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Plateformes PHENOME  

Le projet PHENOME-EMPHASIS 

- Projet Investissement d’avenir (2012-2023, 24 M€) 

- Infrastructure nationale de phénomique végétale 

- Plateformes expérimentales de phénotypage haut-

débit réparties sur 9 sites (champ, serre, omique) 
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Objectifs scientifiques 

● Des milliers de µparcelles (variétés/modalités) à caractériser au cours du 
cycle de développement de la culture 
 

 Suivi non destructif = télédétection 
 

 

● Caractériser les comportements des variétés d’une même espèce dans un 
environnement donné (climat, sol, pathogènes, ravageurs) sur des espèces 
variées 
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Que peut-on mesurer concrètement? 



Contraintes de développement 

● Traçable 
○ Gestion et archivage des données/capteurs/vecteurs  <-> système PHIS (Phenotyping 

Hybrid Information System)/ontologies 
○ Gestion et versionnage des chaînes de traitement de données 

 

● Utilisable par toutes les plateformes d’acquisition PHENOME 
○ Compatible avec les vecteurs/capteurs utilisés 
○  Compatible avec la plateforme des partenaires (ARVALIS/HIPHEN): partage des 

modules de traitement 
○ Utilisation en version standalone/cloud 

● Flexible 
○ Générique: intégration de chaînes de traitement développées dans des langages 

différents (C++, python, matlab), utilisation d’un logiciel commercial sous licence 
○ Évolutive: ajout de nouveaux traitements/type de données 
○ Utilisation par un public non informaticien (scientifique/technicien) 

 



Partenaires 

Ephesia consult 

Développement logiciel 

France Grilles 

Ressources calcul et 
stockage 

INRA  

Développement plateforme 
UMR EMMAH 
UMR LEPSE 
UMR MISTEA 

Spec/Test/Utilisation 
UMR AGIR 
UE PHACC 

UE DIASCOPE 
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Fonctionnalités de la plateforme 



Visualisation des données brutes / traitées 



Ajout de modules de traitement 

Chemin vers dépôt docker 
intégration automatique 

Choix parmi une liste de type de données 
Possibilité de donner des valeurs par 
défaut/manuelles ou issues d’autres 

modules  



Création de Macros = Composition de modu  



Outils de Monitoring : traitement/téléchargem  



Nginx 
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Architecture logicielle 

Macro 

Présentateur
Commentaires de présentation
le moteur de traitement permet de lancer les macros sur le cloud FGserveur HTTP Nginx + serveur applicatif WildFlysystème de stockage distribué iRODSBD relationnelle PostgreSQLmoteur de traitement CromWell, conteneurs Docker, Docker Swarm système d’informations  scientifique PHIS



Infrastructure de stockage 
● plateforme mutualisée FranceGrilles - iRODS 
● stockage distribué 
● réplication automatique sur 3 sites géographiques  
● (DC Toulouse; DC IDF; CINES Montpellier) 



Infrastructure de calcul 
● service FranceGrilles-Cloud 
● 6 machines virtuelles 
● CentOS 7, jusqu’à 16VCPUs,  64Go de RAM 

 

Présentateur
Commentaires de présentation
6 machines virtuelles permettant de répartir la charge.Description des différentes machines virtuelles :qualification: appli webmanager : machine gérant les traitements , maître du cluster swarm gérant node1, node2 et photoscannode1, node2, VM_photoscan : noeuds du cluster Swarmintégration : clone de qualification, env de tests



Création d’une module 
● Un module de calcul peut être écrit dans n’importe quel langage (Java, C, 

C++, Python, etc.) mais doit suivre les conditions suivantes: 
- être embarqué dans une image Docker incluant tout l’environnement 

d’exécution 
- exécutable en ligne de commande sans intervention de l’utilisateur 
- paramètres (déclarés dans 4P) doivent être fournis en arguments 

 
 
● Publié sur un dépôt git (Gitlab, Bitbucket, Github, etc.) 
● Intégration continue avec Jenkins et Apache Groovy 

 
 
 
 

Présentateur
Commentaires de présentation
Génération d’une image avec le DockerFile.La validation s’appuie sur le système d’intégration continu Jenkins et le langage Apache Groovy.4P dispose d’un script de compilation qui pousse l’image sur le repository. Ce script compilation écrit en ApacheGroovy. Pas de validation de l’image. La validation est faite lors de la création de la macro. 



Création d’une module 

Fichier Groovy 

Présentateur
Commentaires de présentation
https://goinbigdata.com/docker-run-vs-cmd-vs-entrypoint/différence entre CMD et ENTRYPOINT : les arguments sont toujours utilisés avec ENTRYPOINT. 
Exemple :ENTRYPOINT ["/bin/echo", "Hello"]CMD ["world"]docker run -it <image> => génère la sortie Hello worlddocker run -it <image> John  =>  génère la sortie Hello JohnPublication de l’image :docker build (--no-cache) -t <nom_utilisateur_docker>/<nom_image>:<version> <chemin_dockerfile>docker push <nom_utilisateur_docker>/<nom_image>:<version>



Exécution d’un workflow 
 

 
 

● moteur d’exécution CromWell développé par le Broad institute 
● Lorsque l’utilisateur crée une macro, l’application 4P génère un fichier WDL (Workflow Description 

Language) décrivant les modules et leur enchaînement ainsi qu’un fichier JSON décrivant les 
paramètres d’entrées.  
 

