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Preambule

 Cadre
- Pasteur, Unité d'Immunogénétique Cellulaire.

- |dentification des résidus encodant la spécificité de la
reconnaissance de I'lL-2 par ses récepteurs

* Les besoins

- chainer intuitivement et visuellement des applications
pour tester des hypotheses de travalil.

- partager les procedures.
- faciliter I'apprentissage des outils de bioinformatique.
* Workflow

- "Application qui permet de sequencer des taches
suivant un modele définissant en particulier comment
ces taches sont synchronisees".
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Nos besoins

Nos besoins

* Principalement

- Glisser/déposer des applications/données/controles dans un
environnement de travail.

- Les relier entre elles pour définir le workflow.
- Exeécutions sequentielles ou concurrentes.
- Exécuter un sous-ensemble du workflow.

- Pouvoir faire des executions pas a pas, ajouter des points
d'arrét, faire des reprises sur erreur.

- Suivre I'état de I'exécution.
- Pouvoir comparer des résultats entre plusieurs executions.
- Définir des opérateurs de comparaison, des boucles.



Nos besoins

Maquette
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MEE_ D P 00 = EEEEEEI!
| search of IL2 orthologs manual alignment and

multialignment of 5 ;
within NR database IL2 homologs autom aue mapping
of IL2 residue variation

[N

DUTPUT last2cdustal ’
s0001245T

BLAST input{IL 2 fastal
>DATA PARSER

Fasta

=>PLOT GRAPH :irg:ult
=blastZclustal input{ param
=>CLUSTAL input{ 1

===C0OAC input{
>>=>pyMOL input{
P>>> JALVIEW input{
P>>>>C0AC input{
e=2=>pyMOL input{

alignment and
mapping

of IL2 residue

variation

™
< =] |
=error:clustal:ps0012 r
458
error message

hitp: [f'www.nowhere.
com unavailable

"
-

B 3|




Nos besoins

... mais aussi

- Permettre a l'utilisateur de rajouter simplement de nouvelles
applications (integration de briques PISE par exemple).

- Veérifier la compatibilite des données, les rendre compatibles
par l'ajout d'adaptateurs.

- Intégrer des services web.

- Permettre I'exécution en arriere plan sans interface graphique
mais pouvoir ensuite visualiser a chaque moment ['état du
workflow et le modifier.

- et beaucoup d'autres idees



aboration d'un cahier des charges

] Ajout de types de données

Des types doivent pouvair Etre définis pour les données échangées dans un workf bow.
Ces types pevuvent étre primitifs (entiers. booléens, ). des types "biologiques™ (séquence
d'ADM ou protéique. structures .. ). des collections de types (collections ordonnées ou
nen, avec doub lons ou nen. ) ou encere une référence wers une donnée {ex nam de fichier
ou URM décrivant une sequence).

Cette fonctionnalité permet d'une part d'ottirer l'ottention de |'wiilisateur sur
d'éventuelles incompatibilités (les connexions sont outorisiées mais affichées
différemment) et d'outre part de transformer outomatiquement ces données pour les
rendre compaofibles par I"'mtermédiaire d'outils comme reodseq ou squizz por exemple.

Le typoge des domnées permet de plus de guider l'utilisateur en i proposont les
applicat ians disponib les pour un certain type de donnees.

Cette fonctionnalité est & approfondir -

I'utilisotewr peut-il rojouter ses types de données, définir leurs compatibilités
et les outils de transformations 7

comment peut-on utiliser les ontologies déja définies (of BioMOBY, myGRID,
GeneOntobogy, )

L ] Liens entre données et octeurs

P01 Le lien {entrée ou sortie} entre une donnée et e port d'entrée d'un acteur peut se
foire méme s'ils ne sont pas compatibles.

Fio.2 5i la donnée et I'acteur ne sont pos compatibles, e lien est représenté de maniére
différente. L'utilisateur a lo possibilité de demonder @ 'opplication d'ajouter un ou des
acteurs intermédiaires (wroppers) pour les rendre compat ibles. 5i plusieurs possibilités
existent une liste est proposée.

