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Résumé
Le projet ANR "Des Données aux Connaissances en Agro-
nomie et Biodiversité" (D2KAB) met à disposition une ar-
chive de bulletins agricoles publiée sur le Web. Pour anno-
ter les bulletins à l’aide des maladies et des bioagresseurs
des culture, nous avons besoin d’une nouvelle ressource
sémantique. Plusieurs ontologies et graphes de connais-
sances existent déjà sur le sujet mais ne couvrent pas l’in-
tégralité de nos besoins. Nous avons donc développé une
nouvelle ontologie "BioAGgressor Ontology" (BAGO) en
réutilisant le plus possible des éléments d’ontologies exis-
tantes. Cette nouvelle ontologie a été développée en utili-
sant la méthodologie LOT en partenariat avec 4 experts en
agriculture, entomologie et maladie des plantes.

Mots-clés
ontologie, Web de données, données liées, bioagresseurs
des cultures, organismes nuisibles, maladie des plantes,
agriculture.

Abstract
The French ANR project "Data to Knowledge in Agronomy
and Biodiversity" (D2KAB) builds an archive of French
agricultural alert newsletters. In order to annotate plant di-
sease and pest, we need a new semantic resource. Several
ontologies and knowledge graphs already exist on the sub-
ject but do not cover all of our needs. We have therefore de-
veloped a new ontology “BioAGgressor Ontology” (BAGO)
by reusing elements of existing ontologies as much as pos-
sible. This new ontology was developed using the LOT me-
thodology in partnership with 4 experts in agriculture, en-
tomology or plant disease .

Keywords
ontology, Web of Data, Linked Open Data, pests, harmful
organisms, plant disease, agriculture.

1 Introduction
L’agronomie et l’agriculture sont confrontées à plusieurs
défis sociétaux, économiques et environnementaux ma-
jeurs, nécessitant des innovations technologiques. Le pro-
jet ANR Des Données aux Connaissances en Agronomie
et Biodiversité (D2KAB) 1 illustre comment la science des
données contribue au développement d’applications agri-
coles innovantes. L’objectif de D2KAB est de créer un
cadre pour transformer les données d’agronomie et de bio-
diversité en connaissances interopérables, exploitables et
ouvertes. Pour construire un tel cadre, nous nous appuyons
sur des ressources (par exemple, des thésaurus ou des onto-
logies) pour décrire nos données et les publier en tant que
données ouvertes liées. Nous utilisons le portail web Agro-
Portal 2 [7] pour trouver, publier et partager des ressources
puis nous les exploitons dans des applications dédiées à
l’agriculture ou l’environnement.
L’un des scénarios agricoles de D2KAB consiste à
construire un navigateur web augmenté pour les bulle-
tins officiels d’alertes agricoles français, appelés Bulletins
de Santé du Végétal (BSV). Le prototype interrogera une
archive de BSV disponible sous forme de fichiers PDF.
Chaque bulletin sera annoté et ses annotations seront pu-
bliées sur le Web de données liées. Les annotations se-
ront produites, entre autre, à partir de techniques de trai-
tement automatique de la langue appliquées sur les conte-
nus textuels des BSV. Des mentions de maladies, de rava-
geurs, d’agents pathogènes, de vecteurs 3, de symptômes

1. www.d2kab.org
2. http://agroportal.lirmm.fr
3. Un vecteur est soit un organisme vivant (biotique : arthropodes, né-

matodes, oiseaux, humains, ...) soit un facteur non vivant (abiotique : vent,
eau, véhicule de transport,...) qui est capable de transporter avec succès
un bioagresseur d’un organisme affecté vers un organisme sain, ou dans
l’environnement ou à des aliments de cet organisme sain. Le transport sera
considéré comme efficace s’il permet le maintient du bioagresseur dans
l’environnement considéré. Dans le cas des arthropodes vecteurs, pour



