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Stratton MR, Campbell PJ, Futreal PA. (2009) The cancer genome. 

Nature. 458(7239):719-24. 

Évolution des techniques en biologie (problématique 1) 

Séquenceur MinION de  

Oxford Nanopore 

publications.nanoporetech.com/  
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Évolution de la quantité des données (problématique 2) 

10 petabytes 

1 petabytes 

100 zetabytes 

10 zetabytes 

1 zetabytes 

100 terabytes 

10 terabytes 

1 terabytes 

10 gigabytes 

100 gigabytes 

Raw sequences 

Controlled  

human data 

Expression data 

Proteomics data 

Metabolomics data 

http://www.ebi.ac.uk/sites/ebi.ac.uk/files/groups/external_relations/Documents/EMBL_EBI_ASR_2015_DigitalEdition23Jul2016.pdf 

EMBL-European Bioinformatics Institute (2016) EMBL-EBI annual scientific report 2015 
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Évolution des types de données (problématique 3) 
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 Types de données 

 

1. Expression (gènes, 

protéines,microarray) 

2. Séquences (ADN, 

ARN, protéines). 

3. Stuctures (2D, 3D) 

4. Interactions 

(protéines-protein 

interactions) 

5. Réseaux (pathways) et 

ontologies 

6. Raw data? (Geo, etc.) 

 

Revue par Kashyap, H et al. (2016). Network Modeling Analysis in Health Informatics 

and Bioinformatics, 5(1), 28. 
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Une myriade de formats (problématique 4) 

http://bioportal.bioontology.org/ontologies/EDAM?p=classes 

http://edamontology.org/page 

protege.stanford.edu/ 
Ontology viewer 
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Formats bioinformatiques 2017 

http://bioportal.bioontology.org/ontologies/EDAM?p=classes
http://edamontology.org/page
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Gibson TA. (2012) The roots of bioinformatics in ISMB. PLoS Comput Biol. 8(8):e1002679.  

1993-1997 1998-2002 

2003-2007 2008-2012 

L’évolution de la bioinformatique 

Les méthodes, les réseaux et les données deviennent de plus en 

plus importantes dans la recherche. 
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Bioinformatique 2013-2018 

2013-2018 
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Comment s’en sortir? 

Turner V et al. (2014) The digital universe of opportunities:rich data and the increasing value of the 

internet of things. International Data Corporation, White Paper, IDC_1672 
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Une reconstruction phylogénétique par Peters et al. (2011) BMC Biology 9, 55. 

Logiciels (3) 

Méthodes (13) 

… 

120 000 séquences 

Exemple de flux de travaux en analyse phylogénétique 

Buts:  
Réutilisation et 
vérification des 

résultats 
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Exemple d’application en 2015 
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Alignement 

de 

séquences 

Inférence de 

l’arbre  
  Alignement  Arbre Séquences  

Signaux 

phylogénétiques? 
Orthologues? 

Choix des signaux 

Schématisation de l’inférence d’un arbre phylogénétique.  

Voir pour revue Philippe et al. (2011). Resolving difficult phylogenetic questions: why more 

sequences are not enough. PLoS Biol. 9:e1000602 

Kalign BAli-phy ClustalW2 Mafft 

Muscle Probcons T-Coffee 

fastDNAml PhyML 
TreeDist 
(Phylip) 

CONSENSE 
(Phylip) 

DNADIST 
(Phylip) 

DNAML 
(Phylip) 

DNAML-
Erate 

DNAPARS 
(Phylip) 

NEIGHBOR 
(Phylip) 

PROML 
(Phylip) 

PRODIST 
(Phylip) 

RETREE 
(Phylip) 

SEQBOOT 
(Phylip) 

dbFetch 
(Web EBI) 

EB-Eye 
(Web EBI) 

Ncbi 
Download 

Ncbi eUtils 
(Pubmed) 

Fetch 
Sequences 

Ncbi 
BioMart* GBlock BLAST 

Flux de travaux: définition générale d’un workflow 

Un flux de travaux est un patron de tâches ordonnées pouvant 

être exécutées de manière répétitive. 

