
HAL Id: tel-00005062
https://theses.hal.science/tel-00005062

Submitted on 24 Feb 2004

HAL is a multi-disciplinary open access
archive for the deposit and dissemination of sci-
entific research documents, whether they are pub-
lished or not. The documents may come from
teaching and research institutions in France or
abroad, or from public or private research centers.

L’archive ouverte pluridisciplinaire HAL, est
destinée au dépôt et à la diffusion de documents
scientifiques de niveau recherche, publiés ou non,
émanant des établissements d’enseignement et de
recherche français ou étrangers, des laboratoires
publics ou privés.

Modélisation de cartes génomiques : une formalisation et
un algorithme de construction fondé sur le raisonnement

temporel
Olivier Schmeltzer

To cite this version:
Olivier Schmeltzer. Modélisation de cartes génomiques : une formalisation et un algorithme de con-
struction fondé sur le raisonnement temporel. Interface homme-machine [cs.HC]. Université Joseph-
Fourier - Grenoble I, 1995. Français. �NNT : �. �tel-00005062�

https://theses.hal.science/tel-00005062
https://hal.archives-ouvertes.fr


TH�ESE

pr�esent�ee �a

L'Universit�e Joseph Fourier

Grenoble I

pour obtenir le titre de

Docteur de l'Universit�e Joseph Fourier

(Arr�et�es minist�eriels du 5 juillet 1984 et du 30 mars 1992)

Sp�ecialit�e

Informatique

par

Olivier Schmeltzer

Mod�elisation de cartes g�enomiques

Une formalisation et un algorithme de

construction fond�e sur le raisonnement temporel

Soutenue le 23 janvier 1995 devant le jury compos�e de :

M. Yves Chiaramella Pr�esident

Mme Marie-Catherine Vilarem Rapporteurs

MM. Christian Gautier

Laurent Trilling Examinateur

Fran�cois Rechenmann Directeur

Th�ese pr�epar�ee au sein du laboratoire LIFIA/IMAG



�Say, what you doing?
| Making slides. When I started I put star�sh sperm and ova in each of these

glasses. Then every halh-hour, I kill one glass of developing embryos, and when I
have the whole series, I mount them on slides like this, and one slide shows the

whole development.�

Suzy bent over the dishes.
� I don't see nothing.

| They are too small. I can show you in the glass.�

Suzy backed up.
�Why do you do it for?

| So students can see how star�sh get to be.
| Why do they want to know?

| Well, I guess because that's the way people get to be.
| Then why don't they study people?�

Doc laughed.
� It's a little di�cult to kill unborn babies every half-hour. Here, take a look.�

John Steinbeck, Sweet Thursday

�Qu'est-ce que vous faites? demanda-t-elle.
| Je fais des plaques. Pour commencer, je mets du sperme d'ast�erie et des ovules

dans chacun de ces verres. Puis, de demi-heure en demi-heure, j'arrête le
d�eveloppement en cours en tuant les embryons et quand j'ai toute la s�erie je la

dispose sur une plaque comme celle-ci o�u on distingue tout le processus de
transformation.�

Suzy se pencha et dit :
� Je ne vois rien.

| Ils sont trop petits. Je vais vous montrer dans le microscope.�

Suzy se releva.
�Pourquoi faites-vous �ca?

| Pour que les �etudiants puissent voir comment se forme une ast�erie.
| Et pourquoi veulent-ils le savoir?

| Parce que le processus est le même que pour les hommes.
| Pourquoi est-ce qu'ils n'�etudient pas les hommes?�

Doc rit.
� Il est assez di�cile de tuer toutes les demi-heures des b�eb�es en formation. Tenez,

regardez.�

John Steinbeck, Tendre jeudi
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Chapitre 1

Introduction

1.1 Les projets �G�enome�

Depuis environ une dizaine d'ann�ees ont �et�e lanc�es des projets de biologie mol�eculaire
appel�es �Programmes G�enome� dont le but a �et�e initialement de s�equencer le g�enome
d'un organisme, en particulier l'Homme, mais s'est transform�e pour devenir la d�etermina-
tion des cartographies physique et g�en�etique [Robbins92]. Ce sont les �Etats-Unis qui ont
pris l'initiative d'un tel projet en 1986, sous la responsabilit�e du Department of Energy
(DOE), avec comme organisme cible l'Homme. Ensuite, les National Institutes of Health
(NIH) se sont �egalement investis dans ce projet, de même que le Howard Hugues Medical
Institute (HHMI). En France, le Centre d'�Etude du Polymorphisme Humain (CEPH) a eu
pour but la constitution d'une collection de familles, de mani�ere �a �etudier la s�egr�egation
de caract�eres g�en�etiques chez l'Homme pour en d�eterminer la carte g�en�etique. L'Associa-
tion Fran�caise contre les Myopathies (AFM) a mis en place un laboratoire (le G�en�ethon)
rassemblant des machines et des techniciens a�n d'aider les laboratoires �a travailler plus
e�cacement et d'�elaborer une carte globale du g�enome humain [Vaysseix92]. R�ecemment
a �et�e cr�e�e le Groupement de Recherches et d'�Etudes sur les G�enomes (GREG), dont un
des projets, dont nous aurons �a reparler, est de d�evelopper un environnement coop�eratif
d'aide �a l'analyse de s�equences ; il implique le projet Sherpa de l'Inria Rhône-Alpes, la
soci�et�e Ilog, le laboratoire de Biom�etrie, G�en�etique et Biologie des Populations de Lyon
et l'institut Pasteur pour une dur�ee de deux ans (1994 et 1995). En�n, au niveau inter-
national, a �et�e cr�e�ee une institution appel�ee HUGO pour Human Genome Organisation,
dans le but de coordonner la recherche sur le g�enome humain ; cette organisation est pour
le moment fortement repr�esent�ee par les �Etats-Unis [Jordan92].

Ind�ependamment des projets sur le g�enome humain, il est tr�es utile de s'attaquer
�a des g�enomes d'autres organismes, qui peuvent apprendre aux biologistes mol�eculaires
�enorm�ement d'informations sur leur fonctionnement [Danchin93]. D'une part les g�enomes
d'animaux peuvent être plus simples que celui de l'Homme (tout en poss�edant �eventuel-
lement des m�ecanismes similaires), d'autre part des exp�eriences peuvent leur être appli-
qu�ees qui ne peuvent pas l'être �a l'Homme. La souris est un organisme de choix car son
g�enome est tr�es voisin de celui de l'Homme (ceci signi�e par exemple que des groupes
de g�enes de la souris se retrouvent chez l'Homme avec la même fonction). D'autres or-
ganismes classiques d'�etude sont le colibacille Escherichia Coli auquel de nombreux la-

1



2 Introduction

boratoires �a travers le monde s'int�eressent en raison de la petite taille de son g�enome
et de la perspective pas trop lointaine de son s�equen�cage complet ; la levure du boulan-
ger, Saccharomyces Cerevisiae fait l'objet d'un projet europ�een de s�equen�cage et pr�esente
l'int�erêt d'avoir, comme l'Homme, des cellules �a noyau ; la mouche drosophile, la plante
Arabidopsis Thaliana, le ver des sols C�norhabditis Elegans (qui se prête �a l'�etude de
la di��erenciation cellulaire) sont d'autres exemples d'organismes �etudi�es intens�ement. La
pl�ethore d'organismes et l'importance des recherches en biologie mol�eculaire font que les
donn�ees recueillies submergent litt�eralement la communaut�e, ce qui n�ecessite le d�evelop-
pement d'outils informatiques ad�equats permettant de g�erer cette masse de donn�ees. C'est
pourquoi, en plus de toute la recherche proprement biologique, de nombreux travaux sont
men�es en parall�ele pour traiter e�cacement les donn�ees produites. De plus en plus d'in-
formaticiens se plongent ainsi dans les m�eandres de la biologie mol�eculaire, et ce dans
di��erents domaines allant des bases de donn�ees �a la programmation d'algorithmes perfor-
mants de recherche de g�enes sur les s�equences, de l'apprentissage �a la robotique en passant
par la statistique [Frenkel91, Lander et al.91]. L'Intelligence Arti�cielle est un domaine
privil�egi�e car nombre des probl�emes biologiques rencontr�es impliquent l'utilisation de tech-
niques d'IA ; ceci est fondamentalement dû au caract�ere incomplet, voire contradictoire,
des donn�ees biologiques issues des exp�eriences, qui n�ecessitent des syst�emes �a même de
g�erer l'incoh�erence, les descriptions multiples, le manque d'information, etc. [Hunter91].
Avant de d�etailler quelques uns des probl�emes biologiques et leur traitement �a travers
des techniques informatiques, il est indispensable de pr�eciser les concepts manipul�es en
biologie mol�eculaire.

1.2 Quelques notions de biologie mol�eculaire

La pr�esentation qui suit s'inspire largement de di��erents ouvrages de biologie mol�ecu-
laires, en l'occurrence [Suzuki et al.89, Kaplan et al.90, Kourilsky90].

1.2.1 G�enome, chromosomes et ADN

Tout être vivant est constitu�e d'une ou plusieurs cellules (�a l'exception des virus)
s�eparant l'ext�erieur (o�u se trouvent les sources d'�energie et les mati�eres premi�eres) de
l'int�erieur (o�u est r�ealis�e le projet cellulaire, la reproduction par exemple). Chaque cellule
poss�ede un exemplaire du g�enome de l'organisme auquel elle appartient (i.e. l'ensemble
de son patrimoine g�en�etique), qui est contenu dans ses chromosomes. Chaque chromo-
some est compos�e de deux brins d'ADN form�es d'une s�equence de quatre nucl�eotides (ou
bases) di��erents : l'ad�enine, la cytosine, la guanine et la thymine. Ces deux brins sont dits
compl�ementaires en ce sens que chacune des bases s'apparie de mani�ere unique avec une
autre. Ainsi, l'ad�enine s'apparie avec la thymine (et r�eciproquement) et la cytosine s'ap-
parie avec la guanine (et r�eciproquement). L'information g�en�etique est donc disponible
en double exemplaire, sur chacun des brins d'ADN (�gure 1.1). Cette structure permet
la duplication de la mol�ecule d'ADN (appel�ee r�eplication), grâce �a la s�eparation des deux
brins, qui donne lieu �a une r�eplique conforme ; ce même m�ecanisme sert �a synth�etiser
l'ARN messager lors de la transcription (Cf. plus loin).
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Figure 1.1 - : Cellule eucaryote. Dans le noyau de la cellule sont conserv�es les chromosomes ; l'ADN
qu'ils contiennent est une macro-mol�ecule form�ee de quatre bases appari�ees deux �a deux : A avec T et C
avec G.

Le nombre des chromosomes di��ere d'une esp�ece �a l'autre ; une bact�erie telle que E.
Coli en a un seul, l'Homme vingt-trois paires. Ce premier organisme est un exemple de
procaryote, caract�eris�e par l'absence de noyau dans ses cellules, par opposition �a l'Homme
qui est un eucaryote ; c'est de plus un organisme asexu�e ; c'est pourquoi il ne poss�ede qu'un
jeu unique de chromosome : on parle alors d'organisme haplo��de. Ce chromosome a la par-
ticularit�e que ses extr�emit�es se rejoignent, lui donnant une forme circulaire. L'Homme,
quant �a lui, a un mode de reproduction sexu�e et dispose de vingt-trois paires de chro-
mosomes lin�eaires. Certains êtres sexu�es sont des organismes diplo��des, �a deux jeux de
chromosomes ; seules leurs cellules sexuelles sont haplo��des ; la fusion d'un spermatozo��de
avec un ovule redonne une cellule diplo��de combinant les chromosomes parentaux. La
production des cellules sexuelles est �a la base d'un ph�enom�ene appel�e recombinaison (Cf.
x2.1.2), dont l'�etude permet la construction de la carte g�en�etique. L'apparition du mode
de reproduction sexu�e a eu pour cons�equence une augmentation de la complexit�e des
organismes pour lesquels l'acquisition de modi�cations avantageuses a �et�e acc�el�er�ee. Ce
m�ecanisme de reproduction est apparu de pair avec les êtres multi-cellulaires qui pos-
s�edent sur les organismes mono-cellulaires un avantage fondamental en la sp�ecialisation
cellulaire. Les cellules germinales ont pour fonction la reproduction, tandis que les cel-
lules somatiques se sp�ecialisent en di��erentes tâches, comme la production d'anticorps, le
transport de l'oxyg�ene, la digestion, etc.

1.2.2 G�enes, code g�en�etique et prot�eines

Les quatre lettres de l'alphabet g�en�etique, A, T, G, et C, s'agencent dans les chromo-
somes pour former des mots signi�ants, les g�enes. Un g�ene est transcrit en un simple brin,
l'ARN messager, dans lequel l'uracile a remplac�e la thymine ; cet ARN messager sera �a
son tour traduit en prot�eine. Cette description de la transcription vaut pour la plupart
des organismes procaryotes. Elle se complexi�e chez les eucaryotes (et chez certaines bac-
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t�eries) car leurs g�enes sont morcel�es. Les portions exc�edentaires appel�ees introns doivent
être �elimin�ees de l'ARN messager pour ne conserver que les parties codantes ou exons
[Danchin et al.84, Kourilsky et al.84]. La transcription commence donc par engendrer un
ARN pr�e-messager contenant les introns, puis l'excision de ceux-ci a lieu par un processus
appel�e �epissage (�gure 1.2).

Chaîne d’ADN

ARN prémessager

ARN messager

Excision-Épissage

Traduction

Transcription

Protéine

Intron1 Exon2 Exon3 Exon4

Exon4Exon3Exon2

Intron3Exon1

Exon1

Figure 1.2 - : M�ecanismes de transcription et de traduction chez les eucaryotes. La transcription
permet de passer de l'ADN �a un ARN pr�e-messager, dont les introns sont excis�es et les exons mis bout
�a bout (�epissage), ce qui donne l'ARN messager traduit en�n en prot�eine.

Il existe ainsi une correspondance 1-1 entre un g�ene et une prot�eine1. La traduction
permet alors de passer des nucl�eotides constitutifs de l'ARN messager aux acides amin�es,
au nombre de vingt, par l'interm�ediaire du code g�en�etique, associant �a chaque triplet de
nucl�eotides, ou codon, un acide amin�e. �Etant donn�e que trois nucl�eotides peuvent s'arran-
ger de 43 = 64 mani�eres di��erentes, le code g�en�etique est d�eg�en�er�e, et, de mani�ere g�en�erale,
c'est le dernier codon qui apporte le moins d'information. Ce code int�egre �egalement des
signes de ponctuation, en trois codons STOP qui arrêtent la traduction. De plus, le pre-
mier codon, qui initie la traduction, est presque toujours le codon AUG correspondant �a
la m�ethionine (�gure 1.3).

Le choix du premier codon d�e�nit une phase de lecture ; une phase ouverte de lecture
commence �a un codon d'initiation et s'arrête avec une occurrence de codon STOP. Un
brin d'ARN comporte trois phases de lecture, et seulement trois parce que le brin d'ARN
(comme celui d'ADN) est orient�e et n'est lisible que dans un sens, de l'extr�emit�e 5' vers
l'extr�emit�e 3' ; par cons�equent, la mol�ecule d'ADN peut être lue de six mani�eres di��erentes
(�gure 1.4).

1Cette a�rmation est �a temp�erer puisque la fabrication des anticorps en est un contre-exemple
[Rougeon86].
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Figure 1.3 - : Le code g�en�etique (d'apr�es [H�el�ene84]). De l'alphabet �a quatre lettres de l'ADN, on
passe �a celui �a vingt lettres des prot�eines grâce au code g�en�etique qui associe �a tout groupe de trois
nucl�eotides (ou codon) un acide amin�e. Ce code est d�eg�en�er�e, c'est le plus souvent le dernier nucl�eotide
qui apporte le moins d'information. Il existe �egalement des codons STOP qui arrêtent la traduction.

Ces m�ecanismes sont malheureusement entach�es de nombreuses exceptions ; ainsi, le
principe de colin�earit�e des g�enes et des prot�eines, qui �enonce que chaque acide amin�e
d'une prot�eine est associ�e au codon correspondant dans le g�ene, et que des acides amin�es
cons�ecutifs sont d�etermin�es par des codons cons�ecutifs (aux introns pr�es) dans l'ADN
et l'ARN, ce principe est contredit par le m�ecanisme d'�editing� des ARN messagers
modi�ant ces ARN pour les rendre intelligibles [Benne et al.92].

