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Probleme 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.
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Modélisation hiérarchique des concepts dans GO
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Objectifs du projet

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

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

3. exploiter les données recueillies et faire du
data-mining




ABC vl : version consultation

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

+ modules de consultation

associations termes < ->produits de génes
Localisation chromosomique
Classifications hiérarchiques

+ modules de data-mining

Choix d’annotations caractérisant des groupements de transcrits
Détection des genes covariants et co-localisés

- fonctions d’édition




Une des constatations de Eisen et al.

« les génes responsables de la synthése des

protéines de la mitochondrie sont exprimés

de maniere concordante avec de nombreux
genes impliqués dans la respiration »




Visualisation de transcrits associés a un terme
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Annotation automatique des partition

(= e ]

File Plugins Annotation

D) rate

Pape

Terms Viewer

B ®response 1o stress
0 DMA protection
0 505 response

Search Panel

. File Edit ¥iew Go Bookmarks

Tools

Window Help

(Terms rGene products rExpert |

find TERMS with

Bon EP, Carvajal E, Stanbrough M, Rowen D, Magas
Asparaginase Il of Saccharomyces cerevisiae. GLN3/URH

@response to DNA damage . File Edit View Go Bookmatks To| a periplasmic enzyme. Appl Biochem Biotechnol 63-65():]=
H @ response to ER-ovarlead |
Color | Que >tandard Name ASP3-2 (|| Abstract:The production of some extracellular enzymes is know
I | TERM =responze 1o sta:aﬂon - affected by readily metabolized nitrogen sources such as MH4+ 4 ) 1—
B [TERM —response to biotic stimulus Alias ASF3 consensus regarding the involved mechanisms. Asparaginase II ig b
B TERM =response 1o oxidative stress saccharomyces cerevisiae encoded by the ASP3 gene. The enzyiy
B [TERM =response 10 stress Systematic Name YLR157C| cells grown in either ammonia, glutamine, or glutamate, but it is
® response o hypoxia been subjected to nitrogen starvation or have been grown on a pojy]
4 111l »
B response to osmotic strass Feature Type ORF I. : [b)
B response to oxidative stress . . ¥FP|:E%35;\-'%I 1
@ response to pest/pathogen GO Annotations ASF3-2 (GO evidence and references YELOBOCH
2o respoh_se (o Sl o ] il 1l B gt o aenaraninesa actitrito i YLR;%?%T;
::rufng ony 1torr'ma?on E 1|I il | I'I| Y CROSIW
Fuiting pody Tormation YMR1E9C
Oresponse to glucose star_] yEROOSYY Wl
—] I PROZEWY
il [ »] _ —YDRI7LW
Gene Displayer T p— ' | YOLOSEC II
Py —|response to biotic stimulus Hj response to oxidative stress (+$513W
TOROT 44
mn

response to starvation
41 association(s) found
for 38 gene products

—fesponse to stress (+]

response to stress
7

Y GRZ09C
TIL101C
FBROT 2V
L1 GOV
YOR178C

[w] inherited terms” gene products YER1Z2EC
FCROZ1C
@ SCDnS0002264 homeobox tran|= —lprotein felding YORZE S
@ 5GD:50002702 dihydrosphingd= TLLOZ BV
; SIS N CROGSWY
@ S5GDS0002885 seringfthreonin YELOST 14
@ SCD:S0004145 nitrogen catak | — TLETS 7]
B @ SGD:S0004147 nitrogen catab —|res onse to nitro enlstarvati:on (+] TIRISSC
' ° - g YLR15EC
TAS SCO_REF:B664 YLR160C

A ] YLRO43C =

i : | I— | p— T [ [P P ‘LAIl

=TT =




Utilisation de l'ontologie anatomique de FB
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TIdentification des transcrits co-localisés
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Détail des géenes co-localisés sur le méme brin
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Détail des géenes co-localisés sur le méme brin
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Localisation des genes sur le chromosome IV
Coordonnées 920000 a 960000
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Schéma actuel




Evolutions futures




Réutilisation des annotations
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Arborescence de vues
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Systéme de réécriture des requétes
sur le principe du « local-as View »
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