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Ecological Niche Modelling and Related Workflows（生态位模型及相关的工作流）
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1 使用工作流的目的
使用工作流可以快速、自动、高效地处理重复性的工作。具体的优势如下：
1. 信息学往往依赖于数据集成和大规模数据分析
2. 工作流是一种机制，将资源和分析链接在一起
3. 推广可重复的研究
4. 查找和使用其他人与myExperiment开发的成功的分析方法
2 Taverna Workbench
[bookmark: _Toc426615443]2.1安装Taverna Workbench
2.1.1系统要求
操作系统
Taverna Workbench 2.5既可以在特定系统上使用，也可以独立于系统平台。不过一般推荐基于系统平台的版本，因为它包含所需的第三方软件。
· Windows 64-bit (.exe installer) (7, 8, 8.1)
· Windows 32-bit (.exe installer) (7)
· Mac OS X 64-bit (.dmg disk image) (10.8, 10.9)
· Linux 64-bit Debian-based (.deb package) (Ubuntu 12.04.4, Bio-Linux 7)
· Linux 64-bit Redhat-based (.rpm package) (Fedora 20)
针对Linux系统：libgnome。
如果要用Taverna Interaction service，对于某些版本的Linux，可能有必要安装libgnome-2.0包或等同类库。这个库使Taverna能在您的首选Web浏览器上打开网页并连接到工作流来调用交互式服务。
内存
你的机器最好有2GB的内存，Taverna运行的内存并没有那么大，但性能可能会被影响。
Taverna Workbench安装64-bit的操作系统，默认会用1GB的工作内存，其中400MB被Java环境消耗；同时，安装32-bit的操作系统和平台独立的安装会用到700MB的工作内存，其中200MB被Java运行库消耗。
2.1.2 配置要求
[bookmark: OLE_LINK1][bookmark: OLE_LINK2]Taverna workbench相关软件，需要安装的包括：
1) Interaction Plugin，见下文2.3.1所示。它处理浏览器应用（如BioSTIF和 Google Refine）和Taverna之间的交互。
2) drf-workflow-1.0.5.jar，Java库，需要复制到Taverna主目录下的lib目录下。在http://dev.mygrid.org.uk/wiki/display/tav250/Taverna+home+directory找到Taverna主目录。
[bookmark: _Toc426615444]2.1.3安装Workbench
在打开、创建和运行工作流之前必须下载Taverna Workbench。按照说明在网站上安装适合自己操作系统的Taverna（对于Linux，您可能还需要GraphViz程序。
下载及安装步骤：
1. http://www.taverna.org.uk/；
2. 点击Workbench或输入网址：http://www.taverna.org.uk/download/workbench/2-5/；
3. 选择Bioinformatics版本：http://www.taverna.org.uk/download/workbench/2-5/bioinformatics/；
4. 下载合适自己操作系统的版本，如Taverna Workbench 2.5 for Windows (32-bit)。
5. 在自己电脑上保存为：taverna-workbench-bioinformatics-2.5.0-wini386，点击安装。
其中，下载Taverna Workbench有三种选择：
1. Taverna Workbench。以可视化形式在你的电脑上创建、编辑和运行工作流。如果你是一个Taverna新手，极力推荐用Taverna 2版本。
2. Taverna Command Line Tool。基于命令行脚本运行工作流。可以自动执行工作流， Linux服务器上可用。
3. Taverna Server。远程工作流执行服务，你可以创建专用服务器，用于远程执行工作流。
如果不是首次安装，需要卸载之前安装的版本，否则第一次运行会出现问题。
2.2 Taverna平台学习
2.2.1 Taverna界面
Workbench主要有设计视图和结果视图。当你启动Taverna Workbench时，呈现的便是Design Perspective，在这个界面，你可以加载现有的、创建新的、修改和保存工作流。主要由以下几个组件构成：
· Service Panel
· Workflow Explorer
· Workflow Diagram
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\Workbench-DesignPerspective_version=1&modificationDate=1399473233000&api=v2.png]
1. Workflow Diagram
workflow diagram是工作流的可视化表示：
1) 显示输入、输出、服务和数据流
2) 通过拖放等将服务连接在一起来编辑工作流。
3) 保存workflow diagrams用于发布和共享。
2. Workflow Explorer
1) Workflow Explorer显示你的工作流的详细视图。它显示服务的输入和输出的缺省值和描述，它标出了远程服务的位置，也显示了配置的详细信息，如迭代和循环。
2) 可以验证工作流细节。在工作流运行前，Taverna会检查来验证连接是否正确和服务是否可用。
3. Available Services Panel
Taverna可以访问不同领域的大量服务，尤其是生物多样性领域。Taverna默认的服务列表：
· Web Services
· WSDL
· REST
· Data services
· BioMart
· BioMoby
· SoapLab
· Local scripts:
· R
· Beanshell
· Command line (e.g. Python, Perl)
· Xpath脚本
· 本地的Java服务，本地Java API
· 电子表格导入服务
服务面板还可以从网络或文件系统添加新的服务或工作流。可查看BioCatalogue了解服务的细节。
Results Perspective
一旦启动运行工作流， Taverna便转换到 Result Perspective。通过选择 Workbench平台左上角的Results标签可以在任何时候进行切换。
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\Workbench-ResultPerspective_version=1&modificationDate=1399473233000&api=v2.png]

