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Présentation

Les puces ADN sont une biotechnologie récente utilisée par les biologistes pour quantifier
les niveaux d’expression de genes et ainsi étudier la structure, le fonctionnement et 1’évolution
du génome. Nous avons proposé d’en extraire des connaissances sous la forme de motifs sé-
quentiels. Un exemple de motif séquentiel obtenu est S = <(Genel)(Gene2 Gene4)(Gene6)>[100%]
ce qui signifie “fréquemment, I’expression de Genel est strictement inférieure aux expressions
de Gene?2 et Gene4 qui sont similaires mais strictement inférieures a I’expression de Gene6”.
Les motifs séquentiels sont des informations nouvelles pour les experts biologistes.

Pour faciliter I’interprétation des motifs extraits, nous proposons un outil de navigation et
de visualisation pour soutenir les utilisateurs dans le processus de découverte, en guidant leur
recherche d’un point de vue général vers des ensembles limités de motifs spécifiques.

Dans un premier temps, nous faisons un premier tri des motifs en les regroupant selon
des caractéristiques communes. Ensuite, nous proposons a I’utilisateur de naviguer entre les
groupes ou au sein d’un groupe (visualisation “nuages”) et/ou de visualiser les groupes obtenus
(visualisation “briques”).
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FIG. 1 — Navigation sous la forme de nuages



