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Pourquoi des métadonnées ? 

Définir une méthode commune et efficace pour 
retrouver nos données.
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Les métadonnées :
définition
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Les métadonnées
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Tags
MetaData

Vocabulaire contrôlé
Défini par la communauté
Evolutif 
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Un vocabulaire contrôlé
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Genre Espece Sous 
espece Groupe Nom

Oryza Sativa japonica PENTHE 
BLANC

Oryza Sativa japonica PENTHE 
NOIR

Oryza Sativa indica ZOGO

Oryza Glaberrima GBAI-GBAI

Sorghum bicolor bicolor Dura IS19453

Sorghum bicolor bicolor Dura IS19453

Sorghum bicolor bicolor Dura IS19453

Sorghum bicolor bicolor Dura IS19453

Sorghum bicolor bicolor Dura IS19453

Musa acuminata banksii wild Banksii H09

Germplasme Origine Collection

AG0003 Guinea prospection 1979

AG0004 Guinea prospection 1979

Type de sequençage Taille insert Longueur de read Type de machine Lieu du séquençage

illumina 1*150 HiSeq3000 Genotoul

illumina 1*150 HiSeq3000 Genotoul
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Qu’est ce que les métadonnées

C’est du data reporting :

● WHO : Qui a créé les données

● WHAT : Quel est le contenu des données ?

● WHEN : Quand ont-elles été créées ?

● WHERE : Où ont-elles été créées ?

● HOW : Comment ont-elles été créées ?

● WHY : Pourquoi ont-elles été créées ?
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Un standard de métadonnées

Le regard métier 
Un jeu de métadonnées ne sera pas formalisé de la même manière selon les standards employés. Un même objet peut ne pas être 
décrit de la manière selon la perspective « métier » portée sur lui. Le regard « métier » structure la donnée. A titre d’exemple le 
traitement documentaire appliqué à une collection de cartes postales ne sera pas le même selon que celui-ci est opèré par un musée 
ou un service d’archives. Les archivistes s’attacheront à retrouver les toponymes là où les musées relèveront plutôt des détails ayant 
trait à l’histoire de l’art. (mais aussi les divergences entre les 2 communautés « climat » ) 

Ouverture et interopérabilité́
Le traitement documentaire doit s’inscrire dans des logiques d’ouverture et d’interopérabilité́. La qualité́ des données et métadonnées 
conditionne les réutilisations possibles, il en est de même pour le degré́ d’ouverture des ressources et de leurs métadonnées.
Le choix des métadonnées qui seront produites dans le cadre d’un projet de numérisation peut répondre à des usages clairement 
identifies en amont du projet. Le fait de s’appuyer sur des standards favorise l’interopérabilité et peut permettre des usages autres 
que ceux attendus. 

Approches participatives 
Une approche participative peut venir compléter le traitement documentaire. Cette approche participative peut prendre diverses 
formes : collecte, enrichissement de métadonnées, annotations, transcriptions collaboratives... Il est préférable d’envisager cette 
approche collaborative en amont ou en parallèle du projet.
Le porteur de projet doit entre conscient des risques induits pour la qualité́ et la fiabilité́ des données et la nécessité de gérer et 
animer les communautés d’utilisateurs selon le type d’approche choisi. 

11



Standards de métadonnées 
en Sciences de la Vie

Hélène Chiapello, IFB, INRAE Jouy-en-Josas
https://orcid.org/0000-0001-5102-0632

Formation “Science Ouverte & PGD”
Module 3: Metadata

Thomas Denecker, IFB, CNRS Paris
https://orcid.org/0000-0003-1421-7641

Laurent Bouri, IFB, IGBMC Strasbourg
https://orcid.org/ 0000-0002-2297-1559

Valérie Cognat, IBMP, Strasbourg
https://orcid.org/0000-0001-9337-2767

&

https://orcid.org/0000-0001-5102-0632
https://orcid.org/0000-0003-1421-7641
https://orcid.org/%200000-0002-2297-1559
https://orcid.org/0000-0001-9337-2767


Metadata during the project
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PROJECT 
CONCEPTION

PROJECT 
REALIZATION

RESULTS 
VALORIZATION

Metadata concern all steps of a scientific  project !

DMP Data and metadata 
production

Data repositories
data papers...