F10.3 Les acteurs intermédioires ne font que de lo treduction de données (odaptation de
formats par exemple).

P?il Support des services web

A défmir en fonction des solutions retenues pour les types de données. En plus du
service proprement dif, il serait intéressant d'utiliser des mécanismes de découverte de
ces services (@voir en Tonct ien des solut ions dispenib les).

Remarque - Kepler implémente déjo des services web, woir cormment les odapter 4
netre ploteforme.

PrLZ Répartition de la charge d'exécution

L'application doit permettre une répartition de b charge =i plusicurs ressources de
cabzul sont disponibles. Cette fonctionnolite est a opproafondir |

Mous pouvons a priori considérer ou moins trois cas ¢

les acteurs loncent des progremmes bocoux (création de processus). Un oufil
externe comme PES peut &t re utilsé.

Lez acteurs font partie mtégrante de I'opplication (ils sont lancés zous forme
de threads).

Les acteurs sont des services web ou font appel & des ogi.

P18 Exécution en orriére plen

rFia.1 Les warkflows créés par I'ut ilisateur doivent pouveir Etre lancés en orriére plon, leur
execut ion ne sero alors pos mterrompue por la fermeture du gestionnaire grophigue.

Plg.2 L'utilisateur pourre a partir du gestionnaire grophigue rouwrir une mstance & partir
de la liste des workflows lencés en arrigre plon (issu de cefte session graophigue ou d'une
outre) par cet utilisefeur

r18.3 Le workflow auvert affichera I'état en cours et sera medifiable comme un workflow
classique.

P19 Dannées

Les données en entrée (fe. : qui ne sont pas issue d une acteur) suivantes doivent &t re

défmies en priorité, cefte fonction est cependant dépendante du choix retenu pour P79 -

r19.1 Une séquence de protéines, son ident ificateur ou une liste de séquences de protéines.
r19.2 Une st ructure de protiines, son ident ificateur ou une liste de séquences de protéines.

P18.3 Une ou des listes de paires de séquences de protéimes formont un réseau continu ou
disjoint.

P19.4 Un arbre phylogenétique ou une liste d'arbres.

Al Affichege des lens

Lors de la création d'un lien entre une donnée et un acteur, e trart est continu sila
compatibilité est confirmée et discontinu sinon.

A2 Zooms

Az 1 Zoom sur un octeur gui contient un workflow : les acteurs qui contiennent des
workflows peuvent &tre visualisés sous leur forme condensée (un acteur) ou éclotée
(&lements du workflow).

Az 2 Les élements du workflow ont plusieurs représentations en fonction du zoom [ovec
ples ou moins de détails). A cenfirmer cependant, il semble plus judiceux de garder la
méme représentafion quel que soit le zoom.

A2.3 Il doit &tre possible d'officher wn ensemble d'élments sous bk forme d'un seul
(different de la transformation d'un workflow en acteur) par exemple oprés sélection
avec un menu (view os box) puis ensuite revenir & lo wee éclatée.

A3 Hq)re'.snrl'nfun orborescente

A3l Les élements du workflow {domnées, octeurs, liens) seront aussi représentés et
mod if iob les sous forme d'arbres.

Ad Facilités de visualisation

Ad 1 - Un espace affichera une vue générale du workflow.

Ar4.2 Une fenEtre "tip" offichera une aide sur octeur sékectionné dans le workflow ou

dans la liste des applicat ions (woir le workf low VIBE).




2 - Les solutions disponibles



* Ajout de nouvelle brique pas

European Bioinformatics Institute (EBI), IT Innovation and the Rosalind Franklin
Centre for Genomic Research (RFCGR), New Castle Computer Science Faculty
and for Life, Manchester Science Faculty, Nottingham University.