Idée:  
Avoir des pièces  
interchangeables 
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Source 

Puit 

Code source 

+ Portabilité (pas de recompilation) 

+ Automatisation 

+Réutilisation des composants 

+ Scale-up facilité 

+ Simplification de la cognition 

Taverna Workflow System 

Composantes des flux de travaux et avantages 

Tâches 
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• Permet l’interaction avec l’utilisateur (suggestion avec ontologie). 

• Supporte la reproductibilité dans les résultats. 

• Intègre des services (e.g. services Web) et de logiciels hétérogènes. 

• Supporte la distribution et la gestion de données hétérogènes. 

• Support pour les plate-formes hautes performances. 

•Permet la surveillance pendant le fonctionnement et permet la reprise même dans 

le cas d’erreurs.  

•Permet une interconnexion avec d’autres systèmes (e.g. de flux de travaux, 

d’ordinateurs en réseau) 

Lin, C., Lu, S., Fei, X., Chebotko, A., Pai, D., Lai, Z., Fotouhi, F., et Hua, J. (2009). A 
reference architecture for scientific workflow management systems and the VIEW 
SOA solution. IEEE Transactions on Services Computing, 2(1), 79-92.  
 
Woollard, D., Medvidovic, N., Gil, Y., et Mattmann, C. A. (2008). Scientific Software 
as Workflows: From Discovery to Distribution. IEEE Software, 25(4), 37-43. 
 
 

Caractéristiques des systèmes de gestion de workflows (WfMS) 
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Les plates-formes de flux de travaux en bioinformatique 

Plate-

forme 
Classe 

Flux de 

travaux 

Accès au 

« nuage » 
Application 

Kepler 

(2004) 
Locale Data-flow 

Oui 

(Ecogrid) 
Général 

Galaxy 

(2005) 
Web/Locale Data-flow 

Oui 

(Amazon EC2) 
Bioinformatique 

Taverna 

(2003) 

Locale, 

services Web 
Data-flow 

Oui 

 (myGRID) 
Bioinformatique 

LONI 

(2003) 

Locale, 

services Web 
Data-flow Oui Bioinformatique 

Bio-Jeti 

(2009) 

Locale, 

services Web 
Control-flow Oui Bioinformatique 

Triana 

(1997) 

Client-

Serveur 

Data-flow/ 

Control-flow 
Oui Général 

Plates-formes de flux de travaux bioinformatiques 

15 

Revue récente: Ocaña K, de Oliveira D. Parallel computing in genomic research: 
advances and applications. Advances and Applications in Bioinformatics and 
Chemistry : AABC. 2015;8:23-35.  
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Répertoire de workflows (myexperiment.org) 

En 2018: 
3892 workflows 
~ 10 600 membres 
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0 

400 

800 

1200 

1600 

2000 



2018-02-20 17 

Serveur Web ou Serveur Local | Langage Python et PHP | Data-flow 
Données externes | Bioinformatique | Définition des outils en format XML 

Le système de gestion de flux de travaux Galaxy (http://galaxy.psu.edu) 

Giardine, B. et al. (2005). Galaxy: a platform for interactive large-scale genome analysis,  

Genome Res.15:1451-1455. 

Galaxy 

• Les données sont des fichiers 

• Base de données postgresql 

• Préférence pour les formats de 

types csv et tsv (table)  
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Next generation sequencing 

Exemples de flux de travaux 

http://main.g2.bx.psu.edu/workflow/list_published 
Serveurs publics 

https://wiki.galaxyproject.org/PublicGalaxyServers 

Galaxy 
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Galaxy | https://www.myexperiment.org/workflows/4921 

NCBI 

TABULAR FORMAT 

UCLUST 

CD-HIT Problèmes:  
 1-Difficile de comprendre les 
workflows 
2-Difficulté d’installation 
3-Pas d’outils standards 
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Galaxy 

http://www.citeulike.org/group/16008/ 

https://www.zotero.org/groups/1732893/galaxy? 

5455 publications 



2018-02-20 21 

Goecks J, Coraor N, Team TG, Nekrutenko A, Taylor J. 

NGS analyses by visualization with Trackster. 

Nat Biotechnol. 2012 Nov;30(11):1036-9.  

Galaxy (workflows imbriqués) 
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Afgan, E et al. (2012) Galaxy CloudMan: 

delivering cloud compute clusters. BMC 

Bioinformatics. 11 Suppl 12:S4.   