visibles et de plantes cultivées sont toujours présentes
dans les BSV, pour informer les lecteurs de l’état sanitaire
des cultures. Afin d’annoter les observations des bioagres-
seurs des cultures et de leurs vecteurs, nous avons besoin
d’une ressource spécifique adaptée aux vocabulaires fran-
cophones utilisés dans les BSV. Un bioagresseur se définit
comme un organisme vivant non désirable dans une par-
celle agricole et qui impacte négativement la production
agricole. Un bioagresseur peut être un organisme nuisible
(agent pathogène ou ravageur) ou une plante adventice 4.
Notre nouvelle ontologie s’intitule "BioAGgessor Onto-
logy" (BAGO). Elle sera instanciée ultérieurement pour
construire des graphes de connaissances représentant les
bioagresseurs connus d’une culture donnée.
Le reste de l’article est organisé comme suit : La section
2 passe en revue les ontologies existantes pour décrire les
bioagresseurs des cultures ; La section 3 illustre la métho-
dologie utilisée pour construire l’ontologie BAGO; La sec-
tion 4 présente deux design patterns de BAGO. La section 5
discute les difficultés rencontrées. La section 6 propose des
perspectives.

2 État de l’art sur les ontologies des
bioagresseurs des plantes

Nous nous sommes intéressés aux ontologies décrivant les
maladies et les bioagresseurs des plantes cultivées. Un bio-
agresseur se décrit en fonction de son impact sur la plante :
un organisme nuisible (agent pathogène ou ravageur), une
plante adventice. Le bioagresseur est introduit dans l’envi-
ronnement de la plante par le biais d’un vecteur biotique ou
abiotique (cf. note de bas de page 3). Nous avons dans un
premier temps cherché des articles décrivant la conception
d’une telle ontologie dans Google Scholar puis dans le por-
tail Agroportal. Le tableau 1 indique pour chaque référence
sa couverture en termes de : maladies (mal.), organismes
nuisibles (nuis.), vecteurs (vec.), taxonomie scientifique uti-
lisée (tax.), plantes cultivées (cult.) et symptômes (smp.).
Dans les lignes du tableau, le caractère ’o’ signifie oui, ’n’
signifie non, ’ ?’ pas d’avis, ’pat.’ signifie pathogène, ’ins.’
signifie insecte ravageur.
La communauté BFO a produit une ontologie décrivant
les processus biologiques impliqués dans des maladies in-
fectieuses : "Infectious Disease Ontology (IDO)". Les tra-
vaux de [21] spécialisent IDO pour le cas des maladies des

être considéré comme vecteur avéré, l’organisme vivant doit non seule-
ment être porteur de l’agent pathogène mais aussi ensuite être capable de
l’inoculer dans un nouvel hôte sain. Ainsi, un arthropode peut se retrou-
ver porteur d’un agent pathogène en se nourrissant de la sève d’une plante
infectée ou de sang contaminé, mais ne pas avoir la capacité vectorielle à
inoculer cet agent pathogène. A sein d’un agrosystème, le transport ne se
fait pas nécessairement uniquement entre parcelles cultivées. Les plantes
du milieu sauvage (non cultivé) peuvent être réservoir de bioagresseurs
et/ou de vecteurs biotiques. Un vecteur biotique peut aussi être en plus
un ravageur des cultures (ex. puceron). Les vecteurs biotiques en santé du
végétal sont principalement des insectes piqueurs-suceurs (hémiptères) ou
des nématodes (vers ronds).

4. Une plante adventice est un bioagresseur végétal qui apparaît dans
une parcelle agricole, sans être cultivée. Elle se développe en concurrence
avec les plantes cultivées.

ref. mal. nuis. vec. tax. cult. smp.
[21] o pat. n ncbi o n
[1] o ins. o UniProt o o
[3] ? ? ? ? vigne ?
[8] n o n ncbi o n
[9] o ins. ? ? o o
[15] o ins. n Agrovoc arbo o
[2] n o n eppo o n