How do I produce metadata?
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Source: https://www.pasteur.fr/fr/file/20615/download

https://www.pasteur.fr/fr/file/20615/download


Question: Do you know any standard in life 
sciences ?
5 minutes to find an example of metadata standard and 
write a note in
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Definition of a standard

In essence, a standard is an agreed way of doing something. 
A standard provides the requirements, specifications, guidelines or 
characteristics that can be used for the description, interoperability, 
citation, sharing, publication, or preservation of all kinds of digital 
objects such as data, code, algorithms, workflows, software, or papers.
source: https://fairsharing.org/educational/

Example of standard in biology : Gene Ontology
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The standards concern both data and 
metadata
Why do I have to use a data standard?
- To analyse, compare and exchange data 
- To publish datasets in international resources

And a metadata standard?
• To describe data richly and accurately, with the same vocabulary as the 

rest of your scientific community
• To make your metadata interoperable and to allow other systems to 

exploit them
The Gene Ontology is a metadata standard
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Generic and specific standards for metadata
Two kinds of standard descriptors
● Generic descriptors:

■ Dublin core for description of numerical resources 
■ bioschema.org for description of life science resources (datasets, softwares, 

training material,...)
● Specific dataset descriptors:

■ MIAME (Minimum Information About a Microarray Experiment)
Metadata standards often depend on the repository you will use to publish 
data

> It is helpful to decide at the beginning of the project what are the 
recommended repositories for your data types

> You can view ELIXIR repositories here: https://elixir-
europe.org/platforms/data/elixir-deposition-databases
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https://dublincore.org
https://bioschemas.org
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Bioschemas profile specifications for “Gene”
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Json-LD



Three text formats frequently used for metadata 
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Comma Separated Values
<SAMPLE_SET>

<SAMPLE alias="A">

<date>20200802</date>
<source>blood</source>

</SAMPLE>
<SAMPLE alias="B">

<date>20200802</date>
<source>feces</source>

</SAMPLE>
<SAMPLE alias="C">

<date>20200802</date>
<source>skin</source>

</SAMPLE>
</SAMPLE_SET>

{
“SAMPLE_SET”: {

“SAMPLE”:[
{ 

“alias”: "A",

“date”:”20200802”,
“source”:”blood”

},
{ 
“alias”: "B",

“date”:”20200802”,
“source”:”feces”

},
{ 

“alias”: "C",

“date”:”20200802”,
“source”:”skin”

}
]

}

Sample_ alias, date, source
A, 20200802, blood
B, 20200802, feces
C, 20200802, skin

eXtensible Markup Language 

JavaScript Object 
Notation 



Vidéo: la minute métadonnées:

https://doranum.fr/metadonnees-standards-formats/
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https://doranum.fr/metadonnees-standards-formats/


Metadata exhibit questionable quality in biology

22

Quality of dictionary attributes in NCBI BioSample
according to their type, in Gonçalves et al., 2019

Submission in public resources is often 
a complex task

Submission procedures are 
heterogeneous

Metadata are often incomplete, 
inconsistent, redundant or not 
informative enough

https://www.nature.com/articles/sdata201921


EDAM: a simple ontology of well established, familiar concepts that are 
prevalent within bioinformatics
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Ontology of bioscientific data analysis and data management 

https://edamontology.github.io/edam-browser/#topic_0091

https://edamontology.github.io/edam-browser/


Standard adoption and perennity

• There are thousand of databases, 
softwares and resources in biology 
with an unequal level of standard 
adoption

• Is is not always easy for life 
scientists and bioinformaticians to 
identify and use the most appropriate 
standards

24

1641 databases in NAR Database 2021
Rigden et al, 2021

https://academic.oup.com/nar/article/49/D1/D1/6059975


Standard adoption and perennity
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Source: https://xkcd.com/927/

https://xkcd.com/927/


How do I find the standard I 
need?
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The FAIRsharing 
portal

Sansone, et al. FAIRsharing 
as a community approach to 
standards, repositories and 
policies. 
Nat Biotech. 2019
https://doi.org/10.1038/s41587-
019-0080-8

https://fairsharing.org 27
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The FAIRsharing portal

Citable DOI for all records

Accessible via API or web interface

Curation

https://fairsharing.org 28

RECORD 
STATUS

https://fairsharing.org


The FAIRsharing portal: record status

Please don’t use “Uncertain” or “Deprecated” standards

https://fairsharing.org 29

https://fairsharing.org


https://fairsharing.org/summary-statistics/?collection=standards

Standard maintenance is a key point

59.3 % of standards have no 
maintainer

59.4% of standard has no 
publication

30

https://fairsharing.org/summary-statistics/?collection=standards


Types of data standards

31

Conceptual 
model, schema, 
exchange 
formats,etc…
e.g. SBML, FASTA

Minimum information 
reporting requirements, 
checklists…
e.g. MIAME guidelines

Controlled vocabularies, 
taxonomies, 
ontologies…
e.g. Gene Ontology

Formal systems for 
resources and digital 
objects that allow their 
identification
e.g. DOI



