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1. Introduction 

Agromics project: 

To study several species of the genre Agrobacterium localized in very 

different environments, and visualize the impact of these environments on 

the metabolic network. 

 The reconstruction of an A. tumefaciens network, as a reference, then 

using it to propagate the reconstruction to other species of the genre. 

 

 From existing automatic reconstructions 

 Tools to facilitate the job : 

 Annotation of several reconstructions 

 

 The collaboration of a lot of scientists with different skills 

 

 Tools that promotes collaborative annotation 
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 Jamboree 16 & 17 June 
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•  ExtJS   Rich Web Applications 
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Work in a team 

 Respect standards 

 Interaction! 



2. Software Development Strategy 

1. Define goals of the Interface

2. Make a prototype of the 
Interface
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4. Implementation of the 
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3.1 Collaborative Annotation 

3.1.1 The TODO List 

 Organize and plan tasks 

Goal: 

Summarize all to do or done tasks in a list 
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3.1 Collaborative Annotation 

3.1.3 Projects 

 Every user has the same access level for all 

networks in a Project 

Goal: 
To group a list of metabolic networks for a list of users. 
Associate access for each to the role they have in the project 

Access Level Description 

Owner Can manage Projects  and their Users. 

 

Read/Write 

 

Can edit the Network. 

Annotator Can comment and give their opinion about the 

Network. 

Read only Can view all components of the Network. 

 

Access denied Has no access to the Network. 

 

Tableau 2. Droits d’un utilisateur à une BioSource ou à un Projet. Classés du haut vers le bas dans le sens 

décroissant des privilèges utilisateur. 
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3. Presentation of MetExplore Annotation 

Tableau 2. Droits d’un utilisateur à une BioSource ou à un Projet. Classés du haut vers le bas dans le sens 
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3.2. Tools for highlighting mistakes in a metabolic 

network 

Tableau 2. Droits d’un utilisateur à une BioSource ou à un Projet. Classés du haut vers le bas dans le sens 

décroissant des privilèges utilisateur. 

  

3.2.1 GPR association 

Visualization 
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3.2. Tools for highlighting mistakes in a metabolic 

network 

Tableau 2. Droits d’un utilisateur à une BioSource ou à un Projet. Classés du haut vers le bas dans le sens 

décroissant des privilèges utilisateur. 

  

3.2.1 GPR association Visualization 

Goal: 

To visualize links between Genes, Proteins and Reactions, and 
highlight  potentially badly annotated reactions 

A : Expected GPR association 

B : A group of enzymes  catalyzes a lot of reactions ! 
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/enzymes 



3.2. Tools for highlighting mistakes in a metabolic 

network 

Tableau 2. Droits d’un utilisateur à une BioSource ou à un Projet. Classés du haut vers le bas dans le sens 

décroissant des privilèges utilisateur. 

  

3.2.2 Completeness of pathways 

The problem: 

• Automatic reconstruction adds pathways if enough of their 
reactions are present  

• Some pathways may be false positives 

 Create tools to detect them! 
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3.3. Resume opinions about the metabolic network 

Tableau 2. Droits d’un utilisateur à une BioSource ou à un Projet. Classés du haut vers le bas dans le sens 

décroissant des privilèges utilisateur. 

  

3.3.1 Votes for an 

object of the 

metabolic network 

Goal: 

To combine and 
summarize the opinions of 
all the specialists in an 
interface 
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3.3.1 Votes for an object of the metabolic network 

 Organizers have easy access to objects that have 

votes, with a summary for each 
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3. Conclusion 
  38 

I have improved MetExplore Annotation with new crucial 

features: 

• Creation of a collaborative interface 

• Access level system  manage access to a Project 

• Tools to evaluate metabolic networks 

• Give and summarize opinions 

• Make an intuitive tool  good human-computer interaction 
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3. Future Prospects 
  40 

Add new tools for facilitating Metabolic Network Curation: 

• Gap Filling  detection / curation tools 

• Tools to compare several networks 

• Tools to propagate network to related species 

• Be able to undo any changes on networks 

• … 

Better accuracy when reconstructing networks 

Have a better network in less time 

 Jamboree 16 & 17 June 
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Source : L. Cottret presentation 
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models 
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Figure 2. Organisation 

des données sous 

MetExplore. En gris, les 
relations secondaires. 

Projet
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Reaction
X

2. Get enzymatic complexes 
that catalyse the reaction X

3. Get protéines that forms 
the enzymatic complex and 

add them to nodes

1 protein 
in E. C.

>=2 proteins 
in E.C.

Make links between these 
proteins and the reaction

Make links between these 
proteins and E.C.

