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Plan

 pourgquoi Mobyle ?

 problemes traités :
« chargement et formattage de données
 navigation et recherche dans le portail
e enchainement d’analyses
* historigue des analyses

* Interface avec d’autres projets
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bioweb.pasteur.fr

Logiciels en ligne swr le servewr Wehb (corte d onentation)

# Becherches dans les banques. ® Analyses de séquences de protéines.

e Conversions de formats de séquences. O Recherche de motfs
O Compogants de protélnes

s Al seto araisons de sé £5. O Proprérés de protéines
O Cmengue Ensymatique

O Recherche de séquences similaires dans les banques (BLAST et FASTA)

O Comparsison et alimnement de denx séquences ® Analyses de séquences A’ADN.
O Allenements muloples
O CLUSTALW 0 Becherche de motfs
O auires porograinmes O Bites de resticdon
O Alienements de stciures O Factenrs de transcoption
< HhbA (Hidden Markow bodels) O Eépétitons
O Usage des codons, compositon
® Analyses phylogénétiques. O [lots Cpld
O Prmers
o FHYLIF O Proprigtés de "ADH

O auires programmes O autres prograrnrnes

o Analyses 'ARN.

o WMESLD
O AUires Drograrnrnes

8 Becherche de génes et régions codantes.

O GEMNISCAN
O ANires progranies

o Recherche et extvaction de motifs, HMM. e Analyses de shruchwe,

< Becherche de motfs ou de domaines connus O Btuchure secondaire

. Becherche d'voomonf libre O Shnictire tertaire
< Eatraction de rotifs & pardr d'un ensemble de séquences
O Becherche de répéttions ® Nouveawtés MEW
< HiAM (Hidden MMarkow Bodels)
O aufres Programes o ahLE
< PDESEARCH

P a i L R, T R S e L - R TIT AL T YT
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C. Letondal (2001), "A Web interface generator for molecular biology programs in Unix",
Bioinformatics, Oxford University Press, 17(1), 2001

Workshop RNG 17/11/2005 — p.4/24



Problemes traités

... Sur quoi avons-nous le plus porte
notre attention ...?



Chargement et formattage de
données

 boite de données commune (SeWeR, M.
Basu)

« fichier, DB, copier-coller
« fichiers d'analyses précédentes

» plusieurs fichiers chargés pour la méme
analyse

« répétition de l'analyse pour plusieurs
séquences



Chargement et formattage de
données

e formats :
e assistance

= Enter or Paste a DNA Sequence in any supported format: Help on: sequence formats.

Undo

or Upload a file: Browse...
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Chargement et formattage de
données

» formats :
« formattage dynamique




Chargement et formattage de
données

« filtrer les données :




Navigation et recherche dans le
portall

| DB | Sequence Sequences | DNA | | Protein Alignment | Structure _ | Report :

| ?
| pata ©* DB ! Fle ¥ | History ¥ ! | Repeat l‘*’””r--ﬁi'-'-“—f-""
-] 2d structure
& _l 3d structure E:]
®-(_] composition
&1 mutation T ST
o e | More Data
:.iglwln:ntm- | Reset
i _1 bambe
j dnapars e =
_1 phyloguart ¥
f : R
| dnapars .[fastdnaml
fastDMAm! : construction of phylogenetic trees of DNA sequences using maximum likelihood (Dlsen, M
Hagstrom, Overbeek)
toppred 19-8-05 10:15 )
: Parameters
blast2==clustalw==>dnapars 1-
’ a1 e R Sequence Alignment File
plast? 23-7-05 11: 18 ;
- r Input Options -
Instructs the program to use
empirical base frequencies derived



Navigation et recherche dans le
portall

 utilisation en mode tutorial

FPlh=ine seliect a ddakalicess

L = ST A

]l '.F-'r_ll 'l—
"k




Navigation et recherche dans le
portall

« aide pour remplir les champs d’un formulaire

Enter a sequence

You can load a sequence by following these steps: ChooseDB|\EnteriD
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Enchainement d'analyses

Data * ' DB ¢ i Fle T ! History ¢ ' | Repeat your e-mail:
[

= pipelines
_1 blast2>=clustalw>>dnapat
_1 golden=>genscan
Sdb
J golden : : .
= alignment | Reset || Pipe |
E-__ldb —
1 alobal

1 1 ronsensus

More Data ] | Run |

: blast2 >>clustalw>>dnapars i

BLASTZ : with gaps (Altschul, Madden, Schaeffer, Zhang, Miller, Lipman )

r Parameters

toppred 19-8-05 10115 )
blst> selustalw’>>ananars 1-8-05 Blast program blastp
B:01
blast? 23-7-05 1118 : Start of required region in query
sequence (-L)

End of required region in query
sequence (-L)
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Enchainement d'analyses

e des urls bizarres...

pipeline=ChooseDB.processidb=sprot |EnterID.process?idesmalk ecoli|DisplayEntry.render
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Enchainement d’analyses

e ZIg-zag entre machines (y compris la votre ?)
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Scripting

f = Mobyl eFactory()
dnadi st = f.progran(’ dnadi st’,

I nfile=alig)
nel ghbor = f. progran(’ nei ghbor’)
drawtree = f.progran(’ drawtree’)

wk = Pi seWr kfl ow()
wKk. addpi pe( met hod=dnadi st ,
t onet hod=nei ghbor, pipetype="dist")
wk. addpi pe( net hod=nei ghbor,
t onet hod=drawt ree, pipetype="treefile")
wWK. run()
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Pipelines : summary

" f save
Web interface @ after run
— load
XML Python —— fun
Pipe
define
a priori T T
emacs@ emacs
workflow
editor
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Historique et acces aux resultats

* VoIr les jobs lancés a partir de tel ou tel
formulaire

Anfol2o 473/ ek A5t
A L!G 160 ‘-f‘;lr 859 Afle0
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Historique et acces aux resultats

 relancer une analyse

* sauver un paramétrage et le recharger



Profils d’utilisation

 login + mot de passe ...?

e cookies, etc... ?

