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Summary	  

Mockup  
Abstract: In	  close	  collabora$on	  with	  the	  crea$on	  of	  the	  overall	  CUBIST	  mockup	  in	  D1.1.3,	  
this	  report	  contains	  a	  set	  of	  ini$al	  mockup	  screens	  for	  the	  expected	  user	  interfaces	  and	  a	  
descrip$on	  of	  their	  func$onali$es. 
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Introduc$on	  

This	  is	  a	  use-‐case-‐dependent	  mockup	  concentra$ng	  on	  the	  biological	  use	  case.	  	  
Earlier	  the	  use	  case	  was	  reviewed	  in	  detail	  in	  D7.1.1.	  

The	  current	  mockup	  is	  inspired	  by	  the	  prototype	  provided	  by	  SAP	  –	  see	  D1.1.3.	  



Mockup	  Example	  Se\ng	  

Although	  this	  document	  in	  not	  intended	  to	  be	  read	  in	  isola$on	  and	  should	  be	  
considered	  in	  parallel	  with	  D7.1.1,	  this	  sec$on	  shall	  briefly	  review	  the	  key	  
terminology	  and	  concepts	  from	  this	  use	  case.	  
	  
A	  gene	  is	  a	  unit	  of	  instruc$ons	  that	  directs,	  the	  body,	  how	  to	  do	  one	  essen$al	  
task,	  i.e.,	  create	  a	  protein.	  Gene	  expression	  informa$on	  describes	  whether	  or	  not	  
a	  gene	  is	  expressed	  (ac$ve)	  in	  a	  loca$on.	  Broadly	  speaking	  there	  are	  two	  types	  of	  
gene	  expression	  informa$on:	  those	  that	  focus	  on	  where	  the	  gene	  is	  expressed,	  
and	  those	  whose	  primary	  concern	  is	  the	  strength	  of	  expression.	  This	  work	  focuses	  
on	  the	  former	  category,	  in	  par$cular	  a	  technology	  called	  in	  situ	  hybridisa$on	  gene	  
expression.	  
	  	  
Informa$on	  on	  gene	  expression	  is	  oaen	  given	  in	  rela$on	  to	  a	  $ssue	  in	  a	  par$cular	  
model	  organism.	  Here	  the	  model	  organism	  is	  the	  developmental	  mouse.	  This	  
organism	  is	  studied	  from	  concep$on	  un$l	  birth.	  The	  $me	  window	  is	  split	  into	  26	  
Theiler	  Stages	  (TS).	  Each	  stage	  has	  its	  own	  anatomy,	  and	  corresponding	  anatomy	  
ontology	  called	  EMAP.	  



The	  result	  of	  an	  in	  situ	  assay	  (i.e.	  experiment)	  is	  recorded	  as	  an	  image	  displaying	  
an	  area	  of	  a	  mouse	  (from	  a	  par$cular	  Theiler	  Stage)	  in	  which	  some	  subsec$ons	  of	  
the	  mouse	  are	  highly	  coloured.	  Areas	  of	  colour	  indicate	  that	  the	  gene	  is	  
expressed	  in	  that	  loca$on.	  Addi$onally,	  the	  image	  provides	  some	  indica$on	  of	  
the	  level	  (strength)	  of	  expression:	  the	  more	  intense	  the	  colour,	  the	  stronger	  the	  
expression.	  
	  	  
Result	  images	  are	  analysed	  manually	  under	  a	  microscope.	  A	  human	  expert	  
determines	  in	  which	  $ssues	  the	  gene	  is	  expressed,	  and	  at	  what	  level	  of	  
expression.	  As	  volume	  informa$on	  is	  not	  the	  main	  focus	  of	  the	  experiment,	  its	  
descrip$on	  uses	  vague	  natural	  language	  terms	  such	  as	  strong,	  moderate,	  weak,	  
expressed	  or	  absent.	  For	  example,	  the	  gene	  bmp4	  is	  strongly	  expressed	  in	  the	  
future	  brain	  from	  Theiler	  Stage	  15.	  
	  	  