Orienté services web et calcul distribué (myGRID, BioMOBY, Soaplab).
Pas a proprement parler de manipulation directe (seulement une représentation

graphique).

elémentaire.

|= Scufl Workbench

Tools and Workflow Irvocation

‘% Advanced model explorer

L_-_.E_I[QJW T Available services
-~

= [ Data links

?get_sequance:omseq-:omflle_saqreﬂes‘t
?example_sequencelD:value.:get_sequence:sequence_usa
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5, Workflow diagram
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ey hapmag .org
@ getilieleFrey
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Solutions disponibles

VipER

e Scripps research Institute, San Diego.

* Ecrit en Python, workflow sauvé sous la forme de code Python.
* Essentiellement destine a la biologie structurale.

* Plus proche du modele Dataflow.

||—| viPEr
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Pipeline Pilot

e Societé Scitegic (San Diego)

* Industrie pharmaceutique

* Langage pour définir des briques

e Exécution a partir d'un formulaire web

ipeline Pilot - [Protocols'Evaluate New Data] ol il IEIlEI
JFiIe Edit Wiew Tools Window Help _|ﬁl|1||
CH|@zm|iER|acDw: ~(POA|2DP

Explorer

- x

Group Data ﬂ 1' = T G:ﬁ p E—
Group Data By Ta o 1 $ i

4 Join Cata From Fil

Flat-File data
Merge Data data

-~{_] Object From XML

----- Pivat Data

(] Scale Data

G Saort Data

G Taq Data

Transpose Rows ¢
Ungroup Data
Unmerge Data
Unpivat Data

i (L] DataReaders :

e (] Dataiewers Relational &d-hoc

i Datawriters detabase Query

== Filters

D MolecularFilbers

{17 StatisticalFilters

=88 Fupression Filker —

=88 First Occurrence f

8 Random Percert | Aszk Uger Read temp Save resuts

=88 Range Filker whether to file af tar retational

-8 Remove Tagged F - commit ta db merged data db =

of

HIES—]
L « |
Protocols  Components | ] Elapsed Time:

eady * laser | Running Jobs:
Fead & | R Jebsi0 2

Enrich with
calculated
properties

Merge data Save to temp

(& remove
dups.]

Display # of
dups to
SCreen

fEa il e B |
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Societe Incogen (Williamsburg)

Applications d'analyse de séquences
Test de la validité et de la compatibilité des donnees echangees
Plusieurs espaces de travalil

ﬂ INCOGEN - VIBE v2.4.16 - Mouse Chr, 1
File  Edi

?:E:Di"EI‘X.ééE»l@@}'—iggd@‘ﬂ*‘?‘

Wiew  Configuration  Help

Aide pour chaque brique.

Ajout de notes de
I'utilisateur.

COMPLETE: fasta nt [Module-2] (fasta ntl-1044552275433). . .
ADT: SinWiewer [Module-3] (SimViewerZ-1044552287495). . .
EXECUTING: SimViewer [Module-3] (SimViewer2-1044552287495). . .
COMPLETE: ZinWViewer [Module-3] (SinWViewerz2-1044552287495). . .

HMVMBUILD buiss«
hidden Mlarkow model (HMIW) based on
a roultiple sequence aliznement generated
frorn ClustalW. The model is saved in
HMMER 2.0 format.

HMMs are statistical models of the
prrnary struchure consensus of'a
sequence famdly designed to mprove the
sensitivity and speed of database
searching. HIVIVIER. 2.0, HWMM
software fior biological sequence analysis,
was developed by Sean Eddy from
the Department of Genetics at the
Washington University School of
Ivledicine. For more information on
HMMs, see Sean Eddy's webpage:
hittpeihrarmer wistledu,

[COMMENT] Comrents or
descriptions of the type of search, data,
et

[VERSION] The wersion of HMIMER.
nsed tobuild the HMM

For more inforraation on HMMER 2.0
and its options, see Sean Eddy's

Mouse Chr 1

Details




Solutions disponibles

Wildfire

* A-STAR (Agency for Science Technology and Research, Singapour)
* Utilisation d'itéerations, boucles, conditions.

* Fortement lieé a EMBOSS.

* Ajout de nouvelles applications par définition d'un fichier ACD.

