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Summary 

The work on Micro B3 Information System’s Database Documentation is based on the work 

performed in all tasks of work package 5 with main work done in task 5‐3. The main tangible 

product is the Microbial Ecological Genomics Database (MegDb), which serves as the main 

data integration platform, as part of the Micro B3 Information System. MegDb includes 

several extensions which allow efficient integrated access to molecular sequences and 

environmental data. It is also used in an architecture which bridges the gap between 

analytical pipelines and storage of data in a scalable manner. 
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Introduction 
One central theme of Micro B3 project is to enable open access and transparent data flow 

for marine microbial ecosystems research and biotechnology. This data flow includes 

contextual data about the environment as well as sequence data from initial sampling (Task 

5‐1) to web based end‐user access (Task 5‐4, 5‐5, 5‐6) as well as to various data products 

derived from the data by the various analysis pipelines (Task 5‐2).  

Here we describe the Microbial Ecological Genomics Database (MegDb) underlying the 

Micro B3 Information System. The aim of MegDb is to guaranty consistent storage of all data 

needed for general marine microbial ecosystems research and biotechnology as well of for 

the special use case Ocean Sampling Day (WP2). The technical design and implementation 

also draws from conclusions and requirements of WP 3 (marine environmental data), WP4 

(standards and interoperability) and WP6 and WP7 which input requirements. 

Overview 
This deliverable focuses on documenting the main design decisions and approaches taken in 

the implementation of MegDb. Section on “Availability” includes references to documents 

describing the technical implementation details. 

MegDb as a data integration platform 
The Micro B3 Information System and the role of MegDb as a data integration platform is 

best described from a data flow perspective (Figure 1). The data flow has three parts and is 

divided into seven steps: 

I: Data convergence is the process of transforming a multitude of different contextual, 

environmental and microbial sequence data into a common data model. It comprises the 

following steps: 

1. Discovery and generation of data 

2. Harvesting data 

3. Filtering data 

II: The data integration part delineates the border between a data convergence and data 

divergence  

4. Integrating data 

III: Data divergence 

5. Augmenting data 

6. Analyzing data 

7. Acting and visualizing data for stakeholders 

Additionally, Figure 1 depicts which WP5 tasks produces software for which step and shows 

relations to other work packages. 
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