TABLE 1 – Analyse des ontologies existantes

plantes en produisant une nouvelle ontologie intitulée IDO-
plant. A notre connaissance, IDOplant est la seule ontolo-
gie qui modélise les maladies comme un processus. Dans
IDOplant les organismes vivants sont représentés par l’on-
tologie NCBITaxon décrivant la taxonomie du NCBI[19].
MedISys est une plate-forme d’épidémiosurveillance végé-
tale qui suit l’évolution des bioagresseurs dans les journaux
et les blogs. Ce système utilise l’ontologie "Core Plant Plant
Health Threat" [1]. Malheureusement cette ontologie n’est
pas disponible. Nous avons trouvé intéressant le patron qui
décrit les symptômes en précisant l’organe de plante atteint
et le type de symptômes. Ces organes sont importés de-
puis l’ontologie "Plant Ontology (PO)" [6]. Le graphe de
connaissances décrivant la taxonomie scientifique UniProt
[11] est utilisé pour décrire les organismes vivants.
Les travaux de [3] proposent une base de connaissances et
des règles d’inférences associées pour l’aide à la décision
dans la lutte intégrée des bioagresseurs de la vigne de table.
Les règles implémentent les seuils de la régulation espa-
gnole. Malheureusement cette base n’est pas accessible.
Les travaux de [8] ont produit une ontologie des bioagres-
seurs des plantes cultivées et des traitements par apprentis-
sage des règles à partir de textes rédigés en espagnol. L’on-
tologie produite s’intitule "Pests in Crops and their Treat-
ments (PCTO)". PCTO modélise les épidémies comme une
relation N-aire entre une culture et un organisme nuisible.
PCTO intègre aussi les traitements de luttes associées. Elle
utilise NCBITaxon [19] pour décrire les bioagresseurs. Elle
est disponible en téléchargement depuis l’article.
AgriEnt est un système d’aide à la décision de diagnostic
et de luttes des insectes ravageurs des cultures principales
d’équateur [10]. Ce système utilise une ontologie "AgriEnt
ontology" et un ensemble de règles SWRL [9] pour déter-
miner l’insecte à partir des symptômes sur la culture. Cette
ontologie n’est pas disponible. Elle s’inspire d’ontologies
déjà publiées comme : Plant Ontology [6] et IDOplant [21].
Les travaux de [16] développent un système d’aide à l’iden-
tification des bioagresseurs des cultures à partir des descrip-
tions textuelles de symptômes décrits en espagnol. Une fois
que l’agriculteur a identifié le bioagresseur le système lui
propose un ensemble de traitements. Les cultures considé-
rées sont l’amandier, l’olivier et la vigne. Ce système in-
tègre une ontologie CropPestO [15] et une base de connais-
sances associée. L’ontologie utilise les concepts du thésau-
rus Agrovoc pour identifier les cultures et les bioagresseurs.
CropPestO est disponible par téléchargement à partir de



l’article [16].
L’entreprise Bayer a transformé la base de données de l’Or-
ganisation Européenne et Méditerranéenne pour la Protec-
tion des Plantes (OEPP) (plus connue sous le nom de EPPO
Global database 5) en ontologie pour des besoins internes
d’échange de données [2]. L’ontologie définie une classe
pour chaque bioagresseur et chaque culture.
Une recherche sur Agroportal nous a donné une ontologie
supplémentaire : Crop Disease Ontology 6 publiée en 2020.
Elle définie 9 classes et 12 propriétés objets sans aucun
commentaire. De plus, elle n’est associée à aucune publi-
cation pour comprendre sa modélisation et son usage.
En résumé, IDOPLant [21] est la seule ontologie qui repré-
sente une agression comme un processus. PCTO [8] mo-
délise une agression d’une plante cultivée par un bioagres-
seur sous la forme d’une relation N-aire. Les autres ontolo-
gies représente les interactions plantes bioagresseurs sous
forme de relations binaires. Plusieurs ontologies décrivent
les symptômes et nous avons apprécié le patron de "Core
Plant Plant Health Threat" [1] qui indique dans l’expres-
sion de symptôme l’organe atteint. Chacune de ces onto-
logies utilise une diversité de taxonomie scientifique, mais
NCBITaxon [19] est la plus souvent utilisée.

3 Développement d’ontologies
Linked Open Terms (LOT) 7 est une méthodologie utilisée
pour le développement d’ontologies [14]. Cette méthodolo-
gie se concentre sur (1) la réutilisation d’éléments (classes,
propriétés et attributs) existant dans des ontologies déjà pu-
bliées et (2) la publication de l’ontologie selon les principes
du Web de données liées. Elle réutilise trois activités d’in-
génierie des connaissances définies dans la méthodologie
NeOn [20]. Cette méthodologie définit les itérations sur les
quatre activités suivantes : (1) spécification des besoins on-
tologiques, (2) implémentation de l’ontologie, (3) publica-
tion de l’ontologie et (4) maintenance de l’ontologie.