Make link between E.C. and 
the reaction and add E.C. to 

nodes

1. Add reaction X to nodes

4. Get genes that codes for 
the protein and add them to 

nodes

Make links between these 
genes and the protein

5. Get other reactions 
catalyzed by the E.C. and add 

them to nodes

Make links between the E.C. 
and these reactions

Figure 5. Chargement des données de l’association GPR. E.C. : enzymatic complex. 
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3.3. Resume opinions about the metabolic network 

Tableau 2. Droits d’un utilisateur à une BioSource ou à un Projet. Classés du haut vers le bas dans le sens 

décroissant des privilèges utilisateur. 

  

3.3.2 Add comments 

to an object of the 

Network 

Goal: 

To provide more 
information to organizers to 
help facilitate decision-
making. 
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User connection

Creation of User 
projects list 

(S_UserProjects)

Creation of User 
TODO List 

(S_UserToDoList)

Creation of User 
History 

(S_UserHistory)

Model 
ToDoList

Model
 Projects

Model 
History

Uses

Uses

Uses

Objets loaded ? 
(listener of stores)

Interface 
UserPanel 

(V_UserPanel)

Creation

Creation of User 
BioSources list
(S_BioSource)

Model
 BioSourceUses

Grid 
UserTodoList

(V_GridTodoList)

Grid 
UserProjects 

(V_GridUserProjects)

Grid 
UserBioSources 

(V_GridUserProjectBioSource)

Grid 
UserHistory 

(V_GridHistory)

Contains

Creation of UserPanel

Figure S1. Connection d'un utilisateur à MetExplore : initialisation du panneau Utilisateur. Entre parenthèse est indiquée la Classe ExtJS concernée. En 

violet les super-vues contenant d'autres vues, en bleu les vues, en vert les contrôleurs et en marron les stores. Les Stores sont remplis depuis la base de 

donnée du serveur via des scripts PHP.  
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Interface 
UserPanel 

(V_UserPanel)
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(C_TodoList)
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Cancel Todo ?
(C_TodoList)

Delete Todo ?
(C_TodoList)

Add/Update Todo ?
(C_TodoList)

Confirm ?

Update item in 
database (PHP)

Yes

Refresh

Form
Edit Todo 

(V_EditTodoAction)

Activation

Opens

Save ?
(C_EditTodoAction)

Activation

Store
TodoList 

(S_UserTodoList)

Connect data

Model
TodoList

Uses

Figure S3. Fonctionnement de la TODO List. Description des différentes actions de la TODO list et leurs conséquences. Entre parenthèse est indiquée la 

Classe ExtJS concernée. En violet les super-vues contenant d'autres vues, en bleu les vues, en vert les contrôleurs et en violet les scripts PHP. En traits 

pointillés les actions asynchrones, réalisées une fois la réponse PHP reçue.  
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Interface 
UserPanel 

(V_UserPanel)

Grid 
User BioSource 

(V_GridUserProjectBioSource)

Store
User BioSource 

(S_UserBioSource)

Connect data

Model
BioSource

Uses

Contains

Add BioSource to 
current Project

(C_gridBioSource)

Delete BioSource 
from Project

(C_gridBioSource)

Select BioSource
(C_gridBioSource)

Refresh grid
(C_gridBioSource)

Charge 
BioSource in the 

interface

Refresh store 
S_MyBioSource

(C_gridBioSource)

Clone S_MyBioSource 
to S_UserBioSource
(C_gridBioSource)

Cause refresh

Update BioSource 
link to Project in 
database (PHP)

Figure S4. Fonctionnement de la grille BioSource Utilisateur. Description des différentes actions sur la grille et leur 
conséquences. Entre parenthèse est indiquée la Classe ExtJS concernée. En violet les super-vues contenant d'autres vues, 
en bleu les vues, en vert les contrôleurs et en violet les scripts PHP. En traits pointillés les actions asynchrones, réalisées 
une fois la réponse PHP reçue. Les losanges correspondent aux actions réalisées côté client. 
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Interface 
UserPanel 

(V_UserPanel)

Grid 
History 

(V_GridHistory)

Contains

Date from/to 
changed ?

(C_GridHistory)

Store
User History 

(S_UserHistory)

Connect data

Model
History

Uses

Backward date 
changed ?

(C_GridHistory)

Forward date 
changed ?