Les prot�eines obtenues par traduction de l'ARN messager ont de nombreuses fonc-
tions [Doolittle85], entre autres celle de g�erer l'expression des g�enes de l'ADN. Elles sont
�egalement (et peut-être avant tout) un support structurel �a l'�edi�ce cellulaire. Ce sont
des enzymes permettant que des r�eactions chimiques aient lieu, qu'elles servent aussi bien
�a synth�etiser des mol�ecules (anabolisme) qu'�a d�egrader des constituants (catabolisme)
tout en fournissant l'�energie n�ecessaire �a ces transformations. La survie d'une cellule { et
par voie de cons�equence de l'organisme entier { d�epend en premier lieu de sa capacit�e �a
fabriquer les prot�eines dont elle a besoin et quand elle en a besoin.

L'activit�e des di��erentes mol�ecules, que ce soient des acides nucl�eiques ou des prot�eines,
d�epend fondamentalement de leur structure tridimensionnelle, appel�ee conformation. Par
exemple, une enzyme est une mol�ecule spatiale, qui occupe un certain volume, telle que
les substrats de la r�eaction chimique qu'elle facilite vont s'y rattacher en des endroits
ad�equats pour que la r�eaction ait lieu. De même, l'auto-�epissage de certains ARN pr�e-
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Figure 1.4 - : Les six cadres de lecture de l'ADN. La mol�ecule d'ADN peut être lue de six mani�eres
di��erentes, selon chacun des brins et selon le choix du premier codon.

messagers est dû au fait que des s�equences s�epar�ees peuvent être proches spatialement ce
qui autorise l'excision de l'intron.

1.2.3 Polymorphisme, g�enotype et ph�enotype

Les g�enes, la plupart du temps, existent sous di��erentes versions appel�ees all�eles. Ce
polymorphisme peut parfois être mis en �evidence par le ph�enotype de l'organisme (c'est-
�a-dire l'ensemble des caract�eres visibles, comme par exemple la couleur des yeux). Le
g�enotype est par opposition le codage qui m�ene au ph�enotype. Il existe donc pour un même
ph�enotype un grand nombre de g�enotypes qui le produisent puisque certains changements
de la s�equence d'ADN ne modi�ent pas la prot�eine produite ou la modi�ent mais celle-ci
conserve ses propri�et�es, li�ees �a sa structure spatiale. La m�ecanique �evolutionnaire modi�e
ponctuellement le g�enotype, et op�ere une s�election (naturelle) sur les ph�enotypes produits
qui tend �a ne garder que les plus aptes �a la survie [Hunter93]. Certains changements de
la s�equence nucl�eotidique d'un g�ene (ou mutations), qui peuvent par exemple apparâ�tre
lors de la r�eplication, sont sans e�et sur son rôle (une telle mutation est dite neutre)
tandis que d'autres empêchent la g�en�eration de la prot�eine correspondante ou la modi�ent,
engendrant le plus souvent un e�et n�egatif. Dans le cas de cellules diplo��des, il y a moins
de chances qu'une mutation soit visible car les g�enes sont en double exemplaire, ce qui
fait qu'un g�ene inactif sur un chromosome sera le plus souvent pr�esent sur son homologue
et pourra en assurer la fonction.

La r�ealit�e biologique est autrement plus compliqu�ee que ce qui a �et�e pr�esent�e dans
les paragraphes pr�ec�edents. Les probl�emes de r�egulation g�en�etique n'ont pas �et�e abord�es,
de même que les m�ecanismes de conformation spatiale des mol�ecules, etc. N�eanmoins, les
notions qui ont �et�e trait�ees, et qui seront �etendues dans le chapitre sp�eci�que aux cartes
g�enomiques (chapitre 2), sont su�santes pour la compr�ehension du m�emoire.
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1.2.4 De la taille des g�enomes

Pour terminer cette pr�esentation, il est int�eressant d'avoir une id�ee de certains ordres
de grandeur concernant les tailles des g�enomes manipul�es par les biologistes [Danchin93].
L'unit�e employ�ee est la base (ou paire de bases, car la mol�ecule d'ADN est compos�ee de
deux brins), ou un de ses multiples, la kilobase (kb) ou la m�egabase (Mb). Le g�enome de
l'Homme est r�eparti sur vingt-trois chromosomes constitu�es de 3300 m�egabases ; celui de
la souris est un peu plus petit et fait 3000 Mb. La drosophile a un g�enome de 170 Mb et
le n�ematode 110 Mb. Le g�enome de la plante Arabidopsis Thaliana a 100 Mb, celui de la
levure 15 Mb. Les g�enomes des organismes inf�erieurs sont plus petits : Escherichia Coli
poss�ede un g�enome de 4720 kb ; les virus ont �et�e les premiers g�enomes �a avoir �et�e s�equenc�es
dans leur int�egralit�e : celui d'Epstein Barr est de 172 kb, celui de la varicelle de 124 kb.

Nous verrons plus loin (Cf. chapitre 2.1) les di��erentes techniques biologiques qui
permettent �a la fois de d�eterminer la s�equence de nucl�eotides de ces g�enomes mais aussi
de r�ecolter des informations importantes sur les entit�es qui occupent la mol�ecule d'ADN
(les g�enes en particulier).

1.3 Informatique et biologie mol�eculaire

Le mariage de l'informatique et de la biologie mol�eculaire est destin�e �a durer car, d'une
part, cette derni�ere a d�esesp�er�ement besoin des techniques informatiques pour r�esoudre
ses probl�emes, que ceux-ci se situent au niveau d'algorithmes �a impl�ementer e�cacement
ou �a celui de la gestion des donn�ees biologiques [DeLisi88], d'autre part, elle est un terrain
in�epuisable d'exp�erimentation pour les chercheurs en informatique, posant des questions
non triviales et �etant un domaine d'application r�eel. Avant de parler de la probl�ema-
tique de ce travail, nous passerons en revue divers probl�emes biologiques et les techniques
informatiques permettant, plus ou moins e�cacement, de les r�esoudre.

1.3.1 Algorithmique biologique

La premi�ere utilisation de l'informatique par des biologistes mol�eculaires a �et�e la pro-
grammation d'algorithmes permettant d'analyser la s�equence d'ADN obtenue apr�es s�e-
quen�cage. Ces algorithmes vont de la recherche de motifs fonctionnels (indiquant par
exemple la pr�esence de g�enes) �a la comparaison de plusieurs s�equences en passant par la
d�etermination de conformation de prot�eines ou d'acides nucl�eiques.

Un algorithme classique pour la comparaison de s�equences biologiques est celui de pro-
grammation dynamique d�ecouvert dans le domaine de la biologie mol�eculaire par Need-
leman et Wunsch [Waterman89]. Le r�esultat de l'application de cette m�ethode est une
matrice exprimant pour toutes les sous-s�equences des deux s�equences �a comparer un coût
d'�edition, c'est-�a-dire la somme de coûts �el�ementaires permettant de passer de l'une �a
l'autre. En biologie mol�eculaire, trois coûts sont pris en compte : la substitution d'un �el�e-
ment de la s�equence par un autre, l'insertion d'un �el�ement et sa d�el�etion. Cette m�ethode
peut s'appliquer aussi bien pour un acide nucl�eique que pour une prot�eine.

Des algorithmes tels que celui pr�esent�e sont tr�es utiles aux biologistes ; il en existe une
pl�ethore, de complexit�e variable. N�eanmoins, il reste aux biologistes une charge importante
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qui consiste en l'�evaluation des r�esultats, car ceux-ci ne sont issus que d'un mod�ele tr�es
approximatif de la r�ealit�e biologique. Il manque des techniques plus �nes, autorisant des
interactions avec un utilisateur, et apportant une mod�elisation plus �ne. L'intelligence
arti�cielle apporte de telles techniques comme cela va être montr�e bri�evement maintenant.

1.3.2 Intelligence arti�cielle

La biologie mol�eculaire est devenue un domaine de pr�edilection pour de nombreuses
applications en intelligence arti�cielle, car elle n�ecessite la gestion de grandes quanti-
t�es de donn�ees, elle implique de multiples formes de connaissances et constitue ainsi un
d�e� pour la validation de syst�emes d'intelligence arti�cielle [Hunter91, Rawlings et al.94].
C'est pourquoi de plus en plus de syst�emes utilisant des techniques propres �a l'intelligence
arti�cielle, que ce soit pour repr�esenter ou raisonner, sont appliqu�es �a la biologie mol�ecu-
laire. Par exemple, la d�etermination de structures secondaires de mol�ecules est un sujet
trait�e par des techniques de r�eseaux de neurones [Steeg93, Holbrook et al.93], de satisfac-
tion de contraintes [Hayes-Roth et al.86, Altman et al.94], etc. ; de même, les processus
biologiques peuvent se mod�eliser, par exemple, �a l'aide de syst�eme de repr�esentation de
connaissances et de simulation qualitative ([Karp93] pour l'op�eron tryptophane, [Koile et
al.89] pour la simulation de l'expression g�en�etique). Un certain nombre de syst�emes infor-
matiques d'intelligence arti�cielle ont eu un impact important du fait de leur application
�a la biologie mol�eculaire comme MOLGEN [Ste�k81] et GeneSys [Overton et al.90].

MOLGEN

L'article de Ste�k introduit une approche de la plani�cation hi�erarchique bas�ee sur
l'utilisation de contraintes. Ces contraintes sont utilis�ees pour r�epondre �a trois objectifs :
l'�elimination de certaines r�egles, le choix de descriptions partielles �a d�evelopper et la com-
munication entre les divers sous-probl�emes. Le but du syst�eme informatique MOLGEN
est l'assistance dans la mise en place d'une exp�erience. Ceci n�ecessite une mod�elisation
des m�ecanismes biologiques, contenue dans un syst�eme �a base de connaissances.

MOLGEN a �et�e �etendu par la suite [Friedland et al.85] pour d�ecouvrir des th�eories
scienti�ques en biologie mol�eculaire. En particulier, une �etude a �et�e r�ealis�ee sur la r�e-
gulation de l'op�eron tryptophane, dont le m�ecanisme est di��erent de celui, bien connu
grâce aux travaux de Jacob et Monod, de l'op�eron lactose. �A partir de la mod�elisation
de la r�egulation de l'op�eron lactose, MOLGEN est �a même d'expliquer des observations
dans le cadre de ce m�ecanisme, de reconnâ�tre des informations contradictoires ou non
pr�edictibles et de construire des hypoth�eses d'extension ou de correction de cette th�eorie.

GeneSys

Le but du projet GeneSys est de formaliser la connaissance sur les structures et les
fonctions mol�eculaires, de mani�ere �a utiliser des m�ecanismes d'inf�erence d'autant plus ef-
�caces que cette formalisation aura �et�e pouss�ee. Ces connaissances sont introduites dans
un langage de �frames�, permettant leur expression d�eclarative ; les aspects dynamiques
de la biologie mol�eculaire (en l'occurrence, la r�egulation des g�enes) sont assur�es par l'uti-
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lisation du langage Prolog. Ce dernier est aussi utilis�e pour la repr�esentation de relations
complexes comme l'agr�egation (qui peut être assimil�ee �a la composition).

Les attributs des frames sont le reet des structures de donn�ees des banques biologiques
commeGenBank. Un langage de requêtes permet soit d'acc�eder directement �a ces donn�ees,
soit �a la mod�elisation dans le langage de frames. GeneSys a pour vocation d'aider �a
la d�ecouverte de relations entre la structure des g�enes et leur fonction, �a l'aide de la
repr�esentation des donn�ees et des processus biologiques.

1.4 Probl�ematique des cartes g�enomiques

Un des objectifs principaux de la cartographie des chromosomes, tout au moins en ce
qui concerne l'Homme, est de comprendre les causes g�en�etiques des maladies h�er�editaires
dans le but de les pr�evenir voire de les gu�erir [White et al.88]. D�eterminer le g�ene respon-
sable d'une telle maladie (si tant est qu'un seul g�ene est impliqu�e2) est n�eanmoins une
entreprise de longue haleine. Elle n�ecessite avant tout d'avoir balis�e le g�enome pour placer
ce g�ene par rapport �a des rep�eres bien positionn�es, sur les di��erentes cartes.

1.4.1 Vocation des cartes

Les cartes g�enomiques sont la repr�esentation de la connaissance accumul�ee sur le g�e-
nome d'un organisme, c'est-�a-dire sur ses chromosomes. En cons�equence, elles sont mono-
dimensionnelles et visent �a sp�eci�er, plus ou moins pr�ecis�ement, les positions des entit�es
qui y apparaissent. Il existe trois types de carte, cytog�en�etique, g�en�etique, physique, qui
sont autant de repr�esentations des mêmes chromosomes, mais selon des vues et des ob-
jectifs di��erents.

La carte cytog�en�etique permet de positionner toutes sortes de marqueurs par rapport
aux bandes plus ou moins sombres qui apparaissent lors de la coloration des chromosomes.

La carte g�en�etique a pour vocation de re�eter les positions de marqueurs g�en�etiques ;
elle se base pour cela sur le polymorphisme de ces marqueurs qu'on met en �evidence lors
de la transmission des caract�eres qui leur sont li�es. En e�et, deux g�enes proches sur un
même chromosome sont susceptibles d'être souvent transmis ensemble �a la descendance ;
une �etude statistique permet alors d'estimer une proximit�e entre deux caract�eres asso-
ci�es �a deux g�enes, et par extension un ordre. Des marqueurs de plus en plus informatifs
(i.e. polymorphiques) sont d�esormais utilis�es et sont mol�eculaires, c'est-�a-dire bas�es sur
la s�equence d'ADN elle-même au lieu d'être ph�enotypiques, ou li�es �a l'apparence de l'or-
ganisme �etudi�e. Une carte g�en�etique des chromosomes humains (la carte g�en�etique de
l'ensemble des chromosomes humains a une longueur cumul�ee de 4000 centiMorgans) de
tr�es grande r�esolution a �et�e atteinte r�ecemment par des chercheurs du G�en�ethon [Weissen-
bach et al.94] ; elle inclut plus de deux mille marqueurs, ce qui constitue d�ej�a un balisage
dense du g�enome, compar�e �a la premi�ere carte du g�enome humain entier [Donis-Keller et
al.87] dont la r�esolution �etait de dix centiMorgans.

2La monog�enicit�e des caract�eres, c'est-�a-dire le fait qu'ils soient d�etermin�es par un seul g�ene, n'est pas
du tout syst�ematique [Jordan92].
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De la même mani�ere que le ph�enom�ene de recombinaison balise le g�enome de mar-
queurs g�en�etiques, la cartographie physique le balise avec des marqueurs li�es �a l'ADN ;
une carte compl�ete �a 75% du g�enome humain a �et�e obtenue [Guainville92], elle est consti-
tu�ee de points de rep�eres, qui sont des s�equences nucl�eotidiques particuli�eres souvent
rencontr�ees, espac�es de 25 �a 100 millions de nucl�eotides ; certains chromosomes (dont le
chromosome 21, qui rec�ele de nombreux g�enes impliqu�es dans des maladies h�er�editaires)
ont �et�e cartographi�es �a des r�esolutions plus grandes encore. Ces rep�eres permettent de
positionner facilement les fragments d'ADN qui ont �et�e s�equenc�es, et dans lesquels des
g�enes ont parfois �et�e mis en �evidence. Il est important de noter que les marqueurs se
retrouvent tr�es souvent d'un type de carte �a un autre.

Les cartes g�enomiques poss�edent une importance extrêmement grande aux yeux des
biologistes car elles permettent de repr�esenter, en particulier graphiquement, une grande
quantit�e de connaissances sur les entit�es biologiques manipul�ees, faisant ressortir leurs
positions relatives et les distances qui les s�eparent ; elles facilitent ainsi �enorm�ement le
positionnement d'autres entit�es (le g�ene d'une maladie par exemple) par rapport �a celles
d�ej�a positionn�ees. De plus, l'int�egration des di��erentes cartes, c'est-�a-dire le fait de pouvoir
placer une même entit�e sur les di��erentes cartes, augmente les informations disponibles
puisqu'elles peuvent provenir de di��erentes sources et se compl�eter mutuellement.