3.1 Spécification des besoins ontologiques
Les besoins ont été spécifiés à l’aide de questions de com-
pétences illustrées d’exemples. Ces questions ont été mises
à jour au cours de la phase d’implémentation de l’ontologie.
Dans l’état actuel BAGO répond à 15 questions de compé-
tences :

1. Quels sont les taxons scientifiques qui caractérisent
l’organisme vivant ? L’organisme vivant est un in-
secte, un champignon, ...

2. Quelle est l’espèce qui caractérise l’organisme vi-
vant ? Ce plant de vigne appartient à l’espèce "Vitis
vinifera".

3. Quels sont les noms vernaculaires décrivant l’orga-
nisme vivant ? Ce plant est une vigne cultivée.

4. Quel est le rôle d’un organisme vivant impliqué
dans une attaque de bioagresseur? Ce plant de "Vitis

5. https://gd.eppo.int/
6. https://agroportal.lirmm.fr/ontologies/CD
7. https://lot.linkeddata.es/

vinifera" est l’hôte. L’insecte "Daktulosphaira viti-
foliae" est l’agresseur.

5. Quel est le type du bioagresseur? L’insecte "Daktu-
losphaira vitifoliae" est un ravageur.

6. Quelles sont les plantes attaquées par le bioagres-
seur? L’insecte "Daktulosphaira vitifoliae" attaque
les plants de l’espèce "Vitis vinifera".

7. Quelles sont les maladies associées à une plante?
Les maladies de la vigne sont le phylloxera, le mil-
diou, etc...

8. Quel est l’agent pathogène qui provoque cette ma-
ladie? Le mildiou est provoqué par le champignon
"Plasmopara viticola".

9. Quels sont les symptômes de cette maladie? Les
symptômes du phylloxera sont la présence de gâlles
sur les feuilles et l’apparition de tubérosités sur les
racines.

10. Quelle partie de la plante présente des symptômes
de l’attaque? Une attaque de phylloxera apparaît sur
les racines et les feuilles des vignes.

11. Quels sont les symptômes directs et indirects d’un
organisme vivant ? L’apparition de tubérosités sur
les racines sont des symptômes directs du phyl-
loxera.

12. Quelle est la classe de maladie par type d’organes
atteints ? Le phylloxera est une maladie des racines.

13. Quelle est la classe de maladie par type d’agents pa-
thogènes? Le mildiou est une maladie fongique.

14. Quels sont les stades de développement où la plante
hôte est sensible à une attaque du bioagresseur? Les
baies de raisin sont sensibles au mildiou jusqu’au
stade véraison.

15. A quels stades de développement le bioagresseur at-
taque une plante? La forme gallicole de l’espèce
"Daktulosphaira vitifoliae" attaque les feuilles de
vigne.

3.2 Implémentation de l’ontologie
Avant de commencer le développement de notre ontologie,
nous avons étudié plusieurs ontologies du domaine agricole
en plus de celles de la section 1 pour identifier des patrons
de conception ontologique ou les éléments d’ontologie à
réutiliser. Ainsi nous avons repris les éléments suivants :

— le patron d’expression de symptômes de l’ontologie
"Core Plant Plant Health Threat" [1] ;

— le patron de description des organismes vivants et de
leurs ressources génétiques de "Ontology for Expe-
rimental Scientific Objects Core" (OESO-CORE) ;

— le patron de spécification des connaissances versus
observations d’évènements réels de "Crop Planifi-
cation and Production Process Ontology" (C3PO)
[4] ;

— les classes des organes des plantes définie dans la
"Plant Ontology" (PO) [6] ;



— la classification des types de maladies, des types de
bioagresseurs et des rôles dans IDOPlant [21] ;

— les stades phénologiques des graphes issus de
"BBCH-based Plant Phenological Description On-
tology" (PPDO) [17] ;

— la hiérarchie de classes décrivant les taxonomies
scientifiques des ontologies NCBITaxon [19] et
TAXREF-LD [12] ;

— la classe fcuo :Crop de l’ontologie "French Crop
Usage Ontology" (FCUO) 8 ainsi que le thésau-
rus FCU 9 décrivant l’organisation des cultures en
France.