Galaxy (Amazon Cloud) et Tool Shed  

https://toolshed.g2.bx.psu.edu/ 

46 outils seulement en 
phylogénétique! 
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Galaxy  

https://wiki.galaxyproject.org/PublicGalaxyServers 
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Machines Virtuelles pour Galaxy 

https://wiki.galaxyproject.org/VirtualAppliances, https://hub.docker.com/r/anhi/ballaxy/ 
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Stevens, et al. (2003). myGrid: personalised bioinformatics on the information grid.  

Bioinformatics, 19:i302-i304. 

Serveur Web ou Serveur Local | Langage Java | Données externes  
Data-flow et control-flow avec programmation |Bioinformatique 

Taverna (v2.5 et 3.0) 

• Gratuit / Open source 
• Requiert une liaison Internet 
• Requiert de la programmation (java) 
• Développé par Microsoft, Apache 

https://taverna.incubator.apache.org/documentation/taverna-galaxy/ 
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Répertoire de Services Webs / Intégration  

https://www.biovel.eu/ 

https://www.biodiversitycatalogue.org/ 

http://onlinehpc.com/site/main 

Intégration des langages de programmation: 
Python, R, Perl, Java.  
Exemple de python: 
www.myexperiment.org/workflows/2475 
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BiodiversityCatalogue 
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BioVel (https://www.biovel.eu/) 

Hardisty et al. (2016) BioVeL: a virtual laboratory for data analysis and modelling in biodiversity 

science and ecology. BMC Ecol. 2016 Oct 20;16(1):49. PubMed PMID: 27765035 
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Oinn et al. (2004) Taverna: a tool for the composition and enactment of bioinformatics 

workflows. Bioinformatics. 20(17):3045-54. 

Hull et al. (2006) Taverna: a tool for building and running workflows of services.,” 

Nucleic Acids Research, vol. 34, 729-732. 

Problèmes:  
 1-Type de données simples 
(boolean, int, float, string…) 

2-Utilise des fichiers et non une 
base de données. 
3-Pas de standard sur le nom des 
composants 

Approche de Taverna 
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Taverna 

 Ajout d’information sur la 

provenance  des données et 

ontologie 
github.com/taverna/taverna-prov 

Quelques outils bioinfor- 

matiques disponibles 
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Service webs et Local| Langage Java| Données externes 
Data-flow sans programmation |Bioinformatique 

• Requiert une liaison Internet 
• Universitaire (projet de recherche) 
• Bioinformatique 

pipeline.loni.ucla.edu 

Loni 
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LONI  

http://www.ccb.ucla.edu/twiki/bin/view/CCB/PipelineWorkflows_BioinfoMAQ 
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http://ls5-www.cs.tu-dortmund.de/projects/biojeti/index.php 

• Exploration de modèles et « model checking » 
• Transformation de workflows en exécutables (Java et C++) 
• Contient des structures de contrôle (boucles for) 
• Bioinformatique 

Bio-Jeti 
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Abouelhoda M, Issa SA, Ghanem M. Tavaxy: integrating 

Taverna and Galaxy workflows with cloud computing support. 

BMC Bioinformatics. 2012 May 4;13:77.  

Tavaxy : lien entre Taverna et Galaxy 
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Chipster 

https://chipster.csc.fi 

https://chipster.github.io/chipster/ 
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Chipster 

Kallio, M. Aleksi, Jarno T. Tuimala, Taavi Hupponen, Petri Klemelä, Massimiliano Gentile, Ilari Scheinin, 

Mikko Koski, Janne Käki, and Eija I. Korpelainen. "Chipster: user-friendly analysis software for 

microarray and other high-throughput data." BMC genomics 12, no. 1 (2011): 507. 
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Exemple Chipster 

TOOL fastx-quality-filter.R: "Filter reads for quality with FastX" (Filters out reads 

which contain quality scores below the user-specified criteria. This tool is based on 

the FASTQ Quality Filter tool of the FASTX package.) 

INPUT reads.fastq TYPE GENERIC  

OUTPUT quality-filtered.fastq.gz  

OUTPUT quality-filtered.log  

PARAMETER quality: "Quality cut-off value" TYPE INTEGER FROM 1 TO 100 DEFAULT 20 (What 

is the minimum quality score to keep.) 

