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Storage and exchange of models

Modellers need to:

   find

   understand

   reuse

   combine

existing models

Requirements for storage and exchange
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Storage and exchange of models

Modellers need to:

   find

   understand

   reuse

   combine

existing models

This requires:

standard formats

access to published models

provision of reliable models: curated and annotated

Requirements for storage and exchange
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http://www.ebi.ac.uk/biomodels/
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What is BioModels Database?

   Biochemical models

interactions between molecules in multiple cellular compartments

   Pharmacometrics models

tumor growth and treatment response

   Single­compartment neurons

membrane voltage, current flow, concentrations of various ions intra­ 
and extracellularly

   Spread of infectious diseases

outbreak of zombie infection

   Ecosystem models

interaction of living organisms in a given environment 

   ...

Examples of models in BioModels Database
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Support for deposition

   From authors prior to publication

     Supported (listed in instructions for authors) by > 300 journals, including:

     (Molecular Systems Biology, PLoS journals, BioMedCentral journals, …)

   Submitted by curators

implemented from literature

imported from journal supplementary materials

exchanged with other repositories

                   (DOQCS, CellML Model Repository, JWS Online, …)

   Projects generating large numbers of quantitative models

    (Path2Models, ...)

   Provided by other people curating models out of interest   

Models provenance
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Terms of use
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Pipeline (models published in literature)



9

Model submission



  

MIRIAM STANDARDModel curation and annotation: MIRIAM Guidelines

Minimum Information Required 
In the Annotation of a Model

set of guidelines for the curation 
and annotation of quantitative 
models

about encoding and annotation

applicable to any structured model 
format

cf. Nicolas Le Novère et al. Minimum Information Requested in the Annotation 
of biochemical Models (MIRIAM). Nature Biotechnology, 2005

http://biomodels.net/miriam/
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Provision of URIs for annotations

   MIRIAM Registry

catalogue of data collections and their associated namespace

provides perennial identifiers for annotation and cross­
referencing purposes

   Identifiers.org

● built on the information stored in the Registry
● provides directly resolvable URIs

Activation of MAPKK activity: GO:0000186 in Gene Ontology

Human calmodulin: P62158 in UniProt

Alcohol dehydrogenase: 1.1.1.1 in Enzyme Nomenclature

http://identifiers.org/obo.go/GO:0000186

http://identifiers.org/ec-code/1.1.1.1

http://identifiers.org/uniprot/P62158



12Model browsing via GO terms



13Model browsing via GO terms
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Model browsing via Taxonomy



15Model search



16Advanced model search
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Taxonomic search

Searching for mammalia retrieves all models fitting mammals,

both up and down the phylogenetic tree.

Fungi / Metazoa

Homo sapiens

Mammalia

Metazoa

Fungi

Arthropoda

Rattus norvegicus
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Taxonomic search

Mammalia

Metazoa/Fungi

Rattus norvegicus

Rattus 

Homo sapiens
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23Curation information



24Graphical export



25Online simulation



26JWS Online



27Sub­model creation



28Sub­model creation



29Sub­model creation



30Sub­model creation



31Report issues
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Supported formats

XPP-Aut

VCML (Vcell)

Octave



  

Converter framework

System Biology Format Converter

generic framework that potentially allows any conversion between two 
formats

aims to be easily extended

currently supported: conversion from SBML to SBGN­ML, BioPAX Level 2 
and Level 3, XPP, Octave, Dot, ...

allows the combination of several existing converters (conversion pipeline)

collaborative project developed in Java

online conversion service: 

http://www.ebi.ac.uk/compneur­srv/converters/ (beta)

http://sourceforge.net/projects/sbfc

http://sourceforge.net/projects/sbfc


34Web Services



35

Support for deposition

   Models published in the literature

Curated models

       MIRIAM compliant models

Non­curated models

valid SBML but not curated or annotated

not MIRIAM compliant models

cannot reproduce published results
different model structure
non kinetic model (FBA, stoichiometric maps, ...)

MIRIAM compliant models

models contain kinetic that we cannot curate up to now
work in progress, will be curated in the near future

    Models from projects (automatically) generating quantitative models

Path2Models

Categories of models



  

Path2Models

large scale generation of quantitative models form pathways

initial pathways coming from databases (KEGG, MetaCyc, ...)

completed with information coming from other resources (BioCarta, ...)

converted into SBML

enriched with cross­references

mathematical models are generated (using common modular rate law for 
the metabolic networks and logical models for the signalling pathways)

whole genome metabolism models are reconstructed using flux balance 
constraint methods

http://www.ebi.ac.uk/biomodels­main/path2models



37Path2Models



38Browsing



39Model display



40Search



41Download all models
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Models statistics

   Models published in the literature:

Models:         867 

Species:         133,559

Relations:      154,456

Annotations: 108,345

   Path2Models:
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