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Principe

Nous présentons une application d'architecture orientée service (SOA) avec pour application l'analyse RNA-seq. ey o
- BIOS y\"?‘

QU Y

' . . roett- N , , . . . N\\\\\:::,'-’:,
Au travers d'une application web, l'utilisateur accede de facon transparente aux données et methodes d'analyse disponibles j s
sSur un réseau constitué de 8 laboratoires. R

Ce reseau distribué met a disposition de la communauteé des donnees d'expression relatives a des especes d'interét | RESERRARYY
Agronomigue [3,4] et ainsi permet l'identification de transcrits differentiellement exprimés. |

BioMOBY central
Les données et méthodes d'analyses sont distribuées sur le réseau et la communication se fait via des web-services BIoMOBY [1] ‘ Analyses DGE
enregistrés dans un annuaire central. Données
La technologie des web-services permet l'interopérabilité avec des systemes externes (ex: Gene Atlas) 2.3 y Application RNA-seq

L'architecture orientée service appliguee a l'analyse d'expression différentielle offre une grande flexibilité et réactivite. O Données
En effet, des qu'un fournisseur déepose de nouvelles données sur son serveur, celles-ci sont disponibles a I'ensemble du réseau (aux restrictions
d'acces pres).

De méme, si une nouvelle méthode d'analyse est implémentée sur un site, elle est utilisable immédiatement par les utilisateurs du systeme.

Analyses DGE [5]

J Analyse TopGO
Afin de garantir une qualite de service maximum, |'ensemble du réeseau est surveillé tant au niveau matériel qu'au niveau fonctionnel. ‘ Serveur externe

Par soucis de transparence, cette surveillance est directement accessible a tout utilisateur sur le portail de I'application.

Fonctionnement

Mettre a disposition de nouvelles données

’ajout ou la mise a jour de données sur un serveur du réseau se fait via des scripts Perl Mettre a disposition une nouvelle méthode d’analyse
et des fichiers de configuration et/ou tabulés. |

Le bioinformaticien écrit un wrapper Perl de sa nouvelle
Ces outils ainsi que les scripts d’extraction et leur interface BIoMOBY sont déployés lors methode et le déploie sur le réseau via le framework PlayMOBY

de l'installation du nouveau serveur. [2] installé lors de la mise en service de son serveur

Wrapper
Perl

Tables de comptage (‘:ﬁ)
Résultats normalisés: RPKM, FPKM, etc... plngmby

L’architecture BIOS n’a pas vocation a gérer \ U
les donneées de sequence (cf. poster \
Nom commun Comptages, ARCHIVE, Legrand et al.).

Taxonomie statistiques
Génotype
Cultivar
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