The landscape of standards in life sciences

Source: https://fairsharing.org/standards/?q=life+sciences

n=487n=276 n=153 n=8

FASTA

MIAME

EC number
VCF

SBML

Newick

FASTQ

GFF

BAM

MINSEQE
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Collections in the FAIRsharing portal

https://fairsharing.org/collections/

A collection includes standards and/or 
databases grouped by domain, species or 
organization

Graph view to visualize relationship links 
between resources

33

https://fairsharing.org/collections/


Collections in Life 
Sciences

52 collections related to 
Life Science standards in 
FAIRsharing

https://fairsharing.org/collection/FAIRDOM

Example 1: the FAIRdom 
community Standards 
collection (System biology)

34

https://fairsharing.org/collection/FAIRDOM


Some collections are 
recent

https://fairsharing.org/graph/3538https://fairsharing.org/collection/COVID19Resources

Example 2: The Covid-19 collection
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https://fairsharing.org/graph/3538
https://fairsharing.org/collection/COVID19Resources


What about the 
minimum required 
metadata in biology?

Example 3: the Minimum 
Information for Biological and 
Biomedical Investigations 
collection

https://fairsharing.org/collection/MIBBI

36

https://fairsharing.org/collection/MIBBI


https://fairsharing.org/summary-statistics/?collection=standards

Summary statistics about standards

Life Science is one of the best 
covered discipline

US and UK are the main 
standards producers

Human species is the best 
covered species

37
https://fairsharing.org/browse/subject

https://fairsharing.org/summary-statistics/?collection=standards
https://fairsharing.org/browse/subject


Practice

Source: https://gensc.org

Find the Genomic Standards Consortium (GSC) used by 
both ENA and SRA databases in the FAIRsharing 
collections 
Use both the record summary and the Graph visualization to 
interpret and answer the questions in zoom:
1. How many records (i.e. standards) are associated to the 

GSC ?
2. What type of standard is Minimum Information about any 

(x) Sequence (MiXS) ?
3. What is the record status of the GAZ record ?

38

https://gensc.org


Practice => Answers

Source: https://gensc.org

Find the Genomic Standards Consortium (GSC) used by 
both ENA and SRA databases in the FAIRsharing 
collections 
Use both the record summary and the Graph visualization to 
interpret and answer the questions in zoom:
1. How many records (i.e. standards) are associated to the 

GSC ? => 6
2. What type of standard is Minimum Information about any 

(x) Sequence (MiXS) ? => Reporting guideline
3. What is the record status of the GAZ record ?=>Uncertain

39

https://gensc.org


The Genomic Standards Consortium (GSC)

https://fairsharing.org/graph/#/collection/bsg-c000040https://fairsharing.org/collection/GSC

40

https://fairsharing.org/graph/
https://fairsharing.org/collection/GSC


The Genomic Standards Consortium (GSC)

• An international community-driven 
standard in Genomics producer of the 
MIxS: Minimum Information Standards 
about any(X) Sequence

• MIxS includes technology-specific 
checklists (MIGS, MIMS, MIMARKS,...)  
and also allows annotation of sample 
data using environmental packages

Source: https://gensc.org
41

Yilmaz et al, 2011

https://gensc.org
https://www.nature.com/articles/nbt.1823


The ISA model
A standard for Life ScienceData

A model to capture experimental 
metadata through 3 core entities:

● Investigation: the project 
context

● Study: an experimentation in 
one location

● Assay: a specific measurement 
that targets a trait with a method 
and a scale

Sources: https://isa-tools.org and : https://isa-
specs.readthedocs.io/en/latest/isamodel.html

ISA software suite: supporting standards-compliant 
experimental annotation and enabling curation at the 
community level. Rocca-Serra P et al. Bioinformatics 2010.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btq415
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https://isa-tools.org
https://isa-specs.readthedocs.io/en/latest/isamodel.html
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btq415
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RDMkit
The ELIXIR Research Data 
Management Kit (RDMkit) is an 
online guide containing good 
data management practices
applicable to research projects 
from the beginning to the end.



To conclude: sources & useful links

Description Name URL

A curated, informative and educational resource on 
data and metadata standards, inter-related to 
databases and data policies.

