
Projet ABC
Analyse et Base de Connaissances

Utilisation d’Ontologies pour l’analyse
de résultats de puces à ADN

Claude Pasquier
claude.pasquier@unice.fr



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



Modélisation hiérarchique des concepts dans GO
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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



ABC v1 : version consultation

Basé sur DAG-EDIT (éditeur d’ontologie au format GO)

+ modules de consultation
associations termesproduits de gènes
Localisation chromosomique
Classifications hiérarchiques

+ modules de data-mining
Choix d’annotations caractérisant des groupements de transcrits
Détection des gènes covariants et co-localisés

- fonctions d’édition



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 »



Visualisation de transcrits associés à un terme



Annotation automatique des partition



Utilisation de l’ontologie anatomique de FB

thorax vs tête

thorax vs corps entier

tête vs corps entier



Identification des transcrits co-localisés



Détail des gènes co-localisés sur le même brin

Ch IV

Ch IVr



Détail des gènes co-localisés sur le même brin

Ch I

Ch IV



Localisation des gènes sur le chromosome IV
Coordonnées 920000 à 960000

YDR241W (BUD26)
YDR235W (PRP42)

YDR238C (SEC26) YDR243C (PRP28)
YDR239C
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Evolutions futures
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Réutilisation des annotations

Ontologies
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Arborescence de vues

Vue globale

Vue labo

Vue chercheur

Vue étudiant

Vue chercheur

Vue labo

Données
publiques

MAJ

Système de réécriture des requêtes
sur le principe du « local-as View »
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