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Méthodologie

x Elaboration de scénarios en collaboration avec des microbiologistes

x Définition d’'une API (Application Programming Interface)
x Développement de la couche Web Service
« Chaque composant devient fournisseur de données

x Extension des applications
 Applications potentiellement clientes les unes des autres
x Création d'un portail d’intégration

x Données géenomiques et protéomiques
« Staphylococcus aureus (données publiques: Genbank et Expasy)
 Lactococcus lactis (données publiques: INRA/PAPPSO)
 Propionibacterium freudenreichii (données privées: INRA/STLO)



Exemple de scénario
Aide a l'interprétation des gels 2D

x Protéine a expression variable dans un gel 2D
x Position du gene correspondant sur le génome

* Type de région (colinéaire/réarrangé/mixte)

* Type du segment (Backbone Segment/Variable Segment/mixte)
x Croisement avec régions régulatrices connues ?
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Extension des interfaces

=] PARIS: Proteomic Analysis and Resources Indexation System [migadi connected on paris2_dev] - Ox
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Extension des interfaces
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Portatl d'intégration

http://genome.jouy.inra.fr/migadi/demo
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Web Services for Microbial Genome Annotation using Data Integration

This prototype relies on the integration of three existing applications via a web service architecture :
- AGMIAL , an integrated system for bacterial genome annotation
- MOSAIC, a database including systematic comparisons of closely related bacterial genomes
- PARIS, a database including experimental data from 2D electrophoresis based proteomic analysis

Genome selection
select a reference strain © | Staphylococcus aureus Mus0 v

By default, this study is on the genome length.
You can restrict your search by selecting a fragment (100..5000 for example).
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strain N315 vs strain Mu50 / ATCC 700699
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locus tag SAV0002
gene position 2156..3289

gene product DNA polymerase lll beta chain
protein name SaMus0#1#BA00001 T#2777
protein function |-
annotation status |Confirmed
MGAZ
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Backbone Segment (BS)
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SAureus Mu50 PH4-7

MOSAIC comparison

segment type
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Applications links :
dnal on AGMIAL (login = agmialRead and password = agmialRead)
dnal on MOSAIC alignment (strain N315 vs strain Mu50 f ATCC 700699)
PARIS

Home Page
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Conclusiton

x Bilan
* Intégration de sources de donnees locales et distantes
* Web Services peu intrusifs et sans dépendance bloquante
» Enrichissement et évolution des applications

x Difficultés rencontrées
« Modélisation et mise au point d'ontologies nécessaires en amont
(problemes de sémantique poses par l'intégration)
» Gestion des données privées : homogénéisation des politiques de
sécurité

x Perspectives
 Ajout de nouvelles sources de données : transcriptomique...
* Amélioration de la gestion de la sécurité dans un environnement
distribué
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This prototype relies on the integration of three existing applications via a web service architecture :
- AGMIAL , an integrated system for bacterial genome annotation
- MOSAIC, a database including systematic comparisons of closely related bacterial genomes
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