FAIRsharing portal https://fairsharing.org

Investigation, Study, Assay (ISA) ressource: A 
standard model an a set of tools to capture 
experimental data in life sciences

ISAtools https://isa-tools.org

Genomics Standard Consortium (GSC): An 
international consortium developing standards and 
checklists in genomics

GSC https://gensc.org

RDMkit: Documentation and metadata RDMkit 
documentation and 
metadata

https://rdmkit.elixir-europe.org/metadata_management.html

44

https://fairsharing.org
https://isa-tools.org
https://gensc.org
https://rdmkit.elixir-europe.org/metadata_management.html


Thanks
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Standard for data and metadata

Guidelines or checklists Models or schemas Terminology artefacts, 
ontology

Identifier schemata

https://fairsharing.org

Ex: ISA modelEx: the GSC checklist Ex: The Gene Ontology

47

https://fairsharing.org


The Minimum information standard initiative

• A set of guidelines for 
reporting data derived by 
relevant methods in 
biosciences.

• Example : the Minimum 
Information About a 
Microarray Experiment 
(MIAME)

https://en.wikipedia.org/wiki/Minimum_information_standard
10.1038/ng1201-365

A schematic representation of six components of a 
microarray experiment.

48

https://en.wikipedia.org/wiki/Data_reporting
https://en.wikipedia.org/wiki/Data
https://en.wikipedia.org/wiki/Minimum_information_standard
https://doi.org/10.1038%2Fng1201-365


https://fairsharing.org/summary-statistics/?collection=standards

Summary statistics about standards

The CC by 4.0 licence is the 
most adopted

US and UK National institutes 
are the most important 
funders

Worldwide Research 
Organisations produce 
standards 

49

https://fairsharing.org/summary-statistics/?collection=standards


Retour d’expérience de 
soumission en banque de 
données internationales 

valerie.cognat@ibmp-cnrs.unistra.fr

&
laurent.bouri@igbmc.fr

Hélène Chiapello    : https://orcid.org/0000-0001-5102-0632
Thomas Denecker : https://orcid.org/0000-0003-1421-7641

DMP and Open Data training
Session 3: Metadata
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Pourquoi soumettre mes données ? 

• Open science
• La reproductibilité des expériences 
• Donner accès à mes données
• Archiver mes données
• Publication d’articles
• Analyser mes données

51



3 bases de données
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Qui a déjà 
soumis à 
l’ENA ?

C’était facile ?



La base de données

Plateforme ouverte pour la gestion, le partage, l'intégration, l'archivage et la

diffusion des données de séquençage.

Connecté avec UniProt, RNAcentral, EBI Metagenomics, Ensembl, Ensembl

Genomes, ArrayExpress, ...

Des données variées: génomique animale, la biotechnologie marine, la

biodiversité, la surveillance des agents pathogènes et la biologie des cellules

souches



La documentation

https://ena-
docs.readthedocs.io/en/late
st/

https://ena-docs.readthedocs.io/en/latest/


Modèle des métadonnées

Assemblies 
Annotations

Source: https://ena-docs.readthedocs.io/en/latest/submit/general-
guide/metadata.html

57

ISA compliant !

All samples
submitted to 
ENA must 
conform to a 
Checklist

https://ena-docs.readthedocs.io/en/latest/submit/general-guide/metadata.html


Description des expériences et validation

https://ena-docs.readthedocs.io/en/latest/submit/reads/webin-cli.html?permitted-
values-for-instrument

https://ena-docs.readthedocs.io/en/latest/submit/reads/webin-cli.html?permitted-values-for-instrument


Les checklists de l’ENA pour les “samples”
● A checklist defines the minimum and optional metadata expected to 

describe biological samples
● ENA are based on the Genomic Standards Consortium (GSC)

recommandations
● The most suitable checklist depends on the type of the sample: 

https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/checklists
● All ENA checklist are defined by an access number like ERCxxx (Ena R 

Checklist xxx)
○ example: GSC MIxS plant associated 

https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/ERC000020

59

https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/checklists
https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/ERC000020


Listes des checklists pour les “Sample”



Méthodes de soumission



Interactive

https://ena-docs.readthedocs.io/en/latest/submit/general-guide/interactive.html

https://ena-docs.readthedocs.io/en/latest/submit/general-guide/interactive.html


Web-Cli



Programmatic

Exemple : submission.xml 



Les outils complémentaires

https://www.ebi.ac.uk/services/all

https://www.ebi.ac.uk/services/all




Qui a déjà 
soumis à 
GEO ?

C’était facile ?



