RCP/STAFF

Récap auto et personnalisable des 
conclusions d’une interprétation



ET BIEN D’AUTRES CHOSES 
À VENIR

 Arbres de filtrages

 Requête par run

 Plus de données (RNA, STR…)

 Database locale

 Ploting intégré

 QC intégrées

 Panels versionnés

 Cadrage IVDR

 Ré-analyse auto cas négatifs



2025, ANNÉE DE 
L’OUVERTURE

 Rennes – A. Lokchine : analyse centaine d’exomes pour 
publication sur les maladies du fer

 Baclesse – C. Renaud : analyse de plus de 40 patientes 
en long reads sur les prédispositions au cancer du sein et 
de l’ovaire dans les régions non-codantes (200+ prévues)

 PERIGENOMED : DDN sur 800 gènes traitables

 Appel à manifestation d’intérêt : club utilisateurices 
(nécessite NDA et validation en attendant licence)
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