PARAMETER percentage: "Minimum percent of bases that must have that quality" TYPE 

INTEGER FROM 1 TO 100 DEFAULT 90 (Percent of bases in sequence that must have quality 

equal to or higher than the cut-off value.) 

PARAMETER quality.format: "Quality value format used" TYPE [sanger: Sanger, illuminaold: 

"Illumina GA v1.3-1.5"] DEFAULT sanger (What quality encoding is used in your FASTQ 

file. Select Sanger if your data comes from Illumina 1.8 or later, SOLiD or 454.) 

 

# EK 28.6.2011 

# AMS 11.3.2014, gzip fastq outputs 

# check out if the file is compressed and if so unzip it 

source(file.path(chipster.common.path, "zip-utils.R")) 

unzipIfGZipFile("reads.fastq") 

# binary 

binary <- c(file.path(chipster.tools.path, "fastx", "bin", "fastq_quality_filter")) 

# command 

quality.scale <- ifelse(quality.format == "sanger", "-Q 33", "") 

command <- paste(binary, "-v", "-q", quality, "-p", percentage, quality.scale, "-i 

reads.fastq -o quality-filtered.fastq > quality-filtered.log") 

 

# run 

system(command) 

system("gzip *.fastq") 
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RapidMiner 

Locale | Langage Java |  Data-flow 

Application en AI et Machine Learning 
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Téléchargement de Armadillo 

adn.bioinfo.uqam.ca/armadillo 
https://github.com/armadilloUQAM/armadillo2 
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Armadillo v1.0 (adn.bioinfo.uqam.ca/armadillo) 

(A)Une structure de control-flow (if). 

(B) Différents types d’alignements de séquences. 

(C)Différentes couleurs pour ajouter au processus cognitif. 

(D)Exécution conditionnelle de code source Java. 

 

Locale | Langage Java | Données internes (SQLite)  

Data-flow et Control-flow sans programmation | Phylogénétique 
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Armadillo : structures de répétitions 

Types de données 

 Sequence, 

MultipleSequences,Tree, 

MultipleTrees, Blast,  

 Alignment, Genome, Text 

Dernière version 
github.com/armadilloUQAM/armadillo2 

En développement,  
exécutables sous Docker.io 
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Alignment 
information

BAli-phy ClustalW ClustalW2 GBlock Kalign Garli Mafft Muscle

TBA Probcons T-Coffee
HGT 

Detection 
(UQAM)

LatTrans
PhyloNet -

RiataHGT
Ancestor

(UQAM)

jModelTest

(Nucleic 
Acid)

ProtTest 
(Amino 
Acid)

ClustalO MAQ* Bowtie* PIRN Ranger-dtl SPR-DIST EEEP
Hybrid-

Interleave

SPR 

Identificati
on tool

GARLI MrBayes RAxML FastTree2 NINJA BioNJ TNT Oblong
k-

means/k-
medoids

fastDNAml PhyML
RootTree 

(using 
MidPoint)

Robinson&

Fould
(UQAM)

TreeDist 
(Phylip)

CONSENSE 
(Phylip)

DNADIST 
(Phylip)

DNAML 
(Phylip)

DNAML-
Erate

DNAPARS 

(Phylip)
NEIGHBOR 

(Phylip)
PROML 

(Phylip)
PRODIST 

(Phylip)
RETREE 

(Phylip)
SEQBOOT 

(Phylip)
PaML 

(baseml)
PaML 

(codeml)
PaML 

(yn00)

Convert to 

Protein or 
DNA

Filter Concatenate
Create 
Groups

Download 

from 
WWW

Load      
Files

Load 
Sequences

Load       
Trees

Regular 
Expression

Rename Remove
Save to 

File
Split

Custom 
Program

Run Java 
(Code)

Random 

Sequences
Random 

Trees
Seq-Gen

Generate 
HTML

Archaeopteryx Scriptree
Output to 

Screen
Rshell

SQL 

Database 
query

Blast 
Download

Create 

Local 
BlastDB

LocalBlast

mirDup mirCheck Blast 
EBI

Gene 
Ontology

dbFetch 
(Web EBI)

EB-Eye 
(Web EBI)

