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. Généralités
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I.1. Définitions

. Les web services permettent I'invocation de fonctions distantes, présentes sur des systemes
distribués et hétérogenes, grace au protocole HTTP et a XML.

. « les services web sont des applications auto-descriptives, modulaires et faiblement couplées qui
fournissent un modele de programmation et de déploiement d’applications, basé sur des normes,
et s’exécutant au travers de l'infrastructure web » Les Web Services, H.Kadima, Dunod 2003

. Un service web est une application congue pour assurer une interopérabilité entre machines au
travers d’'un réseau.

. Un web service est une interface qui decrit un ensemble d’opérations accessibles via un réseau
par des messages XML standards

. « Un service web est un composant applicatif mis a la disposition sur un réseau et disposant de
méthodes que I'on peut invoquer a distance via I'emploi de protocoles standards. Les services
Web présentent 'avantage d’étre faiblement couplés, indépendants des plateformes et
réutilisables » Livre Blanc : Les Services Web, S.Bardet, 2003
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|.2. Motivations
Pourquoi faire ?

* e Business to Consumer (B2C)

» Offrir des ressources au(x) client(s) de facon
normalisée

* Business to Business (B2B)

 Communication inter entreprises / inter labo

* Intra entreprise (A2A)
 |ntégration d'applications
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1.2. Motivations
Besoins ?

Flexibilité et indépendance

« La possibilité de réorganiser le systeme de fagon rapide, efficace et peu
chere

Partage d’'informations/d’applications

« Entre partenaires (communauté bioinfo), clients ou services

Interoperabilite

« Tout le monde n’a pas la méme organisation, les méme systemes

Sécurité et confidentialité

« Comment partager des applications si tout le monde est protégeé par un
pare-feu ?

« Garantie de livraison
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l.2. Motivations
Intérét des web services

« Technologies acceptées par un grand nombre de fournisseurs de logiciels et
d’organismes ( Microsoft, OMG, W3C, OASIS)

XML est utiliseé pour I'échange des données et messages

lIs permettent l'intégration de plate-formes hétérogenes via le protocole HTTP

Multi-langage : Java, C, C++, Perl, Python, C# ...

Non intrusif

Integration faible (services atomiques)

Permet la localisation et I'invocation dynamique d’'autres services a partir de
registres privés ou publics

Cours WS — Master Clermont — 15.04.2011 Sebastien.Carrere@toulouse.inra.fr


mailto:Sebastien.Carrere@toulouse.inra.fr

1.3. Vue Globale

Scénario

Existe-t-il une ressource pour régler mon probleme ?

Annuaire

Comment fonctionnes tu ?

Fournisseur

J'al compris, voici les données
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1.3 Vue Globale

Technos

L 2 J’ai trouvé! Voici le serveur
Annuaire hebergeant ce service web

UuDDI

3 : Quel est le format d’appel du
service que tu proposes?
Contrat
SOAP

4 : Voici mon contrat (WSDL)

-—%

Client Serveur
XNL

v
¥ =
2
o
.
)
ﬁ
i

un service WEB

3 : J'al compris comment invoquer
ton service et je t'envoie un document
XML representant ma requéte

6 : J'al exécuté ta requéte et je te retoume le résultat
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Il. Technologies
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1.1 XML

Extensible Markup Language

* Langage balisé
» Structure hierarchigque
e Norme W3C

» Description embarquée ou associée (DTD,
Schema)

» Portable (texte)
 Transformable
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1.1 XML

Intérét pour les WS

e Separation de la structure , des donnees et de
la représentation

« DTD (pas XML,peu de contraintes)
 Schema (XML)

 Namespaces : teinter les balises

* « Facilement » analysable par une machine

» Favorise I'émergence de standards
e Reutilisablilité
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1.2 SOAP

Simple Object Access Protocol

« SOAP permet une normalisation des echanges de données. Les données sont
encodees en XML et échangées par des appels de procedures a distance
(RPC) en utilisant HTTP/SMPT/POP comme protocole de communication.

