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La plateforme de bioinformatique

• Une Infrastructure Scientifique Collective de l’INRA, membre de
o BioinfOmics : l’IR en bioinformatique de l’INRA

o IFB : l’Institut Français de Bioinformatique

o Elixir : le réseau européen pour l’information biologique

• et inscrite dans une démarche de Science Ouverte1

1 http://institut.inra.fr/en/Overview/Documents/Charters/INRA-releases-official-open-access-guidelines

http://migale.inra.fr
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Projet EnovFood (métaprogramme MEM, INRA)
Quelles bactéries pour fermenter un nouveau type d’aliments végétal,
typiquement jus de lupin ou de soja ?
+ Disponibles dans la collection de souches du CIRM-BIA de Rennes.

Contexte : évolution des régimes alimentaires
Produire de nouveaux aliments, digestes, bons pour la santé, faciles à conserver
à La fermentation : un procédé très intéressant …….

Un nouveau type de questions biologiques 

http://migale.inra.fr

….. qui utilise un cocktail de microbes judicieusement choisis
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Limite des approches classiques 

Approches classiques
• Tester chacune des 4000 souches de BIA , dans différentes conditions
(milieux, températures, etc.) : trop coûteux et fastidieux

• Tester les souches de BIA en lien avec la fermentation : choix restreint
• Fouiller la littérature : difficile de chercher par mots-clés

Démarche visée
• Explorer « automatiquement » la littérature, mais aussi d’autres
ressources textuelles (catalogues, bases de données génétiques ...)

• … cibler des connaissances sur les bactéries : habitats, leurs
capacités à dégrader des molécules, etc.

• … pour trouver des bactéries capables de fermenter des jus végétaux
ou présentes dans des aliments fermentés et « safe »

• Puis tester in vivo celles de BIA

http://migale.inra.fr
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Mon besoin en text mining plus général

Besoin plus large, issu d’équipes variées
• Quelles bactéries dans un habitat donné ?

Ex : Milieu salé, température, microbiote intestinal (sain/malade), etc.
• D’où provient cette bactérie trouvé dans cet aliment ?
• Quelles bactéries possèdent un phénotype donné ?

Ex : dégradation de tel sucre, production de tel composé aromatique, etc.

Idéalement
• Avoir/construire une source d'information qui regroupe, pour une
bactérie, les propriétés sur ses phénotypes, ses habitats, ses
capacités de dégradation ou de production de molécules, etc.

• … que je puisse relier à d’autres informations (ex : génétiques),
• à partir des connaissances sous-exploitées contenues dans les publis
et BdD

http://migale.inra.fr
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Objectif de la plateforme  

Proposer un nouveau service basé sur du text mining
• permettant de lier les analyses bioinformatiques classiques (ex :

étude de biodiversité par des approches de métagénomiques) à des
informations extraites par text mining

Sans être spécialistes du text mining
• en nous appuyant sur l’équipe de recherche Bibliome pour le choix
des outils spécialisés

à Florilège : une application pilote co-construite de bout en bout sur
un exemple

http://migale.inra.fr
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Utilisation de Florilège pour le jus de lupin 

http://migale.inra.fr
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Utilisation de Florilege pour le jus de lupin 

à Copies d’écran Florilège :

http://migale.inra.fr
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Utilisation de Florilege pour le jus de lupin 

http://migale.inra.fr
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L’extraction d’information
contribue aux principes

Reconnaissance 
des entités

Normalisation 
des entités

Extractions 
des 

relations

Extraction automatique d’information
Texte

Ontologie OntoBiotope
OBT:3145

Fermented fish

product

OBT:1546

Fermented food

OBT:0008

Food

TaxID 414286

Salinivibrio 

Siamensis

TaxID 641

Vibrionaceae

TaxID 51366

Salinivibrio

OBT:0343

Mesophile

ISO Code TH

Thailand

OBT:0130

Growth

temperature range

OBT:0002

Phenotype

TaxID 2

Bacteria OBT:0001

Habitat

Geographical 
place

Lives in
expresses

Is located in

Taxinomie du NCBI

Nomenclature
GeoNames

Modèles formels 
de connaissances

Un pipeline de TDM 
au cœur de 
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Bilan du point de vue   

Florilège
• une application cliente « à façon » que les biologistes se sont
appropriés
à [Falentin et al., Bageco’19]

• reposant sur une approche similaire à nos habitudes en
bioinformatique : workflows d’outils exécutables, réutilisables,
mutualisables, génériques

Migale : le bon endroit !
• Importance d’une application cliente proche des besoins et

adaptée aux biologistes.
• Plus-value : lien entre les connaissances extraites des textes et
les pipelines d’outils bioinformatiques classiques

Ex : étude de la diversité microbienne (FROGS, etc.)

à Fort intérêt à inclure cette approche dans nos services

http://migale.inra.fr
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Conclusions et perspectives   
Objectif à court terme
Proposer un nouveau service aux utilisateurs (plus largement, BioinfOmics et IFB)
• Techniquement

o Intégration du pipeline de text mining sur l’infrastructure de Migale
o Aller vers plus d’automatisation et de généralisation

• Fort soutien de la part de l’INRA (recrutement + SDN)

À moyen terme : besoins immenses pour un passage à l’échelle
• Interne :

o Tirer parti de la richesse de la représentation des connaissances extraites en
investissant les techniques du web sémantique

• Externe :
o Nécessité de nous reposer sur une PF technique de TDM
o Besoin d’accompagnement de spécialistes du TAL (choix des outils)
o Besoin d’outils et de partenaires IST (constitution des corpus)
o Besoin de travailler avec les concepteurs d’ontologies

Conclusion : on y va mais pas tout seuls !

http://migale.inra.fr
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http://migale.jouy.inra.fr/Florilege/

http://migale.jouy.inra.fr/Florilege


Catégoriser les termes du texte avec une 
ontologie - Un problème difficile

dairy
high hydrostatic pressure

hydrostatic pressure
hydrostatic

pressure
survival of the psychrotrophic organisms

psychrotrophic organisms
psychrotrophic

organisms
ultrahigh-temperature milk

ultrahigh-temperature
milk

→ microbial habitat
→ food 

→ animal product and primary 
derivative thereof
→ milk and milk product

→ butter
→ cheese
→ ice cream
→ milk
→ yogurt 

appariement exact

appariement des têtes syntaxiques 

Segmentation en phrases et en mots

Filtrage de phrase et de documents

Reconnaissance et normalisation des entités

Étiquetage sémantique

Extraction des relations

Exemple d’appariement
Terme du texte – concept de l’ontologie

Ontologie OntoBiotope

“word embeddings” et 
alignement des vecteurs

Termes du texte

1 thèse
12 articles
2 challenges

3 domaines
4 ontologies
4 outils


