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Explorer les 
résultats de la 
communauté
(Emplacement des 
échantillons de la base 
de données ABRomics 
disponible sur la carte)
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De Workflows omics …

à des rapports d’analyses ...

Les fonctionnalités de la 
plateforme ABRomics … Visualisation des 

résultats

Lancement d’analyses

Upload de données & validation 
des métadonnées

Gestion de projets
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Des outils développés pour ABRomics mais…

ABRomics 
backend

ToolDistillator
Extraction des résultats sous format JSON

Outil 1 Outil 2 Outil 3 Outil N…

Django-to-Galaxy
Connecteur avec Galaxy
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“Je veux être informé des nouvelles analyses avec Escherichia coli ST 88 chez l’Homme”

● Escherichia coli ST88 est un pathogène aviaire
● Si détecté chez l’Homme → Possible zoonose

Surveillance avec les Alertes 4
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Menu 
Filtres

Métadonnées 
de l’échantillon

Statut des étapes 
de l’analyse

Accéder au 
rapport d’analyse 

(résultats)

Dashboard — Page d’un projet 5
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Volet sur les échantillons Volet sur les analysesMenu 
Filtres

Visualisations 6
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16 champs décrivant l’échantillon 
biologique, l’isolat et les données de 
séquençage pour 1 échantillon

● 11 champs obligatoires et 5 

optionnels 

Utilisation de vocabulaires contrôlés
● pour le stockage dans notre base 

de données

● formatés pour la publication des 

données et résultats sur l’ENA

(ENA prokaryotic pathogen 
minimal sample checklist)

Sample ID

Strain ID

Sample type

Sample source

Host species

Country

Region

Place

Collected date

Travel countries

Accession(s) number

Sample comment

Microorganism scientific name

Instrument model

R1 fastq filename

R2 fastq filename

Métadonnées pour les données de séquençage short read paired-end

7

https://www.abromics.fr/home/abromics-platform/metadata-referential/

Référentiel de métadonnées — Genomic short-read paired-end FASTQ

https://www.abromics.fr/home/abromics-platform/metadata-referential/
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Les critères de contrôle qualité 8

Qualité des reads
basé sur le score Q20 des bases

Homogénéité taxonomique des reads
basé sur la concordance avec l’espèce renseignée par 
l’utilisateur et la proportion des reads correspondant

Complétude de l’assemblage
basé sur la proportion de gènes de ménage retrouvés

Contamination dans l’assemblage
basé sur le même critère

Taille du génome assemblé
basé sur la fourchette des tailles des génomes du NCBI

Profondeur de séquençage

N50 de l’assemblage

Fragmentation du génome
basé sur le nombre de contigs
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Abromics Library : Qu’est-ce que c’est et à qui ça sert ? 9

Qu’est-ce que c’est ?

● SDK Python léger (abromics-library sur PyPI: 
https://pypi.org/project/abromics-library/ version 1.1.4 ) pour parler à l’API 
ABRomics : projets, samples, envoi de fichiers.

● Interface en ligne de commande (abromics) + bibliothèque Python 
(AbromicsClient) pour les mêmes opérations.

● Téléversement reprenable (protocole TUS) adapté aux gros jeux FASTQ/FASTA 
et aux connexions peu stables comme via le front.

A qui ça sert ?

Bioinformaticiens et ingénieurs qui veulent 
industrialiser le dépôt de données, et pour les 
gros déposants qui peuvent être confrontés à 
des limitations via le front.

A Retenir lors de l’usage de la librairie :

TSV Web = TSV SDK + une colonne Project 
Name *

https://pypi.org/project/abromics-library/
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Abromics Library : Fonctions principales ( CLI et python ) 10

project create Créer un projet FASTQ (template 1) ou 
FASTA (template 2)

check-data Voir pour une souche : métadonnées / 
assemblage présents ou non

complete-upload-workflow TSV + dossier → création des échantillons 
+ envoi des fichiers

CLI
from abromics import AbromicsClient
client = AbromicsClient(
   api_key="abk_...",
   
base_url="https://analysis.abromics.f
r",
)
project = client.projects.create(
   name="Mon projet FASTQ",
   template=1,
   description="Import automatisé",
)
result = 
client.batch.process_tsv_and_upload(
   project_id=project.id,
   tsv_file="samples_metadata.tsv",
   
files_directory="/chemin/vers/sequenc
es",
)
if result["success"]:
   print("Workflow terminé.")

Python

Ex: abromics --api-key "abk_..." --base-url 
"https://analysis.abromics.fr" \
 complete-upload-workflow \
 --metadata-tsv "/chemin/samples.tsv" \
 --data-dir "/chemin/fichiers_sequences"

Création de l’API Key 
depuis son compte 
Abromics dans le front