以下为Taverna相关的一组套件：
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\Taverna_Intro_slide1.png]
Taverna套件是用Java编写的，并包括Taverna引擎（用于制定工作流），包括Taverna工作台（桌面客户端应用程序）和 Taverna Server（远程执行工作流）。
实际上，Taverna能让科学家构建高度复杂的数据分析和公共和私人计算资源，即便他们只拥有有限的计算背景，有限的技术资源和支持。
2.2.1 Taverna特色
在Taverna中很容易设计工作流或加载来自本地或 myExperiment或一个URL的工作流。通过myExperiment搜索选项发现并浏览别人已创建的现有工作流，或通过Taverna可以分享你的工作流到myExperiment上。
Taverna可以很好地添加新的服务，它可以访问本地或远程资源和分析工具。
下面为Taverna相关组件即服务来源。
	Taverna（http://www.taverna.org.uk）
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	myExperiment(http://www.myexperiment.org )
	[image: ]

	BioCatalogue(http://www.biocatalogue.org )
	[image: ]



1. 整合了myExperiment
myExperiment是基于社会网络网址和数字化研究环境（VRE）而设计，便于人们分享、发现和重复利用工作流。
在Taverna中可以找到其他人在myExperiment上分享的工作流或分享你自己的工作流。
Taverna内建支持myExperiment，用户在Taverna Workbench中可以浏览myExperiment网站。
用户可以访问myExperiment搜索选项浏览工作流，在myExperiment上加载现有的工作流。
下面的截图展示了Taverna中内嵌的myExperiment视图。
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\myExperimentPerspective.png]
2. 整合了BioCatalogue
BioCatalogue是一个关于Life Science的公开、集中、专业和必要的注册网络服务，可以用来构建工作流。它是一个面向社区的网站，其中，服务提供者或社区专家可以注册和提供服务，用户可以从中查询。
BiodiversityCatalogue（生物多样性Web服务注册）提供生物多样性目录Web服务。服务类型有REST和SOAP两种，服务目录有分类、分析、建模、地理空间、数据、发布、可视化等。
针对分类（classfication）、分类异名、接受名、俗名、种、属、科、目、纲、门、界和生物多样性的服务：COL动态名录网络服务、COL命名状态查找webservice和COL 2014年名录webservice、BiOnym（分类命名匹配—Catalogue of Life, FishBase, World Register of Marine Species, Interim Register of Marine and Non-marine Genera）、SHARKdata（海洋环境监测数据）。
针对生态学的openModeller web service、宏基因性状服务和海洋环境监测数据服务。
Taverna有内嵌的搜索服务目录支持，如BioCatalogue。用户可以在Workbench中通过BioCatalogue浏览服务目录和访问全部搜索项浏览服务和检查它们的状态和可用性。找到的服务可以直接加到工作流中或Taverna Workbench的服务面板中。
这些服务目录是可配置的，设置为不同的‘BioCatalogue’，如BiodiversityCatalogue。
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\BioCataloguePerspective.png]
Taverna工作流管理系统包括以下几类:
Workbench、Server和Player、Command Line和Taverna Online。
[bookmark: _Toc426615445]2.3定制Taverna Workbench到BioVel
在首次结合Workbench 和BioVeL之前必须执行一些定制的步骤，这样会更好、更优。安装Workbench软件后必须马上进行以下几个步骤。
· 安装交互式插件
· 配置交互式插件
· 设置BiodiversityCatalogue的URL
2.3.1安装交互式插件
工作流在Taverna工作台运行时，需要安装交互式（相关）插件。
交互式插件为Taverna可选的插件，在工作流运行时提供用户和工作流之间的标准Interaction Service。
要安装该插件请按照下列步骤操作：
1. 启动Taverna工作台
2. 选择菜单项：Advanced >Updates and plugins。
3. 在该对话框中列出了相关的插件。
4. 选择：Find New Plugins。
5. 第二个对话框列出了更新和插件的来源。自动检查更新，Interaction Service插件会出现在官方myGrid插件列表中的选项中。
6. 单击复选框选择Interaction Service插件，点击Install按钮。
7. 该插件安装完后要求你重新启动Taverna工作台。
8. 单击Ok和Close并重新启动Taverna工作台。
9. 重复上面的步骤（1）-（3）项验证插件是否已经存在。
2.3.2配置交互式插件（可选）
交互式插件利用Eclipse的Jetty Web服务器与用户交互。有时默认配置就可以了（interaction services在工作台available services或Interactions下可以看到），但某些情况下需要重新配置并覆盖。如，你机器上的8080端口已经被占用，或者你依靠外部的Web服务器。
如果是这样的话：
1. 选择菜单项：File >Preferences >Interaction。
2. 如果8080端口已被电脑上的其他进程占用，那么重新指定Jetty运行的端口，如8082。
3. 如果你有一个可用的外部Web服务器，那么取消"use internal jetty"复选框。
4. 点击Apply，然后重启Taverna工作台，以使更改生效。
2.3.3从BioCatalogue中找现有服务（为BiodiversityCatalogue配置基本URL）
Taverna Workbench包含一些机制，可以帮助你找到用于构建工作流的相关Web服务。即提供Web服务的目录。
Taverna Workbench默认服务目录是BioCatalogue，超过2000个有关生命科学的Web服务。目录中的服务大多适用于生物信息学研究。
有关生物多样性的科学服务目录是BiodiversityCatalogue，链接为：http://www.biodiversitycatalogue.org/。
要更改Taverna Workbench服务目录，必须按照以下步骤设置BiodiversityCatalogue的基本URL：
1. 启动Taverna Workbench。
2. 选择菜单项：File >Preferences。
3. 在出现的对话框选择：Service catalogue
4. 在表单输入生物多样性服务目录BiodiversityCatalogue的URL，即http://www.biodiversitycatalogue.org，然后点击Apply。
5. 这是会有提示说：已经更新了服务目录的基本URL，需要你重启Taverna工作台才可以生效。
6. 重启Taverna工作台。
7. 在Taverna的主界面，单击带有橙色齿轮标识“Service Catalogue”。
8. 屏幕将切换到有两个标签的搜索界面， WSDL和REST服务。靠近顶部显示"Using service catalogue at http://www.biodiversitycatalogue.org"。