Completed	  in	  situ	  gene	  expression	  experiments	  are	  published	  online.	  One	  of	  the	  
main	  resources	  in	  this	  field	  is	  EMAGE.	  EMAGE	  documents	  the	  result	  of	  an	  
experiment	  using	  a	  series	  of	  “textual	  annota$ons”.	  Each	  annota$on	  is	  a	  triple:	  	  
gene	  -‐	  $ssue	  -‐	  level	  of	  expression.	  	  
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This	  sec$on	  shall	  discuss	  the	  mockup	  created	  for	  the	  biological	  use	  case.	  	  As	  such,	  
it	  shall	  walkthrough	  the	  prototype,	  adding	  a	  commentary	  where	  appropriate.	  
	  
In	  this	  mockup	  the	  star$ng	  point	  is	  a	  faceted	  search,	  which	  allows	  the	  user	  to	  
select	  en$$es	  of	  interest.	  All	  facets	  (Assays,	  Genes,	  Level,	  Stage,	  and	  Tissues)	  are	  
present	  from	  the	  beginning.	  
	  
As	  most	  users’	  first	  interac$on	  with	  EMAGE	  is	  by	  specifying	  a	  gene	  (or	  genes)	  of	  
interest,	  the	  first	  workflow	  discussed	  in	  this	  sec$on	  will	  do	  likewise.	  	  	  
	  
Subsequently,	  a	  second	  workflow	  will	  focus	  on	  loca$on	  ($ssue)	  and	  $me	  (stage)	  
of	  expression.	  



Gene	  specific	  workflow	  

Slide	  1	  represents	  the	  EMAGE	  homepage	  for	  CUBIST.	  	  On	  the	  lea	  is	  a	  list	  of	  the	  facets	  
through	  which	  the	  data	  can	  be	  explored.	  	  The	  current	  list	  should	  be	  considered	  as	  
minimal	  –	  it	  is	  possible	  to	  extend	  it	  by	  considering	  various	  factors	  such	  as	  quality,	  
researcher,	  and	  experimental	  technique	  used.	  	  	  
	  
Once	  the	  “Genes”	  facet	  has	  been	  selected,	  a	  window	  enables	  the	  user	  to	  select	  one	  or	  
more	  genes	  in	  which	  they	  are	  interested	  –	  this	  is	  shown	  in	  slide	  2.	  	  By	  default	  the	  
op$on	  to	  query	  for	  all	  genes	  is	  selected.	  	  No$ce	  that	  in	  this	  case	  the	  gene	  bmp4	  has	  
been	  selected.	  
	  
	  



Mockup	  slide	  1	  



Mockup	  slide	  2	  



Different	  ways	  of	  exploring	  the	  data	  associated	  with	  bmp4	  are	  demonstrated	  on	  slides	  
3	  to	  8.	  
	  
Slide	  3	  displays	  a	  list	  of	  some	  of	  the	  assays	  that	  inves$gated	  bmp4.	  	  Each	  entry	  should	  
be	  brief,	  but	  link	  to	  EMAGE’s	  online	  page	  for	  the	  experiment	  enabling	  the	  user	  to	  
retrieve	  all	  the	  available	  informa$on	  if	  desired.	  



Mockup	  slide	  3	  



A	  series	  of	  complementary	  diagrams,	  which	  allow	  the	  user	  to	  delve	  into	  richer	  
informa$on,	  is	  presented	  on	  slide	  4:	  
•  Clicking	  on	  “expressed”	  (level	  chart)	  opens	  another	  layer	  in	  which	  the	  strong,	  

moderate,	  and	  weak	  expression	  levels	  are	  shown.	  	  	  	  Clicking	  on	  “strong”	  will	  allow	  
the	  user	  to	  see	  a	  list	  of	  all	  relevant	  experiments,	  or	  the	  list	  of	  $ssues	  in	  which	  the	  
gene	  is	  strongly	  expressed.	  