Ncbi 
Download

Ncbi eUtils
(Pubmed)

Fetch 
Sequences 

Ncbi
BioMart*

Blast     
Web Ncbi

P
h

ylogén
étiqu

e

Base de données Web

Blast

Détection des gènes ancestraux Modèles d’évolution

Analyse de la 
pression sélective

Recherche 
de 

séquences

Alignement de 
séquences 

Inférence 
phylogénétique

Méthodes 
propres à 
Armadillo

Transfert horizontaux de gènes

Micro-ARNs

Armadillo : plusieurs applications incluses … 

* 

* Les applications sous Linux sont en cours de développement 

Alignement de séquences multiples

Détection de transfert horizontaux de gènes

Logiciel PHYLIP 

Reconstruction de séquences ancestrales

Évaluation des modèles d'évolution

Détection de la pression sélective

Scripts locaux

Applications externes

Arbres et séquences alléatoires

Visualisation 

Accès à des bases de données

Blast

Accès à des bases de données biologiques

Alignement de séquences multiples

Détection de transfert horizontaux de gènes

Logiciel PHYLIP 

Reconstruction de séquences ancestrales

Évaluation des modèles d'évolution

Détection de la pression sélective

Scripts locaux

Applications externes

Arbres et séquences alléatoires

Visualisation 

Accès à des bases de données

Blast

Accès à des bases de données biologiques
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Démo Armadillo 
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Alignment 
informatio

n 
BAli-phy ClustalW ClustalW2 GBlock Kalign Garli Mafft Muscle 

TBA Probcons T-Coffee 
HGT 

Detector 
(UQAM) 

LatTrans 
PhyloNet - 
RiataHGT 

Ancestor 
(UQAM) 

jModelTes
t (Nucleic 

Acid) 

ProtTest 
(Amino 

Acid) 

fastDNAml PhyML 
RootTree 

(using 
MidPoint) 

Robinson&
Fould 

(UQAM) 

TreeDist 
(Phylip) 

CONSENSE 
(Phylip) 

DNADIST 
(Phylip) 

DNAML 
(Phylip) 

DNAML-
Erate 

DNAPARS 
(Phylip) 

NEIGHBOR 
(Phylip) 

PROML 
(Phylip) 

PRODIST 
(Phylip) 

RETREE 
(Phylip) 

SEQBOOT 
(Phylip) 

PaML 
(baseml) 

PaML 
(codeml) 

PaML 
(yn00) 

Convert to 
Protein or 

DNA 
Filter 

Concatena
te 

Create 
Groups 

Download 
from 

WWW 

Load      
Files 

Load 
Sequences 

Load       
Trees 

Regular 
Expression 

Rename Remove 
Save to 

File 
Split 

Custom 
Progra

m 

Run 
Java 

(Code) 

Random 
Sequences 

Random 
Trees 

Seq-Gen 

Generate 
HTML 

Archaeopteryx Scriptree 
Output to 

Screen 
Rshell* 

SQL 
Database 

query 

Blast 
Download 

Create 
Local 

BlastDB 
LocalBlast 

                  

dbFetch 
(Web EBI) 

EB-Eye 
(Web EBI) 

Ncbi 
Download 

Ncbi eUtils 
(Pubmed) 

Fetch 
Sequences 

Ncbi 
BioMart* 

Blast     
Web Ncbi 

    

cd ls rm cp mv chown chmod chgrp 

pwd mkdir rmdir scp rcp mmv 
su / 

sudo 
date times 

sleep uniq nice slocate locate df bzip2 tar gzip 

man  help read paste find du sort tsort tree 

top ps bg cron crontab time env export kill 

let declare set unset uuencode uudecode alias adduser addgroup 

printf clear echo exec true false wget 
awk/ 
gawk 

sed 

command function  if  until  eval more  wc 
 grep/ 
egrep 

 head 

case for while continue break less tail cat  cut 

Phylogénétique 

Une sélection de commandes Linux 

… et une plate-forme qui pourrait être adaptée à d’autres domaines. 

En développement 
Version BeanShell 
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Défis actuels  
(Romano, 2008) 

2017 
(solutions et recherches) 

Abstraction limité des types de 
données 

Ontologies bioinformatiques 

Accès programmatiques aux 
données difficiles 

Services REST/SOAP 

Mauvaises performances des WfMS Apache Hadoop, etc. 