3 利用Taverna Workbench创建工作流
3.1 案例一：构建和运行工作流
1. 打开一个现有的工作流
1) 如果已经下载了工作流，从本地加载一个.t2flow格式的工作流。
2) 如果没有现有的工作流。可以从myExperiment中下载和打开。在Taverna Workbench中直接通过选择顶部的myExperiment视图可以访问myExperiment的内容。
3) 如果你没有现有的工作流，可以从Workbench中的 myExperiment视图下的Sample Pack标签下载并打开一个。
4) 或者，可以从myExperiment网站下载一个，通过选择File菜单中的Open workflow location... ，输入工作流的URL。
5) 或者，你选择File 菜单中的Open workflow。这时会出现一个文件选择对话框，具体出现哪个，取决于你的操作系统。选择你已经下载的工作流。
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如果工作流加载正确， Workflow Diagram和 Workflow Explorer 都填充了文件中定义的工作流。
2. 创建一个工作流
现在创建并运行一个简单的工作流列出一个国家的一些城市。当你启动Workbench时，看到的缺省的视图为Design Perspective，用来创建和编辑工作流。
开始创建一个新的工作流：
1) 选择File菜单中的New workflow
2) 或者如果你已经启动了Taverna Workbench，默认为打开一个空的工作流，你可以开始编辑它。
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\NewWorkflow_version=1&modificationDate=1399473367000&api=v2.png]
3. 增加服务到Taverna
Taverna默认不知道执行一个很好的功能所需要的合适的服务。因此，你必须增加一个服务到你的工作流中。
增加一个新的Web service（如 WSDL service）
1) 点击Service Panel（服务面板）中的Import new services，并增加WSDLservice
2) 输入WSDL服务的URL，此时为http://www.webservicex.com/globalweather.asmx?WSDL，点击确定。
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\ImportWSDLService_version=1&modificationDate=1399473367000&api=v2.png]
提醒：
此软件不稳定，运行中可能在此处出现中断，需要重启甚至隔一段时间再打开软件，才可能有所进展！！！
稍等片刻，Service Panel中的service就可以用了。如果想过滤service，输入“globalweather”，可以在“WSDL @ http://www.webservicex.com/globalweather.asmx?WSDL”下看到两个新的服务。
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4. 增加服务到工作流
将一个已被导入的服务增加到Taverna中的工作流中，在服务面板如GetCitiesByCountry上点击并拖拽到Workflow1中或Workflow Explorer中的树形目录中。
[image: ]
5. 创建工作流的输入
工作流需要有一个输入，此时即查询国家的名称。通过以下方式创建工作流的输入：
1) 在Workflow1中的空白区域右击，选择Insert -> Workflow input port
2) 此时要求输入input port的名字，现在输入“country”，之后也可以修改。
3) 在Workflow1和Workflow Explorer中会出现新的input。
类似地，output的过程相同，点击Insert ->Workflow output port，输入名称 “cities”生成输出。输出同时会出现在Workbench中的两个视图面板中。
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\AddInputPort_version=1&modificationDate=1399473368000&api=v2.png]
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\AddOutputPort_version=1&modificationDate=1399473367000&api=v2.png]
工作流的输入和输出：
[image: ][image: ]
6. 拆分WSDL的输入和输出
许多服务，你可以直接连接输入和输出。但是对于WSDL services，需要“splitXML”来保持输入和输出值。
1) 右击Workflow Diagram或Workflow Explorer中的服务GetCitiesByCountry并选择Show details。
2) 此时Workflow Explorer中的 Details View中会出现服务的描述信息。
3) 向下滚动，点击Add input XML splitter 和Add output XML splitter，两者的弹出框中都选择“parameters”。
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\GlobalWorkflow-XMLSplitters_version=1&modificationDate=1399473369000&api=v2.png]
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7. 把所有的端口连接起来
连接工作流的输入端口和服务的输入端口：
1) 点击 Workflow1中的“country”输入端口，保持鼠标不动，将其拖拉到“GetCitiesByCountry_input”。
2) 此时Workflow1中会出现一个箭头。如果这里有多个端口，就会有多种选择。
3) 或者，右击服务“GetCitiesByCountry_input”输入端口，选择“Link to input‘countryname’”，然后选择工作流的“country”输入端口，此时，会出现绿色的箭头，单击，两个端口即可连接起来。
连接服务的输出端口到工作流的输出端口：
1) 左击服务 “GetCitiesByCountry_output”输出端口，鼠标不动，拉向工作流输出端口（output port）“cities”（会出现一个绿色的箭头）。
2) 或者，右击“GetCitiesByCountry_output”，选择“Link from output GetCitiesByCountryResult”，出现箭头，选择“cities”输出端口，当箭头变成绿色时，单击，两个端口即可连接起来。
具体界面如下：

