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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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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

Fichiers

plats
-

N—

N

SGBD
Relationnel

~

AN
—

SGBD
00

T

Schéma unique

entrep6t

données

Integr8 [Kersey et al., 2005], BioMart [Kasprzyk et al., 2004],
WINGS [Abergel et al., 2004], BioKleisli [Davidson et al., 1997], ...
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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
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 validation
» 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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Statistiques
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Intégration : vers une vue unifiée

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

« Modélisation

» Statistiques

- Confrontation visuelle, exploratoire
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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
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Exploration visuelle de voisinages
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Recoupement de voisinages : approche basée sur les graphes
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Recoupement de voisinages : approche ensembliste
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ABSTRACT

BACKGROUND

Enpeavoun bl
web; this web site is free and open to all users

With the receat in high-throughput tech-
nclogies, mazy orgmisme have scen heir gemomes
reanily, annotated. This

and there is no
for the prioritization of candidate genes. Using
a training set of genes known to be invalved in
a biological process of interest, our appronch
consists of (i inferring several models (based on
various genomic data sources), (i) applying each
model to the candidate genes fo rank those
candidates against the profile of the known genes
and (i) merging the several rankings into a global
ranking of the candidate genes. In the present

leadsto e ;c.mm.. nof o largs inount of genonse data

reation and maistenance of corresponding
bases, However, converiing genomic data into bio-
owledge to identify genes invobed in a
particular process or discase remams o major chalknge,
Nevertheless, there is much cvidenee o sugecst that
functionally related genes ofien cause similar phenotypes
(1-3). To identify which genes are responsible for which
phenatype, association studies and linkage analyses are
often used, resulting in large lists of candidate genes. In
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Fusion : approche basée sur les graphes

*~ Neighborhood

“w Gene Fusion
: “ Cooccurrence
e TN “ “ Coexpression
= IR, P “w Experiments
L7 B B i \
N ‘@-ﬁ”@ﬂ malE “w Databases
Oé | " “. Textmining
iS4 “«.[Homology]
= sech

STRINGdb [von Mering et al., 2003]



Approche apprentissage automatique / fusion : dimensions & dissimilarités. Priorisation et clustering
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Vue générale