•  Clicking	  on	  an	  individual	  stage,	  e.g.	  “22”,	  will	  produce	  either	  a	  list	  of	  experiments	  
which	  are	  associated	  with	  the	  gene	  in	  the	  appropriate	  stage,	  or	  a	  list	  of	  $ssues	  from	  
that	  stage	  for	  which	  gene	  expression	  informa$on	  is	  available.	  

•  The	  third	  diagram	  is	  a	  sunburst	  diagram	  that	  enables	  the	  user	  to	  delve	  down	  into	  the	  
Gene	  Ontology1	  examining	  the	  different	  annota$ons	  that	  have	  been	  applied	  to	  the	  
current	  gene(s).	  

Only	  the	  first	  two	  diagrams	  are	  linked.	  	  Clicking	  on	  stage	  “22”	  causes	  the	  level	  chart	  to	  
provide	  informa$on	  for	  only	  stage	  “22”.	  	  Likewise,	  clicking	  on	  “absent”	  in	  the	  level	  
chart	  forces	  the	  stage	  diagram	  to	  show	  only	  the	  stages	  in	  which	  bmp4	  is	  absent.	  
	  
	  
1An	  ontology	  that	  describes	  certain	  biological	  characteris$cs	  of	  genes	  -‐	  	  www.geneontology.org/	  



Mockup	  slide	  4	  



The	  previous	  presenta$on	  mechanisms	  should	  be	  available	  regardless	  of	  whether	  the	  
user	  is	  interested	  in	  one	  gene,	  or	  mul$ple	  genes.	  	  To	  illustrate	  this,	  the	  rest	  of	  this	  
workflow	  will	  proceed	  with	  the	  genes	  bmp4	  and	  ssh.	  
	  
When	  mul$ple	  genes	  are	  featured	  the	  diagrams,	  from	  slide	  4,	  display	  all	  the	  
informa$on	  for	  both	  genes;	  i.e.,	  the	  GO	  diagram	  contains	  all	  the	  GO	  terms	  for	  bmp4	  
and	  all	  the	  terms	  for	  ssh.	  
	  
It	  is	  important	  to	  emphasize	  that	  the	  diagrams	  on	  slide	  5	  contain	  an	  aggrega$on,	  not	  an	  
intersec$on	  of	  the	  underlying	  informa$on	  from	  EMAGE.	  
	  

	  



Mockup	  slide	  5	  



Slide	  6	  explores	  the	  level	  of	  expression	  over	  $me.	  	  Genes	  are	  listed	  along	  the	  ver$cal	  
axis,	  with	  the	  horizontal	  axis	  represen$ng	  the	  no$on	  of	  $me	  (Theiler	  Stages).	  	  Posi$ve	  
bars	  indicate	  a	  gene	  is	  expressed	  (e.g.	  bmp4	  –	  TS1),	  nega$ve	  bars	  suggest	  the	  gene	  is	  
not	  expressed	  (e.g.	  bmp4	  –	  TS2),	  and	  the	  lack	  of	  bar	  demonstrates	  that	  EMAGE	  has	  no	  
informa$on	  (e.g.	  ssh	  –	  TS2).	  	  It	  should	  be	  possible	  for	  the	  user	  to	  restrict	  the	  $me	  
period	  displayed,	  or	  to	  view	  the	  en$re	  development	  of	  the	  mouse	  (all	  26	  stages).	  
	  
Slide	  6	  presents	  only	  binary	  gene	  expression.	  	  Analogue	  is	  on	  slide	  7:	  coloured	  bars	  
indicate	  the	  precise	  level	  of	  expression.	  