[image: ]
8. 运行工作流
现在可以运行刚创建的工作流。步骤如下：
1) 点击File->Run workflow。
2)  在Run workflow dialog，由于这里仅有一个输入端口，可以点击Set value按钮。（
提醒：
此处经常会出现死机现象，当出现死机时，需要重新操作。
3) 输入country值，替换字符串 “Some input data goes here”。
4) 输入值后，点击Run workflow，也可以加载已有的值。
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\WorkflowRunDialog_version=1&modificationDate=1399473367000&api=v2.png]
Taverna 2.x会自动转换到Results Perspective。此时的Monitor View标签graph和progress report会展示运行进度。正在运行的服务为绿色表示，完成后为灰色表示。运行后在左边面板的下方会出现“Value 1″。它是输出结果的识别符。点击它，会看到输出出现在workflow results视图的右下边。
9. 关闭工作流
选择File->Close workflow。
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\CloseWorkflow_version=1&modificationDate=1399473367000&api=v2.png]
3.2 案例二：构建和运行工作流
3.2.1创建一个工作流
· 构建一个简单的工作流
1. 搜索服务
a) 在Filter框输入“fasta”，在过滤的结果中看到相关的服务。
b) 选择“Get Protein FASTA”服务。
[image: ]
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2. 拖拉服务到workflow1
c) 拖拽“Get Protein FASTA”服务到Workflow1中
d) 在Workflow1的空白处右击选择Workflow input port。
[image: ]
3. 创建工作流的输入和输出
e) 输入input的名称（如ID），点击确定。
f) 同样的方法创建一个新的工作流output。这次选择“Workflow output port”。
g) 现在Workflow1中由3个框，需要把它们连起来。
h) 在input框（ID）上点击并拖拉向“Get_Protein_FASTA”放开。在两个框中会出现一个连接箭头。
[image: ]
4. 连接服务到工作流的输入和输出
点击output框，拖拽到“Get_protein_FASTA”放开。一个箭头连接两个框。
至此你已经建立了你的第一个Taverna工作流。
[image: ]
· 运行工作流
1. 选择 File菜单中的Run workflow，会弹出Run Dialog窗口。
2. 点击Run Dialog中的Set value，在写有 “some input data goes here”的地方输入1220173。
[image: ]
3. 点击Run workflow。
4. 在results窗口的左下部分，点击value，你会看到一个protein序列，来自NCBI。
[image: ]
· 保存工作流
选择File菜单中的Save workflow。
[image: ]
3.2.2 运行已有的工作流
1. 加载本地硬盘的工作流
1) 选择File菜单中的Open workflow...。
[image: ]
2) 在弹出窗口中选择文件系统中合适的工作流，点击Open。
3) 工作流会自动显示在Workflow Diagram中。
2. 基于URL加载一个工作流
1) 选择File菜单中的Open workflow location...。
[image: ]
2) 在弹出窗口中增加合适的URL（如http://www.myexperiment.org/workflows/4211/download/hello_world_759497.t2flow?version=1）并点击确定。
[image: ]
3) 工作流流程图会自动显示在Workflow Diagram中。界面如下所示：
[image: ]
3. 加载myExperiment中的工作流
你可以直接搜索 myExperiment网站找到工作流或者搜索Workbench中的 myExperiment视图。不管哪种情况，你都可以在Workbench中打开查询的工作流。
 myExperiment视图如下：
[image: ]
加载myExperiment网站的中的工作流
比如你现在myExperiment看到http://www.myexperiment.org/workflows/1641.html工作流。向下滚动，会看到"Run this Workflow in the Taverna Workbench..."下方有一个指向文件的URL，然后在Workbench中用该URL打开工作流。
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\myexperiment-copy-wf-location_version=1&modificationDate=1399473234000&api=v2.pn.png]
在Workbench中通过URL打开工作流步骤：
1) 复制工作流的URL，如右击链接并在弹出的菜单中选择“复制链接地址”。
2) 选择File菜单中的Open workflow location... 。
[image: ]
提醒：
在这一步很可能出现死机死机死机状况，需要重新启动！
[image: ]
在Workbench中通过myExperiment视图加载工作流
	myExperiment视图能让我们访问Taverna Workbench内的功能并查询 myExperiment。
[image: ]
4. 服务目录视图（[image: ]第四个图标）
服务目录视图能让你访问Taverna Workbench中Web service目录的功能，如 BioCatalogue或 BiodiversityCatalogue。连接BioCatalogue，网址为： https://www.biocatalogue.org/，连接到BiodiversityCatalogue ，网址为 https://www.biodiversitycatalogue.org。不过这些都需要配置。
服务目录包含注解的Web service—WSDL/SOAP 和REST网络服务。可以基于这两个搜索，结果展示于两个独立的标签视图，一个是WSDL服务，另一个是REST服务。
[image: c:\users\luo\appdata\roaming\360se6\User Data\temp\service-catalogue-perspective_version=1&modificationDate=1399473249000&api=v2.pn.png]
BiodiversityCatalogue视图如下：
[bookmark: _Toc426615473][image: 屏幕快照 2015-04-01 下午1.19.39.png]