* Plusieurs supports pour les exécutions concurrentes (langage GEL).

4

=

e Communication inter- T —

ile Edit Arrange Run

taches par fichiers. o

[l 0 o
5l Y |
| ALIGNMENT
| DISPLAY
IEDIT
_| ENZYME KINETICS cutseq
_| FEATURE TABLES d pforeach B pforeach By
i ‘ $file of input* $tile of wmotif
_| INFORMATION descseq
I NUCLEIC i clusla.'ﬁ wawelev hmmbui.... hmmpfa .. :
Qin_scr MCess_icr|
I PHYLOGENY vttt 12 13 14 15 : = iEhe
_IPROTEIN extractseq
— UTILS listor
- maskfeat
| aaincexextract = :
_l abiview = R ——————————————
wseq
T
Eljbad horeturn
_| ajfeatest S TWETETET 50T S L5 _5_ L
ajtest q home/franck/binfwildfire- 1.0 /examples/small_allergen/execdir/clustalwinput. sh input12 st
= nthseq ranckhinfwildfire- 1. 0fexamplesfsmall_allergenfimp5 48247010
 antigenic p . input.sh_12:2:11
Jpacktranseq | || reyse q ifiles:
tfclustalwinput.sh_12 211
—lbanana i
_ SEALEL Jclustawinpur.sh_12 2 11
| biosed seqretsplit horne /franck/binfwildfire- 1.0fexamples/small_allergenjexecdir/clustabwinput.sh input1 1.t
_l fatwisted skipseq ranck hinfwildfire-1 0fexamplesfsmall_allergen/ imp5 48247010
T || sptier input.sh_12:2:10
|||||| | trimest | RunConsoleControlPanel |
rimseq




 Departement EECS (Electrical Engineering and Computer

Science, université de Berkeley).

* [nitialement pour modéliser des systemes embarques.

Plusieurs modeles d'ordonnancement

Debug Help

IO o> [15]50] @

@ [ Decorative

©- [ Parameters
© [ UnitSystems
] Directors

® [J5ources
©- [ Sinks
e [ Array
© [ Carversions
©- [ FlowControl
©- [ HigherorderActors
&0
©- [ Lagic
9 ClMath

[=] Absolutevalue
Addsubtract
B8] Accumulator
[B=] Aoverage
Counter
Differential

DotProduct
[ Expression

Limiter
[#=] LockupTakle

SDF Director

The blocks wi

] Bo

Signal Source

Carrier Source

This model shows a simple periodogram spectral estimate of a
modulated sinusoid in noise. The top-level parameters control

the carrier frequency, the signal

level. Notice that the two peaks are centered at the carrier

frequency, with their distance fr
signal frequency. The sample ra

ith red outlines are hierarchical.

Right click and select "Look Inside”.
These generate sinusoids, one for the
signal and the other for the carrier.

Expression2

&

frequency, and the noise
om the carrier given by the
te is assumed to be 8kHz.

Parameters

e carrierFrequency: 2000.0
@ signalFrequency: 500.0
e noiseStandardDeviation: 0.1

Time Domain Display

Spectrum Frequency Domain Display

J Bio

® signal®carrier + noise

ED

Noise Source

The Expression block calculates a

ot

Author: Edward A. Lee

Select "Run Window" from the View menu to execute the model,

or click on the red triangle in the

Try changing the parameters in the run window or on the diagram.

mathematical expression, as shown.

toolbar.

|




Ptolemy Il - environnement

Filg V¥iew Edit Graph Debug Help

e e b S %k e
@ [ Dechative Sauvegarde au format XML l el shows a simple periodogram spectral estimate of a

@[] Parameters ed sinusoid in noise. The top-level parameters control

@ [ UnitSystems = the carrier frequency, the signal freguency, and the noise
[ Directars level. Notice that the two peaks are oxntered at the carrier
[ lactors| frEquean. with their distance from th¥ carrier given by the

o L irces . — saymed to be 8kHz.
o S sinks Briqugs digModele d ordonnancemeerq Commentaires
Tl - operatio eters

