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Résumé (5 lignes) :

L'équipe Bibliome a produit un ensemble de résultats pour I'étude des habitats des microorganismes
a partir des publications scientifiques en s'appuyant sur le réseau MEM OntoBiotope et les résultats
de l'organisation de trois compétitions internationales. Les résultats font I'objet de services publics
en ligne destinés aux biologistes et notamment les microbiologistes. Ces services exploitent un
ensemble de méthodes et logiciels, une ontologie et une base de connaissances dont il n'existe pas
d'équivalent au monde.

Contexte et enjeux :

L'information d'habitat des organismes est critique dans tous les domaines de la microbiologie,
notamment pour l'analyse systématique des écosystemes, la production des hypothéses de
provenance des microorganismes isolés ou encore 'étude du réle des génes dans Il'adaptation au
milieu. Les habitats des microorganismes sont décrits en langue naturelle non structurée dans des
millions de sources publiques, articles scientifiques ou bases de données (séquences, ressources
biologiques). Pour étre exploitable, cette information doit étre extraite et reliée a une classification
de référence qui permette de croiser les informations provenant de sources diverses. Les ontologies
sont la réponse reconnue au besoin des chercheurs de standardiser ces informations et de les
interpréter. Le développement de méthodes informatiques d'extraction d'information a partir de
texte a l'aide d'ontologie connait des succés récents et spectaculaires dont nous sommes partie
prenante. Un des moteurs en est I'organisation de compétitions internationales sur des corpus de
référence qui encouragent le développement de méthodes génériques rapidement adaptables, leur
comparaison et leur partage.

Résultats :

Nous avons développé I'ontologie OntoBiotope pour la description des habitats et phénotypes
microbiens pour tous les écosystemes, alimentaire, hotes animal, plante et homme, milieux
aquatiques, traitement des effluents, etc. qui intéressent potentiellement tous les microbiologistes
de I'INRA [1]. Nous avons congu un « workflow » de traitement automatique avec la suite logicielle
Alvis [2] ; celle-ci extrait les taxa et les habitats de toute collection de textes en anglais, leur assigne
une catégorie, respectivement taxinomique et d'OntoBiotope et extrait la relation entre habitat et
taxon [3]. Plusieurs services en ligne permettent d'interroger la base de connaissances (3,63 millions
de relations) générée automatiquement a partir de I'ensemble des 1,16 millions de références




Pubmed du domaine : un moteur de recherche sémantique [4] et un «treemap» [5] pour un
affichage synthétique des informations. Pour I'extraction d'information, nous avons développé un
ensemble de méthodes originales basées sur |'apprentissage et le traitement automatiques de la
langue (TAL) et que nous avons adaptées, par exemple : ToMap [6] pour les termes et catégories et
AlvisRE [7, 8] pour les relations. Nous avons entrainé et évalué ces méthodes grace a des corpus de
référence d'articles scientifiques [9] et de centres de séquencgage [10, 11] annotés manuellement en
utilisant I'application web AlvisAE [12]. Enfin, nous avons organisé trois compétitions internationales
intitulées Bacteria Biotope [13, 14, 15], trois ateliers de restitution associés a ACL (Association for
Computational Linguistics), la principale conférence internationale de TAL [16, 17, 18] et édité trois
suppléments du journal BMC Bioinformatics [19, 20, 21].

Perspectives :

L'autorisation légale a court terme de l'accés aux articles complets pour la fouille de texte va
permettre d'accroitre considérablement I'application de nos résultats et la portée de nos recherches
dans ce domaine. Nous collaborons avec la DIST (Délégation Information Scientifique et Technique)
pour identifier et intégrer les sources les plus pertinentes.

Les méthodes sont en cours d'extension pour I'extraction et la formalisation des propriétés et des
phénotypes des microorganismes, y compris les molécules dégradées et produites. La premiére
étape est le déploiement de bases de données publiques sur la plateforme IFB-Migale : Florilege
action MEM sur la flore positive des aliments et FoodMicrobiome sur le metagénome du fromage
avec l'institut INRA Micalis et le CNIEL (Centre National Interprofessionnel de I'Economie Laitiére).
Elles integreront des informations textuelles d'habitats des bases de données du domaine (dont
CIRM : Centre International de Ressources Microbiennes, GOLD : Genomes Online Database, et
GenBank). L'objectif sera de favoriser, par le croisement d'informations génétiques et de milieu,
I'analyse et l'interprétation des expériences en microbiologie produisant des données a haut débit.

Valorisation : la Suite Alvis et son instance OntoBiotope font |'objet de valorisation sur
I'infrastructure H2020 OpenMinTeD (OMTD) de "text-mining" a laquelle nous contribuons [22].
OMTD apporte une visibilité internationale et rend les utilisateurs (micro)biologistes autonomes dans
I'application de ces technologies aux collections de documents, aux milieux et aux souches de leur
choix. OMTD facilitera I'extension du "workflow" logiciel OntoBiotope par l'ajout de nouvelles
fonctions basées sur de nouveaux composants, comme I'extraction des molécules.

L'ontologie OntoBiotope est distribuée publiquement et son utilisation par d'autres infrastructures
pour l'indexation d'habitats microbiens est en cours d'étude notamment pour GOLD et GBIF France
(Global Biodiversity Information Facility). Les corpus de référence des compétitions « Bacteria
Biotope » et les modules automatique d'évaluation, accessibles en ligne, rencontrent un succes
croissant (68 citations dans Google Scholar).

Financements : réseau MEM (INRA), projets Alvis (FP6), Quaero (BPl), OpenMinTeD (H2020), théses
IDI IDEX Paris-Saclay.
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Annexe a la fiche type de recueil des faits marquants 2016 des départements/centres

CLASSIFICATION

Axes du document d’orientation

e Intégration des performances économiques, sociales et environnementales de I'agriculture

e Développement de systémes alimentaires sains et durables

e Atténuation de l'effet de serre et adaptation de I'agriculture et de la forét au changement
climatique

e Valorisation de la biomasse pour la chimie et I'énergie

e Sécurité alimentaire mondiale et changements globaux

e Approches prédictives pour la biologie

e Agro-écologie

Tripode
e Alimentation
e Agriculture
e Environnement

Domaine d’activités
e Animaux
e Végétaux
e Micro-organismes
e Procédés agro-industriels
e Mathématique - modélisation - informatique

Méta-programmes

e SMACH

e M2E-MEM
e GISA

e SELGEN

e DIDIT

e ACCAF

e EcoServ

e Glofoods