4 生态位模型系列
以下的一些培训内容主要展示BioVeL生态位建模工作流。工作流的生态位建模系列包含了一些相关的工作流。
这些模型的最大优势是可以选择许多环境数据（例如，盐度，海拔，沉淀）并自动导入到工作流。同样地，对大量物种信息运行工作流时，对结果进行格式化使其结果更加直接。
生态位模型或“ENM”工作流是系列中的核心工作流。通过使用openModeller软件工具，该工作流可以进行生态位模型（或物种分布）的研究。
ENM统计差异或“ESW”工作流通过比较ENM工作流所产生的现在和将来的投影来计算物种潜在分布的变化的程度和强度。
Bioclim工作流基于相同的环境条件既可以筛选一组物种出现点，删除冗余点，或考虑所有输入点来确定每个变量的环境范围。
[bookmark: _Toc426615474]4.1 生态位模型概述
随着生物多样性研究的全球化，解决环境问题，如入侵物种，需要新的计算研究工具综合来自广阔的地理区域的多个物种数据。在项目中，我们可以使用BioVeL项目（http://www.biovel.eu）开发的computational pipelines来合并带有气候和环境信息的大量物种出现数据。我们利用出现记录数据结合海洋环境层，如盐度均值，平均海表温度，距陆地距离，平均光合有效辐射和可用养分在地图上投影物种的潜在生态位。下图说明了生态位模型或物种分布建模的的一般规律。