@ [ Array
@- [ Conversions . - .
- [ FlowControl ™ - fonction mathématiques, carrierFrequency: 2000.0
signalFreqguency: S00.0
B ConverSIOnS entre types naiseStandard Deviation: 0.1
s textuels et graphiques,

@ [ HigherOrderActaors
e[ |0
@ [ Logic

@[] Math Langage d eXpreSSIOnS he Ddmain Display
B Absolut criturede données .
[ ] AddSubtract i Q
[ | Accurmulator 2 _—
| B | Aoverage i 2@ _ onc ‘
|| Counter i Carrier Source " Spectrum Deflnltlon de parametres
[B=]| Differential : : SXPOEAIN
e | DotProduct U2l signal*carrier + noise L ”;"v'
L1 Expression 7
= | Lirmiter | MBie Solihee The Expression block calculates gfmathematical expression, as shown.
b}

I A | of ol [ .
. a hl e 2D cute the model,
Inclusion d'un workflow _9p j

window or on the diagram.

Autl

Vue d'ensemble




Kepler/SPA

e Collaboration entre
SEEK (Science Environment for Ecological Knowledge),
SPA (Scientific Process Automation),
GEON (Cyberinfrastructure for the Geosciences),
ROADNet (Real-time Observatories, Applications, and Data Management Network).

* Ajout de briques, essentiellement des services web.

e pea o e

BT
2 o e
::,-hr i e

e SPA e

T ey morsnom| by Prorsdes dledldainm Sk

Tina i CRe Be iy o Fal aing pRTETERIE
1. Tred iR R TR, SERaEREAD [ CTTia,
2 Tl bl O b s b v e

3 T e i o bl e eyt s Figure 1

i A e
[1 (=¥ L )
e o T S —‘9%

T ]

Prom oter Identification
Workflow i the SPA
extension of Ptolem
II. Shows application
avd sermice mtegration
of withremote weh
cervices (eg HCBI) as
well as localtonls
(BLAST).




3 — Choix retenu




Choix retenu : Ptolemy Il

* Rien n'existe, donc:
- soit partir de zero,
- soit adapter une application existante.
* Candidats : Kepler ou Ptolemy
* Kepler:
- pas specifique a la bioinformatique,
- essentiellement ajout de briques.
* Donc...

- Partir des sources de Ptolemy

- Ajouter et modifier certains éléments (espace de
travail, exécutions partielles, briques, ...)



Avantages et inconvenients

* Application aboutie, péerenne

e Architecture bien concue (packages, design patterns)

e Application graphique peu dépendante du moteur de workflow.
* Documentation deétaillée, diagrammes statiques.

* Reutilisation des composants de Kepler (pour les services web par
exemple).

* Grosse application, beaucoup de concepts a assimiler

e Effort a faire pour intégrer proprement les nouveaux

developpements (ne pas tout casser pour profiter des évolutions
futures).