* plutot : profils d’utilisation

2 solutions : coté serveur / coté client
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Profils d’utilisation

L]
L]

.. utilisation ... @

plus tard...

=

U(client)

L]
L]
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Profils d’utilisation

N
L]

.. utilisation ... @

cle

plus tard...

e

=] =

(serveur)




EEMES

Requétes Exécution
=

Local »

(cluster B—-é{steur)

Wrapping WS
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Ligne de commande

= |01
mobyle clustalw —infile foo.aln —type dnall
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Utilisation des programmes
comme services Web

Bl breronBrerka i . ] B

2 B el versions ercoding=
<maby  HOBY xmlns mobys= v
“moby Query
£ | querylnput>
<Himple articleMame= "X
<0bject namespaces
id= b
< 5imples
</ moby - query I nputs
<A moby | Querys:
S moby - MOBY >

1.1 Top
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Biomoby

MOBY (l"lt"l hosts & senlces

~ 7 Current ™

Registration

Query

Transaction

MOBY
Central
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AJAX : le Web plus interactif

* requétes dynamiques
« multiplexage de documents

browsel
S W A ______________________________________ > AJaX
engine

Ia(epaﬁiggti 0 Ajak XnplHttpRequests




Methodologie de spécification...

» conception participative : pas seulement des
reunions avec les utilisateurs...

e ... des entretiens dans le laboratoire
(qu’est-ce qu’ll vous arrive vraiment devant
votre écran ?)

* ... des ateliers de brainstorming et de
conception (et vous, comment voyez-vous les
choses ?)
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Methodologie de spécification...

® C. Letondal and W. E. Mackay (2004), Participatory Programming and the Scope
of Mutual Responsibility: Balancing scientific, design and software commitment, in
Proceedings of PDC 2004 (Participatory Design Conference), July 27 -31, 2004 -

Toronto, Canada

® C. Letondal, O. Amanatian Participatory Design of Pipeline tools and Web services
in bioinformatics, at Requirements Capture for Collaboration in eScience

Workshop, January 2004, NESC
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Interfaces avec d’autres projets

 portail RPBS (Pierre Tuffery)

« Panoramic (Thierry Rose)

« G-Pipe (Samuel Thoraval, Alexander Garcia)
* biomoby (www.biomoby.org)

« a-book (Wendy Mackay, Pascal Costa-Cunha)



NEFDY . RCEoS0UUICLC Fallsicllilic
pour la Bloinformatique
Structurale

 Pierre Tuffery, Yan Wong, Francois Moreews,
Cynthia Alland

* http://bloserv.rpbs.jussieu.frfRPBS



Panoramic

» Thierry Rose, Franck Valentin

IF

I:l Nombre de sequences orthologues en fonction de e

Donnees

@ fichierlL; |12, Fasta L . _human/

® bha

tion fini
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a-book

« Wendy Mackay, Guillaume Pothier, Pascal
Costa-Cunha
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a-book
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Contributions

« Bertrand Néron : conception, maquettage,
déeveloppement

 Plerre Tuffery (EBGM) : conception,
maguettage, developpement

« Thierry Rose (Unité d'Immunogénéetique
Cellulaire) : philosophie, conception,
maguettage

* Yan Wong (Infobiogen) : python / biomoby



Contributions

e Olivier Amanatian : entretiens au laboratoire
 Lina Tanguy : maguettage

e Samira Laribi : entretiens, maquettage,
recherche dans la documentation

« Aurélien Tabard : entretiens, maquettage,
navigateur Web pour la biologie
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Contributions

« Wendy Mackay (INRIA Futurs) . cahiers de
laboratoire augmentés

« Samuel Thoraval, Alexander Garcia : G-Pipe

» Nicolas Roussel (LRI) : navigateur Web pour
la biologie

« Emmanuel Pietriga (INRIA Futurs) : outils de
navigation et de visualisation



Contributions

V. Dominguez, L. Frangeul, J. Allignet , B. Regnault, A-M Gilles, G. Guigon, B. Caudron,
C. Bourseaux-Eude, I. lteman, C. Baurgouin, JP.Carlier, D. Clermont, L. Debarbieux, B.
Jacquelin, JF Chartes, H.O.Nghiem, S. Moreira, F..Valentin, S. Gomez, P. Dehoux, A.
Taly, B. Neron, C. Roth, K. Eiglmier , C. Dauga, G. Reysset, O. Amanatian, L. Tanguy, P.
Tuffery, J-P Corre, C. Weber, F. Hantraye, B. Callendret, S. Garbay, C. Dauga, A. Taly, S.
Thoraval, T. Planchenaut, T. Rose, T. Garnier, B. Lakowski, M. Vergassola, J. Guijarro, C.
Maufrais, K. Wecker, L. Simon, S. Correia, V. Jan, P. Cansonnet, O. Poupel, R. Cheynier,
C. Saveanu, L. Damier, N. Joly, E. Deveaud, L. Mancio, P. David, W. Mackay, P.
Costa-Cunha
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Contributions

B. Neron, P. Tuffery, C. Letondal (2005) Mobyle: a Web
portal framework for bioinformatics analyses, poster
presented at NETTAB 2005.
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Mercl a vous !
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