Ressources (applications) utilisables 
limités 

Ontologies? Docker? 

Mauvaise sémantique limite la 
réutilisation 

Un langage de workflow commun: 
CWL 

Difficultés à conserver les traces des 
exécutions 

Ontologies? 

Romano P. (2008) Automation of in-silico data analysis processes through workflow 

management systems. Brief Bioinform. 9(1):57-68 

Problématiques actuelles 
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Common workflow languge : CWL 

https://github.com/common-workflow-language/common-

workflow-language 

Broad Institute CWL meetup 2015-11-13.pdf 
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CWL 

Broad Institute CWL meetup 2015-11-13.pdf 
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CWL : SamTools (http://samtools.sourceforge.net/) 
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• https://github.com/common-workflow-language/common-workflow-
language/wiki/Existing-Workflow-systems 

Existing workflow system 

https://github.com/common-workflow-language/workflows/blob/master/workflows/presentation-

demo/grep-and-count.cwl 
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Problématique actuelle (2) 

Problématique: une expérimentation in silico évolue et résulte 

en différentes versions d’un flux de travaux.  

Comment les comparer?  

Lord, E., Diallo, A. B.,  Makarenkov, V. (2015). Classification of bioinformatics 

workflows using weighted versions of partitioning and hierarchical clustering 

algorithms. BMC Bioinformatics, 16(1), 68. 
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Différents encodages des flux de travaux 