4 — Fonctionnalites developpées



Methodologie

Creates view for the various

HTML documertts. Java SDK's classes

HTMLEditorK it.H TMLFactory

o A s L JIDialog JEditorPane HTMLEditorKit FormView Ptolemy's classes

(dizplays the HThL page and textfields fr the Xl
file and the HTRIL fle}

T
|
|
|

b e A — 3 4 °

. i
Alomichior MobyleConfigurer ExtFormPane : ExtForm\iewFactory ExtFormvView
:::Fzgi)l;:;:zcoleﬁn +setP ressntation RL{url URLY: void +actionP erfonme dievent: Action E went): void 3 ::::}ii::T:;T:;ul?;g;:umem +oreate(eltElement) View : +actionP erfonm edievt: ActionEvent] void
+initislize(t void +gjetE dF ormCompone nts{) List | +oetFormieltElement tElement i b ~ral } k= create ==
3 .. . i F ” freate|== =f Cledle =|
R e +actionP erform e dievent: Action Event): void +oetF orm Action(elt: Element): String
+gethlobyeld:URL +getF orm il ethodielt: Bl em ent): String =
+getP resentationURL{TURL +ojetF ormSigraturedelt El em ent T String 5
7 +geti abyedpplication(): MobyleApplication T =< cregte ==
0.1 +getS electedF orm ComponentList(:List ) F= Conponent
Gr— s, +zetPage(param _11:inturk UR L) void § e
ExternalApplication +setSelededF ormC omporentlist(TList g = <<|hEtFermComponentractory
+getAppMame(t String = : E
+getcurrent state( ) External Application. state 4 WU ) o
+intialize( 1 void i e~
+setfpphlame (name: String): void =< enum eration == .'I .\L“ AT
T iy FormFieldType e — L
l‘:\ +EXP FormFieldType SHUSET Exiromm Companent

Mnhylenpﬁicaﬁon +HIDDEN:F ormField Type +getF ormFieldType():FormField Type Displays the spedfic widgets ifthe

LocalApplication ey field iz aimed to be a input port, a
7 2RORT |NE ormkigld Ty =gt S0, Sy arameter or a 'fire’ ﬁelz otierw’se displa
+getP resertationRLCRLRL | _ > +SUBMIT-F ormField Type +actionP erform e dlevent: Action Event): void P ok il .ys
Fa E . : 5 _ the usual elem ent's widget (text field, radio
+setPresentationURL{):URL +UM M OVWN:F ormField Type | +getE lement():Element ==

<< LSe == button ...}

+gethMobyelURLO:URL
+zethobylelRL{mobyle_URL:URL):void
+getDOMDoc ) Document
+setDOMDoc(ml_file:LURL) woid

AV +igalidP re =antation{ur:URL): boolean
‘Extermlnpplication.state

+getF ormSignature] X String

+getT ypel:FormField Type
+getlalue(): String

+setValuely alue String).void
+zetTypeltypeF ormField Typelvaid
+gethobyeZHtmiDocXURL A 1

+eonfigure]): vaid -
+updateComponent{component: ExtFom Component;: O biect[]
+fire( ) void

+getF orm Action(): String

+getF ormMethod():String

+prefire( thoolean +getv/alue() String

+setFom Adion(action: String void +setValue(value: String): void
+aetFom i ethod{metho d String): void I | I

+VALUE:FormField Type
+VALUES List

FAVi

ExtFileChooser ExtJButton

+gethlam e(): String

ExtJComboB ox

+gettalue) String
+zetialue(value: String): void

ExtJP asswordField

+gettalue): String
+zettalue(value: String): void

ExtJS crollPane

+gethaluel ) String
+getValue(value: String): void

+setValuelvalue: String: void
+getValue() String

+setFonm Signat ured signature: String ): void

ExtHiddenfield

ExtJCheckBox

Ext.List

Ext.JRadioB utton

"\:ral_lq_g,.'p_qr_t_,e@r_'miﬁh, farm name, fom action, form signature

StringParameter

+getham e} String
+getType():FormField Type
+getValue() String
+zetTypeltype: String): void
+set\aluelvalue: String): void

+getialue): String
+zet\aluelvalue: String): void

+gethalue): String
+zetaluelvalue: String): void

+gethalue): String

ExtJTextField

ExtITextArea

+getialuel):. String
+set’alus(value: String): void

| +gettaluel). String

+set’alue(value: String): void

+zettalue(value: String): void



Fonctionnalites developpéees

Briques : CmdLineApplication

* But:
- Exécuter des applications locales (binaires, scripts, etc)

- Valeur des parametres définie par :
* une valeur classique
- blast -p blastp -1 monfichier -d nr -m8
e un port d'entree
- blast -p blastp -i in{nom port} -d nr -m8
* des parametres de lI'espace de travall
- blast -p blastp -in in{nom fichier} -d nr -mexp{format}

- Envol sur des ports de sortie
- blast ... -o out{port _sortie}={/home/franck/resu/il2.blast}



Briques : CmdLineApplication

- souplesse ! :

- blast -p blastp -i exp{repertoire+in{monfichier}} ...
-0 out{port_sortie}={exp{repertoire+"fichier resu"}}

- Suivre I'exécution de la brique.

blastall

_tringEF: Ie:it value



Fonctionnalites developpéees

Briques : CheckPoint

But : Visualiser le contenu des fichiers échanges
entre les briques.