1.4.2 Probl�ematique

La gestion des cartes se heurte malheureusement �a de nombreux probl�emes. Le premier
est le grand volume des connaissances biologiques �a manipuler ; il ne s'agit pas tant du
stockage de la s�equence des nucl�eotides que de son traitement et de l'utilisation de toute
la connaissance qu'elle contient [Erickson92]. La s�equence elle-même n'est informative
que dans la mesure o�u elle a �et�e analys�ee pour mettre en �evidence des entit�es utiles
aux biologistes, c'est-�a-dire des g�enes, des marqueurs sp�eci�ques, des relations entre ces
marqueurs, etc.

Un autre probl�eme est li�e �a l'incompl�etude des donn�ees ; en e�et, dans le cas de la
construction des cartes, celles-ci ne contiennent en g�en�eral pas toutes les informations
n�ecessaires �a l'ordonnancement des entit�es. Les cartes sont donc souvent incompl�etes et
d'autres exp�eriences sont souvent indispensables pour positionner pr�ecis�ement une entit�e
par rapport �a d'autres.

En�n, ces donn�ees, comme elles proviennent d'exp�eriences, sont entach�ees d'erreurs,
cr�eant de la sorte des incoh�erences. L�a encore, d'autres exp�eriences sont requises pour
lever les ambigu��t�es.

Ce travail s'attache �a r�epondre �a ces probl�emes de repr�esentation et de raisonnement
sur les cartes �a l'aide des techniques d'intelligence arti�cielle, que sont la repr�esentation
des connaissances et le raisonnement temporel.

1.4.3 Comment r�esoudre le probl�eme de gestion des cartes?

Une formalisation du probl�eme est une �etape n�ecessaire �a l'�elaboration d'une solution
�a ce probl�eme ; deux aspects interviennent dans la justi�cation d'une formalisation : le
premier concerne le côt�e statique des cartes, c'est-�a-dire la visualisation de cartes dites
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consensus, su�samment �g�ees pour être le reet de la r�ealit�e biologique, le second est da-
vantage li�e au probl�eme de la construction des cartes �a partir de r�esultats exp�erimentaux,
qui ne fournissent en g�en�eral pas une carte d�e�nitive disponible imm�ediatement. Ces deux
aspects biologiques sont reli�es d'une part �a la repr�esentation des connaissances pour le
premier, et au raisonnement pour le second.

Tout d'abord, une formalisation d'un probl�eme, quel qu'il soit, permet de mieux le
comprendre, car elle en fait une structuration. Formaliser facilite de beaucoup la sp�eci-
�cation du logiciel amen�e �a r�epondre au probl�eme. Ce côt�e �g�enie logiciel�, malgr�e sa
connotation peut-être terre-�a-terre, est tr�es important. Dans le cas qui nous occupe, la
formalisation va mettre en �evidence les ensembles de donn�ees sur lesquels porteront les
traitements, de la même mani�ere que la programmation par objets sp�eci�e d'abord les
entit�es du domaine { les donn�ees { avant de d�evelopper des m�ethodes sur ces entit�es. Cette
�etape a �egalement l'avantage de faciliter toute extension du mod�ele, justement parce qu'un
tel mod�ele existe. Un programme qui ne se base pas sur une formalisation initiale est a
priori plus di�cile �a �etendre car les donn�ees se trouvent enfouies dans le code lui-même
et ne sont donc pas accessibles. En�n, la sp�eci�cation des entit�es manipul�ees empêche des
traitements et actions d�epourvues de sens, et limite donc les erreurs lors de la d�e�nition
des donn�ees. Ceci augmente beaucoup la coh�erence des donn�ees en vue de leur traitement.

La formalisation des cartes g�enomiques facilite aussi grandement toute la partie algo-
rithmique li�ee �a la construction de celles-ci. En e�et, pour b�en�e�cier d'algorithmes avec
certaines propri�et�es (compl�etude, correction, complexit�e), il est indispensable de bien d�e-
�nir le langage utilis�e par ces algorithmes. Ainsi, on obtient �a la fois plus de rigueur en
caract�erisant les algorithmes et plus de g�en�ericit�e grâce aux possibilit�es d'extension qui
sont facilit�ees.

Une fois la formalisation e�ectu�ee, il est beaucoup plus facile de l'impl�ementer. Dans
notre cas, cette impl�ementation sera r�ealis�ee dans un syst�eme de repr�esentation de connais-
sances disposant de certaines fonctionnalit�es mises en �evidence par la formalisation. La
partie algorithmique b�en�e�ciera aussi des avantages de la repr�esentation d�eclarative o�erte
par le syst�eme de repr�esentation de connaissances.

En�n, un dernier avantage de la formalisation des cartes est de disposer d'un mod�ele
sur lequel va reposer une interface cartographique indispensable pour repr�esenter graphi-
quement les r�esultats biologiques. On peut ainsi obtenir une interface g�en�erique dans le
but d'avoir, non pas une visualisation �g�ee, mais plutôt un g�en�erateur d'interfaces de
cartographie modi�able �a volont�e. Sans la pr�esence d'un mod�ele sous-jacent, une telle
possibilit�e n'existerait pas.

1.5 Apports de ce travail

La contribution originale de ce travail se situe �a di��erents niveaux. Tout d'abord, nous
avons introduit une abstraction du concept de carte g�enomique, bas�ee sur un formalisme
math�ematique. Ensuite, cette abstraction a �et�e impl�ement�ee dans un logiciel de repr�e-
sentation de connaissances, Tropes, en cours de d�eveloppement au sein du laboratoire.
Cette impl�ementation a consist�e en l'extension e�ective du m�eta-mod�ele de Tropes et en
l'�ecriture d'une base de connaissances repr�esentant les entit�es introduites dans la forma-
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lisation. Une r�ealisation conjointe a �et�e de d�evelopper un algorithme �a même de r�esoudre
le probl�eme de construction des cartes ; l'algorithme propos�e s'appuie sur des travaux de
raisonnement temporel, de mani�ere �a pro�ter des avantages de d�eclarativit�e et d'e�ca-
cit�e d'algorithmes qui existent d�ej�a dans ce domaine. N�eanmoins, de profonds ajouts et
modi�cations ont dû être introduits pour les adapter �a la construction de cartes g�eno-
miques. L'algorithme �nal a �et�e impl�ement�e en Lisp �a partir des connaissances pr�esentes
dans la base de connaissances et d'algorithmes de traitement de contraintes temporelles,
qualitatives et quantitatives, disponibles aupr�es de leurs auteurs. En�n, nous avons �ecrit
les sp�eci�cations d'un g�en�erateur d'interfaces cartographiques, dans un souci de g�en�eri-
cit�e par rapport aux logiciels existants ; ce g�en�erateur d'interfaces cartographiques est
actuellement en cours d'impl�ementation par un stagiaire du CNAM.

Nous avons �et�e amen�es �a faire di��erentes pr�esentations de synth�ese, tant pour in-
troduire un th�eme particulier que pour justi�er notre travail vis-�a-vis de recherches ant�e-
rieures. La premi�ere de ces pr�esentations est une description des connaissances biologiques
indispensables �a la compr�ehension du m�emoire. Nous avons �egalement dû pr�eciser les for-
malismes de repr�esentation du temps et les raisonnements qui leur sont attach�es, avant
de voir comment les adapter �a notre cas. Un �etat de l'art sur les logiciels de repr�esenta-
tion et de raisonnement cartographiques, ainsi que sur les syst�emes de repr�esentation de
connaissances, nous a permis de pr�esenter le mod�ele Tropes et son utilisation. Pour �nir,
avant de d�etailler les sp�eci�cations du g�en�erateur d'interfaces cartographiques, il a paru
n�ecessaire d'�etudier les logiciels existants, de fa�con �a se positionner par rapport �a eux.

La section suivante montre l'organisation g�en�erale du m�emoire en reprenant les aspects
d�ecrits ci-dessus.

1.6 Plan du m�emoire

Ce m�emoire est divis�e en trois parties, chacune �elaborant une des �etapes n�ecessaires �a
une mod�elisation correcte et compl�ete des cartes g�enomiques.

La premi�ere partie traite de la mod�elisation proprement dite des cartes g�enomiques.
Le premier chapitre est un pr�elude indispensable qui d�etaille la probl�ematique biologique
des cartes g�enomiques, en abordant divers aspects : quels sont les di��erents types de carte,
que recouvre la notion de carte, quelles sont les relations �a exprimer entre les �el�ements
qui forment les cartes, quelles sont les op�erations e�ectu�ees sur les cartes.

Les chapitres qui suivent d�etaillent les stades de la mod�elisation, de la formalisation
�a l'algorithmique.

� Le chapitre 3 pr�esente l'abstraction qui est faite des cartes g�enomiques, en introdui-
sant une typologie et en sp�eci�ant les relations qualitatives et quantitatives entre
les �el�ements des cartes.

� Le chapitre 4 pr�ecise les requêtes auxquelles la formalisation pr�ec�edente permet de
r�epondre et termine par un algorithme simpli��e de recherche des ensembles d'entit�es
localement ordonn�ees.

� La th�eorie d�ecrite dans les deux chapitres pr�ec�edents est alors instanci�ee aux cartes
g�enomiques (chapitre 5).
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� Le chapitre suivant (chapitre 6) pr�esente une synth�ese des travaux sur la repr�esen-
tation du temps et le raisonnement temporel.

� L'algorithmique des cartes g�enomiques d�evelopp�ee au chapitre 7 se fonde sur la
pr�esentation du chapitre pr�ec�edent mais modi�e et �etend l'algorithmique temporelle
pour y inclure les sp�eci�cit�es du raisonnement sur les cartes g�enomiques.

La seconde partie utilise la formalisation de la partie pr�ec�edente pour son impl�emen-
tation dans un syst�eme de repr�esentation de connaissances.

� Le chapitre 8 pr�esente un bref �etat de l'art sur les logiciels existants, dont le but est
la repr�esentation des cartes ou leur algorithmique.

� Il est suivi d'une pr�esentation des syst�emes de repr�esentation de connaissances (cha-
pitre 9).

� Ensuite est d�ecrit le syst�eme Tropes qui servira de mod�ele de repr�esentation de
connaissances (chapitre 10).

� En�n, l'impl�ementation proprement dite des �el�ements de la formalisation dans le
mod�ele sera abord�ee (chapitre 11).

La troisi�eme et derni�ere partie abordera les probl�emes relatifs �a la construction d'une
interface homme-machine permettant de repr�esenter les informations cartographiques.

� Le chapitre 12 donnera un aper�cu des logiciels d'interface cartographique.

� Puis sera pr�esent�ee l'approche adopt�ee dans le but de r�ealiser, non plus une interface
particuli�ere, mais un g�en�erateur d'interfaces cartographiques (chapitre 13).

� Les sp�eci�cations fonctionnelles de ce g�en�erateur seront d�ecrites dans le chapitre 14.

Pour terminer, une conclusion r�esumera les points abord�es dans ce travail et ses ap-
ports, tant informatiques que biologiques, et le situera dans un cadre plus g�en�eral li�e �a la
r�ealisation d'un projet du GREG sur un syst�eme g�en�erique d'aide �a l'analyse de s�equences.
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Chapitre 2

Les cartes g�enomiques

Ce chapitre est n�ecessaire �a la compr�ehension du probl�eme des cartes g�enomiques, et
par voie de cons�equence �a la formalisation qui en est faite au chapitre 3 ; il d�ecrit ce que
sont les cartes g�enomiques tant au niveau de leur structure qu'�a celui des relations qui les
lient les unes aux autres.

2.1 Les di��erents types de carte g�enomique

Les cartes g�enomiques permettent de repr�esenter la constitution des chromosomes et
les relations qui existent entre ces constituants, et ce �a des �echelles di��erentes, jusqu'�a
aboutir �a la s�equence des nucl�eotides. Chaque carte est issue d'exp�eriences diverses qui
mettent en �evidence des entit�es biologiques di��erentes, mais qui peuvent �eventuellement
se correspondre.

2.1.1 Les cartes cytog�en�etiques

Une carte cytog�en�etique est obtenue, chez les eucaryotes, par coloration des chromo-
somes �a l'aide de di��erentes techniques, pendant la division de la cellule. On observe alors
des bandes claires et sombres sur ceux-ci, plus ou moins pr�ecises selon le colorant utilis�e
et le moment o�u se font les mesures des intensit�es. En e�et, suivant la condensation de
l'ADN dans le chromosome, qui d�epend de la phase dans laquelle se trouve la cellule
pendant sa division mitotique, certaines bandes se subdivisent en sous-bandes. Ainsi, du-
rant la prophase, il est possible d'observer jusqu'�a 2000 bandes sur le g�enome humain. �A
l'exception de r�egions dites variables et autour du centrom�ere, la variabilit�e, d'une colo-
ration �a l'autre, est tr�es faible. On dispose ainsi de cartes de r�esolution di��erente ; chez
l'Homme, typiquement, sont utilis�ees des cartes �a 300, 400, 550, 850 bandes sur l'ensemble
du g�enome. La d�esignation de ces bandes se fait r�ecursivement en ajoutant un num�ero
d�es qu'une bande se d�ecompose en sous-bandes (�gure 2.1).

Ces bandes sont utiles tout d'abord pour caract�eriser les chromosomes d'une esp�ece.
D'autre part, elles permettent de positionner des g�enes (ou plus g�en�eralement des mar-
queurs g�en�etiques) directement sur les chromosomes et en�n elles apportent des informa-
tions suppl�ementaires, provenant des m�ethodes de coloration, comme par exemple le taux
en bases C et G. En e�et, les bandes claires sont en g�en�eral des r�egions riches en C et

17
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Figure 2.1 - : Subdivision des bandes cytog�en�etiques. Les bandes 13, 22, 31, 32, 34, 36 du chromosome
1 de l'Homme se subdivisent dans le syst�eme �a 550 bandes en sous-bandes ; le centrom�ere et la partie
variable sont des zones o�u les bandes ne sont pas conserv�ees d'une exp�erience de coloration �a une autre.

G. De plus, le taux de G+C permet de partitionner le g�enome en isochores, les isochores
lourds (i.e. riches en G+C) sont cens�es avoir une proportion plus importante de g�enes
[Mouchiroud91].

Les bandes de faible r�esolution sont issues de techniques plus anciennes, mais il est
indispensable de les conserver car certains r�esultats ne sont disponibles, pour l'instant,
que pour un bas niveau de �banding�.

2.1.2 Les cartes g�en�etiques

La construction d'une carte g�en�etique est fond�ee sur ce qu'on appelle l'analyse de
liaison ; cette analyse est possible chez les êtres sexu�es pour lesquels se produit le ph�eno-
m�ene de m�eiose1. Celle-ci permet la formation des cellules sexuelles pendant laquelle un
chromosome �echange des segments avec son homologue ; ce ph�enom�ene a pour nom recom-
binaison ou crossing-over. Ainsi, deux all�eles de deux g�enes di��erents peuvent se trouver
s�epar�es apr�es la recombinaison. Plus les g�enes sont proches et moins ils ont de chance
d'être s�epar�es lors de la m�eiose car le crossing-over peut se produire sur toute la longueur
s�eparant les g�enes (�gure 2.2). Une analyse de liaison est d'autant plus informative que

1Il existe un ph�enom�ene de conjugaison chez les bact�eries mettant en �evidence des distances g�en�etiques ;
en e�et, celles-ci s'�echangent du mat�eriel g�en�etique, et il est possible de mesurer la distance s�eparant deux
g�enes en interrompant ce processus �a un moment donn�e.
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les g�enes sont polymorphiques ; en e�et, si un all�ele de g�ene est identique dans 99% de la
population, il sera peu probable de tomber sur des individus poss�edant le second all�ele.
La recombinaison, même si elle a lieu, ne sera donc pas visible.
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A2 A2
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Figure 2.2 - : Formation des cellules sexuelles par recombinaison (crossing-over) pendant la m�eiose
(d'apr�es [White et al.88]). Les deux chromosomes homologues d'un parent comportent deux all�eles di��e-
rents des g�enes A et B. Apr�es r�eplication des chromosomes, ceux-ci �echangent des segments entre A et B.
Quatre cellules germinales (ou sexuelles) sont obtenues ; deux portent la combinaison all�elique parentale
et deux contiennent des chromosomes recombin�es.