(C_GridHistory)

Get date interval
and shift it

Get dates from
fields

Get history for new 
dates (PHP)

Update grid
with new

history

Figure S5. Fonctionnement de la grille Historique. Description des différentes actions sur la grille et leurs conséquences. Entre parenthèse est indiquée la Classe 
ExtJS concernée. En violet les super-vues contenenant d'autres vues, en bleu les vues, en vert les contrôleurs et en violet les scripts PHP. En traits pointillés les actions 
asynchrones, réalisées une fois la réponse PHP reçue. Les losanges correspondent aux actions réalisées côté client. 
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Interface 
UserPanel 

(V_UserPanel)

Grid 
UserProjects 

(V_GridUserProjects)

Contains

Open project clicked ?
(C_UserPanel)

Activation

Add project clicked ?
(C_UserProjects)

Activation

Interface 
AddProject 

(V_ManageProject)Creation

Add project to 
database (PHP)

Open
project

Delete project clicked ?
(C_UserProjects)

Activation

Delete project, or 
user from project, 
in database (PHP)

OK clicked ?
(C_ManageProject)

If is valid

Yes clicked ?

Creation of 
ProjectPanel interface

Project has BioSources ?

Ask confirmation

No Yes

Delete associated
BioSources ?

(C_UserProjects)
No

Yes for 
selection

Delete project 
from database 

(PHP)

Delete selected 
BioSources from 
database (PHP)

Refresh
grid

Refresh
Grid

Grid 
UserBioSources 

(V_GridUserProjectsBioSource)

Grid 
BioSource

 (V_GridBioSource)

Refresh 
grids

Store
UserProjects 

(S_UserProjects)

Modèle 
Projects

Uses

Unsubscribe project 
clicked ?

(C_UserProjects)

If project keeps at
least one owner

Ask
confirmation

Yes clicked ?

Figure S6 Fonctionnement de la 
grille Liste des Projets. Description 
des différentes actions sur la grille et 
leurs conséquences. Entre parenthèse 
est indiquée la Classe ExtJS concernée. 
En violet les super-vues contenenant 
d'autres vues, en bleu les vues, en vert 
les contrôleurs et en violet les scripts 
PHP. En traits pointillés les actions 
asynchrones, réalisées une fois la 
réponse PHP reçue. Les losanges 
correspondent aux actions réalisées côté 
client. 
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Model 
ToDoList

Model
History

Create BioSources list 
for project 

(S_ProjectTodoList)

Create comments list 
for project 

(S_Comment)

Create history fro 
project 

(S_ProjectHistory)

Create users 
for project 

(usersOfProjectOpened)

Structure

Model 
Commentaires

Model
Users

Objets chargés ? 
(listener des stores)

Interface 
ProjectPanel 

(V_ProjectPanel)

Création

Structure

Structure

Structure

Project opening
Store User TODO List

(S_UserTodoList)

Give TODO List data

Store User History
(S_UserHistory)

Give History data

Create TODO List for 
project 

(S_ProjectTodoList)

Store My BioSources
(S_MyBioSources)

Give BioSources data

Creation of Project Panel

Model 
BioSource

Structure

Store UserProjects
(S_UserProjects)

Give users data
Figure S7. Ouverture d’un Projet : initialisation du panneau Projet. Entre parenthèse est indiquée la Classe ExtJS concernée. En violet les super-vues 

contenant d'autres vues, en bleu les vues, en vert les contrôleurs et en marron les stores. Le Store S_Comment est rempli depuis la base de données du 

serveur via un script PHP. Les autres Stores du panneau sont remplis depuis d’autres Stores déjà chargés, mentionnés sur la figure. 
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Form 
DetailsComments 

(V_DetailsComments)

Grid 
Project comments 

(V_GridObjectComments)

Add/Open
comment ?

(C_GridObjectComments)

Activation

Opens

Delete
comment ?
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Activation

Interface 
ProjectPanel 

(V_ProjectPanel)

Contains

Delete comment in 
database (PHP)

Refresh
Grid Store

Add/Open
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(C_DetailsComment)
Activation

Form 
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Save ?
(C_DetailsAttachment)

Activation

With URL

With new
file

Upload file in 
temporary directory 

on server (PHP)
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Save ?
(C_DetailsComment)

Activation

Save comment in 
database (PHP)

Files uploaded ?

Yes

No

Move files from tmp 
directory to user 

directory on server 
(PHP)

Refresh
Store

of comments
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Delete
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(C_DetailsComment)
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attachment ?
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Delete file on 
server (PHP)

Update store 
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Figure S9. Fonctionnement de la grille Commentaires. Description des différentes actions sur la grille et 

leurs conséquences. Entre parenthèse est indiquée la Classe ExtJS concernée. En violet les super-vues 

contenenant d'autres vues, en bleu les vues, en vert les contrôleurs et en violet les scripts PHP. En traits 

pointillés les actions asynchrones, réalisées une fois la réponse PHP reçue. 
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Figure S2. Schéma du Panneau Utilisateur prévue avant l'implémentation concrète dans MetExplore 
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     Figure S8. Schéma du Panneau Projet prévue avant l'implémentation concrète dans MetExplore. 

 


