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DiscoClini est une méthode qui permet de mettre en évidemogathiere automatique
des relations entre 2 ensembles de données numériques. ddotraine d’application
est la génomique fonctionnelle. Nos sources de donnéesasmitdes données d'ex-
pression génique issues de puces a ADN et des données igjoeinLe volume de
données a explorer est conséquent car nous disposons deedide milliers de me-
sures réalisées simultanément sur les puces a ADN pourugsettizaines d'individus
et des dizaines de paramétres cliniques pour chaque individ

Notre objectif est de faciliter la découverte de relatiolubgles ou partiellement li-
néaires. Peu de travaux s’intéressent de maniére spédifiguiécouverte automatique
de corrélations linéaires.

Nous proposons un environnement ayant pour but de rédsieedeori sur les cal-
culs effectués et les temps d’exploration des donnéesgadit.

Le flux de DiscoClini est le suivant : (1) définition des sosrce données biocli-
nigues et d’expression génique issues de puces a ADNCc; (ctrn depuis les
sources des données relatives aux individus que I'on swuimalure dans une étude
corrélationnelle ; (3) calculs sur les ensembles (3a) widisaléfinis précédemment et
(3b) bivariés correspondant a la mise en relation d’'untaitrissu de I'ensemble des
données biocliniques et d'un attribut issu de I'ensembkedimnées d'expression gé-
nique ; (4) exploration visuelle des résultats des calauldes ensembles bivariés ; (5)
validation biologique des résultats par I'expert du doraain

Il permet aux biologistes (dans notre contexte applicdéfdécouvrir sana priori
des relations linéaires entre les deux types de donnéese hgthode peut étre assi-
milée & une suite d’approximations et de reformulations pgumettent a I'utilisateur
de disposer de résultats d’analyse sous une forme synikétdacilement exploitable.
En (3b) les corrélations entre les sous-ensembles sontéatc Les meilleurs résultats

*Nous tenons a remercier I'Institut Benjamin Delessert pouar sautien via le « Prix de Projet de Re-
cherche 2004 »
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FiG. 1 — Flux de fouille de données de DiscoClini.

sont proposés a I'expert sous la forme d’un tableau assquiam chaque relation des

données statistiques et une représentation graphique pactsns. Ce mode de restitu-

tion des résultats permet a I'expert de visualiser simaltaent un ensemble de relations
potentiellement intéressantes.

Nous proposons avec DiscoClini une approche objective \aman de I'analyse et
de I'exploration des données, ou aucapriori, en terme de connaissances dans le
domaine, n’est requit.

Différentes expérimentations ont permis de valider Didtco@t de produire des ré-
sultats qui ont contribué a des avancées biomédicales €ki@gt al. (2004) ;Clément
et al. (2004) ;Taleket al. (2005)).

Les données que nous utilisons sont des données bruitéesipaires. Nous avons
donc développé une méthode, actuellement en cours d'éalygermettant de dé-
tecter automatiquement les valeurs suspectes afin d’aeelo qualité des résultats
fournis a I'expert. L'intégration de ces nouvelles infotioas dans I'étape de visuali-
sation est un des problémes qui se pose aujourd’hui a nous.
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