Encoding of Type I W1 W2 W3 W4 W5 Weights for Encoding of Type I

Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.35

ClustalW2 0 1 0 0 1 0.49

HGT Detector 3.2 1 1 1 0 1 0.88

Muscle 1 0 0 0 1 0.41

PROTML (Phylip) 1 0 0 0 0 0.68

PhyML (1) 0 1 1 0 1 1.13

PhyML (2) 0 0 0 0 1 1.13

Probcons 0 0 1 0 0 0.55

Robinson&Foulds distance 0 0 0 1 0 0.25

SEQBOOT 1 0 0 0 0 0.14

Seq-Gen 0 1 0 1 0 0.43

Encoding of Type II W1 W2 W3 W4 W5 Weights for Encoding of Type II

Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.10

ClustalW2 0 1 0 0 1 0.10

HGT Detector 3.2 1 1 1 0 1 1.00

Muscle 1 0 0 0 1 0.10

PROTML (Phylip) 1 0 0 0 0 0.10

PhyML 0 1 1 0 2 0.10

Probcons 0 0 1 0 0 0.10

Robinson&Foulds distance 0 0 0 1 0 0.10

SEQBOOT 1 0 0 0 0 0.10

Seq-Gen 0 1 0 1 0 0.10

Encoding of Type III W1 W2 W3 W4 W5 Weights for Encoding of Type III

Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.35

HGT Detector 3.2 1 1 1 0 1 0.88

Robinson&Foulds distance 0 0 0 1 0 0.25

ClustalW2→PhyML 0 1 0 0 1 1.62

Muscle→PhyML 0 0 0 0 1 1.54

Muscle→SEQBOOT (Phylip) 1 0 0 0 0 0.55

PROTML (Phylip)→HGT Detector 3.2 1 0 0 0 0 1.56

PhyML→HGT Detector 3.2 0 1 1 0 2 2.01

Probcons→PhyML 0 0 1 0 0 1.68

SEQBOOT (Phylip)→PROTML (Phylip) 1 0 0 0 0 0.82

Seq-Gen→Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.78

Seq-Gen→ClustalW2 0 1 0 0 0 0.92

Encoding of Type IV W1 W2 W3 W4 W5 Weights for Encoding of Type IV

Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.10

HGT Detector 3.2 1 1 1 0 1 1.00

Robinson&Foulds distance 0 0 0 1 0 0.10

ClustalW2→PhyML 0 1 0 0 1 0.10

Muscle→PhyML 0 0 0 0 1 0.10

Muscle→SEQBOOT (Phylip) 1 0 0 0 0 0.10

PROTML (Phylip)→HGT Detector 3.2 1 0 0 0 0 1.00

PhyML→HGT Detector 3.2 0 1 1 0 2 1.00

Probcons→PhyML 0 0 1 0 0 0.10

SEQBOOT (Phylip)→PROTML (Phylip) 1 0 0 0 0 0.10

Seq-Gen→Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.10

Seq-Gen→ClustalW2 0 1 0 0 0 0.10

INPUT_Sequences 1 0 1 0 1 1.00

INPUT_Tree 1 1 1 2 0 1.00

OUTPUT_Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 1.00

OUTPUT_Matrix 1 1 1 1 1 1.00

OUTPUT_MultipleTrees 0 0 0 1 0 1.00

OUTPUT_OutputText 1 1 1 2 1 1.00

OUTPUT_Results 1 1 1 1 1 1.00

Matrice binaire 

Matrice d’occurrences 

Vecteur de poids 

Vecteur de temps moyens 

Grouper les flux de 

travaux similaires en 

fonction de mots-clés 

Disperser les tâches 

similaires pour des 

exécutions plus 

rapides 

Encodage 
mesure de 

distance 

Flux de 

travaux 

méthode de 

regroupement 

Nombre de 

groupes 
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Différents encodages des flux de travaux 

Encoding of Type I W1 W2 W3 W4 W5 Weights for Encoding of Type I

Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.35

ClustalW2 0 1 0 0 1 0.49

HGT Detector 3.2 1 1 1 0 1 0.88

Muscle 1 0 0 0 1 0.41

PROTML (Phylip) 1 0 0 0 0 0.68

PhyML (1) 0 1 1 0 1 1.13

PhyML (2) 0 0 0 0 1 1.13

Probcons 0 0 1 0 0 0.55

Robinson&Foulds distance 0 0 0 1 0 0.25

SEQBOOT 1 0 0 0 0 0.14

Seq-Gen 0 1 0 1 0 0.43

Encoding of Type II W1 W2 W3 W4 W5 Weights for Encoding of Type II

Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.10

ClustalW2 0 1 0 0 1 0.10

HGT Detector 3.2 1 1 1 0 1 1.00

Muscle 1 0 0 0 1 0.10

PROTML (Phylip) 1 0 0 0 0 0.10

PhyML 0 1 1 0 2 0.10

Probcons 0 0 1 0 0 0.10

Robinson&Foulds distance 0 0 0 1 0 0.10

SEQBOOT 1 0 0 0 0 0.10

Seq-Gen 0 1 0 1 0 0.10

Encoding of Type III W1 W2 W3 W4 W5 Weights for Encoding of Type III

Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.35

HGT Detector 3.2 1 1 1 0 1 0.88

Robinson&Foulds distance 0 0 0 1 0 0.25

ClustalW2→PhyML 0 1 0 0 1 1.62

Muscle→PhyML 0 0 0 0 1 1.54

Muscle→SEQBOOT (Phylip) 1 0 0 0 0 0.55

PROTML (Phylip)→HGT Detector 3.2 1 0 0 0 0 1.56

PhyML→HGT Detector 3.2 0 1 1 0 2 2.01

Probcons→PhyML 0 0 1 0 0 1.68

SEQBOOT (Phylip)→PROTML (Phylip) 1 0 0 0 0 0.82

Seq-Gen→Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.78

Seq-Gen→ClustalW2 0 1 0 0 0 0.92

Encoding of Type IV W1 W2 W3 W4 W5 Weights for Encoding of Type IV

Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.10

HGT Detector 3.2 1 1 1 0 1 1.00

Robinson&Foulds distance 0 0 0 1 0 0.10

ClustalW2→PhyML 0 1 0 0 1 0.10

Muscle→PhyML 0 0 0 0 1 0.10

Muscle→SEQBOOT (Phylip) 1 0 0 0 0 0.10

PROTML (Phylip)→HGT Detector 3.2 1 0 0 0 0 1.00

PhyML→HGT Detector 3.2 0 1 1 0 2 1.00

Probcons→PhyML 0 0 1 0 0 0.10

SEQBOOT (Phylip)→PROTML (Phylip) 1 0 0 0 0 0.10

Seq-Gen→Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 0.10

Seq-Gen→ClustalW2 0 1 0 0 0 0.10

INPUT_Sequences 1 0 1 0 1 1.00

INPUT_Tree 1 1 1 2 0 1.00

OUTPUT_Blast (NCBI) 0 0 0 1 0 1.00

OUTPUT_Matrix 1 1 1 1 1 1.00

OUTPUT_MultipleTrees 0 0 0 1 0 1.00

OUTPUT_OutputText 1 1 1 2 1 1.00

OUTPUT_Results 1 1 1 1 1 1.00

Matrice d’occurrences 

Matrice d’occurrences 

Vecteur de temps moyens 

Vecteur de poids 

Encourager la 

réutilisation des 

données 

(génomiques) 

