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Contexte

 Module du M2 de génétique sur les analyses de RNAseq bulk

 Depuis des années sur un (très) petit dataset pour pouvoir 
tourner sans crasher

 Mais maintenant gros serveur dédié à l’enseignement * :

 => adaptation des analyse en jupyter notebooks

Mais toujours sur le petit dataset....
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* Avec Claire Vandiedonck et Pierre Poulain



Contexte

 Formation pour le CEA en 2023 et 2024, montée sur le cluster de 
l’IFB *

 Toujours en jupyter notebooks, TRES explicites et adaptables

 Passage sur nouveau dataset 

* Avec Claire Vandiedonck



Adaptation des notebooks

 Formation CEA : 

 Jupyter notebooks très « verbeux »

 Beaucoup de variables pour être réutilisables

 Simplification pour Plasma : 

 Jupyter notebooks avec moins de détails

 Strict minimum de variables

 Tout en anglais

 Mais 11 notebooks !!



Interface Devin



Prompt initial : (oui, je suis bavarde )

Contexte :

Précisions et demande explicite :



Prompt initial :

Infos sur le systeme de destination



Prompt initial :

Détails des tâches demandées



Partie « systeme » : Progress



Gestion des identifiants et accès



Partie « systeme » : Progress

Suivi de toutes les 
commandes en temps 
réel ou après coup



Partie « systeme » : Shell



Partie « systeme » : Editor



Partie « systeme » : Suggested changes 



Suggested changes 



Résultat de la première session :

Création du repo : 17h19
Report to user : 18h15...



Conclusions

 TRES rapide et TRES efficace

 Intuitif, facile d’utilisation, avec explications, feedback...

 Snapshot pour terminer la session et repartir dessus la fois suivante

 2ème session : merging et simplification des jupynb en bash, ajustement du niveau de 
verbosité, scan des jupynb R pour la liste des librairies, écriture des fichiers de config pour les 
2 environnements

> Devin a parfois un peu perdu le lien avec les infos de la première session

 Utilisé aussi pour un projet de recherche plus large, avec automatisation 
d’annotation, gestion API, création de bdd et de site web intractif  en 
perpective

 Evidemment payant : 50 $ / mois pour 40 ACUs

> cette session a utilisé 14.6 ACU



Création du snapshot de fin de session :



Infos sur la session



Infos sur la session



Infos sur la session > Feedback



Mémoire d’infos utiles à plusieurs projets



Détails: Suggested changes 



Détails: : Suggested changes



Détails: : Suggested changes



Détails: : Suggested changes



Détails: : Suggested changes



Détails: : Suggested changes



Détails: : Variables



Détails: : Variables
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