En plus des g�enes sont utilis�es des marqueurs (i.e. des s�equences particuli�eres d'ADN)
qui existent �egalement sous des formes di��erentes et qui sont mis en �evidence grâce �a des
techniques de coupure de segments d'ADN par des enzymes de restriction. Une enzyme
coupe un brin d'ADN en des endroits sp�eci�ques fonction de la s�equence nucl�eotidique ;
ces sites sont appel�es sites de restriction. Par exemple, l'enzyme TaqI coupe l'ADN �a
chaque occurrence de la s�equence TCGA. La d�etermination de ces marqueurs g�en�etiques
permet de disposer de rep�eres r�eguliers le long des chromosomes, pour pouvoir ensuite po-
sitionner pr�ecis�ement de nouveaux g�enes. Ces polymorphismes de s�equence qui provoquent
l'apparition ou la disparition de sites de coupure par certaines enzymes de restriction sont
appel�es RFLP pour restriction fragment length polymorphism (�gure 2.3). Même si l'utili-
sation d'enzymes de restriction est une �etape fondamentale lors de l'�elaboration de cartes
physiques (Cf. x2.1.3), il s'agit ici de cartes g�en�etiques car elles sont obtenues par analyse
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de liaison et sont donc li�ees au ph�enom�ene de recombinaison et au polymorphisme.

TaqITaqI
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TaqI TaqI TaqI
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Figure 2.3 - : Utilisation de RFLPs pour l'�elaboration d'une carte g�en�etique. L'apparition d'un nouveau
site de coupure par l'enzyme de restriction TaqI chez l'individu 2 entrâ�ne la diminution de la longueur
d'un des fragments obtenus et mis en �evidence par une sonde radioactive. Ce polymorphisme de longueur
des fragments de restriction permet de disposer de marqueurs servant �a d�eterminer la position des g�enes
sur le chromosome.

En�n, d'autres marqueurs sont utilis�es comme les minisatellites, r�ep�etitions d'un motif
de base long d'une vingtaine de nucl�eotides dont le nombre �a une position donn�ee du
g�enome d�epend de l'individu. Plus r�ecemment ont �et�e d�ecouverts les microsatellites ; il
s'agit de s�equences tr�es simples, r�ep�etition d'un motif, qui, chez l'Homme, est le plus
souvent CA, d'o�u le nom de CA repeats. Les s�equences (CA)n sont en e�et tr�es fr�equentes
et n varie beaucoup d'un individu �a l'autre, ce qui fait des microsatellites des marqueurs
extrêmement polymorphiques, donc tr�es informatifs lors des analyses de liaison.

Tous ces marqueurs mol�eculaires sont mis en �evidence par une technique d'analyse des
fragments obtenus appel�ee Southern blot. Pour les deux premiers marqueurs mentionn�es {
les RFLP et les minisatellites, ce sont directement les fragments obtenus par application
d'enzymes de restriction. Dans le cas des microsatellites, if faut pouvoir �extirper� du
g�enome un fragment d'une centaine de nucl�eotides contenant le motif r�ep�et�e, puis en
multiplier la quantit�e �a l'aide d'une ampli�cation par PCR (polymerase chain reaction),
proc�ed�e permettant de multiplier jusqu'�a un million de fois une petite r�egion d'ADN �a
partir de deux amorces de part et d'autre de cette r�egion. Ces fragments sont ensuite
s�epar�es par Southern blot en fonction de leur longueur en les faisant migrer sur un gel
d'agarose grâce �a l'application d'un champ �electrique (technique d'�electrophor�ese). Une
sonde radioactive sp�eci�que (i.e compl�ementaire du fragment d'ADN recherch�e) montre
alors, d'un individu �a l'autre, les di��erences de longueur entre les fragments, dues au
polymorphisme. Il est clair que le gel �a utiliser pour les microsatellites doit être tr�es
r�esolutif car des di��erences de longueur de deux nucl�eotides doivent pouvoir être visibles.

Comme le montre la �gure 2.2, la moiti�e au moins des cellules sexuelles conserve
le type parental ; c'est pourquoi la fr�equence de recombinaison (c'est-�a-dire le nombre de
recombinants divis�e par le nombre total de descendants) est inf�erieur �a 50%. En particulier,
si deux g�enes appartiennent �a deux chromosomes di��erents, ces g�enes ne sont pas li�es et,
statistiquement, la moiti�e de la descendance pr�esentera des recombinaisons. De même,
deux g�enes d'un même chromosome, �eloign�es l'un de l'autre, recombineront en moyenne
dans 50% de la descendance. Par contre, deux g�enes proches recombineront moins, et la
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fr�equence de recombinaison sera inf�erieure �a 50%.
L'unit�e de cartographie (exprim�ee en centiMorgan) est �la distance entre paires de

g�enes pour laquelle un produit sur cent de la meiose est un recombinant� [Suzuki et
al.89]. Cette unit�e est postul�ee additive, mais la fr�equence de recombinaison ne l'est pas,
puisqu'elle ne peut pas d�epasser 50%. C'est pourquoi il existe une fonction dite cartogra-
phique qui permet de passer de la distance exprim�ee en centiMorgan �a la fr�equence de
recombinaison (�gure 2.4). Malheureusement, cette fonction, même si elle tient compte
des crossing-over multiples, qui ne manquent pas de se produire d�es que les g�enes sont
�eloign�es, suppose que les probabilit�es d'occurrence des sites de crossing-over suivent un
processus de Poisson, ce qui n'est pas le cas. En e�et, il n'y a pas ind�ependance des
sites d'�echanges de morceaux de chromosomes homologues, mais il se produit un ph�e-
nom�ene d'interf�erence qui fait que l'existence d'un crossing-over �a un endroit donn�e du
chromosome diminue la probabilit�e d'en avoir un autre �a proximit�e. Puisque les distances
g�en�etiques sont le reet des exp�eriences et donc de la fr�equence de recombinaison, elles
sont telles que l'additivit�e n'est pas satisfaite, et il est n�ecessaire, la plupart du temps, de
disposer des distances entre entit�es deux �a deux.
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Figure 2.4 - : Fonction cartographique. Cette fonction permet en th�eorie de faire le passage entre la
fr�equence de recombinaison (qui ne d�epasse pas 50%) et la distance g�en�etique (exprim�ee en centiMorgan).
Cette fonction est lin�eaire pour des valeurs proches de z�ero, c'est-�a-dire quand les loci sont li�es. La
conversion n'est pas parfaite en raison de la non-ind�ependance des sites de crossing-over les uns par
rapport aux autres.

Chez l'animal, les fr�equences de recombinaison peuvent être estim�ees de fa�con pr�ecise
en r�ealisant des croisements-test entre un double h�et�erozygote, c'est-�a-dire un organisme
pour lequel deux loci homologues portent chacun un all�ele di��erent, et un double homozy-
gote, pour lequel les deux loci portent le même all�ele2. Chez l'Homme, il est indispensable
de v�eri�er la signi�cativit�e des recombinaisons, par l'utilisation, le plus souvent, d'une
fonction dite de �lod score�, d�e�nie par Morton [Morton88].

Une carte g�en�etique est donc constitu�ee d'un assortiment de g�enes et de marqueurs
ordonn�es par les analyses de liaison. Celles-ci expriment pour di��erents couples les pour-

2Il est �egalement possible de faire des �etudes impliquant trois locus en même temps.
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centages de recombinaison exprim�es en centiMorgan ; �a un centiMorgan correspond en-
viron un million de paires de bases. Cette valeur moyenne peut varier de 5 � 105 �a 107

paires de bases [Kaplan et al.90]. Une particularit�e importante des cartes g�en�etiques, qui
a d�ej�a �et�e mentionn�ee et dont il faut se souvenir, est que les fr�equences de recombinaison
exprim�ees entre marqueurs ne sont pas additives (ce ne sont donc pas des distances au
sens math�ematique) ; ainsi, pour trois marqueurs A, B et C dans cet ordre, la distance
s�eparant A et C n'est pas �egale �a la somme de celles s�eparant A et B d'une part, B et C
d'autre part.

Deux cartes g�en�etiques de l'Homme3 sont apparues �n 1992 ; la premi�ere provient de
l'�etude des familles g�er�ees par le CEPH et contient de nombreux g�enes et des marqueurs
divers [Group92] ; la seconde est uniquement constitu�ee de microsatellites r�eguli�erement
espac�es et s'est progressivement enrichie pour en contenir 2000 [Weissenbach et al.94].

2.1.3 Les cartes physiques

Contrairement �a la carte g�en�etique, la cartographie physique ne se base pas sur la
transmission de g�enes all�eliques, mais sur l'�etude des jalons contenus physiquement dans
l'ADN, que ceux-ci correspondent �a des g�enes ou non. Les �el�ements des cartes physiques
sont obtenus par des manipulations biochimiques de l'ADN (utilisation d'enzymes de
restriction, clonage, s�equen�cage, etc.).

L'hybridation in situ est une premi�ere �etape grossi�ere qui consiste �a positionner une
sonde radioactive ou uorescente sur les chromosomes lors d'une des phases de la division
cellulaire, la m�etaphase. Cette sonde s'hybride, c'est-�a-dire se lie, avec son brin compl�e-
mentaire, permettant de la positionner sur le chromosome. La pr�ecision obtenue est alors
d'une bande ou une demi-bande de la carte cytog�en�etique.

Comme il est impossible de traiter directement l'ensemble d'un g�enome, ces cartes
sont avant tout bas�ees sur l'utilisation d'enzymes de restriction qui fragmentent l'ADN en
morceaux plus petits, plus ais�ement manipulables. Il est d'abord n�ecessaire de les s�eparer
en fonction de leur taille ; pour cela, on utilise l'�electrophor�ese, qui les fait migrer sur un gel
soumis �a un champ �electrique ; les mol�ecules les plus grosses se d�eplacent plus lentement
et arrivent donc moins loin que les plus petites. Pour r�eordonner ces fragments, on les
crible avec des sondes, une sonde commune indiquant que deux fragments se recouvrent ;
il est �egalement possible de les hybrider entre eux, ou bien d'en �etablir une carte de
restriction, qui consiste �a les couper avec di��erentes enzymes de restriction, puisque les
parties communes comporteront les mêmes sites de coupure.

Ensuite, il faut pouvoir disposer de quantit�es su�santes des produits. Le clonage
reproduit en un grand nombre d'exemplaires un fragment d'ADN en le pla�cant dans un
vecteur de clonage, comme les cosmides, capable de se r�epliquer dans une bact�erie.

Le gros inconv�enient des techniques pr�ec�edentes est qu'elles ne fonctionnent que pour
des fragments d'ADN de taille maximale de quelques dizaines de kilobases. Elles induisent
ainsi un foss�e entre les r�esultats obtenus grâce �a l'analyse de liaison et conduisant �a la carte
g�en�etique et ceux bas�es sur l'ADN lui-même (�gure 2.5). En particulier, la construction

3Remarquons que le sexe intervient sur les distances entre marqueurs g�en�etiques. Ainsi, sur le chro-
mosome 12, la fr�equence de recombinaison est sup�erieure chez la femme. Il faut donc repr�esenter deux
cartes g�en�etiques d'un même chromosome, une mâle et une femelle.
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de la carte physique qui passe par l'arrangement des morceaux d'ADN, en tirant parti
des recouvrements qui existent entre eux, et qui aboutit �a la cr�eation de contigs, va
n�ecessiter un tr�es grand nombre de tels morceaux pour reconstituer ne serait-ce qu'un
seul chromosome. Heureusement, de nouvelles techniques sont apparues, permettant de
r�esoudre ce probl�eme.

Génome haploïde

Chromosome 1

Chromosome 21

Une bande

Une sous-bande

Gène moyen

Exon

dans un cosmide
Fragment cloné

3 10  bases

2,5 10   bases

5 10   bases

1-2 10   bases

1-5 10   bases

1 10   bases

5 10   bases

5 10   bases

2 10   bases

0,05-1 10   bases
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Figure 2.5 - : Le foss�e entre l'analyse g�en�etique et l'analyse mol�eculaire (physique) (d'apr�es [Kaplan
et al.90]). Les YAC permettent de combler ce foss�e car grâce �a eux, il est possible de cloner des fragments
d'ADN beaucoup plus grands que ceux dans les cosmides.

L'�electrophor�ese en champs puls�es est le pendant �a l'�electrophor�ese classique et peut
s�eparer des fragments d'ADN longs de plusieurs m�egabases. De tels fragments, �etudi�es par
�electrophor�ese classique, sont retenues dans le gel par un nombre de pores proportionnel
�a leur longueur ; comme la force �electrique est elle-aussi proportionnelle �a la longueur, les
mol�ecules d'ADN migrent toutes �a la même vitesse. L'�electrophor�ese en champs puls�es
modi�e r�eguli�erement l'orientation du champ �electrique, ce qui oblige les mol�ecules �a se
r�eorienter ; plus elles sont longues et plus elles mettent de temps �a le faire.

L'autre technique a �et�e le clonage de grands fragments d'ADN dans des chromosomes
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arti�ciels de levure (ou YAC pour Yeast Arti�cial Chromosome). En �d�eguisant� un
fragment d'ADN en chromosome de levure et en l'introduisant dans une cellule de levure,
ce fragment sera transmis �a la descendance comme les vrais chromosomes de la cellule.
La taille des fragments manipulables culmine alors �a une, voire deux, m�egabases. Malgr�e
les di�cult�es techniques li�ees �a la manipulation de morceaux d'ADN de grande taille, des
banques de YAC se sont progressivement construites. Un probl�eme actuel est la pr�esence
dans ces banques de clones dits chim�eriques, c'est-�a-dire form�es de la juxtaposition de
segments d'ADN provenant de r�egions di��erentes du g�enome.

En�n, le s�equen�cage constitue l'�etape ultime de la carte physique puisqu'il aboutit �a
la suite des nucl�eotides. Malheureusement, son coût est tr�es �elev�e, d'autant plus que des
erreurs se produisent et qu'une s�equence brute demande �a être recon�rm�ee. Le projet
de s�equen�cage du g�enome humain est vu par certains comme inutile, au vu des r�esultats
esp�er�es compar�es au coût et au travail demand�es, car, d'une part cela risque de se faire
au d�etriment de recherches plus originales et cr�eatives [Jordan89], et d'autre part, il n'y
a actuellement pas d'int�erêt �a s�equencer toute la partie non codante des introns [Kaplan
et al.90]. Il semble plus int�eressant, et plus urgent aussi, de disposer d'un alignement
de clones recouvrant une r�egion �a �etudier, et sur lesquels ont �et�e positionn�es des jalons
comme les microsatellites, ou les STS (Sequence Tagged Sites, c'est-�a-dire des s�equences
uniques dans le g�enome et qui seraient reproductibles ais�ement grâce �a la PCR �a partir
des seules extr�emit�es de cette s�equence).

2.2 La notion de carte

La section pr�ec�edente a montr�e l'existence d'un certain nombre de types de carte.
Les descriptions qui en ont �et�e faites permettent de mettre en �evidence une certaine
concordance entre eux ; on peut en e�et d�ecrire ce qu'est une carte in abstracto, c'est-�a-
dire trouver un cadre commun aux trois types de carte.

