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Nature du sujet:

Renforcement d'une thématique scientifiquement reconnue :
Analyse informatique de génomes ; interrogation et exploration de masses de données

Développement d'une thématique émergente :
Calcul sur grille en génomique

Projet transverse
Informatique et biologie

Description synthétique du sujet (maximum 10 lignes):

Grace au développement de méthodes informatiques et d'algorithmes de calcul efficaces, la fouille de
données multi-génomiques est devenu un outil standard trés puissant. On le formalise ici par une
analyse symbolique des relations n-aires, ou les opérations sont réalisées sur divers serveurs de calcul
reliés par Internet qui se décrit dans le W3C Resource Description Framework. Le systéme proposé
prend une requéte formulé par l'expert, identifie les ressources nécessaires et compile la requéte sous
forme de stratégie (workflow) a exécute sur une grille de calcul. L'approche sera validée sur un
ensemble de 20 génomes complets et des requétes-types élaborés en collaboration avec un Consortium
de biologistes européens.

Description détaillée du sujet:

Grace au développement de méthodes informatiques et d'algorithmes de calcul efficaces, la fouille de
données génomiques est devenue un outil standard trés puissant pour la science, utilisé dans divers
domaines d'application tels que le développement de biotechnologies, la médecine et bien siir la
recherche fondamentale.

Le cadre multi-génomique présente un défi particulier, car ses méthodes sont basées sur les relations
n-aires entre les génes et non pas sur des propriétés de génes en tant qu'individus ou en relation avec
un seul autre gene de référence. Trois éléments interviennent. En premier, les algorithmes de fouille

ou de reconnaissance de formes, nécessaires pour identifier les relations :ils sont trés cofiteux en temps
de calcul, et sont souvent des approximations aux problémes NP-complets. En deuxiéme, le besoin de
maitriser de trés grandes masses de données et d'importantes ressources en calcul : tout les deux sont
nécessaires pour traiter le probléeme a 1'échelle de plusieurs, voire des centaines, séquences de génomes
complets. Troisieme, le besoin de logiciels d'interrogation et d'exploration : ils ramenent les données a
une échelle compréhensible et permet de suivre un raisonnement dans l'inférence de résultats.

Le sujet proposé touche aux trois éléments mais surtout aux deux derniers. Dans le cadre d'un grand
projet national et sur la base d'un fonds important de méthodes informatiques réalisées a facon et de
données originales, nous allons formaliser le probleme de fouille de données sous forme d'une analyse
symbolique des relations n-aire multi-génomiques, définir des méthodes informatiques correspondants
aux opérations logiques sous-jacentes, et réaliser de modules logiciels pour évaluer et valider
I'approche sur de vraies données. Conceptuellement, le systéme proposé prend une requéte formulée
par l'expert, identifie les ressources nécessaires et compile la requéte sous forme de stratégie
(workflow) a exécuter sur une grille de calcul.



Cette approche fait appel a un grand nombre de logiciels existants, disponibles soit sur notre grappe de
calcul, soit grace a leur mise a disposition par les principaux centres de ressources en Europe, Japon et
les Etats-Unis. Chacun déclare ses propriétés et paramétres en Web Services Description Language
(WSDL) ou plus généralement dans le Resource Description Framework (RDF), et la compilation de
la requéte doit tenir compte de ses propriétés pour bien déployer la stratégie sur la grille.

L'approche sera validée sur un ensemble de 20 génomes complets et des requétes- types élaborés en
collaboration avec un Consortium de biologistes européens.
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