[image: ]
生态位建模（ENM）已经成为一种广泛使用的方法，用于分析物种分布和预测生物多样性模式变化（Wiley et al. 2003, Guinan et al. 2009, Kulhanek et al. 2011）。位模型最常用的方法是基于基位，其中，一组环境因素或资源的多维空间可以确定一个物种的生存期（Hutchinson 1957）。因此，相对较少的变量以地理参考栅格层的形式就可以表征物种的非生物环境，产生潜在分布模型。
下图展示了BioVeL项目开发的位模型的示意图。查看文档https://wiki.biovel.eu/display/doc/Ecological+Niche+Modelling+Workflow了解。
[image: ]
工作流的输入：occurrence数据，一套环境层和选择建模算法。工作流与位模型Web Service交互，利用openModeller框架远程生成模型（Munoz, 2011）模型。可以手动选择算法和参数。ENM工作流使用occurrence和环境数据，基于多种算法，包括GARP, Climate Space Model, Bioclimatic Envelopes, Support Vector Machines和其他算法来对物种分布建模。
然而，为了准确预测物种分布，非常有必要对给定的输入数据集（occurrences, mask, and layers）指定适当的一组参数值。参数值通常会根据数据集的不同而变化，因此很难提前预测。因此，我们BioVel开发了一个完全自动化的工作流能够根据给定的输入数据集和算法获确定参数范围，以便能根据给定输入数据集确定参数值产生最佳模型。基于一组输入数据和一组给定的参数值，模型预测的统计评估进行模型测试。
内部测试用点的100％的点的创建模型。主要用到（ROC）曲线，（AUC）曲线，并使用一个固定的阈值（0.5）。
针对特定的输入数据集，运用若干不同的ENM算法有效探索参数范围值。
[bookmark: _Toc426615475]4.2 ENM workflow
利用openModeller Web服务、并选择算法、环境层和mask创建生态位模型。
工作流中的关键步骤：
1. 模型创建：第一步是选择算法和参数指定，其中使用户选择建模算法和参数值。不同的算法都可以用来创建位模型，算法的适用性取决于许多因素，包括发生点数，能否处理缺失数据，环境变量数和类型以及实验目的。下一步，环境层（ environmental layer selection）选择，用户定义环境栅格图层来构建模型。接下来，地理空间遮罩的选择（geospatial mask selection）能让用户创建或选择一个特定的地理空间遮罩（mask）。用mask内的所有输入点创建模型，如果算法需要背景信息或伪缺失点（pseudo-absence points），也可由mask区采样而得。
2. 模型测试：这一步中，进行模型预测的统计评估。内部测试用全部点创建模型。内部测试计算ROC曲线，AUC和固定阈值为0.5的依赖阈值统计（精度和遗漏）。也可选择外部测试（10折交叉验证），测量平均AUC。
3. 模型投影：该步骤中，用户选择环境数据层进行模型投影。用户可以创建或选择一个地理空间遮罩（mask）模型投影（如：不同的区域创建模型投影）。该步骤中，可以创建additional projections（例如用2050年future environmental layers）。通过基于web的BioSTIF界面，投影和相关的出现记录点能可视化。
[bookmark: _Toc426615476]4.2.1 输入文件和创建并运行工作流
ENM工作流输入文件为包含物种发生点记录的CSV格式的文本文件。下载物种Crassostreagigas的样例数据文件，并保存到自己电脑上。文件“inputfile_ENM_lessonA_Crassostrea_gigas.csv”查看：https://wiki.biovel.eu/x/e4Sz。文件中的每一行对应一个不同的记录，由逗号分隔。第一行表头必须包含列名也用逗号分隔。工作流必须包含以下数据列，准确拼写如下：ccurrenceID, nameComplete, decimalLongitude and decimalLatitude。也包括其它列。列可以按任意顺序排列，但他们必须与相应值的顺序匹配。
其在Excel表格的表示如下：
[image: ]
点击File->Open workflow打开已下载的生态位工作流，如Ecological_niche_modelling_workflow-v28.t2flow，加载后的界面如下：
[image: ]
点击绿色的三角形按钮[image: ]或File->run workflow…运行工作流，弹出窗口如下：
[image: ]
此时有三种方法可以设置文件的输入值：
1. 点击‘Set value’，设置默认的文件输入值；
2. 点击‘Set file location…’从已下载文件加载文件输入值；
3. 点击‘Set URL…’，由已经URL设置文件输入值。
选择其中一种方法，这里我们用的是已下载到自己电脑上并保存的文件：inputfile_ENM_lessonA_Crassostrea_gigas.csv。界面如下：
[image: ]
如果界面提示未输入值，请点击“use example”，然后再点击‘Run workflow’按钮，运行该工作流。
下面的截图展示了工作流的运行：
[image: ]
提醒：
运行到这一步的时候，通常会出现死机状况，而且有可能出现持续死机。有可能是软件的原因，也可能是个人电脑的原因，所以要有思想准备！
[bookmark: _Toc426615477]4.2.2 工作流的步骤和相关页面
4.2.2.1 算法选择
工作流启动后，要求你从可用的建模算法列表中选择一种算法。
不同的算法可用于创建位模型，算法的适用性取决于许多因素，包括occurrence points数、能否处理缺失数据、环境变量数、类型以及实验目的。页面会给出可用算法的大概描述、作者和引用。有关位建模算法的更为详细的背景信息，请参阅文档：https://wiki.biovel.eu/x/EoKD。
在本培训课中，我们选择Environmental Distance algorithm。也称为马氏算法。该算法只需要presence points，不需要有关物种起源和扩散能力的先验知识。
4.2.2.2 算法参数值
该页面，用户选择或设置所选算法的相关参数。
选择的算法列表如下：
[image: ]
该例子中，设置算法参数值如下：
点击“continue”按钮。