- pendant ou apres l'execution du workflow
- en choisissant 'application de visualisation

clustalw

fichier d'alignements
{:{»“fhomef‘r’ranckftmpfil.blast.fasta“ +

Customize Name

Qﬁ Configure Ctrl-E

Get Documentation

.i i s E.-E-ﬂ. .\.E.E e

File Edit Alignment Trees Colors Quality Help

Multiple Alignment Mode —i | Eont ok 10 = |

Ti|47E82793| gb
gi|42542505 | gb | S
oi| 224073 | pri| b
oi|42542584 | gb | e
oi] 12407578 | gb
gi| 847818 | gb| A
oif
oif
o
i

I—

oy
e R B T g B T L T

29569754 gb | MM
644810 | gh|a | S
9143946 | dbj| t1SEL
5305226 gb| |

i
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Fonctionnalites developpéees

Briques : MobyleApplication

e But

- Configurer des applications via le formalisme de
Mobyle

* Mobyle (évolution de Pise)
- Deéfinition en XML de l'interface du programme
- Géneération de l'interface de configuration



Briques : MobyleApplication

Choix fichier XML

Configuration ﬂ .

Définition des champs du formulaire e anpiication

(valeur, port, expression) [_'—M htmi file
" ‘.‘ exit valug

Exécution du programme
(cgi, service web, application locale)

Choix fichier d'une url

Exécution

Envoi de la page sur
un port de sortie

- gob Envoi sur les ports de sortie =

XX




Fonctionnalites developpéees

Briques : MobyleApplication

* Limitations
- Beaucoup de sites incompatibles

- Restriction a HTML 3.2, sans frames, sans
javascript

- Développements importants pour MOBYLE.



5 — Application a la reconnaissance de I'IL-2



Application a la reconnaissance de I'lL-2

Rodle et importance de I'IL-2

* Rappels
- IL-2 : cytokine sécretee par les lymphocytes CD4
> Structure connue
- reconnue par plusieurs types de récepteurs (IL2R)
> 3 chaines membranaires apy
> Structure inconnue
> pré-assemblage, role de l'assemblage non demontres
* Importance medicale
- Réduction du developpements de tumeurs
- Reconstitution du taux de CD4 (cas VIH)
- Effets secondaires



Application a la reconnaissance de I'lL-2

e | aboratoire |IGC

- Mécanisme de transduction induite par I'lL-2sur les NK.
- Molécules de substitution de I'lL-2



Futur et réflexions

Futur et reflexions

* Que reste-il a faire ?

- Corriger les bogues - Ajout de jeux de tests avec Junit

- Menus spécifiques a la bioinformatique - Affichage des logs, voir la bibliothéque log4j

- Execution partielle sur une partie du workflow - Definition de points d'arréts

- Architecture de la brique MobyleApplication - Prendre en compte les pages html 4.0 avec javascript,...
- Definition de fichiers XSLT pour Mobyle - Ajout des types de données

- Choix d'applications en fonction des données - Integration des services BioMOBY

- Integration des services SoapLab - Découverte des services web

- Integration des services web dans les menus - Intégrer un outil de repartition de charge

- Alternative lors de I'exécution d'un acteur - Definition de plusieurs workflows dans I'espace de travail
- Prise en compte des collections de données - Integration de briques de visualisation internes

- Integration des sources de plusieurs projets - Gestion des sources et des versions

- Execution en arriére plan - Execution d'un workflow en tant que service web

- Compilation avec Ant - Procedure d'installation

- Definition et execution dans une applet - Tester les nouvelles briques de Kepler/SPA

- Flux d'entrée, de sortie et d'erreur pour 'CmdLineApplication’



PN Director

exit value




