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Emerging web-services technology allows interoperability between multiple distributed architectures. Here, we present
REMORA, a web server implemented according to the BioMoby web-service specifications, providing life science researchers
with an easy-to-use workflow generator and launcher, a repository of predefined workflows and a survey system.
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Or En bioinformatigue comme dans d'autres domaines scientifiques, l'intéropérabilité des systemes informatiques est devenu un élément clé pour accéder non seulement a la masse d'informations mais également aux outils qui
permettront de la traiter et de l'intégrer. Durant ces dernieres années, deux technologies ont émergé parallelement pour répondre a ces questions: les grilles de calcul ou de données d'une part, les web-services d'autres part. Cependant, on
assiste actuellement a une convergence de ces deux technologies mais que ce soit du coté des grilles de calcul que des web services, de nombreux problemes techniques demeurent (exécution asynchrone, robustesse, fiabilité,
maintenabilité des données, authentification, etc..) et le choix des standards, au-dela de SOAP, n'est pas encore figé. Mais méme si I'on peut espérer que des solutions normalisées émergent rapidement, |'utilisation de ces technologies ne se
justifiera vraiment en bioinformatique que lorsque les biologistes pourront accéder de facon intuitive a ces ressources informatiques pour récupérer, analyser et intégrer les données nécessaires a leurs recherches et ce avec le maximum de
transparence et de fiabilité. Or, répondre a ce besoin nécessite le développement d'interfaces utilisateurs adaptées car malheureusement, les outils d'ores et déja disponibles comme Taverna [1] sont destinés principalement a des
utilisateurs informaticiens et, pour rester génériques, sont relativement complexes a mettre en ceuvre pour un utilisateur non programmeur. C'est a la suite de ce constat que nous avons récemment développé le serveur web REMORA [2].
Dans un premier temps, REMORA tire parti du typage, avec sémantique bioinformatique, des entrées sorties des web-services BioMOBY [3] pour permettre la découverte des ressources, puis via une interface la plus simplifiée possible, rend
possible la génération étape par étape et I'exécution de chaines de traitement complexes. De plus, afin de partager I'effort de développement, REMORA autorise aussi bien I'enregistrement sur le site des workflows les plus fréquemment
utilisés mais également, pour les projets pour lesquels la veille est critique, la ré-exécution périodique des chaines de traitement.
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Services

Mode Veille: REMORA propose I'exécution périodique du workflow a I'utilisateur. Cette fonctionnalité peut s’avérer importante par exemple dans le cadre de la recherche d’homologues dans une banque génomique d’un projet de

séquencage. L ) .

Deux périodicité sont proposees: hebdomadaire ou mensuelle.
Section Frec1uentl Asked Workflow (FAW): La conception et la configuration d’'un workflow complexe pouvant s’avérer longue, REMORA propose aux utilisateurs de mettre a disposition de la communauté
d’utilisateurs leurs chaines de traitement.

Ces workflows sont alors décrits et déposés sur le serveur. Cette fonctionnalité va dans le sens du travail collaboratif a la base des web-services.

Mode Hook: Destiné aux développeurs, cette fonctionnalité permet I'exécution d’'un web-service ou d’un workflow du FAW via une simple URL.
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