Standard W3C

Simple, extensible et permet le diagnostic des erreurs

Fonctionne de maniere synchrone et asynchrone.

Independant de la plate-forme et du langage

N’est pas perturbé par les pare-feu
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1.2 SOAP

Fonctionnement

Requete SOAP

Execution de la
Nom + parametres

Decodage + Appel de méthodes methode

 — e
. \ [ Service |
| Listener ]

ra

Je— 1\ Methods /

.,

: - o Récupération
Reponse SOAP Encodage en SOAP ;

réponse DB
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1.2 SOAP

Structure de message

Structure des messages
SOAP

— Ell‘h"ﬁ'lﬂppf <env:Envelope xmins:env="http://www.w3.org/2003/05/soap-

o envelope">
® Permet de specifier

version de SOAP utilisée
-  Entéte <n:alertcontrol xmins:n="http://example.org/alertcontrol">
<n:priority=1</n:priority=>

<env:Header>

® Optionnel, permet de
spécifier certaines <n:expires>2005-01-26T10:30:00-11:00</n:expires> </n:alertcontrol>
directives pour le </env:Header>
traitement du message
- Corps
® Contient les données

<env:Body>
<m:alert xmins:m="http://example.org/alert">

<m:msg>Fas de Pause !lll </m:msg>
- Pieces jointes </m:alert>

® Permet I'envoi de </env:Body>
donneées non-XML

</env.:Envelope>
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11.3. WSDL

Web Service Description Language

» Description XML des WS
Protocoles
Serveurs
Port
Format
E/S
Opérations

* Typage des E/S primaire
Possibilité d'importer des schémas pour étendre

= . * Decrit des taches simples
o A 1 service = 1 traitement
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11.4. UDDI

Universal Description, Discovery and Integration

« Annuaires

. Répertoire de services

_ Permet aux fournisseurs de publier leur service
_ Permet aux clients de rechercher des services

« Ne contient que les références a ces services
_ Le service reste chez le fournisseur

« Public / Privé
_ Acces restreint pour des données sensibles

o Structure

. Pages blanches : informations sur le fournisseur
. Pages jaunes : WSDL des services
. Pages vertes : informations techniques sur les services
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lll. Limites
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lll. Limites
Web services vs. Web Sémantique

* Les web services ne traitent que la syntaxe et pas la
sémantique

o |'utilisation d’XML permet de structurer et spéecifier les
étapes dans la construction d’'un document. lls ne
permettent pas de spécifier le sens a donner au
document.

o || est difficile de composer des services complexes
avec d’'autres services existants.
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llIl. Limites
Sécurité & Confiance

o Sécurité

Acces authentifié mal résolu

Importance des annuaires prives

Acces abusif aux ressources

Pas adapte a tous les besoins
— Codt du transport sur le réseau non négligeable

« Confiance

« Un service publié peut ne plus étre maintenu
« Un service publié peut avoir eté modifie
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IV. Web-services et bioinformatique
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IV.1. Intérét

» Utiliser les ressources de gros centres de calcul

* Maintenir les ressources au plus pres des
compétences

* Publier des ressources originales (donnees,
programmes)

— Construire des portails intégratifs

— Mettre en place des architectures orientées
services (SOA)
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Architecture distribueée Architecture Orientée Service

Orientée fonctionnalité Orientée processus

Elaborée pour durer Elaborée pour gérer le changement

Processus de développement long | Processus de développement court

Centrée sur la réduction des cotits | Cenfrée sur le support aux métiers

Organisée au sein d’une Permet I’orchestration et la
application composition

Systéme fortement couplé Faible couplage, agile

Orienté objet Orienté message

L mmplémentation doit étre connue | L’implémentation reste abstraite

Technologie homogéne Technologie hétérogéne
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IV.2 BIoMOBY

Pourquoi une nouvelle plateforme ?

« Absence de semantique dans WSDL

« Tres important en bioinformatique pour typer les données (ex :
séquence protéigue au format fasta vs. String)

« Important pour décrire la ressource

e Les WS consomment et produisent du XML

« Absence de standard (depuis il y a BioXSD) pour la bioinformatique

« EXxistance de nombreuses ressources basées sur d'autrs
« standards » (GFF, EMBL, FASTA, etc...)

