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Cadre du projet

Equipe Bio-informatique
  resp. : Prof. Richard Christen

Analyse des données des puces
  resp. : Claude Pasquier
  Karim Jevardat de Fombelle (CDD)
  Michael Lamarre (Thèse)

Conception des puces
  resp. : Prof. Richard Christen
  Olivier Croce (Thèse)
  Sébastien Flavier (Thèse)
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Problème d’interprétation des données
Données extraites de  :
Eisen MB, Spellman PT, Brown PO, Botstein D.
Cluster analysis and display of genome-wide
expression patterns. Proc Natl Acad Sci U S A.
1998 Dec 8;95(25):14863-8.

 6221gènes de Saccharomyces 
cerevisiae  

80 expériences

2467 gènes ont une fonction répertoriée

X13
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Modélisation hiérarchique des concepts dans 
GO
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Code « Evidence » de Gene Ontology
TAS Traceable Author Statement

IDA Inferred from Direct Assay

IMP

IGI

IPI

Inferred from Mutant Phenotype

Inferred from Genetic Interaction

Inferred from Physical Interaction

ISS

IEP Inferred from Sequence or structural Similarity
Inferred from Expression Pattern

NAS Non-traceable Author Statement

IEA Inferred from Electronic Annotation

NR Not Recorded
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Objectifs du projet

1. utiliser les termes biologiques pour qualifier 
les résultats de puces à ADN

2. utiliser les résultats des puces pour étendre 
une base de connaissances

3. exploiter les données recueillies et faire du 
data-mining
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Une des constatations de Eisen et al.

« les gènes responsables de la synthèse des
protéines de la mitochondrie sont exprimés
de manière concordante avec de nombreux

gènes impliqués dans la respiration »
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Visualisation de transcrits associés à un 
terme
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Zoom sur une branche
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Simplification par nommage des branches
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Visualisation d’un groupe de gènes nommés
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Simplification par nommage des branches
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Localisation des transcrits dans l’ontologie

YNL323W
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Détails de deux transcrits

YPL152W/RRD2
Description : Resistant to Rapamycin Deletion 2
GO term : osmotic response
  

YNL323W/LEM3
Description : Product of gene unknown
GO term : cell surface receptor linked signal transduction

IMP Inferred from Mutant Phenotype

IGI Inferred from Genetic Interaction

IMP Inferred from Mutant Phenotype
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Code « Evidence » de Gene Ontology
TAS Traceable Author Statement

IDA Inferred from Direct Assay

IMP

IGI

IPI

Inferred from Mutant Phenotype

Inferred from Genetic Interaction

Inferred from Physical Interaction

ISS

IEP Inferred from Sequence or structural Similarity
Inferred from Expression Pattern

NAS Non-traceable Author Statement

IEA Inferred from Electronic Annotation

NR Not Recorded
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Modélisation des connaissances biologiques

PART-OF

INTERACTS-WITH

LOCATED-IN

ynl154c

ykr026cymr267w

ymr269w

ylr432w

ygl122c

yer186c

ybr270c

yel009c ypl039w

yhr145c

ydl097c

mitochondrion

cytoplasm

intracellular

cell

respiration

Physiological
processes

enzyme

hydrolase

Inorganic
diphosphatase

IS-A

HAS-FUNCTION

IS-USED IN

REGULATES

---- CELLULAR COMPONENT

---- MOLECULAR FUNCTION

---- BIOLOGICAL PROCESS

ORF----
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Evolution de Gene Ontologie

GONG = Gene Ontology New Generation

Représentation de la connaissance par logique de descriptions

Basé sur DAML+OIL

Liaison avec XML/XML schemas

Rapprochement avec RDF/RDFS
et le  Web sémantique
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Axes de recherche et Collaborations

Laboratoires partenaires 
• CNRS (UMR7637), ESPCI 

Marie-Claude Potier
• CNRS (UMR 6078), UNSA 

Frank Delaunay 
• CNRS (UMR 6097 )

Pascal Barbry

Bases de Connaissances 
• INRIA – projet ACACIA

Rose Dieng

Systèmes de classification
• Olivier Gascuel à Montpellier
• Alain Guénoche à Marseille

Environnement logiciel
• INRIA – projet OASIS

Didier Parigot

Web sémantiqueData-mining
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