2.2.1 Le concept biologique de carte

Avant d'aller plus avant dans la description de ce moule commun, il est n�ecessaire
de pr�eciser l'aspect biologique de la carte. Vu l'importance des g�enomes �etudi�es (ou des
chromosomes seulement), il est clair que tr�es souvent on ne dispose pas d'une carte glo-
bale couvrant enti�erement un g�enome ou un chromosome ; c'est pourquoi les biologistes
mol�eculaires travaillent sur des morceaux de carte (qui ne sont bien sûr pas n�ecessaire-
ment positionn�es dans une carte de plus haut niveau). De plus, ind�ependamment de cette
contrainte biologique, il peut être int�eressant de d�e�nir des sous-parties d'une carte impor-
tante pour se concentrer sur leur �etude, en particulier aussi parce qu'une telle sous-carte
peut avoir un sens biologique qui la distingue des autres parties. N�eanmoins, au premier
abord, rien ne distingue une sous-carte d'une carte (globale) si ce n'est le fait que cette
derni�ere a une identit�e biologique particuli�ere puisqu'elle recouvre tout un chromosome
ou un g�enome. �A un moindre niveau, une sous-carte poss�ede elle aussi une identit�e propre,
exp�erimentale ou conceptuelle. Quoi qu'il en soit, la structure est conserv�ee d'une carte �a
ses sous-cartes.
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La structure est un �el�ement fondamental du concept de carte. En e�et, l'examen des
di��erents types de carte a montr�e que chaque type est structurellement di��erent des
autres en ce sens que les �el�ements qui y apparaissent ne sont pas de même nature. Chaque
type de carte g�enomique est constitu�e de composants qui lui sont propres ; ainsi, une
carte g�en�etique est form�ee de g�enes, de RFLP, d'autres marqueurs ; une carte physique
se compose �egalement de g�enes, mais aussi de s�equences, de sites de restriction, etc. ; une
carte cytog�en�etique est constitu�ee de bandes, encore de g�enes, etc. Une particularit�e de la
structure des cartes est que n'importe laquelle peut a priori se d�ecomposer en sous-cartes.
On utilisera d�esormais le terme carte de fa�con g�en�erique en y incluant les sous-cartes,
puisqu'il a �et�e �etabli qu'il n'existait pas de di��erence structurelle entre les deux. De plus,
cela met en �evidence la structure r�ecursive du concept. Il est e�ectivement clair qu'une
sous-carte peut elle-même se red�ecomposer en sous-cartes d'un niveau inf�erieur.

Une carte n'est �evidemment pas seulement l'agr�egat de ses composants ; elle comporte
aussi un arrangement de ces composants sur l'axe orient�e de la carte. Il faut donc ajouter
�a la notion de carte d�e�nie jusqu'�a pr�esent une origine et une �n sur cet axe, par rapport
auxquelles les composants vont se positionner. Nous aborderons dans la section suivante les
probl�emes li�es au positionnement des composants d'une carte sur son axe. Remarquons
que la d�e�nition d'une origine et d'une �n implique l'existence d'une orientation, qui
provient biologiquement de la structure de l'ADN en double brin ; tout fragment d'ADN
peut en e�et être lu de deux fa�cons di��erentes correspondant aux deux brins constitutifs du
fragment. Il en est donc de mêmede tout chromosome, et plus g�en�eralement de toute carte.
Ceci aura une grande importance lors de la d�e�nition des relations entre les constituants
de carte (Cf. x2.3).

Pour terminer cette br�eve �enum�eration des caract�eristiques du moule auquel se confor-
me la notion de carte, il faut ajouter qu'une carte dispose d'une unit�e. La carte g�en�etique a
pour unit�e le centiMorgan, la carte physique la kilobase, jusqu'�a la carte cytog�en�etique qui
poss�ede une unit�e relative �a la taille du chromosome, qui est le pourcentage de longueur
du chromosome (c'est ainsi qu'est sp�eci��ee la longueur des bandes).

La �gure 2.6 montre une carte typique et met en �evidence les �el�ements mentionn�es
pr�ec�edemment (composants, origine, �n, unit�e).

Origine Fin

Gène RFLP

cM

D1S21 D1S19 TSHBSous-carte 1

Figure 2.6 - : Description d'une carte typique. Elle est form�ee d'entit�es propres, une sous-carte (qui
se d�ecompose �a nouveau), deux g�enes et des RFLP. L'unit�e est le centiMorgan ; l'origine et la �n sont
indiqu�ees.
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2.2.2 Les interrelations entre cartes

La section pr�ec�edente a insist�e sur l'int�erêt d'une carte int�egr�ee c'est-�a-dire telle qu'on
puisse passer de l'une �a l'autre grâce �a des �el�ements communs. Il est �evident que l'existence
de points de rep�eres, quels qu'ils soient, partag�es par des cartes di��erentes, autorise �a
faire le pont entre des r�esultats d'exp�erience divers, et de faire pro�ter une carte des
informations d'une autre. C'est pourquoi la d�ecouverte de l'�electrophor�ese en champs
puls�es et de l'utilisation de chromosomes de levure pour le clonage a revêtu une si grande
importance. Ce sont ces �el�ements communs qui autorisent les interrelations entre cartes.

La description faite dans le paragraphe pr�ec�edent ne contredit en rien cette possibilit�e,
puisqu'il su�t qu'une carte puisse avoir pour composant une même entit�e qu'une autre
carte pour cr�eer ce lien. Par exemple, les g�enes sont un pont autoris�e entre l'ensemble des
trois types de carte ; ils appartiennent e�ectivement �a chacune des cartes.

Ces composants partag�es ont n�eanmoins en g�en�eral des repr�esentations di��erentes
selon la carte consid�er�ee. Par exemple, un g�ene sur une carte g�en�etique est une entit�e
ponctuelle, repr�esent�ee par un trait, tandis que sur une carte physique, le même g�ene
poss�ede une longueur exprimable en nombre de bases.

De plus, de la même mani�ere que les cartes se d�ecomposent en �el�ements constitutifs,
leurs constituants peuvent se d�ecomposer �egalement. Ainsi, un g�ene sur une carte physique
est compos�e d'introns, d'exons, de sites d'initiation et de terminaison, etc. (�gure 2.7) ;
en ce sens, c'est �egalement une carte puisqu'il sert de r�ef�erence pour y placer des enti-
t�es. Cette d�ecomposition peut, comme celle des cartes, être r�ecursive ; un exemple d'une
telle situation apparâ�t pour les bandes cytog�en�etiques qui se divisent en sous-bandes.
Plus encore, une même entit�e peut d'un type de carte �a l'autre se d�ecomposer en enti-
t�es di��erentes, le meilleur exemple �etant celui des cartes elles-mêmes, dont les �el�ements
constitutifs d�ependent, comme cela a �et�e vu, du type de la carte.

Intron

Exon

Terminaison

Initiation

Origine Fin

Figure 2.7 - : D�ecomposition d'un g�ene sur une carte physique. Les constituants d'une carte peuvent
eux-mêmes se d�ecomposer en sous-�el�ements ; ainsi, un g�ene d'un organisme eucaryote sur une carte
physique est constitu�e de sites d'initiation et de terminaison, d'introns et d'exons.

On arrive �a une d�e�nition de la carte qui n'�etait peut-être pas �evidente a priori , qui
est qu'une carte est une entit�e sur laquelle se positionnent des constituants. L'appellation
de carte en biologie mol�eculaire peut être l�eg�erement di��erente puisqu'elle n'inclut classi-
quement que les repr�esentants de plus haut niveau (c'est-�a-dire les chromosomes) ou des
sous-parties structurellement identiques (même si certains biologistes peuvent consid�erer
un g�ene, par exemple, comme une carte). Nous conserverons par la suite cette s�emantique,
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�etant donn�e que les autres entit�es qui acceptent des composants ont d'autres noms qui les
d�e�nissent mieux ; il est malgr�e tout important de conserver en m�emoire cette d�e�nition
stricto sensu du terme carte.

2.3 Les relations entre �el�ements de cartes

La section pr�ec�edente a montr�e les particularit�es descriptives des cartes g�enomiques
sans aborder le probl�eme de leur dynamicit�e (voir aussi �a ce propos la section 2.4). Une
carte a besoin d'être construite, et, pour cela, on se doit d'exprimer des �etats incomplets
et incertains. On peut même douter de l'existence d'une carte ultime qui ne n�ecessiterait
plus d'être modi��ee. Construire une carte, cela signi�e r�ecolter les fruits d'exp�eriences qui
mettent en �evidence des relations entre les entit�es qui appartiennent �a cette carte. Par
exemple, une analyse de liaison va montrer que deux g�enes sont s�epar�es par une certaine
distance g�en�etique (sur laquelle peut se gre�er une part d'incertitude) ou que trois g�enes
sont ordonn�es de telle mani�ere. De fa�con g�en�erale, il s'agit de relations qualitatives ou
quantitatives, qui conduisent �a exprimer soit des ordres, soit des distances entre les entit�es
biologiques manipul�ees [Graves93, Guidi et al.93]. Nous allons les examiner �a tour de rôle.

2.3.1 Les relations qualitatives

Une di�cult�e majeure lors de l'expression de ces relations est celle de l'orientation [Lee
et al.93, Letovsky et al.92]. Quand par exemple on a�rme que le g�ene A est avant le g�ene
B, sur quelle orientation est fond�ee le �avant�? Sur celle, globale, du chromosome? Sur
celle, locale, de l'entit�e qui contient les deux g�enes (si tant est qu'une telle entit�e existe4)?
Ce probl�eme sera abord�e plus en d�etail par la suite lors de la formalisation (Cf. x3.4).

La description des relations entre entit�es biologiques appartenant �a des cartes g�eno-
miques est un sujet di�cile. Même si, �a premi�ere vue, on remarque une correspondance
�evidente avec des travaux sur la repr�esentation du temps [Guidi et al.93], on se rend
compte que ceux-ci s'en distinguent sur de nombreux points. En e�et, quand bien même
il existerait un isomorphisme entre une carte g�enomique sur laquelle on place des entit�es
biologiques et un axe temporel o�u on positionne des intervalles de temps et des instants,
l'adaptation ne serait pas sans risque. Trop o�rir n'est pas toujours un avantage et, plutôt
que de perdre un biologiste dans les m�eandres des nombreuses (213) relations temporelles
d�e�nies par Allen [Allen83], il vaut mieux ne lui proposer que les relations qui lui sont
utiles (comme cela est fait par exemple dans [Lee et al.93] pour la construction de contigs).

De plus, pour des raisons de complexit�e, la r�esolution de probl�emes de satisfaction de
contraintes temporelles impose de se restreindre au niveau de l'expressivit�e des relations
[Freksa92, Vilain et al.86]. En�n, les liaisons entre les di��erentes cartes, le besoin de g�erer
les incertitudes, en bref, les sp�eci�cit�es du probl�eme biologique imposent des modi�ca-
tions. Nous verrons plus en d�etail les analogies utiles entre la mod�elisation des relations
dans les cartes g�enomiques et la repr�esentation du temps au chapitre 6. Les relations in-
t�eressantes (i.e. qu'un biologiste a envie d'exprimer) ne sont pas tr�es nombreuses ; en plus

4En e�et, rien n'empêche de penser qu'il puisse exister plusieurs entit�es qui les contiennent, par exemple
le chromosome et une sous-carte.
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de certaines relations qui apparaissent dans l'alg�ebre d'intervalles d'Allen et dont nous
aurons �a pr�eciser la s�emantique (par exemple, en ce qui concerne la pertinence des in�egali-
t�es strictes), se trouvent deux autres relations qui se rattachent au probl�eme d'orientation
soulev�e pr�ec�edemment ; il s'agit des relations ordre, et du couple même orientation et
orientation oppos�ee (�gure 2.8).
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Figure 2.8 - : L'ensemble des relations entre entit�es biologiques. Elles sont issues d'exp�eriences biolo-
giques, telles que des hybridations, des analyses de liaison ou sont le r�esultat d'inf�erences �a partir de ces
exp�eriences.

Les relations concernant l'orientation sont fondamentales car elles permettent d'expli-
citer de la connaissance implicite entre entit�es de cartes. En particulier, elles ont un rôle
de propagation des ordres locaux, dans le but d'obtenir au bout du compte un ensemble
d'entit�es ordonn�ees le plus grand possible ; la �gure 2.9 montre les cons�equences qu'on
peut tirer d'une telle relation entre deux sous-cartes.

Site 3

Sous-carte 2

Site 2Gène 3 Gène 4

Sous-carte 1

Gène 1 Gène 2 Site 2 Site 1 même_orientation

Figure 2.9 - : Utilisation de la relation de même orientation. Les deux sous-cartes sont constitu�ees
d'entit�es ordonn�ees et sont li�ees par une relation de même orientation. L'existence d'un �el�ement commun
�a ces sous-cartes, Site 2 , permet alors d'inf�erer des relations d'ordre entre les �el�ements de part et d'autre
de Site 2 sur chacune des cartes. Ainsi, on peut a�rmer que G�ene 1 et G�ene 2 sont avant Site 3 et
G�ene 4 et que G�ene 3 est avant Site 1 . Par contre, on ne peut rien dire sur la position relative de G�ene 1
et G�ene 3 .
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2.3.2 Les relations quantitatives

En ce qui concerne les relations quantitatives, deux notions sont �a consid�erer, celle
de distance et celle d'incertitude. Typiquement, il faut pouvoir exprimer quelque chose
comme �le g�ene D1S10 est situ�e �a 6.3 cM du g�ene D1S21 avec une incertitude de 0.4
cM�. De plus, le fait de disposer de plusieurs cartes, qui ne sont peut-être pas li�ees par un
facteur d'�echelle, impose d'exprimer plusieurs distances, au plus une par type de carte. Il
su�t de consid�erer les cartes g�en�etique et physique pour s'en convaincre. De même, les
cartes physique et cytog�en�etique ne sont pas li�ees par un facteur d'�echelle global, même
au seul niveau d'un chromosome (�gure 2.10).

Carte génétique

Carte physique

7cM6cM

33000 kb57000 kb

Carte cytogénétique

15% 8.7%

Figure 2.10 - : Multiplicit�e des distances. Les trois g�enes sont s�epar�es par trois distances di��erentes
selon la carte g�enomique. Il n'y a pas d'�echelle �xe entre la carte g�en�etique, la carte physique et la carte
cytog�en�etique. Seuls des correspondances approximatives peuvent être �etablies, qui ne sont donc pas
�ables.

2.4 Les op�erations e�ectu�ees sur les cartes

Les op�erations e�ectu�ees sur une carte g�enomique (ou plus pr�ecis�ement sur un en-
semble de cartes g�enomiques) se s�eparent en deux groupes : les op�erations dynamiques
et les op�erations statiques. Dans le premier cas, il s'agit de construire une carte �a partir
d'exp�eriences biologiques qui ont permis d'�etablir des relations, des ordres partiels entre
entit�es de la carte. Dans le second, les cartes sont suppos�ees avoir atteint un niveau de
description su�samment stable pour qu'on puisse les consid�erer comme repr�esentatives
d'un consensus. On cherche alors �a utiliser cette repr�esentation comme un outil de tra-
vail en lui appliquant des traitements ou en activant des requêtes, voire simplement en
visualisant les cartes et en circulant d'une entit�e �a l'autre grâce aux liens qui les relient.

2.4.1 La construction de cartes

La construction d'une carte n�ecessite de d�evelopper les relations qui ont �et�e expri-
m�ees entre les entit�es constitutives de cette carte de fa�con �a mettre en �evidence des
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sous-ensembles pour lesquels ces entit�es sont compl�etement ordonn�ees. �Etant donn�e l'im-
portance des exp�eriences dans l'�etablissement de ces relations, il est indispensable de g�erer
les incoh�erences �eventuelles qui risquent d'apparâ�tre.

Il peut apparâ�tre par exemple des croisements d'une carte �a l'autre, dus le plus souvent
�a de mauvaises estimations de distances g�en�etiques par manque de familles sur lesquels
faire une �etude statistique, en particulier chez les esp�eces pour lesquelles on ne peut pas
r�ealiser exp�erimentalement les croisements (typiquement, l'Homme).

Dans son principe, une telle construction revient �a un probl�eme de satisfaction de
contraintes identique �a celui qu'on aurait dans un r�eseau de contraintes temporelles mais
avec beaucoup moins de relations �a g�erer. Les travaux de Letovsky et Berlyn [Letovsky
et al.92] et ceux de Lee et al. [Lee et al.93] utilisent tous les deux des r�egles d'inf�erence
pour exhiber des ensembles de plus en plus importants d'entit�es ordonn�ees localement,
les premiers dans le but de construire des cartes g�en�etiques, les seconds pour l'assemblage
de fragments d'ADN en contigs. Nous �etudierons lors de la formalisation des requêtes
(Cf. chapitre 4) l'aspect algorithmique de la r�esolution de l'ordonnancement des entit�es
biologiques �a partir des relations exprim�ees entre elles ; cet aspect sera �etudi�e plus en
d�etail dans le chapitre 7 grâce �a l'utilisation de techniques de raisonnement temporel. La
description de ces algorithmes d�epend fondamentalement des relations qu'il est possible
d'exprimer ; nous nous limiterons alors �a celles sp�eci��ees dans la section pr�ec�edente.

2.4.2 Les op�erations statiques

Une carte consensus se trouve dans un �etat relativement stable, elle n'en est pas
moins encore tr�es utile, car elle constitue une repr�esentation structur�ee de la connaissance
disponible, et sur laquelle diverses op�erations sont possibles.