- Difficulté a chainer les services sans erreur
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IV.2 BIoMOBY

fournir des ressources bioinformatiques (données, programmes) via le web

Description « XML Métier »
. Typage métier E/S, Namespaces

Un/Des « protocole(s) »

. SOAP
« WSREF (services asynchrones)

Un annuaire « sémantique »

. Ontologie des types
« Quvert

Une API multi-langage

. Perl
« JAVA
« Python
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IV.2 BioMOBY

DataType Ontology

| Object J€—{ Integer | ~
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IV.2 BIoMOBY

BioMOBY-XML

<Object namespace="NCBI gi"id="111076" articleName=""/>

<Virtual Sequence namespace="NCBI_gi"id="111076" articleMName=""=
<Integer namespace=""1d="" aticleName="Length"=38</Integer>

</ VirtualSequence=>

<Generic Sequence namespace="NCBI_gi"id="1 1 1076

|]==/String=

</ Generlc Sequence=

<DMNASequence namespace="NCBI_gi'id="111076"=
<Integer namespace=""1d="" afticleName="length">38</Integer=

<5tring namespace=""id=""art|

|]=</String=

</ DNASequence:
=h6d_encoded GIF namespace="DragonDB_Image® id="cho’>
=Siring namespace="" id="" articleName="*content™=<![CDATA]
TWFulGlzIGCEpe3Rphmdl aXNoZWOsIG
SvdCBvbmxSIGISIChpeyBy ZWFzh24:=1C
J1dCBieSBlaClxIHNpbmd | GCFyIHBhe3
Npb2dgZnJvbhSBvd ChleiBhbmltY Wxz1.C

1=</String=
= btd_encoded GIF =
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IV.2 BioMOBY

BioMOBY-XML

~moby:MOBY xmins:moby="http://biomobv.org” xmlns="http://biomoby.org =
“moby:mobyContent=
<ProvisionInformation™
<serviceSoftware software name="" software version="" software comment=""/
<serviceDatabase database name="" database version="" database comment=""/
=serviceComment>comment here</serviceComment=
</ProvisionInformation=
“moby:mobyData querylD="0Q1=
<moby:Sumple=
<moby:Object namespace= X 1d="1"/
=/moby:Simple=
~/moby:mobyData=
“moby:mobyData querylD="0Q2"=
<moby:Sumple=
<moby:Object namespace= X 1d="2"/=
</moby:Simple=
</moby:mobyData=
~/maoby:mobyContent>

</maobv:MOBY =
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IV.2 BioMOBY

Scénario

J'al un séguence au format Fasta

Annuaire

Comment fonctionnes tu ?

Fournisseur

J'ai compris, voici les données au format MOBY

Spécification des entrées > spécialisation du service

- Un service pouvant manipuler un fichier FASTA (ex: squizz), peut manipuler un fichier FASTA proteique
- Un service analysant une proteine (ex: blastp) ne peut pas traiter une sequence nucleique
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IV.3 PlayMOBY

WS @ LIPM

Un web-service est I'encapsulation d'un programme déja existant

Ce programme manipule des fichiers

— 0n peut toujours utiliser ces programmes en ligne de commande
— on peut les encapsuler via d'autres technologies (CGI)

Pourquoi PlayMOBY ?

« Déployer de nouveaux web-services
« Automatiguement

« pour des programmes existants (et maintenus !)
« pour les futurs programmes

Pourquoi Mobyle ?

« Utiliser un format pivot pour la description
« Experience .acd EMBOSS

« Profiter des programmes déja deécrits
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IV.3 PlayMOBY

Mobyle

. . faciliter I'acces aux outils bioinformatiques pour les biologistes.

« outils bioinformatiques ~= outils en ligne de commande le plus souvent.
« outils en ligne de commande - difficultés d'apprentissage.
« Fournir une interface web, plus familiere aux biologistes.

