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Un système informatique intégré permettant :

• D’annoter les données issues d’une 
classification avec des informations 
biologiques provenant d’une base de 
connaissances,

• D’enrichir la base de connaissances en 
fonction des résultats d’expériences
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Expériences
effectuées
à l’aide de

puces à ADN

Collecte
des résultats
de plusieurs
expériences

dans un tableau

Regroupement
des gènes

co-exprimés

Méthode de
partitionnement

Plusieurs millions
de données
à analyser

Arbre de
partitionnement

de plusieurs
milliers de feuilles

à analyser



  

3 types d’aides à l’interprétation des 
résultats

I. Intégration des bases de données de gènes avec GeneOntology
 Quels transcrits sont caractéristiques d’une ou plusieurs fonctions ?
 Quelles sont les fonctions associées aux produits des gènes ?

II. Exploration globale du partitionnement
 Les transcrits associés à une fonction donnée sont ils regroupés dans le 

partitionnement ?
 Des corrélations entre plusieurs fonctions sont elles visibles ?

III. Focalisation sur l’étude d’un groupe de gènes
 Peut-on nommer des groupements de gènes déjà connus ?
 Est-il possible d’identifier des co-expressions entre transcrits qui ne 

reflètent pas la connaissance biologique ?



  

I - Connaissances biologiques et gènes 
associés



  

II - Visualisation de transcrits associés à un 
terme



  

III - Simplification par nommage des branches



  

Objectif de la modélisation des connaissances
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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

Manipulation de grands arbres
• IRD - François Chevenet
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