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MIRIAM

Minimum Information Requested In the 
Annotation of (biochemical)

Models



  

MIRIAM STANDARD

MIRIAM Standard:

proposed guidelines for curation and annotation 
of quantitative models

cf. Nicolas Le Novère et al. Minimum Information Requested in the 
Annotation of biochemical Models (MIRIAM). Nature Biotechnology, 
2005
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REFERENCE CORRESPONDENCE (1)

● model encoded in a public, standardised, 
machine­readable format

● model valid with the standard in which it is 
encoded

● model related to a single reference description



  

REFERENCE CORRESPONDENCE (2)

● encoded model structure must reflect the 
biological processes listed in the reference 
description

● model must be instantiated in a simulation: all 
quantitative attributes have to be defined, 
including initial conditions

● when instantiated, the model must be able to 
reproduce all results given in the reference 
description within an epsilon (algorithms, round­
up errors)
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ATTRIBUTION ANNOTATION

● The model has to be named
● A citation of the reference description must be given 

(complete citation, unique identifier, unambiguous URL). 
The citation should identify the authors of the model

● The name and contact of model creators must be stated
● The date and time of creation and last modification 

should be specified. A history is useful but not required
● The model should be linked to a precise statement about 

the terms of distribution. MIRIAM does not require 
“freedom of use” or “no cost”
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EXTERNAL RESOURCE ANNOTATION

Unambiguously relate each model constituent

to a piece of knowledge

triplet {data type, identifier, qualifier}

 MIRIAM URI

urn:miriam:uniprot:P12345

Qualifiers (optional) 

refine the link between the model constituent and the piece of 
knowledge



  

MIRIAM URIs

Epidermal growth factor receptor 

Q9QX70

URLs (physical addresses):
http://www.ebi.uniprot.org/entry/Q9QX70

http://us.expasy.org/uniprot/Q9QX70

http://www.pir.uniprot.org/cgi­bin/upEntry?id=Q9QX70

Unique, perennial identifier: MIRIAM URI

urn:miriam:uniprot:Q9QX70

http://us.expasy.org/uniprot/Q9QX70
http://www.pir.uniprot.org/cgi-bin/upEntry?id=Q9QX70


  

EXTERNAL RESOURCE ANNOTATION

Unambiguously relate each model constituents

to a piece of knowledge

triplet {data type, identifier, qualifier}

 MIRIAM URI

urn:miriam:uniprot:P12345

Qualifiers (optional) 

refine the link between the model constituent and the piece of 
knowledge



  

SBML SAMPLE (EXTERNAL RESOURCES)



  

QUALIFIERS

http://www.ebi.ac.uk/miriam/



  

QUALIFIERS



  

QUALIFIERS

● is
● isDescribedBy
● hasPart
● isPartOf
● hasVersion
● isVersionOf
● isEncodedBy
● isHomologTo
● encodes
● ...



  

REQUIREMENTS

● set of valid and standard URIs for all the useful 
data types

● provide resolving services

● maintain and update the data



  

USE CASES

● Curator

From data type name + element identifier

generate MIRIAM URI

● Software developer

Resolve MIRIAM URI

into addresses (physical locations)



  

– browsing
– searching
– editing
– export (XML)
– Web Services
– documentation

Camille Laibe and Nicolas Le Novère. MIRIAM Resources: tools to 
generate and resolve robust cross­references in Systems Biology.

BMC Systems Biology, 2007

MIRIAM Resources

Open Source:
available on

SourceForge.net

http://www.ebi.ac.uk/miriam/



  

OVERVIEW



  

CellML METADATA

4.10  Biological Entity

[...]

<cmeta:identifier rdf:parseType="Resource">

    <cmeta:identifier_scheme>SWISS-PROT</cmeta:identifier_scheme>

    <rdf:value>CALM_HUMAN</rdf:value>

</cmeta:identifier>

[...]



  

CellML METADATA

4.10  Biological Entity

[...]

<cmeta:identifier rdf:parseType="Resource">

    <cmeta:identifier_scheme>SWISS-PROT</cmeta:identifier_scheme>

    <rdf:value>CALM_HUMAN</rdf:value>

</cmeta:identifier>

[...]

[...]

<cmeta:identifier rdf:parseType="Resource">

    <cmeta:ext_anno>urn:miriam:uniprot:P62158</cmeta:ext_anno>

</cmeta:identifier>

[...]



  

An example of the usage of
MIRIAM Annotations

SBML to BioPAX conversion



  

FORMAT COMPARISON

SBML BioPAX

file format XML OWL

kinetic laws yes no

molecules species

physicalEntity

+ 

subclasses

biochemical reactions reactions

conversion

+

subclasses

general annotations model pathway

... ... ...



  

CONVERTER #1

● XSLT

● generation of valid BioPAX

● no usage of MIRIAM Annotations



  

CLASS MAPPING #1



  

ISSUES

only high level (not specialised) classes instantiated

e.g. every SBML species

       transformed into physicalEntity BioPAX class

 → converted BioPAX not very informative



  

CONVERTER #2

● Java

● generation of valid BioPAX

● Handles MIRIAM Annotations

(via MIRIAM Resources Web Services)

Lib



  

CLASS MAPPING #2



  

CLASS MAPPING #2



  

species ­ physicalEntity



  

species ­ physicalEntity



  

CLASS MAPPING #2



  

reaction ­ conversion



  

reaction ­ conversion



  

CLASS MAPPING #2



  

model ­ pathway



  

PECULARITIES ABOUT THE CONVERTER

● annotation is kept (format converted)
● maintain mapping with the evolutions of the formats

– ChEBI   smallMolecule→

– Ensembl   dna, rna, protein→

 → XML file
● in case of uncertainty

the top level class is used
● ...



  

BIOMODELS DATABASE



  

FUTURE

● Improvements
– use of BioPAX openControlledVocabulary

for SBO Terms

● BioPAX

level 3 version 1
● Paxtools
● SBML

support all new versions
● ...



  

CONVERTER ACKNOWLEDGEMENT

Arnaud Henry

Nicolas Rodriguez



  

CONCLUSION

Do use MIRIAM Annotations!



  

QUESTIONS?

Thank you

camille.laibe@ebi.ac.uk
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