Nous avons commencé par construire un premier dia-
gramme à l’aide du language CHOWLK et de l’outil col-
laboratif draw.io en utilisant les patrons précédents. En-
suite ce diagramme a évolué en fonction des commentaires
des experts. Nos 4 experts (Florence Amardeilh, Mathieu
Hirschy, Philippe Larignon, Nicolas Sauvion) ont été inter-
viewés séparément pour modifier le diagramme CHOWLK
en fonction de leur compréhension du domaine. Ainsi, nous
avons construit en 5 itérations le modèle associé à l’ontolo-
gie.
Dès les premières itérations, nous avons proposé des défi-
nitions pour les classes et les propriétés d’objets. Ces défi-
nitions ont été partagées avec nos experts par le biais d’un
fichier tabulé partagé sur le Web. Nous demandions aux ex-
perts s’ils avaient des définitions issues de sources de réfé-
rence à nous proposer.
Nos définitions ont été inspirées des sources publiées 10 par
des organismes de recherche en agronomie comme : le site
web INRAE Ephytia 11, le thesaurus de INRAE 12, les glos-
saires des livres tel que [18].

3.3 Encodage des ontologies
Une fois le modèle finalisé et les définitions validées, notre
ontologie a été implémentée dans le langage OWL en uti-
lisant Protégé (v5.1.0)[13] et son plugin Cellfie. Cellfie 13

permet de transformer le contenu des fichiers tabulés en
axiomes pour enrichir l’ontologie. Ainsi, nous avons utilisé
le fichier tabulé des définitions pour documenter les classes.
La mise en œuvre de l’ontologie comprenait la déclaration
de métadonnées telles que les contributeurs, les dates et
la licence, selon [5]. L’implémentation actuelle de BioAG-
gressor Ontology (BAGO) contient :

— 67 classes, dont 27 sont des classes définies ;
— 52 propriétés objet (object properties) dont 4 sont

définies par des chaînes de propriétés.
Ces éléments sont documentés par des propriétés d’anno-
tation SKOS (skos :definition, skos :note, skos :prefLabel,

8. https://agroportal.lirmm.fr/ontologies/FCUO
9. https://agroportal.lirmm.fr/ontologies/

CROPUSAGE
10. La liste complète est décrite dans le readme du répertoire git
11. https://ephytia.inra.fr/fr/
12. https://thesaurus.inrae.fr/thesaurus-inrae/

fr/
13. https://github.com/protegeproject/

cellfie-plugin

skos :altLabel). Elle réutilise certaines classes de TAXREF-
LD, NCBITaxon, FCUO, et PPDO.

3.4 Évaluation et Publication de l’ontologie
Cette ontologie n’est pas encore finalisée au moment où
nous écrivons cet article. Nous avons besoin de la peupler
pour vérifier la cohérence et valider des règles d’inférences.
Un premier test a été réalisé sur une agression de plant de
vigne par un agent pathogène.
Pour maintenir cette ontologie et la faire évoluer, nous
avons besoin d’obtenir les commentaires de la commu-
nauté d’utilisateurs potentiels. Le code OWL de l’onto-
logie est disponible dans un dépôt git hébergé sur la
forge MIA de INRAE 14. Ainsi les utilisateurs peuvent
écrire des commentaires et rendre compte des problèmes
rencontrés en déclarant des issues. La documentation du
répertoire fournit aussi les adresses e-mail des respon-
sables des ontologies. BAGO est publiée sur le por-
tail Agroportal : https://agroportal.lirmm.fr/
ontologies/BAGO. L’ontologie BAGO sera publiée
sur le Web, avec un identifiant pérenne : https://
opendata.inrae.fr/bag-def.

4 Présentation du modèle de BAGO
Vu sa construction, BAGO représente le point de vue des
experts francophones dans le domaine des maladies des
plantes. Nous avons fait le choix dans BAGO de modéliser
une situation d’agression d’un bioagresseur sur une plante
par une relation N-aire comme présenté dans la figure 1.