La base de données 

GEO est un dépôt public international qui archive et distribue librement des 
données de: 

- microarray ; 
- de NGS ;
- et d'autres formes de données de génomique fonctionnelle à haut débit .

soumises par la communauté des chercheurs.



Documentation

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/


Organisation des données

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/overview.html

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/overview.html


Fichiers 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/spreadsheet.html#GAtemplates

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/spreadsheet.html


Exemple Excel Illumina



Les outils complémentaires : GeoToR
exemple : GSE25724

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/geo2r.html

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/info/geo2r.html




Qui a déjà 
soumis à 
GISAID ?

C’était facile ?



Présentation de la base
Données de tous les virus de la grippe et du coronavirus à l'origine du COVID-19 : 
séquence génétique et les données cliniques et épidémiologiques associées aux virus 
humains, ainsi que les données géographiques et spécifiques aux espèces associées aux 
virus aviaires et autres virus animaux, pour aider les chercheurs à comprendre comment les 
virus évoluent et se propagent pendant les épidémies et les pandémies.

GISAID le fait en surmontant les obstacles et les restrictions dissuasifs, qui découragent ou 
empêchent le partage des données virologiques avant la publication officielle.

L'Initiative garantit que le libre accès aux données de GISAID est fourni gratuitement à 
toutes les personnes qui ont accepté de s'identifier et de respecter le mécanisme de 
partage de GISAID régi par son accord d'accès à la base de données.



Le fichier de 
métadonnées
Fichier excel



WEB - Single



Web - Batch upload



GISAID CLI2

Version 2 Command Line Interface (CLI) for batch uploading



Les outils complémentaires 



Data brokering à l’IFB
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Pourquoi le développer à l’IFB

Constat
- Les soumissions sont souvent complexes et difficiles à réaliser par les 

équipes expérimentales.
- Les métadonnées sont souvent mal comprises, ce qui entraîne des 

soumissions incomplètes, redondantes et incohérentes.
L'ENA a demandé à l’IFB de devenir le data broker français 
Idée principale  : offrir un service national de data brokering à IFB pour 
simplifier et rationaliser les échanges de données entre les ressources 
internationales et le nœud Elixir français IFB.
3 types d'activités : le développement d'outils, la formation et le support 
aux utilisateurs.
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Data Brokering service developed by IFB  

Data

Metadata ...

Data 
brokering tool

> API

IFB services to submit data and 
metadata of a project to international 

resources
IFB services to manage and centralize 

data and metadata of a project

84



Des outils de data brokering déjà disponibles

https://metagenote.niaid.nih.gov/https://www.gfbio.org/

https://metagenote.niaid.nih.gov/
https://www.gfbio.org/


Publication d’articles/ OpenLink



Les entrepôts de données

- Applications Web open source pour partager, conserver, citer, explorer et 
analyser les données de recherche. 
- Facilite la mise à disposition des données aux autres et vous permet de 
reproduire leurs travaux. 



Buts
Organisation des données avec OpenLink

Une vision claire des 
données associées à 

chaque projet de 
recherche

Réduire les obstacles 
à l'adoption des 
principes FAIR

Limiter l'impact de 
FAIR sur le temps de 
gestion des données

Assister les chercheurs 
dans la publication de 

leurs données



Solution

Organisation des données avec OpenLink

Une applica9on web 
open-source basée sur 
le framework Django 

(langage Python)

Une base de données 
pour créer des liens

entre la structure d'un 
projet de recherche 
(modèle ISA) et de 

multiples sources de 
données

Une collection 
évolutive de 

connecteurs aux outils 
couramment utilisés 
par les chercheurs: 
LabGuru, Omero, 

Seafile, mass storage, 
etc.

Des outils intégrés
pour faciliter la 

manipulation des 
données

Source code: https://gitlab.com/igbmc/openlink
Documentation: https://openlink.readthedocs.io/en/latest/

https://gitlab.com/igbmc/openlink
https://openlink.readthedocs.io/en/latest/


Openlink: De la recherche à la publication de données

OpenLink

...



Projet complet avec plus de données liées



Publication sur Zenodo



Publication sur Zenodo



Publication sur Zenodo



📦
Download all datasets Create archive Upload to Zenodo

with metadata

Publication sur Zenodo



Publication sur Zenodo



Supplementary data
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The omicsBroker tool

omicsBroker is a tool to easily annotate and submit omics data to 
international repositories

Prototype disponible (soumission dans la zone de test de l’ENA)
- Développé en Django
- Disponible en Docker

Futurs développements
- Gestionnaire de soumission,
- API,
- ... 98



Exemple du prototype


