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Introduction

* Pourquoi ?

« Qu’est-ce que lI'intégration ?
- Interconnexion
- Fusion
- Médiation
- Modélisation
- Confrontation
« Recoupement



Biologie, mesures, données et connaissances
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Appercu des données disponibles

« En quantité
« Dispersées

>genes, protéines, expression, interaction, ...
->NCBI, EBI, KEGG, SIB, ...

- Hétérogenes : type, structure et sémantique
- mots : séguence génome, gene, protéine
- attributs
- nominaux : mots-clés, ontologies, vocabulaires controlés
- numMériques :
- niveaux d’expression,
. usage des codons
- graphes : interaction protéique, réactions enzymatiques, transduction du signal,
structures classificatoires
- texte
. vocabulaire contrélé
. littérature



Vue générale
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Intégration : vers une vue unifiée

« Exploitation des références (croisées)
- Interconnexion
- schéma unifié matérialisé : entrepdbt
- schéma unifié virtuel : médiateur



Intégration par interconnexion : principe
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SRS [Etzold et al., 1996], Entrez [Schuler et al., 1996], ...



Intégration par fusion ou par médiateurs
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Intégration : vers une vue unifiée

« Exploitation des références (croisées)
- Interconnexion
- schéma unifié matérialisé : entrepdbt
- schéma unifié virtuel : médiateur

« Modélisation



Intégration par la modélisation : vers la cellule virtuelle

Littérature

Réactions et | Données
vitesses d’interaction
Modele
Composants | Localisation | » systeme de réactions
cellulaires cellulaire | » interactions moléculaires
 pi calcul

Données sur

A

le

métabolisme Caractérisation et simulations

 validation
e prédictions
e propriétés émergentes

Virtual Cell [Loew et Schaff, 2001], E-CELL [Tomita et al., 1999],
Cellerator [Shapiro et al., 2003],
MetExplore [Cottret et al., 2010], ...



Intégration : vers une vue unifiée

« Exploitation des références (croisées)
- Interconnexion
- schéma unifié matérialisé : entrepdbt
- schéma unifié virtuel : médiateur

« Modélisation

» Statistiques
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MixOmics [Lé Cao et al., 2009]

» Analyse factorielle des correspondances
* Analyse des correspondances multiples

* Analyse en composantes principales

« Analyse de la variance

Statistiques

Soua3



Intégration : vers une vue unifiée

« Exploitation des références (croisées)
- Interconnexion
- schéma unifié matérialisé : entrepdbt
- schéma unifié virtUel : médiateur

« Modélisation

» Statistiques

- Confrontation visuelle, exploratoire

13



Confrontation visuelle
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Intégration : vers une vue unifiée

« Exploitation des références (croisées)
- Interconnexion
- schéma unifié matérialisé : entrepdbt
- schéma unifié virutel : médiateur

« Modélisation

» Statistiques

- Confrontation visuelle, exploratoire

« Exploitation de la notion de voisinage
- exploration
- recoupement
- confrontation

15
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Exploration visuelle de voisinages
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Recoupement de voisinages : approche basée sur les graphes Y

Metabolic
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Recoupement de voisinages : approche ensembliste
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ABSTRACT

BACKGROUND
With the recent in high-throughput tech-
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Fusion : approche basée sur les graphes
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Approche apprentissage automatique / fusion : dimensions & dissimilarités. Priorisation et clustering
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Intégration : vers une vue unifiée

« Exploitation des références (croisées)
- Interconnexion
- schéma unifié matérialisé : entrepdbt
- schéma unifié virutel : médiateur

« Modélisation

» Statistiques

- Confrontation visuelle, exploratoire

« Exploitation de la notion de voisinage
- exploration
- recoupement
- confrontation
- fusion
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L'hétérogénéité sous diverses ses formes

« Sémantique
- Gene Ontology BP/KEGG pathways/BioCyc
- structure d'un gene/peptide

« Modele et format
« SGBDr, SGBDoo, LDAP, fichier
- schémas, attibuts et unités
« XML, FASTA, EMBL/GenBank, SWISSPROT

« Architecture et acces
- SGBD, SOAP, REST, pipeline (galaxy, ergatis)
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Hétérogénéité et interopérabilité

- Hétérogénéité des systemes et des représentations
* Besoin de standards
 Plusieurs solutions :

- Format d'échange : XML, JSON, ...

 Protocole d'acces : services Web, SOAP, REST, ...

23



Services Web

* Principe

- appel de procédure a distance
- permet de faire communiquer différents systemes
(plateforme, OS, langage de programmation, ...) a
travers XML

- un fournisseur propose certaines fonctionnalités

- description du mode d'acces a ces fonctions : WSDL
(Web Service Description Language)

- protocol de communication : SOAP (Simple Object
Access Protocol)
- couche transport (HTTP, SMTP, POP3, IMAP, ...)

- représentation XML : encodage/décodage des
données

24



Services Web

« COté fournisseur :
- serveur : Web, SMTP ou autre
- ex: script CGl (apache-perl-SOAP), ou PHP

« Coté client :
- de nombreuses bibliotheques disponibles
- perl, ruby, python, Java, ...

25
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Appel de procédure a distance : client

Processus Client avec binding http

Requéte
Enveloppe la http
requéte SOAP- ,
- L XML envoyee
Construction de Sérialise en au serveur
I'appel de requéte SOAP- En requéte SOAP
méthode XML http >
e . Réponse
Désérialise la Extrait la http recue
réponse réponse
Retourne |a SOAP-XML SOAP-XML du serveur
valeur SOAP

En réponse de
méthode

Serializer/
deserializer

de la réponse
http

Encoding/
decoding http




Appel de procédure a distance : serveur

Processus Serveur avec binding http

Canal de
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http du requéte
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i r
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Servlet
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