[image: ]
4.2.2.3 选择层来创建模型
在该页面，用户选择环境栅格图层来建立物种分布模型。 
在这个例子中，物种Crassostreagigas（太平洋牡蛎）是水生生物。据此信息，以下的环境参数最有可能影响该物种的分布： 
· Distance to land 
· Sea ice concentration 
· Bottom temperature 
· Maximum depth. 
在本实例中用到的海洋环境的层来源于AquaMaps（Kaschner, Ready et al. 2010），具有30弧分的分辨率。所选择的图层的分辨率越高，创建的投影越长。
下面的截图显示选定了4×30弧分环境层的图层。其中两个是地理（即静态）层：
mean distance to land, and maximum depth。另外两个测量的是当今measurements of mean (annual sea) ice concentration和mean (annual) bottom temperature。
滚动并检查可用层，点击“submit selected layers”按钮。
[image: ]
4.2.2.4 选择mask或创建新的mask
在该页面，用户可以选择创建地理区域遮罩（mask），或者从列表中选择一个现有的遮罩。位模型的创建会用到遮罩内的所有输入点。
[image: ]
这里，选择‘create a new mask’。
注：随后的运行中，你可以从列表中选择你之前创建的遮罩（向下滚动找到该遮罩名称），然后按“Submit selected mask”
4.2.2.5 创建建模用的mask区域
此时会出现BioSTIF页面。表明输入文件中的所有736个occurrence点已显示在地图上。该BioSTIF与Data Refinement Workflow是同样的工具。关于如何使用BioSTIF工具，查看文档：https://wiki.biovel.eu/x/GQA/。
在地图下面，你可以看到736个物种的观察记录时间线（有重合的标注点，无其他覆盖层）。将光标定位在时间轴上，相关的observations记录会在地图上突出显示。
[image: ]
标注点聚类后的效果如下：
[image: ]
点击地图标注弹出信息窗口，显示物种Crassostreagigas的详细信息。
[image: ]
点击时间滑动条，其中显示2011年记录为81条，其上的地图分布情况为红色区域。
[image: ]
2008年为146条，分布情况如下：
[image: ]
点击地图上以下标注，物种OccurrenceID=672444014的物种详细信息，以及年份分布情况（红点表示）。
[image: ]
在屏幕的底部，所有的occurrence点以表格格式列出，你可以查看这些信息。
现在，我们将创建一个地理遮罩来覆盖东北大西洋和波罗的海地区。你可能需要“zoom out”和拖动地图来查看完整区域。使用“polygon selection”地图选择工具（1），点击每个“‘corner”画出多边形的兴趣区。双击最后一个点，隐藏多边形。
[image: ]
点击工具条中的‘mask’按钮(2) 将选择的对象转换为栅格遮罩覆盖层。
[image: ]
此时出现一个蓝色的对话框。为你的mask（层）和分辨率输入一个名称，然后单击“ok”。如果没有输入分辨率，默认值为180角秒。根据你选择的分辨率，可能需要一两分钟来创建mask。当地图上的mask变成深蓝色表示已完成。
[image: ]
点击BioSTIF窗口的‘continue the workflow’按钮(3) 进行下一步。
4.2.2.6 内部测试结果
该步进行模型预测精度的统计评估。
[image: ]
ROC曲线的横坐标为false positive rate（FPR），纵坐标为true positive rate（TPR）。ROC曲线越接近左上角，该分类器的性能越好。
AUC值为ROC曲线所覆盖的区域面积,显然,AUC越大，分类器分类效果越好。AUC = 1，是完美分类器，采用这个预测模型时，不管设定什么阈值都能得出完美预测。绝大多数预测的场合，不存在完美分类器。0.5 < AUC < 1，优于随机猜测。这个分类器（模型）妥善设定阈值的话，能有预测价值。AUC = 0.5，跟随机猜测一样，模型没有预测价值。AUC < 0.5，比随机猜测还差；但只要总是反预测而行，就优于随机猜测。
如果曲线令人满意，点击‘Continue’。
4.2.2.7 模型测试
接下来，用户可以选择运用10折交叉验证测试已创建的模型。交叉验证是如何将评估统计分析的结果推广到一个独立的数据集的模型验证技术。
4.2.2.8 新投影
该步骤中，我们选择模型投影。在建模阶段，我们需要的是用我们先前选择的环境层进行模型投影，考虑到我们有occurrence点和环境数据，我们想要预计一下本日物种可能会出现在哪。我们称之为“native projection”，它是该页面默认选择的。
将你自己的名字/日期/数字追加到投影（crassostrea_gigas_1）推荐的默认名称。点击此屏幕上的数据提交按钮，选择本地投影。
[image: ]
4.2.2.9选择mask或创建新的mask
此步骤中，用户可以选择一个新的mask投影模型到不同的区域（如在波罗的海创建模型，在里海投影）。这个例子中，我们没有选择mask，所以该模型将在全球投影。我们选择先前选定的图层中的一个（mean annual distance to land），然后按“submit selected mask”。
[image: ]
4.2.2.10 是否要运行另外的投影？
该页面，用户可以选择创建具有不同环境变量（environmental scenario）的另一个投影。我们选择“yes”。
[image: ]
4.2.2.11 新投影
这里，我们利用future environmental layers来投影模型。Label：“gammarus_tigrinus_2050”。
[image: ]
对于环境变量（mean bottom temperature, mean ice concentration），点击右侧的行（1），此时行右侧出现一个箭头。点击箭头，出现下拉列表。当前选定的层会高亮显示。你可以单击来选中所需的新层。为两个变量选择2050层后，按“submit data”按钮。
4.2.2.12选择mask或创建新的mask
看4.2.2.9
4.2.2.13是否要运行另外的投影? 
看4.2.2.10。选择‘no’。
4.2.2.14 结果展示
投影显示于BioSTIF上。输入文件的occurrence点也会显示。通过取消左侧的数据源“species_points”隐藏occurrence点。
通过使用present day层（下图所示‘crassostrea_gigas_1_Eleanor_April_2014’）选择（左侧）的附加图层，你会看到该模型全球投影的结果。它显示了世界上所有的地方，其中具有使这种crustacean活到现在的条件。能够缩小或放大任何感兴趣的区域。
[image: ]
为了对2050（先前选择的层mask）物种分布投影进行可视化，取消了追加的图层，选择第二图层（下图的‘crassostrea_gigas_2’）。
[image: ]
如果你直观地比较两个层，你会注意到物种向北蔓延，大部分被标注的沿着挪威西海岸。
通过点击超级链接按钮（上图（2）所示），当工作流完成后你可以再次查看这个交互式地图。
请注意，目前，工作流产生的层的信息在我们的服务器上最多仅保留4周的时间。我们在每月第一天删除GeoServer上早于4周的开放工作区“biovel_temp”上的所有文件。随着容量的增加，限制力会放宽。
4.2.2.15返回工作流并下载结果
按下右上角的‘Continue the workflow’返回到工作流并下载结果。此时运行已完成。
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Available algorithms