Mockup	  slide	  6	  



Mockup	  slide	  7	  



In	  order	  to	  explore	  the	  gene	  expression	  for	  a	  loca$on,	  it	  is	  first	  necessary	  to	  specify	  a	  
developmental	  stage	  as	  loca$on	  is	  always	  w.r.t.	  a	  $me.	  	  On	  slide	  8	  this	  is	  achieved	  
through	  the	  use	  of	  a	  “spinner”	  -‐	  TS16	  is	  chosen.	  	  A	  single	  stage	  is	  shown	  on	  slide	  8;	  
however,	  it	  may	  be	  useful	  to	  display	  mul$ple	  stages	  side-‐by-‐side.	  
	  
Although	  a	  Hasse-‐diagram	  offers	  similar	  func$onality,	  here	  a	  sunburst	  diagram	  is	  used	  
to	  allow	  the	  user	  to	  drill	  down	  through	  the	  anatomy	  exploring	  the	  gene	  expression	  
informa$on.	  The	  depic$on	  on	  slide	  8	  is	  an	  aggrega$on	  of	  the	  informa$on	  for	  both	  of	  
the	  selected	  genes.	  	  Tissues	  that	  are	  not	  related	  to	  the	  genes	  of	  interest,	  through	  an	  
annota$on,	  are	  not	  shown.	  
	  
Due	  to	  propaga$on2	  $ssues	  will	  appear	  in	  the	  hierarchy	  without	  an	  annota$on	  directly	  
proclaiming	  that	  a	  gene	  is	  expressed	  in	  that	  $ssue.	  	  Accordingly,	  where	  an	  annota$on	  
suggests	  a	  gene	  is	  directly	  expressed	  in	  the	  $ssue,	  the	  $ssue	  is	  highlighted,	  e.g.	  
ectoderm.	  	  Clicking	  on	  the	  $ssue	  presents	  a	  summary	  of	  the	  annota$on.	  	  	  
	  
	  

2	  If	  a	  bmp4	  is	  expressed	  in	  the	  paw,	  it	  is	  expressed	  in	  the	  limb	  because	  the	  paw	  is	  “part”	  of	  the	  limb.	  	  	  
Thus	  bmp4	  is	  “directly”	  expressed	  in	  the	  paw	  and	  “indirectly”	  expressed	  in	  the	  limb.	  
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The	  focus	  of	  this	  workflow	  is	  loca$on	  ($ssue)	  and	  $me	  (Theiler	  Stage).	  	  Here	  the	  user	  is	  
interested	  in	  “all	  $ssues	  in	  stage	  16”.	  	  Accordingly,	  slide	  9	  returns	  to	  the	  home	  screen	  
to	  start	  a	  new	  query,	  and	  in	  slides	  10	  and	  11	  a	  $ssue	  and	  stage	  are	  selected.	  
	  
Subsequently,	  in	  slide	  12,	  the	  anatomy	  of	  TS16	  is	  represented	  as	  a	  sunburst	  diagram.	  
This	  depic$on	  allows	  the	  user	  to	  navigate	  through	  the	  anatomy	  of	  TS16,	  $ssue	  by	  
$ssue.	  	  	  
	  
TS16	  is	  in	  the	  centre	  of	  the	  diagram	  to	  emphasize	  that	  all	  the	  $ssues	  in	  this	  diagram	  are	  
from	  that	  developmental	  stage.	  	  Loca$on	  informa$on	  is	  always	  specific	  to	  a	  Theiler	  
Stage.	  
	  
Because	  the	  user	  is	  interested	  in	  “all	  $ssues”	  the	  tree	  is	  complete	  (no	  $ssues	  are	  
missing).	  Right	  clicking	  the	  node	  presents	  the	  user	  with	  a	  menu	  containing	  a	  series	  of	  
op$ons.	  
	  

Tissue	  &	  stage	  specific	  workflow	  



Mockup	  slide	  9	  



Mockup	  slide	  10	  



Mockup	  slide	  11	  



Mockup	  slide	  12	  



In	  order	  to	  make	  the	  following	  slide	  more	  realis$c	  a	  specific	  $ssue	  has	  been	  selected.	  	  
Accordingly,	  slide	  13	  focuses	  on	  gene	  expression	  for	  the	  future	  brain	  in	  TS16.	  	  	  
	  
