
REGOVAR
Réseau Grand Ouest 
VAriants maladies Rares

Financement : 153 000 € par le GIRCI pour les 6 CHU de HUGO

Novembre 2015 – juin 2018

Développement d’un logiciel intégré d’analyse de données de 

séquençage haut débit

Interface graphique intuitive et ergonomique

Déploiement dans chaque CHU



Participants

Institut du Thorax
• Pierre LINDENBAUM

CHU de Nantes
• Stéphane BÉZIEAU
• Sandra MERCIER

CHU de Brest
• Claude FEREC
• Philippe PARENT

c

Équipe de développement
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● Liste de logiciels et pratiques existantes
● Pêche aux bonnes idées et rétro-ingénierie

État de l'art sur l'annotation de variant en génétique

Architecture système
● Choix des technologies
● Stockage et organisation des données
● Tests de performances

● Git : https://github.com/REGOVAR/

Organisation

Planning
● Premier test utilisateur prévu : début décembre
●

https://github.com/REGOVAR/
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