La plus simple de ces op�erations est la visualisation des cartes et des entit�es qui leur
appartiennent, le parcours des liens entre ces entit�es, etc. La r�ecup�eration d'informations
sur les cartes est fortement d�ependante de l'interface qui la facilite ; nous verrons au
chapitre 14 quelles sont les fonctionnalit�es d'une telle interface. Ensuite, toutes sortes de
requêtes peuvent leur être appliqu�ees. Par exemple, la recherche des constituants d'une
(sous-)carte permet de r�ecup�erer (�eventuellement r�ecursivement) ses entit�es ainsi que leur
ordre.

D'autres requêtes concernent davantage les relations permettant de d�e�nir les ordres
des entit�es les unes par rapport aux autres. Il s'agit alors de r�ecup�erer l'information,
exprim�ee le plus souvent de fa�con implicite dans les relations, pour tenter de r�epondre �a
la requête. Ce genre de requête est �a rapprocher de la construction de la carte, puisque
cette derni�ere est le fruit d'un certain nombre de requêtes similaires.



Chapitre 3

Abstraction des cartes g�enomiques

Nous allons d�e�nir d�esormais une abstraction de la description du concept de carte
g�enomique, c'est-�a-dire une repr�esentation formelle et g�en�erique (i.e. ind�ependante du do-
maine consid�er�e jusqu'alors). Nous verrons apr�es cela de quelle mani�ere cette abstraction
s'instancie pour s'appliquer aux cartes g�enomiques. Nous conserverons le terme de carte,
sachant qu'un autre domaine applicatif choisirait un autre terme (par exemple, en repr�e-
sentation temporelle, on parlerait plutôt d'axe du temps ou d'axe temporel). Mais avant
cela, il est n�ecessaire de justi�er notre d�emarche.

3.1 Pourquoi formaliser la notion de carte?

Plusieurs �el�ements entrent dans la justi�cation d'une formalisation des cartes g�eno-
miques, qui peuvent grossi�erement se diviser selon deux aspects, un aspect portant sur des
consid�erations de repr�esentation de connaissances, un autre plus orient�e vers l'algorith-
mique et le raisonnement. De mani�ere g�en�erale, les travaux sur les cartes concernant ces
deux aspects se limitent au d�eveloppement de syst�emes ad hoc et ne pro�tent justement
pas des avantages qu'aurait entrâ�n�es une formalisation.

D'abord, toute formalisation entrâ�ne une structuration du probl�eme qui aide �a sa
compr�ehension. L'aspect �g�enie logiciel� intervient beaucoup en informatique, et l'�elabo-
ration d'un syst�eme informatique passe obligatoirement par une phase de sp�eci�cation. La
formalisation est le pr�elude aux sp�eci�cations d'un outil informatique �a même de r�epondre
aux interrogations li�ees au probl�eme.

De plus, formaliser, on va le voir dans les sections suivantes, va d�e�nir naturellement
de mani�ere d�eclarative les �el�ements de la repr�esentation. Ayant sp�eci��e ces �el�ements-l�a, la
coh�erence des donn�ees est �enorm�ement am�elior�ee, car un utilisateur n'a plus la possibilit�e
d'�ecrire n'importe quoi, puisque ses actions doivent rester dans le cadre d�e�ni par la
formalisation.

En�n, l'extensibilit�e du mod�ele est d'autant plus facile que celui-ci a �et�e bien d�e�ni,
ce qui est directement li�e �a l'abstraction, plus qu'�a la formalisation. Le fait d'avoir �eta-
bli pr�ecis�ement les entit�es du probl�eme permet d'en rajouter aux endroits ad�equats. Il
est beaucoup plus di�cile de faire des extensions �a un programme, et surtout de com-
prendre les modi�cations introduites sur le fonctionnement et le d�eroulement correct de
ce programme.

31
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Concernant le raisonnement, la formalisation permet le d�eveloppement d'algorithmes
plus g�en�eriques, en ce sens qu'il est possible de les �etendre sans avoir �a tout reprendre
du d�ebut. De plus, il est beaucoup plus ais�e de d�eterminer les caract�eristiques de ces
algorithmes (correction, compl�etude, complexit�e), même apr�es les avoir �etendus. C'est
par exemple un des gros avantages des algorithmes de satisfaction de contraintes, qui
partent d'un mod�ele d'expression de contraintes pour aboutir �a une r�esolution du probl�eme
contraint, et dont la construction peut se faire de fa�con incr�ementale, en ajoutant au fur
et �a mesure de nouvelles fonctionnalit�es, du moment que la s�emantique des ajouts est
int�egr�ee �a l'algorithme. On aboutit ainsi �a une modularit�e qui facilite le d�eveloppement,
la maintenance et l'extension des algorithmes.

Une justi�cation peut-être plus proche de l'application aux cartes est que le d�evelop-
pement d'une interface homme-machine, indispensable si on veut pouvoir utiliser e�ca-
cement les connaissances cartographiques, doit su�samment �coller� au mod�ele pour ne
pas permettre �a un utilisateur toutes les actions possibles. La structuration de l'interface
cartographique d�epend de celle qu'a fournie la formalisation. Ici encore, des consid�era-
tions d'extensibilit�e interviennent. Il est clair que si l'interface repose sur un mod�ele
sous-jacent proprement d�e�ni, un ajout minime (comme, par exemple, l'extension d'un
ensemble d'�el�ements) ne va pas modi�er l'interface car elle pro�tera des comportements
d�ej�a d�e�nis.

3.2 La typologie

Cette section d�e�nit de fa�con arbitraire un certain nombre d'ensembles dans le but
d'abstraire les cartes g�enomiques et de mettre ainsi en �evidence ce qu'on pourrait un peu
pompeusement appeler l'ontologie du concept de carte.

Soit P l'ensemble des points de vue sous lesquels repr�esenter les cartes ; ces points
de vue correspondent aux trois types de carte g�enomique (cytog�en�etique, g�en�etique et
physique). Soit T l'ensemble de tous les types des entit�es qui sont susceptibles d'apparâ�tre
sur ces cartes, auquel est ajout�e un type pr�e-d�e�ni appel�e carte, ce qui donne

T + = T [ fcarteg:

Ces types sont organis�es en un arbre de composition dans lequel est associ�e �a un type un
ensemble de types constitutifs, �eventuellement vide. Sous-carte, g�ene, s�equence, bande,
site de restriction, intron, etc., sont les types biologiques qui vont apparâ�tre sur les
di��erentes cartes. L'arbre de composition sp�eci�e, pour chaque point de vue, qu'un de ces
types est constitu�e d'autres entit�es. Par exemple, une (sous-)carte est form�ee de g�enes, de
s�equences, etc., dans le point de vue physique ; un g�ene est compos�e d'introns et d'exons
dans ce même point de vue.

Soit ensuiteD, un ensemble de dimensions, constitu�e de deux �el�ements1, point not�e � et
intervalle not�e$, sur lequel existe la relation d'ordre � <$. Les �el�ements de cet ensemble

1Il est envisageable d'�etendre cet ensemble pour y incorporer des dimensions plus compliqu�ees comme
les unions d'intervalles, de la même mani�ere que des travaux de repr�esentation temporelle traitent de
l'union d'intervalles de temps [Ladkin86] ; cette possibilit�e d'extension donne son sens �a l'ordre partiel
d�e�ni sur cet ensemble.
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permettent de sp�eci�er chaque type dans un point de vue, en d�ecrivant sa longueur ; un
type dont la dimension dans un point de vue est un point n'aura pas de longueur (et sera
repr�esent�e sur la carte par un point), tandis qu'une dimension d'intervalle indiquera une
longueur et une repr�esentation par un segment.

En�n, on d�e�nit U comme l'ensemble des unit�es correspondant aux points de vue, et
U+ obtenu par l'adjonction d'un �el�ement d�enotant l'absence d'unit�e not�e � :

U+ = U [ f�g:

D�e�nissons alors des fonctions qui s'appliquent �a ces ensembles :

const : T + �P ! P (T +)
(t; p) 7! const(t; p);

dim : T + �P ! D
(t; p) 7! dim(t; p);

unit : P ! U+

p 7! unit(p);
add : U ! fvrai; fauxg

u 7! add(u);
scale : U � U ! IR+�

(u1; u2) 7! scale(u1; u2):

La fonction const associe �a un type dans un point de vue l'ensemble des types constitu-
tifs de ce type dans ce point de vue (P (A) d�esigne les parties de A, c'est-�a-dire l'ensemble
des sous-ensembles de A). Elle d�e�nit donc l'arbre de composition mentionn�e dans le
paragraphe pr�ec�edent. La fonction dim donne, pour tout couple (type, point de vue), la
dimension de ce type dans ce point de vue. La fonction unit lie une unit�e �a un point de vue,
et add indique si une unit�e est additive, c'est-�a-dire si elle repr�esente bien une distance.
C'est le cas pour l'unit�e kilobase du point de vue physique, mais pas du centiMorgan du
point de vue g�en�etique. En�n est �eventuellement associ�e �a un couple d'unit�es un facteur
d'�echelle tel que scale(u1; u2) repr�esente le coe�cient pour passer d'une valeur exprim�ee
dans l'unit�e u1 �a une valeur dans l'unit�e u2 (globalement sur l'ensemble des deux cartes).
Ces cinq fonctions ont leur d�e�nition en extension ; il est n�ecessaire de les valuer pour
tout �el�ement de leur domaine de d�e�nition. Elles doivent n�eanmoins v�eri�er les propri�et�es
suivantes :

1. Une carte peut être compos�ee d'autres cartes quel que soit le point de vue.

8p 2 P; const(carte; p) 3 carte:

2. Une carte est toujours consid�er�ee comme un intervalle.

8p 2 P; dim(carte; p) =$ :

3. La dimension d'un constituant est plus petite que celle de l'entit�e constitutive (in-
utile avec la propri�et�e 5 et si D se limite �a deux �el�ements).

8p 2 P;8t 2 T +; t0 2 const(t; p); dim(t0; p) � dim(t; p):
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4. Si un type n'est pas un constituant d'un autre type dans un point de vue donn�e,
alors sa dimension n'est pas d�e�nie. R�eciproquement, si la dimension d'un type n'est
pas d�e�nie dans un point de vue donn�e, alors aucune entit�e ne l'a comme constituant
dans ce point de vue.

8t 2 T +;8p 2 P; t 62
[

t02T +

const(t0; p), (t; p) 62 Ddef (dim):

5. Un type ayant une dimension ponctuelle dans un point de vue ne peut pas se d�e-
composer dans ce point de vue.

8p 2 P; t 2 T ; dim(t; p) = � ) const(t; p) = ;:

6. Si un type se d�ecompose dans un point de vue, alors il est un constituant d'un type
(�eventuellement le même) dans ce même point de vue (si ce n'en �etait pas un, �a quoi
servirait-il de le d�ecomposer puisqu'il n'apparâ�trait jamais dans ce point de vue?).

8t 2 T +;8p 2 P; const(t; p) 6= ; ) 9t0 2 T tel que t 2 const(t0; p):

7. La fonction scale est r�eexive.

(u1; u1) 2 Ddef (scale) ^ scale(u1; u1) = 1:

8. Tout �el�ement appartenant au domaine de d�e�nition de scale poss�ede un inverse.

scale(u1; u2) = s12 ) (u2; u1) 2 Ddef (scale) ^ scale(u2; u1) = 1=s12:

9. Le facteur d'�echelle scale poss�ede la propri�et�e de transitivit�e.

scale(u1; u2) = s12 ^ scale(u2; u3) = s23

) (u1; u3) 2 Ddef (scale)^ scale(u1; u3) = s12 � s23:

3.3 Les cartes elles-mêmes

Apr�es une description conceptuelle g�en�erale des entit�es qui forment les cartes se pose
la question de ce qu'est une carte particuli�ere. Soit alors Et, l'ensemble des entit�es de type
t, pour tout t 2 T + et E d�e�ni par

E = [t2T +Et:

Associ�ee �a cette d�e�nition est la fonction suivante :

type : E ! T +

e 7! t:

Les �el�ements de ces ensembles sont les noms (ou identi�cateurs) des entit�es du type
consid�er�e. Il leur est associ�e une description par l'interm�ediaire d'une fonction desc, dont
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la d�e�nition est li�ee �a celle de la fonction const (qui donne pour chaque couple (type,
point de vue) l'ensemble des types constitutifs de ce type dans ce point de vue).

desc : E � P ! P (E)
(e; p) 7! fe1; e2; : : : ; eng;

avec la propri�et�e que

8p 2 P;8e 2 E;8e0 2 desc(e; p); type(e0) 2 const(type(e); p);

qui impose que les constituants de l'�el�ement e aient un type en accord avec la sp�eci�cation
de la fonction const.

En�n, on cr�ee �egalement une fonction orig et une fonction fin qui donnent respec-
tivement l'origine et la �n d'une entit�e ; elles prennent leur valeur dans un ensemble de
positions not�e Pos. Les deux fonctions sont bijectives de E dans Pos� et Pos+ respecti-
vement ; si une entit�e a une dimension nulle dans tous les points de vue o�u elle est d�e�nie,
son origine et sa �n co��ncident, tout en �etant distinctes. La fonction entit permet de passer
d'une position, origine ou �n, �a l'entit�e �a laquelle elle appartient (�gure 3.1).

orig : E ! Pos�

e 7! position
fin : E ! Pos+

e 7! position
entit : Pos ! E

position 7! e

Pos=ensemble de positions

Fin

Origine

E=ensemble d’entités

Figure 3.1 - : Description des fonctions orig et fin. Toute entit�e poss�ede une origine et une �n
appartenant �a un ensemble de positions ; elles sont confondues si la dimension de l'entit�e est nulle dans
tous les points de vue o�u elle est d�e�nie.

Ces fonctions permettent d'une part la sp�eci�cation d'une orientation propre �a une
entit�e, allant de son origine �a sa �n, d'autre part de d�e�nir les distances s�eparant les
entit�es les unes des autres.
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3.4 Les relations qualitatives

Soit, par d�e�nition, Ql l'ensemble des types de relation qualitative (i.e. non num�e-
riques). Chaque �el�ement de Ql constitue un moule g�en�erique s'instanciant pour construire
des relations particuli�eres entre entit�es. Soit alors la fonction arit qui �a tout �el�ement de Ql

associe ses arit�es possibles, c'est-�a-dire un ensemble de nombres d'�el�ements li�es par cette
relation (il est en e�et possible qu'une relation lie un nombre variable d'entit�es, même si
la plupart ont une arit�e r�eduite �a un seul �el�ement).

arit : Ql ! P (IN�)
t 7! arit(t):

Parmi l'ensemble des relations qualitatives consid�er�ees, il est n�ecessaire de distinguer
les types de relation qui expriment un ordre (et qui ont cons�equemment besoin d'une
r�ef�erence) de ceux exempts de cette contrainte. On a vu en e�et (Cf. x2.3.1) que des
relations comme avant ou apr�es ont besoin d'une entit�e de r�ef�erence parce que la mol�ecule
d'ADN autorise deux sens de lecture ; une telle relation n�ecessite donc d'être projet�ee sur
une entit�e donnant l'orientation.

Soient alors Q+l l'ensemble des types de relation qualitative orient�ee et Q�
l les autres.

Ces deux ensembles forment une partition de Ql. Nous verrons plus loin (Cf. x4.1), lors de
l'application du formalisme au probl�eme des cartes g�enomiques, quels sont les �el�ements
de ces ensembles.

