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Mettre à disposition une nouvelle méthode d’analyse 

Le bioinformaticien écrit un wrapper  Perl de sa nouvelle 

méthode et le déploie sur le réseau via le framework PlayMOBY 

[2] installé lors de la mise en service de son serveur 
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L’architecture  BIOS n’a pas vocation à gérer 

les données de séquence (cf. poster 

ARCHIVE, Legrand et al.). 
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Accès programmatique (API BioMOBY) 

Ex: « GeneAtlas » 

Une application de l’architecture BIOS  

à l’analyse d’expression différentielle  

L’utilisateur sélectionne l’espèce. 

La liste des espèces dépend du niveau d’authentification 

L’utilisateur sélectionne la liste des librairies 

à comparer. L’utilisateur fixe les filtres sur 

les transcrits à analyser 

L’utilisateur sélectionne la 

méthode d’analyse et les filtres 

associés 

 Un réseau de confiance transparent 

Surveillance des serveurs 
Tests fonctionnels des web-services quotidiens Redondance des web-services d’analyse, équilibrage de charge 

Nous présentons une application d'architecture orientée service (SOA) avec pour application  l'analyse RNA-seq. 

 

Au travers d'une application web, l'utilisateur accède de façon transparente aux données et méthodes d'analyse disponibles  

sur un réseau constitué de 8 laboratoires. 

Ce réseau distribué met à disposition de la communauté des données d'expression relatives à des espèces d'intérêt  

Agronomique [3,4] et ainsi permet l'identification de transcrits différentiellement exprimés. 

 

Les données et méthodes d'analyses sont distribuées sur le réseau et la communication se fait via des web-services BioMOBY [1]  

enregistrés dans un annuaire central. 

La technologie des web-services permet l'interopérabilité avec des systèmes externes (ex: Gene Atlas) 

 

L'architecture orientée service appliquée à l'analyse d'expression différentielle offre une grande flexibilité et réactivité. 

En effet, dès qu'un fournisseur dépose de nouvelles données sur son serveur, celles-ci sont disponibles à l'ensemble du réseau (aux restrictions 

d'accès près). 

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

 

Afin de garantir une qualité de service maximum, l'ensemble du réseau est surveillé tant au niveau matériel qu'au niveau fonctionnel. 

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

L’ajout ou la mise à jour de données sur un serveur du réseau se fait via des scripts Perl 

et des fichiers de configuration et/ou tabulés. 

 

Ces outils ainsi que les scripts d’extraction et leur interface BioMOBY sont déployés lors 

de l’installation du nouveau serveur. 
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