« Le développement d'interfaces spécifiques est répétitif, colteux, et source d'erreurs.

Qu'est-ce que Mobyle?
~ PISE -~ Mobyle Un portail d'analyses de bioinformatique
une plate-forme de etd'

Mobyle: a new full web bioinformatics framework.

Néron B, Ménager H, Maufrais C, Joly N, Maupetit J, Letort S, Carrere S, Tuffery P,
Letondal C.

Bioinformatics. 2009 Nov 15;25(22):3005-11. Epub 2009 Aug 17.
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/19689959?itool=EntrezSystem2.PEntrez.Pubmed.Pubmed_ResultsPanel.Pubmed_RVDocSum&ordinalpos=1

Mobyle@pasteur

| | | search |

T

List: by server O by category @
» Analysis
» Annotations
¥ Multiple_Sequence_Comg
= jANTMultalinNucleic@LIF
= jANTMultalinProteic@LIP
* Retrieval
¥ Sequence
¥ Alignment
¥ multiple
2 ProbCons@RPBS
SequenceAnalysis
Structure
alignment
assembly
database
display
hmm
nucleic
phylogeny
protein
sequence
structure

Protein,Nucleic Sequence: refresh
golden.out
Text: Infile.data

+" golden - 11/05/09 14:03:31 refrash
& extractfeat - 11/05/09
14:03:52
squizz_checker - 11/05/09
14:33:04

¥ ¥ ¥ ¥ ¥y Yy YT YT Y IYIYTYY

4
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Mobyle

hmenager@pasteur.fr {guest)
set email | sign-in | sign-out

Welcome Programs Data Bookmarks Jobs | Tutorials

X Clustalw: Multiple alignment IANTMultalinNucleic@LIPM

| Probcons@RPBS

ProbCons@RPBS

ProbCons: Probabilistic
Consistency-based Multiple
Alignment of Amino Acid Sequences

' Reset |
' Help Pages |

' Run |

Input Data

* Input alignment (Sequence)

—

Paste @ pe O File O Result O clear data

Options
Output format: 2

@ fasta
O clustalw

Consistency: 2 |2 ¢ |

Iterations: 2 |100 £ |

Pre-training iterations: 2 |0
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IV.3 PlayMOBY

déployer un WS BioMOBY en 3 étapes

1. Génération d'un fichier de description Mobyle XML

: un module pour générer ces fichiers XML

2. Génération du web-service a partir de la description XML

<program>
<head>

<name>exe</name> exe_ws.cfg

<version>0.01</version> pmb_MobylePa rser

<doc> test/exe.data*.test
<title>MyExe</title>

<description>...

exe.datal.test

exe.data2.test exe ws.tar.bz2

exe.mobyle

3. Enregistrement et tests

exe_ws.cfg

exe_ws.cfg pmb_DeployWSs log Wtest/*
test/exe.data*.test ((de) register, test)

= exe_ws/

exe ws.tar.bz2
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IV.3 PlayMOBY
Appli.pm

————
. Pourquoi ? = N R N
- tANTR=port LANTEntrvFzaturasReport
Q"O'r une deSC”pt'g” , T N T T
U programme emparquee
Prog k T R I
Resti la d Jol
estituer la description wiogmemm | [ANTRepon  [Repom  [ANTOrgamismRepon
. ’
sous differents formats S I I S
- Mobyle ————

- Usage “UNIX-like » -——_

—-——_

e COmment ?

Structures Perl
de description embarquees

Dictionnaire
BioMOBY ~ - Mobyle
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IV.3 PlayMOBY.

Surveillance foncitonnelle

* Données de test
— Test fonctionnels — Surveillance fonctionnelle . Réseau de confiance

HeliageneGetEntry 2009.02.16 02:06:3% Execution time: I s

HeliageneGetSequence 2009.02.16 02:06:43 Execution time: 4 &.