De la mêmemani�ere, l'ensemble des relations qualitatives valides (i.e. tous les �el�ements
de cet ensemble repr�esentent des relations qualitatives vraies, qu'elles aient �et�e �enonc�ees
comme des faits, ou qu'elles soient le fruit d'inf�erences �a partir des faits et en utilisant
les m�ecanismes d'inf�erence de la section 4.2), not�e Rquali, se d�ecompose en deux sous-
ensembles, l'un contenant les relations dites orient�ees et l'autre pas :

Rquali = R+quali [R
�

quali:

Une relation qualitative orient�ee est alors un triplet form�e d'un �el�ement de Q+l , d'un
ensemble de deux entit�es li�ees par cet �el�ement (car c'est une relation binaire) et d'une
entit�e dont les entit�es pr�ec�edentes sont des constituants. Il est en e�et indispensable que
les �el�ements li�es par la relation appartiennent �a une même entit�e qui d�e�nit une orientation
locale pour la relation ; comme cette entit�e peut ne pas être unique, il faut la sp�eci�er
explicitement. Une relation qualitative non orient�ee est un couple form�e des deux premiers
�el�ements donn�es pour la d�e�nition des relations qualitatives orient�ees. Formellement,

R+quali � Q+l � (E; E) � E;

avec
8r = [rel; E; e] 2 R+quali;9p 2 P=8e0 2 E; e0 2 desc(e; p):

Ceci indique qu'on ne peut comparer des entit�es que si elles appartiennent �a une même
entit�e d'un même point de vue (n�eanmoins, les entit�es de E peuvent se retrouver dans
plus d'un point de vue). Ceci suppose implicitement que les relations qualitatives sont
conserv�ees d'un point de vue �a l'autre. Nous reviendrons sur cette hypoth�ese par la suite.
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R�
quali � Q

�
l � (E; E);

avec
8r = [rel; E] 2 R�

quali;9p 2 P=8e 2 E; e 2
[
e02E

desc(e0; p):

Dans ce cas aussi, il faut qu'il existe un point de vue regroupant toutes les entit�es mises
en relation.

Avant d'aller plus loin, nous allons introduire une nouvelle notation plus condens�ee
exprimant l'appartenance d'une relation �a Rquali :

8t 2 Q+

l tel que arit(t) = f2g; (e1 te e2)
def
() [t; (e1; e2); e] 2 R

+

quali;

8t 2 Q�
l tel que arit(t) = f2g; (e1 t e2)

def
() [t; (e1; e2)] 2 R

�
quali;

8t 2 Q�

l tel que 3 2 arit(t); t(e1; : : : ; en)
def
() [t; (e1; : : : ; en)] 2 R

�

quali:

Que r soit une relation de R+

quali ou de R�

quali, le nombre des entit�es li�ees par r doit
correspondre �a celui d�e�ni par la fonction arit :

8r = [rel; Ef; eg] 2 Rquali; card(E) 2 arit(rel):

En�n, toutes les relations binaires ont un inverse d�e�ni par :

8t 2 Q+

l ; (e1 te e2), (e2 t
�1
e e1);

8t 2 Q�

l ; (e1 t e2), (e2 t
�1 e1):

De plus, l'inverse d'une relation qualitative orient�ee en est aussi une. De même, l'in-
verse d'une relation de Q�

l appartient �a Q�
l . Pour des raisons de coh�erence, les inverses

appartiennent �a ces ensembles même si les algorithmes, pour des raisons de simplicit�e,
pourront n'utiliser qu'un �el�ement du couple (relation, relation inverse), sachant que cha-
cune peut s'exprimer en fonction de l'autre grâce �a la relation de d�e�nition.

3.5 Les relations quantitatives

Les relations quantitatives expriment des distances entre les positions des entit�es, qui
peuvent di��erer selon le point de vue, s'il n'existe pas de facteur d'�echelle entre eux
(�gure 3.2).

Appelons Rquanti l'ensemble des relations quantitatives valides, c'est-�a-dire, comme
pour les relations qualitatives, les relations �enonc�ees comme des faits ou celles inf�e-
r�ees ; un �el�ement de Rquanti est un quadruplet liant deux positions �a une distance et
une incertitude2, dans un point de vue donn�e. On se limitera dans cette formalisation
�a exprimer des incertitudes absolues, i.e. non li�ees �a la distance qui s�epare les �el�ements.

2Cette incertitude correspond �a la marge de d�eplacement d'une extr�emit�e d'un côt�e ou de l'autre de
sa position m�ediane ; elle vaut donc la moiti�e de la valeur indiqu�ee par la double �eche de la �gure 3.2.
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Valeur 1

Valeur 2

Distance AB

Objet A Objet B

Point de vue 2

Point de vue 1

Incert 2

Incert 1

Figure 3.2 - : Deux valeurs pour une même distance. La distance s�eparant les objets A et B di��ere
selon le point de vue ; il en est de même de l'incertitude sur cette distance.

La correspondance avec des incertitudes relatives est imm�ediate ; �a partir d'une incerti-
tude relative, l'incertitude absolue correspondante s'obtient en multipliant la distance par
l'incertitude (�gure 3.3).

distance = 8

2 * incertitude = 4

2 * incertitude = 50%

Figure 3.3 - : Passage d'une incertitude relative �a une incertitude absolue. La relation suivante les lie :
incertrel = incertabs=d.

Rquanti � (Pos; Pos) � IR+ � IR+ �P;

o�u
8r = [P; dist; incert; p];8pos 2 P; entit(pos) 2

[
e2E

desc(e; p):

Cette propri�et�e v�eri�e que les entit�es d�esign�ees par les positions appartiennent au point
de vue indiqu�e dans la relation.

De plus, on supposera que l'incertitude d'une distance entre deux positions est syst�e-
matiquement inf�erieure �a cette distance. Cette restriction implique seulement qu'on puisse
di��erencier les deux positions ; elle comporte l'avantage important que la distance sera
seule �a consid�erer pour ordonner un ensemble de positions (Cf. x4.2.1).

S'il existe un facteur d'�echelle �xe d'une unit�e d'un point de vue �a une autre unit�e
d'un autre point de vue, alors les valeurs des distances dans ces deux points de vue sont
li�ees par la valeur de la fonction scale en ces unit�es.

On utilisera le plus souvent une notation simpli��ee pour exprimer l'appartenance d'un
�el�ement �a Rquanti :

r = [(Pi; Pj); dist; incert; p] 2 Rquanti
def
() (Pi$pPj = [dist; incert]):

On omettra le point de vue p quand celui-ci ne sera pas indispensable �a la compr�ehension
et qu'il n'y aura pas d'ambigu��t�e.



Chapitre 4

Les requêtes

Ce chapitre d�ecrit comment r�epondre �a des requêtes simples, dont la r�eponse est donn�ee
explicitement par la description des entit�es dans le formalisme pr�ec�edent, et pr�ecise les
relations qualitatives utiles en cartographie, tant du point de vue de leur s�emantique
que des inf�erences qu'elles permettent de r�ealiser. Il s'ach�eve par une description d'un
algorithme simpli��e de recherche d'ensembles ordonn�es d'entit�es.

4.1 Quelques requêtes simples

Les fonctions qui ont �et�e d�e�nies permettent de r�epondre ais�ement �a un certain nombre
de requêtes. Par exemple, la requête�Quels sont les constituants de l'entit�e e dans le point
de vue p?� a pour r�eponse la valeur de desc(e; p). La notation e 2p e0 indiquera que e
appartient �a e0 dans le point de vue p. La requête�L'entit�e e appartient-elle �a l'entit�e e0?�,
qui sera not�e e 2 e0, a pour r�eponse la valeur du test �e 2 [p2Pdesc(e0; p)�. �Etant donn�e
la r�ecursivit�e des imbrications, une requête plus compliqu�ee est �L'entit�e e appartient-elle
r�ecursivement �a l'entit�e e0?�, not�e e 2rec e0. La r�eponse �a cette question est fonction de
la v�eracit�e de l'expression suivante :

9e1; : : : ; en 2 E; p 2 P tels que e1 = e0; en = e;8i 2 [1; n� 1]; ei+1 2p ei:

On s'impose ici de trouver un point de vue unique contenant tous les �el�ements de la châ�ne
liant e �a e0.
De même, on notera e 2 p pour indiquer qu'une entit�e est d�e�nie dans un point de vue,
i.e. e 2 [e02Edesc(e

0; p).
Par contre, les requêtes sur les relations entre entit�es n�ecessitent le plus souvent des

calculs puisqu'une grande partie de la connaissance est implicite. Par exemple, pour d�eter-
miner l'ordre d'un certain nombre d'entit�es, il va falloir parcourir de nombreuses relations,
naviguer d'un point de vue �a l'autre, etc., pour extraire une relation explicite. Dans le
but de d�etailler certains m�ecanismes permettant de r�epondre �a de telles requêtes, nous
allons devoir pr�eciser les relations exprimables. Pour cette raison, nous ne consid�ererons
que les relations int�eressantes en cartographie, qui sont �enum�er�ees �a la �gure 4.1. L'�etude
de telles requêtes complexes est repouss�ee dans un premier temps �a la section 4.2.3 pour
un algorithme simpli��e de recherche d'entit�es localement ordonn�ees, et au chapitre 6,
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apr�es l'examen d'algorithmes de satisfaction de contraintes temporelles, dont nous nous
inspirerons.

avant

après

recouvre_après

recouvre_avant

contient

contenu_dans

ordre

O F

O F

F O
orientation_opposée

même_orientationdisjoint_de

non_disjoint_de

Q Q
ll

+ -

Figure 4.1 - : Ensemble des relations qualitatives entre entit�es biologiques. Celles-ci se subdivisent en
deux sous-ensembles, Q+l pour les relations exprimant un ordre et n�ecessitant une r�ef�erence et Q�l pour
les autres. Remarquons que la relation ordre, n'ayant pas besoin de r�ef�erence, appartient �a Q�l .

4.2 Les relations qualitatives exprimables en carto-

graphie

Les ensembles de relations sont d�e�nis, dans le cadre des cartes g�enomiques, par les
�egalit�es suivantes :
Q+l = favant, apr�es, recouvre avant, recouvre apr�esg.
Q�l = fcontient, contenu dans, disjoint de, non disjoint de, ordre, même orientation, orien-
tation oppos�eeg.

Les valeurs des fonctions arit et invrel pour les relations qualitatives sont donn�ees dans
le tableau 4.1.

4.2.1 S�emantique et propri�et�es

La s�emantique des relations est d�e�nie pr�ecis�ement par la donn�ee des positions relatives
des entit�es mises en relation. Pour cela, on utilisera la fonction dist qui donne la distance
r�eelle (même si elle est inconnue) entre deux positions.

Nous allons donc d�etailler chacune des relations qualitatives, et ajouter pour certaines
quelques propri�et�es. On remarquera que les d�e�nitions qui vont suivre sont correctes aussi
bien pour les intervalles que pour les points, pour peu que, lorsqu'une entit�e n'a pas de
dimension, on confonde son origine et sa �n.
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arit invrel

avant f2g apr�es
apr�es f2g avant

recouvre avant f2g recouvre apr�es
recouvre apr�es f2g recouvre avant

contient f2g contenu dans
contenu dans f2g contient
disjoint de f2g disjoint de

non disjoint de f2g disjoint de
ordre [3, +1]

même orientation f2g même orientation
orientation oppos�ee f2g orientation oppos�ee

Tableau 4.1 - : Arit�es et inverses des relations qualitatives utilis�ees en cartographie g�enomique. Seule
la relation ordre n'est pas binaire ; elle n�ecessite la donn�ee d'au moins trois entit�es.

Un choix important est fait dans l'expression de ces relations, qui est que la biologie
mol�eculaire ne s'embarrasse pas d'in�egalit�es strictes. En e�et, on ne distingue pas une
relation s�eparant strictement les extr�emit�es des intervalles d'une obtenue continûment
en les joignant. C'est pourquoi dans les descriptions qui vont suivre n'apparâ�tra pas
d'in�egalit�e stricte.

En particulier, les relations avant et apr�es de Q+

l sont des relations d'ordre et en
v�eri�ent donc les propri�et�es, �a savoir :

8t 2 Q+

l ;

(e1 te e1); (4.1)

(e1 te e2) ^ (e2 te e1)) e1 = e2; (4.2)

(e1 te e2) ^ (e2 te e3)) (e1 te e3): (4.3)

Il n'est pas possible d'utiliser des positions sur l'axe, car celui-ci n'est pas orient�e ;
il faut donc se servir des distances entre les extr�emit�es des intervalles, ce qui oblige �a
une gymnastique d'autant plus compliqu�ee qu'il faut traiter les deux �brins� de l'ADN,
et, pour les relations qualitatives orient�ees, utiliser l'entit�e englobante. L'int�erêt d'utiliser
cette fonction dist est qu'elle nous permettra de d�evelopper des algorithmes passant d'une
repr�esentation qualitative �a une repr�esentation quantitative. Elle est �equivalente �a une
relation quantitative avec une incertitude nulle.

avant :

(e1 avante e2)() max(dist(O;O1); dist(O;F1)) � min(dist(O;O2); dist(O;F2)):

O F

F1

F2 O2

O1

F1 O1

O2 F2

e1
e

e2
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apr�es :

(e1 apr�ese e2)() min(dist(O;O1); dist(O;F1)) � max(dist(O;O2); dist(O;F2)):

F1

F2 O2

O1

F1 O1

O2 F2

e1
e

e2

F O

recouvre avant :

(e1 recouvre avante e2)()

min(dist(O;O1); dist(O;F1)) � min(dist(O;O2); dist(O;F2))

� max(dist(O;O1); dist(O;F1)) � max(dist(O;O2); dist(O;F2)):

e

O F

F1O1

F1 O1

e1

O2

F2

e2

F2

O2

recouvre apr�es :

(e1 recouvre apr�ese e2)()

max(dist(O;O1); dist(O;F1)) � max(dist(O;O2); dist(O;F2))

� min(dist(O;O1); dist(O;F1)) � min(dist(O;O2); dist(O;F2)):

e

F O

F1O1

F1 O1

e1

O2

F2

e2

F2

O2

contient :

(e1 contient e2)()

dist(O1; F1) � dist(O1; O2)

^dist(O1; F1) � dist(O1; F2)

^dist(O1; F1) � dist(F1; O2)

^dist(O1; F1) � dist(F1; F2):

O1

F1

e1 e2

O2

F2

F2

O2

F1

O1



4.2 Les relations qualitatives exprimables en cartographie 43

contenu dans :

(e1 contenu dans e2)()

dist(O2; F2) � dist(O2; O1)

^dist(O2; F2) � dist(O2; F1)

^dist(O2; F2) � dist(F2; O1)

^dist(O2; F2) � dist(F2; F1):

De plus, toute entit�e qui appartient r�ecursivement �a une autre entit�e est contenue
dans cette derni�ere entit�e.

8e; e0 2 E; e 2rec e
0 ) (e contenu dans e0) ^ (e0 contient e) (4.4)

disjoint de : Pour cela, il faut �eviter qu'une extr�emit�e d'une entit�e se trouve �a l'int�erieur
de l'autre, c'est-�a-dire qu'au moins une des distances s�eparant les extr�emit�es des
entit�es soit plus grande que la longueur d'une entit�e.

(e1 disjoint de e2)()

min(dist(O1; O2); dist(O1; F2)) � dist(O1; F1)

_min(dist(F1; O2); dist(F1; F2)) � dist(O1; F1):

F1

F2 O2

O1

F1 O1

O2 F2

e1 e2

non disjoint de : Contrairement �a la relation pr�ec�edente, il faut d�esormais que les deux
distances minimales soient inf�erieures �a la longueur d'une entit�e. Remarquons que
ces deux relations, disjoint de et non disjoint de, ne sont pas disjointes puisque les
�egalit�es sont autoris�ees dans les deux cas.

(e1 non disjoint de e2)()

min(dist(O1; O2); dist(O1; F2)) � dist(O1; F1)

^min(dist(F1; O2); dist(F1; F2)) � dist(O1; F1):

F1O1

F1 O1

e1

O2

F2

e2

F2

O2

ordre : Pour la d�e�nition de la relation ordre, introduisons la fonction dmax entre deux
entit�es, qui est la plus grande distance existant entre les quatre extr�emit�es.
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ordre (e1; : : : ; en)()

8i; j 2 [1; n]; i 6= j; (ei disjoint de ej)

^8i 2 [1; n� 2]; dmax(ei; ei+1) � dmax(ei; ei+2)

^8i 2 [2; n� 1]; dmax(ei; ei+1) � dmax(ei�1; ei+1)

O1

F1

F1

O1

O2 F2

O2F2

e2

Fn On

FnOn

ene1

Une propri�et�e de la relation ordre permet �a partir de deux relations ayant en commun
deux entit�es, d'en engendrer d'autres, comme l'indiquent la formule suivante et la
�gure 4.2 ; cette propri�et�e sera appel�ee additivit�e.