Disperser les tâches 

similaires pour des 

exécutions plus 

rapides 

P
ai

re
s 

d
e 

tâ
ch

es
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Conclusions pour le regroupement par partitionnement 

(a) Effet des critères d'optimisation pour les encodages non pondérés (les deux 

premiers jeux de barres) et pondérés (quatre derniers jeux de barres);  

(b) Effet de la mesure de distances; 

(c) Effet de l'algorithme de partitionnement appliqué; 

La distance cosine pondérée, utilisée avec l’algorithme k-medoids, l’encodage de 

Type I et l’indice Silhouette, montre la meilleure performance. 

 

N.B. Les plus grandes valeurs de l’indice Rand sont les meilleures. 
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Problématique actuelle (3) 

KNIME 

https://www.knime.org/ 

Workflow spaghetti 
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Flux de travaux 

bioinformatiques 

Agharbaoui,Z., Leclercq, M., Remita,M.A., Badawi, M., Lord, E., Houde,M., Danyluk, J., 

Diallo, A.B., Sarhan, F. (2015) An integrative approach to identify hexaploid wheat 

miRNAome associated with development and tolerance to abiotic stress. BMC Genomics 

16:339 

 

Remita MA, Lord, E.,  et al. (2015) WMP: A novel comprehensive wheat miRNA database, 

including related bioinformatics software.  

doi: http://dx.doi.org/10.1101/024893 
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Exemple : Flux de travaux utilisés pour annoter les séquences cibles 

Création d’une banque de données de petits ARNs chez le blé. 

http://wheat.bioinfo.uqam.ca/ 

(A) Exécution concurrente de l’algorithme de 

recherche de séquences BLAST sur les 

bases de données de séquences NCBI et 

SwissProt. 

(B) Exécution conditionnelle de la recherche 

ontologique si on a des résultats en (A). 

(C) Recherche par la méthode BLAST, mais 

sur la base de données TReMBL et 

recherche ontologique sur ces résultats, s’il 

n’y a pas de résultats en (A). 
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Autres paradigmes : les langages de type Pipe 

Langages Exemple Liens 

Switf 
foreach protein in proteinList  

{ runBLAST(protein); } 
http://swift-lang.org/main/ 

GNU Make 
output.txt: bin/analyse input.txt  

bin/analyse input.txt > output.txt 

bost.ocks.org/mike/make/ 

www.bioinformaticszen.com 

MakeFlow* 
part1 part2 part3: input.data  

 split.py ./split.py input.data  
ccl.cse.nd.edu/software/makeflow/ 

Apache 

Spark 

val text_file = spark.textFile("hdfs://...")  

val word_counts = 

text_file.flatMap(lambda line: line.split())    

     .map(lambda word:(word,.reduceByKey(lambda 

           a, b: a+b)  

val count = word_counts.count() 

http://spark.apache.org/ 

Pierre Lindenbaum  
(http://plindenbaum.blogspot.ca/) 
https://github.com/lindenb/makefile2graph 

Encore: une liste des workflows en bioinformatiques… 

https://github.com/common-workflow-language/common-workflow-

language/wiki/Existing-Workflow-systems 
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Autres paradigmes : Big Data 
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Conclusions 

• La plate-forme Armadillo ne requiert pas de 
programmation. 

• Elle ne nécessite pas d’applications externes et permet 
le partage de workflows. 

• La plate-forme Armadillo pourrait être adaptée à 
d’autres domaines scientifiques. 

• Il reste beaucoup de recherches à effectuer dans le 
domaine des flux de travaux: ontologie, dispersion des 
tâches, meilleure abstraction, etc. 

• Une meilleure intégration des services webs serait aussi 
souhaitée ainsi que l’intégration du CWL. 
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