On	  slide	  13	  three	  different	  views	  of	  gene	  expression	  informa$on	  are	  presented:	  
•  The	  first	  is	  a	  simple	  list	  of	  the	  assays	  that	  have	  inves$gated	  the	  future	  brain	  in	  TS16.	  	  

Each	  assay	  links	  to	  its	  web	  page	  in	  EMAGE.	  
•  A	  level	  chart	  performs	  an	  analogously	  to	  the	  similar	  diagram	  contained	  in	  ``Mockup	  

slide	  5’’.	  
•  Finally,	  a	  Hasse-‐diagram	  enables	  the	  user	  to	  quickly	  visualise	  gene	  expression	  data	  

for	  the	  sub-‐components	  of	  the	  future	  brain.	  	  Ini$ally,	  “expressed”	  data	  is	  used.	  
	  
The	  level	  chart	  is	  linked	  to	  the	  list	  such	  that	  clicking	  on	  a	  level	  of	  expression	  changes	  
the	  list	  to	  show	  only	  the	  assays	  that	  provided	  this	  expression	  informa$on.	  	  Note:	  the	  
list	  does	  not	  effect	  the	  level	  chart.	  
	  
The	  Hasse-‐diagram	  changes	  with	  the	  level	  chart	  too:	  e.g.,	  clicking	  on	  “absent”	  	  
causes	  it	  to	  display	  only	  the	  absent	  annota$ons.	  	  Again,	  there	  is	  no	  reverse	  link.	  
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Whilst	  the	  Hasse-‐diagrams	  previously	  featured	  in	  this	  document	  are	  appropriate	  for	  
biologists,	  another	  persona	  from	  D7.1.1.	  would	  prefer	  richer	  diagrams	  containing	  more	  
informa$on.	  
	  
Computa$onal	  biologists	  have	  a	  background	  in	  mathema$cs	  and	  oaen	  computer	  
science.	  	  Unlike	  the	  biologists	  they	  are	  comfortable	  with	  complex	  graphical	  
representa$ons	  of	  data.	  	  Accordingly,	  extra	  informa$on	  may	  be	  conveyed	  through	  the	  
Hasse-‐diagrams.	  	  	  
	  
For	  example,	  in	  the	  lea	  hand	  diagram	  on	  slide	  14	  the	  nodes	  represent	  loca$ons,	  and	  
for	  each	  loca$on	  there	  is	  a	  pie	  chart	  indica$ng	  the	  level(s)	  at	  which	  the	  gene(s)	  is/are	  
expressed.	  	  	  
	  
Alterna$vely,	  in	  the	  right	  hand	  diagram	  on	  slide	  14	  the	  size	  of	  a	  node	  is	  used	  to	  indicate	  
the	  rela$ve	  number	  of	  experiments	  linking	  the	  gene(s)	  to	  the	  $ssue.	  

More	  complex	  Hasse-‐diagrams	  



Mockup	  slide	  14	  



Table	  Of	  Contents	  

1.  Administra$ve	  Details	  
2.  Introduc$on	  
3.  Mockup	  
4.  Conclusion	  



Conclusion	  

This	  document	  has	  presented	  the	  so-‐called	  “mockup”	  of	  the	  user	  interface	  for	  the	  
biological	  use-‐case.	  	  When	  read	  in	  conjunc$on	  with	  deliverable	  D7.1.1,	  this	  
document	  describes	  the	  requirements	  for	  CUBIST	  from	  the	  perspec$ve	  of	  the	  
biological	  use	  case.	  	  In	  par$cular,	  this	  deliverable	  helps	  determine	  the	  
visualisa$ons	  required	  by	  a	  poten$al	  biological	  end	  user	  in	  order	  to	  fully	  u$lise	  
the	  func$onality	  proffered	  by	  CUBIST.	  