 
 

https://software.broadinstitute.org/wdl/ 

Présentateur
Commentaires de présentation
L’utilisateur crée une macro, l’interface génère un fichier WDL (déclaration des modules, enchaînements des modules), ce fichier est transmis à cromewell pour exécuter un traitement.



Exécution d’un workflow 
 

 
 

● Ce fichier est transmis à CromWell qui exécute le traitement 
 
 

java -jar Cromwell.jar run myWorkflow.wdl --inputs myWorkflow_inputs.json 
 

Exécutable Cromwell Description des modules et 
enchaînement (workflow) 

Paramètres du traitement 

Présentateur
Commentaires de présentation
L’utilisateur crée une macro, l’interface génère un fichier WDL (déclaration des modules, enchaînements des modules), ce fichier est transmis à cromewell pour exécuter un traitement.



Exécution d’un workflow 
 

 
 

workflow macro_138 { 
 String workingPath  … 
 call logTaskStart as logTaskStart_importData {  
input: description = "import data from iRODS"  } 
  # Begin parallelization   
scatter (mono_parameter  n inputPhenomobileFiles) { 
 call logTaskStart_module_public_PhenomobileExtraction {...} 
 call module_public_PhenomobileExtraction  { ...} 
 }  # End of parallelization 
 task logTaskStart { 
  String description  … 
  command <<< 
   echo "{\"date\":\"`date 
'+%s%3N'`\",\"level\":\"INFO\",\"message\":\"log.process.task.start
\",\"parameters\":[\"${description}\"]}" 
  >>> 
output { 
   String out = "out" 
 } 
} 
 
 
  output { 
   String out = "out" 
  } 
}       

 
 
 

Description du workflow 
(macro) 

Déclaration des modules 

exemple de fichier WDL 

Présentateur
Commentaires de présentation
L’utilisateur crée une macro, l’interface génère un fichier WDL (déclaration des modules, enchaînements des modules), ce fichier est transmis à cromewell pour exécuter un traitement.



Soumission d’une anomalie 
 

 
 

ouverture d’un ticket sur 
forgemia.inra.fr (gitlab) 

4P - interface soumission d’une 
anomalie sur un traitement 

API REST 
gitlab 

Présentateur
Commentaires de présentation
créatin automatique d’un ticket sur gitlabwebservice REST gitlab



Monitoring 
● Basé sur le logiciel Prometeus 
● Sur chaque VM une tâche tourne et envoie le résultat  à la machine 

manager 
 
 

Présentateur
Commentaires de présentation
monitoring : PHIS: appel au WStraitement : appel au service Dockerirods : appel à icommandssur chaque VM une tache tourne et envoit le résultat à la machine manager (logiciel prometeus).rouge : 80%  CPU ou RAM ou disqueorange : 50-60%cromwell : appli java, expose des WS REST appelés par 4P.



Intégration avec le SI PHIS 
 

 
 

● appel à des services webs REST basé sur l’API Swagger 
● Web services implémentent la Breeding API (standard pour phénotypage) 
● Récupérer les droits des utilisateurs, type de capteur (vecteur), type de 

données (session d'acquisition) 
 
 
 
 

http://www.phis.inra.fr/ 

Présentateur
Commentaires de présentation
The Breeding API (BrAPI) is an interface for exchanging plant phenotype and genotype data between crop breeding applicationsdroits utilisateurs, vecteurs, session d’acquisition, vignetage. a venir : variables, résultats des traitements



Exemples concrets 

LIDAR 
Suivi hauteur de couvert 

(S.Madec, S. Thomas) 

Caméra multispectrale 
Suivi d’indice foliaire 

Caractérisation spatiale 
& temporelle 

Présentateur
Commentaires de présentation
Romain: suivi indice de végétation Ce qui marche : Drone, indice de végétation (fraction de couvert, LAI surface foliaire rapporté à la surface de sol, GAI green area index, NDVI)module Arvalis (traitement données phénomobile) vont être repris par 4P.



Perspectives 
 

 
 

● développer de nouvelles macros (données phénomobile, ré-encodage 
modules matlab, passage en python) 

● renforcer intégration avec le SI scientifique PHIS (récupération des variables, 
publication des traitements) 

● optimiser l’exécution des workflows (instanciation des VMs ou containers à la 
volée) 

 
 

Présentateur
Commentaires de présentation
interaction avec SI PHISmodification jeux de données directement depuis 4Pfichier méta données Excel => soumission directement depuis un formulaire.optimiser les temps de transfert.



Conclusion 
● Fonctionnalités ont été implémentées 
● Bonne communication entre les partenaires du projet notamment avec le 

prestataire informatique qui a su intégrer de multiples technologies 
● Support fourni par France Grilles a permis de déployer rapidement la 

plateforme 
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