 Environmental Distance

© Biocim

© Clmate Space Model

© GARP (single run) - DeskcopGARP implementation

© GARP with best subsets - DeskcopGARP implementation
© ENFA (EcologicaHiiche Factor Analysis)

© Envelope Score.

© Envionmental Distance.

© GARP (single run) - new openblodeller implementation
© GARP with Best Subssts - new openModeler implementation
© Maximum Entropy

© Niche Mosaic

© Consensus

© rtifical Neural Network.

© Random Forests

© SVM (Support Vector Machines)

© virtual iche Generator

Version 0.5

Description  Generic algorithm based on environmental dissimiarity metrics. When used with the Gower metric and maximum distance 1, this algorithm
should produce the same resuft of the algortthm known s DOMATH.

Author(s)  Mauro E. 5. Mufioz, Renato De Giovanni, Danio J. S. Belini

Bibliography Carenter G, Gilison AN, Winter J (1993) DOMAIN: A flexble modeing procedure for mapping potental distributions of animals and plnts.
Biodwerstty and Conservation 2: 667-680. Farber O & Kadmon R 2003. Assessment of akterative approaches for bioclmatic modelng with
specal emphass on the Mahaianobis distance. Ecological Modeling 160: 115-130.

Developer(s) Danio J. 5. Belini, Renato De Giovanni

Continue





image51.png
wete:
Heares o pos:
Mo dsance:





image52.png
3 geography
3 30arcminutes
[ Mean depth (m)
Mean ditance to land (km)
Minimum depth (m)
Maximum depth (m)

© present
= 30arcminutes
[C) Mean bottom saiinity (psu)
Mean surface sainity (psu)
Mean bottom temperature (Celsus)
[T Mean surface temperature (Celsius)
Mean ice concentration
Mean chlorophyll A (mgC/m2/day)

= HCARS

‘Submit selected layers |





image53.png
3 oM Server
= yers
& masks
= country
= brazi
& 30arcseconds

& nada
& 30arcseconds
Canada mask.

@ finland
S 10arcminutes
Finland mask.

& 30arcseconds
Finland mask

= nda

‘Submit selected mask | Create a new mask





image54.png




image55.png
Aggregation type Hide coordinates  Longitude: 9225228, Latitude: 48.76789

e o

= | 1100 0f O Results rage1oro Y] ]

% taxonName 15 fickiNotes |5 dataRcsourceCitation |5 dataProviderName |5 ters {4 minimumDepthinMeters :+ dataResourceRights




image56.png
Map selector tools Aggregation type Hide coordinates  Longitude: -55 22819, Latitude: 67.98541

= P ————

42 results

#lo

TaxonNane OccurrencelD DataProvider ea

Crassostrea K Mational
e 672453664 Biodiversity 14,
e Hetwork
O ¢ ] D
°
1940 1960 1980 2000 2020

\ \ \ Y

1100 0f 735 Results rage1ors Y] ]

feldNotes {3 dataResourceCitation 2" dataproviderName |+ maximumElevationinMeters |+ minimumDepthinMeters





image57.png
Hide coordinates  Longitude: 2914681, Latitude: 47.35829

1100 of 755 Results rage1ors Y] ]

taxonName {3 fieldNotes {3 dataResourceCitation 2" dataproviderName |+ maximumElevationinMeters |+ minimumDepthinMeters





image58.png
Map selector tools Hide coordinates  Longitude: 2914681, Latitude: 47.35829

‘Selection layer
I EREE o ekt fometn

1100 735 Results | 1]< 230220 > | m -

feldNotes {3 dataResourceCitation |5 dataProviderName {5