BioMOBY yeentral_HeliageneGetSequence.rdf

E: how perl code used to test sequences format
Format
ok
e Narcisse: a mirror view of conserved syntenies
(= show pert code used to test sequences co " collaboration with Thomas Faraut - Laboratoire de Génétique Cellulaire

return (1,"ok") if [freference ¢ ! LEGOOQ: a bioinformatics gateway towards integrative legume biology
sequences PlayMoby where we compare (sStrig

Content heep://www.heliagene. org/ playmo ) o ] ] ]
http://www.heliagene.org/playmo HeliaGene: a bioinformatics portal for Helianthus sp. genomics

Differences are reported as "[=

ok y IANT: tools for sequence annotation

[+ show raw autput data for sequences y External tools: tools developped by other teams (almost EMBOSS)

BIOS: Service Oriented Architecture in Bioinformatics dedicated to
RNA-Seq
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http://bios.toulouse.inra.fr/playmoby/services/inra_bioworkflow.rss
http://bios.toulouse.inra.fr/playmoby/services/inra_monitoring.xml
http://lipm-bioinfo.toulouse.inra.fr/biomoby/analysis/external/services/mobycentral_bioworkflow.rss
http://lipm-bioinfo.toulouse.inra.fr/biomoby/analysis/external/services/mobycentral_monitoring.xml
http://lipm-bioinfo.toulouse.inra.fr/biomoby/analysis/iant/services/mobycentral_bioworkflow.rss
http://lipm-bioinfo.toulouse.inra.fr/biomoby/analysis/iant/services/mobycentral_monitoring.xml
http://www.heliagene.org/playmoby/services/mobycentral_bioworkflow.rss
http://www.heliagene.org/playmoby/services/mobycentral_monitoring.xml
http://www.legoo.org/biomoby/playmoby/services/mobycentral_bioworkflow.rss
http://www.legoo.org/biomoby/playmoby/services/mobycentral_monitoring.xml
http://narcisse.toulouse.inra.fr/multi/web_services/playmoby/services/narcisse/mobycentral_bioworkflow.rss
http://narcisse.toulouse.inra.fr/multi/web_services/playmoby/services/narcisse/mobycentral_monitoring.xml

Sources

o Cours Ecole des Mines, Rahee Ghurbhurn
http://www.emse.fr/~vercouter/cours/cws/WebService.pdf

« Interoperability with Moby 1.0--it's better than sharing your toothbrush!
Brief Bioinform. 2008 May;9(3):220-31.
BioMoby Consortium

« Mobyle: a new full web bioinformatics framework.
Bioinformatics. 2009 Nov 15;25(22):3005-11. Epub 2009 Aug 17.
Néron B, Ménager H, Maufrais C, Joly N, Maupetit J, Letort S, Carrere
S, Tuffery P, Letondal C.
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V. TP

Cours WS — Master Clermont — 15.04.2011 Sebastien.Carrere@toulouse.inra.fr


mailto:Sebastien.Carrere@toulouse.inra.fr

V. TP

. Mettre en place les Web-services pour accomplir le workflow suivant

Blast Banque Proteique

Extraction des Hits

Alignement Multiple — Entrées , Sorties ?
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V. TP

Installer l'environnement PlayMOBY
. Configuration PlayMOBY

. Configuration Apache

. Test / QuickStart

Ecrire le wrapper Perl du programme a déployer

s« ParamParser.pm

Décrire le wrapper & Générer la fiche Mobyle

o« Appli.pm
. Dictionnaire BioMOBYZMobyle
« ITypes BioMOBY http://lipm-bioinfo.toulouse.inra.fr/registry

. Iester la fiche dans le serveur mobyle

Déployer le WebService
« PlayMOBY: :pmb_MobyleParser.pl
« PlayMOBY: :pmb_DeployWS.pl

Affiner le test fonctionnel
« PmbTest.pm

Mettre en place la surveillance fonctionnelle
e PlayMOBY: :pmb_CheckWS.pl

. Crontab

Chainer les différents services déployés

« Remora (http://lipm-bioinfo.toulouse.inra.fr/remora)

Cours WS — Master Clermont — 15.04.2011
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