FIGURE 1 – modèle d’une agression

Ainsi, nous pourrons inférer les relations binaires d’inter-
action entre organismes à partir de cette relation N-aire.
Dans la figure 1, les propriétés en rouge sont définies par
des chaînes de propriétés (property chains). Nous pourrons
ainsi aligner les données issues d’autres modèles comme la
base d’épidémio surveillance végétale de l’INRAE.
Pour différencier les connaissances par rapport aux obser-
vations, nous avons repris le patron de C3PO spécifica-
tion / réalisation. Une spécification agrège l’ensemble des
connaissances connues sur une agression donnée alors que
la réalisation indique uniquement ce qui a été observé en
champs. La figure 2 présente le modèle d’une spécifica-
tion d’agression indiquant les stades de développement où

14. https://forgemia.inra.fr/bsv/
bio-agressor-ontology



la culture est sensible au bioagresseur. Ce modèle indique
les stades de développement où le bioagresseur est en si-
tuation d’attaquer une culture. Pour ce faire, il faudra que
l’ontologie PPDO soit étendue aux organismes zoologiques
ou complétée par une autre ontologie.

FIGURE 2 – modèle de spécification d’agression

5 Discussion
5.1 Méthode
Concernant la méthodologie de développement utilisée, les
définitions en langue naturelle et leurs sources jouent un
rôle important lors de la conceptualisation. Par exemple,
trois termes proches ont été identifiés pendant la spécifi-
cations : symptômes, dégâts et dommages. Dans un pre-
mier temps aucune définition n’a fait consensus, jusqu’à ce
qu’un des experts propose une définition issue d’une source
de référence. L’usage des sources de référence permet de
stabiliser les discussions entre experts, qui peuvent ne pas
être d’accord entre eux.
Cellfie présente des limites, il ne travaille pas avec des pro-
priétés objets. Ce qui nous a posé problème pour documen-
ter les propriétés.

5.2 Modèles
IDOPLant modélise les rôles par des classes. Nous avons
reproduit cette modélisation mais n’avons pas encore com-
pris son utilité autre que documenter les classes d’orga-
nismes nuisibles en indiquant leur rôle dans une situation
d’agression.
Nous avons choisi de travailler avec deux taxonomies scien-
tifiques : celle de TAXREF-LD qui représente les orga-
nismes vivants présents sur le territoire français et NCBI-
Taxon qui a une couverture plus large. Ainsi nous sommes
sûrs d’être à jour sur l’évolution des connaissances taxo-
nomiques des organismes vivants. TAXREF-LD ne couvre
pas les micro-organismes de type levure ou bactérie. Les
plantes cultivées sont aussi décrites par le thésaurus FCU.
Les deux taxonomies ne sont pas complètement iden-
tiques, et peuvent présenter des formes d’incohérence sur
le type de rang taxonomique indiqué pour un taxon. Il

existe des alignements entre ces trois ressources séman-
tiques (TAXREF-LD, NCBITaxon et FCU). Pour le mo-
ment nous avons choisi de ne pas utiliser les alignements
connus entre ces sources, mais il serait intéressant dans des
travaux futurs d’inclure et de faire évoluer ces alignements.

6 Synthèse et Conclusion
L’ontologie BAGO représente l’expertise française sur les
bioagresseurs des plantes. Elle modélise une agression par
une relation N-aire dans le but de pouvoir ajouter de nou-
velles informations, comme les conditions climatiques qui
favorisent l’apparition d’une maladie. Pour être compatible
avec les modèles qui représentent les interactions entre or-
ganismes sous forme de relation binaires, cette information
est dupliquée par d’autres propriétés objet.
Dans un future proche, BAGO sera instanciée et enri-
chie pour représenter les bioagresseurs de la vigne sous la
forme d’un graphe de connaissances intégrant une partie
des taxons de TAXREF-LD et NCBITaxon. Les identifiants
des maladies et des bioagresseurs de la vigne ont été dé-
clarés dans un fichier tabulé et utilisés pour annoter des
BSV viticulture de la région Alsace. Comme perspectives
nous avons également prévu de publier les alignements de
BAGO avec l’ontologie IDOplant qui nous a paru la plus
complète.
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