8e1; : : : ; en; e
0
1; : : : ; e

0
m 2 E; i; j; k; l 2 IN; i < j; k < l;

ordre(e1; : : : ; en) ^ ordre(e01; : : : ; e
0
m) ^ ei = e0k ^ ej = e0l

) ordre(e1; : : : ; ei; e
0
k+1; : : : ; e

0
m) ^ ordre(e0

1; : : : ; e
0
k; ej+1; : : : ; en)

^ordre(e1; : : : ; ej; e
0
l+1; : : : ; e

0
m) ^ ordre(e01; : : : ; e

0
l; ek+1; : : : ; en): (4.5)

Il ne faut n�eanmoins pas oublier que toutes les entit�es reli�ees par une relation ordre
doivent appartenir au même point de vue.

e’1 e’je’i

ejeie1

|| ||

e’n

en

. . .

. . .. . .

. . . . . .

. . .

Figure 4.2 - : Inf�erence d'ordres. Deux relations ordre partageant deux entit�es impliquent quatre autres
relations ordre, obtenues en suivant les �eches de la �gure.

même orientation, orientation oppos�ee : Ces deux relations sont intrins�equement
li�ees ; les contraintes sur les distances permettant de les distinguer sont plus compli-
qu�ees �a d�ecrire. La �gure 4.3 montre que, suivant les positions respectives de F1 par
rapport �a O2 et de F2 par rapport �a O1, il faut rajouter des conditions ad�equates
pour pr�eciser les positions de F1 et F2 par rapport �a O1 et O2.
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O2O1

dist(O1, F2) < dist(O1, O2)

F2

dist(O2, F1) < dist(O1, O2)

F1

sym(O2) / O1 sym(O1) / O2

Figure 4.3 - : Comment positionner F1 et F2 par rapport �a O1 et O2? Si, par exemple, F1 est plus
proche de O2 que O1 (partie claire en haut), on connâ�t imm�ediatement l'orientation de la premi�ere entit�e
(car F1 est toujours �a droite de O1) ; si alors, par contre, F2 est plus loin de O1 que O2 (partie sombre
en bas), il faut rajouter une condition sur la distance relative entre F2 et O2, et entre F2 et O1.

Les r�esultats sont r�esum�es dans le tableau suivant (tableau 4.2).

dist(O1; F2)� dist(O1; O2) � � � + + + + + +
dist(O2; F1)� dist(O1; O2) � + + � � + + + +
dist(O1; F1)� dist(O2; F1) ? + � ? ? + + � �
dist(O2; F2)� dist(O1; F2) ? ? ? + � + � + �

orientation � � + � + � + + �

Tableau 4.2 - : Expression des relations d'orientation �a l'aide de distances. Suivant le signe des
di��erences entre distances de la premi�ere colonne (�, +, ou ? si le signe ne modi�e pas le r�esultat),
l'orientation est la même (�) ou est l'oppos�e (+).

La relation même orientation est une relation d'�equivalence ; elle poss�ede en e�et
les propri�et�es de r�eexivit�e, de sym�etrie et de transitivit�e :

(emême orientation e); (4.6)

(emême orientation e0)) (e0 même orientation e); (4.7)

(emême orientation e0) ^ (e0 même orientation e00)

) (emême orientation e00): (4.8)

Des propri�et�es �evidentes de la relation orientation oppos�ee sont :

(e orientation oppos�ee e0)) (e0 orientation oppos�ee e);(4.9)

(e orientation oppos�ee e0) ^ (e0 orientation oppos�ee e00)

) (emême orientation e00): (4.10)
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Les propri�et�es pr�ec�edentes ne sont valides que pour les entit�es pour lesquelles l'orientation
a un sens, c'est-�a-dire pour celles qui, dans au moins un point de vue, ont une dimension
non nulle.

En�n, les relations qualitatives orient�ees v�eri�ent deux propri�et�es importantes en liai-
son avec les relations de même orientation et d'orientation oppos�ee :

8t 2 Q+

l ;8e; e
0; e1; e2 2 E; tels que (e1 te e2) ^ 9p 2 P e1; e2 2p e

0

(emême orientation e0)() (e1 te0 e2) (4.11)

(e orientation oppos�ee e0)() (e1 t
�1
e0 e2) (4.12)

La propri�et�e pr�ec�edente est valide pour tout �el�ement de Q+

l car les relations inf�er�ees
appartiennent au même point de vue que celui de la relation initiale, ceci parce que, si e
et e0 sont en relation, ils appartiennent �a (au moins) un même point de vue.

4.2.2 Quelques r�egles d'inf�erence

Les �equivalences suivantes permettent, �a partir d'un nombre restreint de r�egles d'in-
f�erence, d'engendrer toutes celles qui utilisent les inverses et des orientations di��erentes.
Soient t; t0 2 Q+

l et �t 2 T ,

(
(e1 te e2) ^ (e2 t0e0 e3) ^ (e même orientation e0)

) (e1�tee3) ou (e1�te0e3) ou �t(e1; e2; e3):

()

(
(e1 te e2) ^ (e2 t0

�1

e0 e3) ^ (e orientation oppos�ee e0)
) (e1�tee3) ou (e1�t

�1
e0 e3) ou �t(e1; e2; e3):

()

(
(e1 t�1e e2) ^ (e2 t0e0 e3) ^ (e orientation oppos�ee e0)

) (e1�t�1e e3) ou (e1�te0e3) ou �t(e1; e2; e3):

()

(
(e1 t�1e e2) ^ (e2 t0

�1

e0 e3) ^ (e même orientation e0)
) (e1�t�1e e3) ou (e1�t

�1
e0 e3) ou �t(e1; e2; e3):

Preuve : Supposons que la premi�ere proposition soit v�eri��ee et que le premier membre
de la seconde le soit aussi et montrons que le cons�equent est vrai. Pour cela, consid�erons
e00, �el�ement de E identique �a e0 �a la di��erence que O(e00) = F (e0) et F (e00) = O(e0). Alors,
e00 v�eri�e : (e0 orientation oppos�ee e00), donc (e même orientation e00). De plus, (e2 t0

�1

e0 e3)
implique (e2 t0e00 e3) en vertu de l'�equation 4.12. On peut donc appliquer la premi�ere propo-
sition et d�eduire (e1�tee3) ou (e1�te00e3), (e1�t

�1

e0 e3) en appliquant �a nouveau l'�equation 4.12,
ou [�t; E] 2 R�

quali. 2
Quelles sont alors les instanciations de te, t0e0 et �t qui v�eri�ent une des quatre pro-

positions �equivalentes ? Si le but est d'obtenir des ordres locaux, il est int�eressant de
remplacer dans la premi�ere implication te et t0e par la relation avant , et �t par la relation
ordre(e1; e2; e3), ce qui donne les quatre inf�erences de la �gure 4.4.

Si, en particulier, on pose e = e0, alors toute instanciation de la premi�ere proposition va
engendrer une proposition �equivalente avec les inverses des relations employ�ees ; on obtient
alors une table de transitivit�e incompl�ete. Les instanciations possibles sont donn�ees dans
le tableau 4.3, dans lequel ont �et�e ajout�ees les inf�erences avec les relations contenu dans
et contient.
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e

O’ F’

e’

O F

avant avant

e1 e2 e3

e e’
e1 e2 e3

après avant

F OO’ F’

O’F’

e e’

après

e1 e2 e3

après

F O

O F O’F’

e e’

avant après

e1 e2 e3

Figure 4.4 - : Quatre inf�erences possibles permettant de d�eterminer des ordres locaux. Elles impliquent
toutes la relation d'ordre ordre(e1; e2; e3).

Il existe �egalement un certain nombre d'inf�erences li�ees aux relations quantitatives,
�eventuellement impliquant des relations qualitatives. Elles sont d�etaill�ees ici (rappelons
que par d�e�nition dij = dist(Pi; Pj) et iij = incert(Pi; Pj) dans l'expression Pi $ Pj =
(dij ; iij)).

Le but des r�egles qui suivent est de pouvoir ordonner les positions de fa�con �a ce
que l'additivit�e des distances fonctionne ; en particulier, ceci permettra d'appliquer des
algorithmes e�caces de raisonnement temporel quantitatif (Cf. x7.3.3). D�e�nissons alors
la fonction ord sur les positions, telle que ord(P1; : : : ; Pn) signi�e que l'ordre des positions
est P1; : : : ; Pn.

� 8P1; P2; P3; P1 $ P2 = (d12; i12); P1 $ P3 = (d13; i13); P2 $ P3 = (d23; i23); d13 �
d12 + d23; on a : P1 $ P3 = (d12 + d23; i12 + i23) = (dc13; i

c
13); d'o�u le remplacement

des deux relations impliquant P1 et P3 par P1 $ P3 = (max(d13 � i13; d
c
13 � ic13) +

min(d13 + i13; d
c
13 + ic13))=2; (min(d13 + i13; d

c
13 + ic13)�max(d13� i13; d

c
13 � ic13))=2)

(�gure 4.5).
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e1 t e2 e2 t0 e3 e1 �t e3

avant avant avant
apr�es apr�es apr�es
avant recouvre avant avant
apr�es recouvre apr�es apr�es

recouvre avant avant avant
recouvre apr�es apr�es apr�es

avant contient avant
apr�es contient apr�es

contenu dans avant avant
contenu dans apr�es apr�es

Tableau 4.3 - : R�esultat de l'instanciation des inf�erences pr�ec�edentes.

d13=8

d13=7

d12=2 d23=4

P1 P3

P2

2 * i13=2

2 * i12=1 2 * i23=1

2 * i13=1

Figure 4.5 - : R�egle d'inf�erence calculant l'intersection des domaines d'une position quand plusieurs
distances sont disponibles. La distance d13 est calcul�ee en utilisant l'information directe et celle calcul�ee
grâce aux distances d12 et d23.

Il apparâ�t une incoh�erence si l'intersection des deux intervalles est vide c'est-�a-dire
si [d13 � i13; d13 + i13] \ [dc

13 � ic13; d
c
13 + ic13] = ;:

� La pr�esence d'une relation qualitative et d'une relation d'orientation permet d'or-
donner les extr�emit�es des entit�es en relation, et donc d'appliquer des propri�et�es
d'additivit�e sur les distances ; les inf�erences de ces ordres sont r�esum�es dans le ta-
bleau 4.4.

Ces inf�erences sont valides même quand une entit�e devient un point (si tant est que
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(e1 re e2) (e1 même orientation e2) (e1 orientation oppos�ee e2)

avant ord(O;O1; F1; O2; F2; F ) ord(O;O1; F1; F2; O2; F )
ord(O;F1; O1; F2; O2; F ) ord(O;F1; O1; O2; F2; F )

recouvre avant ord(O;O1; O2; F1; F2; F ) ord(O;O1; F2; F1; O2; F )
ord(O;F1; F2; O1; O2; F ) ord(O;F1; O2; O1; F2; F )

contient ord(O1; O2; F2; F1) ord(O1; F2; O2; F1)

Tableau 4.4 - : Ordonner les extr�emit�es des entit�es �a partir de relations qualitatives. Pour trois
relations (avant, recouvre avant et contient), suivant l'orientation relative de e1 et e2, le tableau donne
l'ordre des extr�emit�es en fonction encore de l'orientation relative de e par rapport �a e1 ; le premier �el�ement
de la colonne est valide quand e et e1 ont la même orientation.

la relation a toujours un sens). Pour les relations inverses, il su�t de se ramener �a
un cas trait�e en utilisant la d�e�nition de l'inverse.

� 8e1; : : : ; en 2 E; ordre(e1; : : : ; en)) ord(O1; : : : ; On) ^ ord(F1; : : : ; Fn):

� 8P1; P2; P3; d12 + i12 � d13 � i13 ) ord(P1; P2; P3):

4.2.3 Un algorithme de g�en�eration d'ordres locaux

Le nombre des inf�erences possibles �a partir des relations de Ql est trop important pour
les �ecrire ici, voire les traiter toutes. Nous allons n�eanmoins pr�esenter un algorithme dont
le but est de trouver les ordres locaux maximaux, i.e., �a partir des relations qualitatives
exprim�ees, exhiber les ensembles de E li�es par une relation d'ordre tels que quels que soient
deux de ces ensembles, il n'existe pas de relation d'ordre contenant leur union (c'est en
ceci que ces ordres sont appel�es maximaux).

L'algorithme pr�esent�e est volontairement simple et n'inclut pas d'information quan-
titative ; d'autres algorithmes plus complexes seront d�evelopp�es grâce �a l'utilisation de
techniques de raisonnement temporel (Cf. chapitre 7).

Il utilise les inf�erences pr�ec�edemment mises en �evidence de fa�con �a d�ecouvrir les ordres
locaux qui existent entre les entit�es d�ecrites �a partir des relations exprim�ees initialement.
Implicitement, cet algorithme se sert de r�esultats dans les di��erents points de vue, puisque
toute nouvelle relation, fruit d'inf�erences ant�erieures, peut servir �a n'importe quel point
de vue, pourvu que les entit�es mises en relation appartiennent au moins �a un point de
vue commun.

Avant de parler de l'algorithme lui-même, nous allons simpli�er la repr�esentation en ne
gardant qu'un seul �el�ement de chaque couple (relation, relation inverse), et en modi�ant les
r�egles d'inf�erence pour qu'elles n'engendrent que des repr�esentants de la relation choisie.
Les r�egles d'inf�erence utilis�ees sont r�ecapitul�ees ici :

1. G�en�eration de la relation contient �a partir des relations d'appartenance (Cf. �equation
4.4) ;
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2. Propri�et�es des relations même orientation et orientation oppos�ee (Cf. �equations 4.6,
4.7, 4.8, 4.9 et 4.10) ;

3. G�en�eration des relationsmême orientation et orientation oppos�ee (Cf. �equations 4.11
et 4.12) ;

4. Transitivit�e des relations (Cf. �equation 4.3 et tableau 4.3) ;

5. G�en�eration de relations �a partir de propri�et�es de même orientation et orienta-
tion oppos�ee (Cf. �equations 4.11 et 4.12) ;

6. G�en�eration de relations ordre �a partir de relations (Cf. �gure 4.4) ;

7. Additivit�e des relations ordre (Cf. �equation 4.5 et �gure 4.2).

L'algorithme fonctionne de la mani�ere suivante :

1. Engendrer toutes les relationsmême orientation et orientation oppos�ee (propri�et�e 2) ;

2. Engendrer toutes les relations contient (propri�et�e 1) ;

3. Utiliser la table de transitivit�e pour d�eterminer toutes les nouvelles relations (pro-
pri�et�e 4) ;

4. D�eterminer les relations de même orientation et orientation oppos�ee (propri�et�e 3) ;

5. Pour toutes les nouvelles relations d�ecouvertes, r�ep�eter la s�equence des deux actions
pr�ec�edentes jusqu'�a stabilit�e ;

6. Engendrer toutes les relations ordre (propri�et�e 6) ;

7. Appliquer l'additivit�e sur les ordres d�ecouverts (propri�et�e 7).

Cet algorithme est correct (car il n'utilise que des inf�erences �etablies) et complet
(toutes les relations ordre sont d�ecouvertes, en particulier grâce �a l'�etape de r�ep�etition
jusqu'�a stabilit�e) ; malheureusement, le probl�eme est intrins�equement NP-complet puis-
qu'il inclut la r�esolution d'un probl�eme g�en�eral de satisfaction de contraintes temporelles.

L'�etude du raisonnement temporel (Cf. chapitre 6) nous permettra de d�evelopper des
algorithmes non limit�es �a la recherche d'ordres et fond�es sur un formalisme plus propre
(Cf. chapitre 7).



Chapitre 5

Instanciation du formalisme aux

cartes g�enomiques

Ce chapitre permet de boucler sur la biologie mol�eculaire et montre, s'il en �etait besoin,
que la formalisation des cartes peut être r�ealis�ee dans ce formalisme ; il montre surtout, �a
partir d'un exemple, comment cette instanciation se fait.

5.1 Partie descriptive

Les formules et tableaux qui suivent montre une correspondance possible (et non
exhaustive) entre les entit�es d�e�nies dans la section pr�ec�edente et la r�ealit�e biologique.
D�e�nissons d'abord les ensembles de la typologie, P l'ensemble des points de vue, T
l'ensemble des types et U l'ensemble des unit�es :
P = fg�en�etique, physique, cytog�en�etiqueg
T = fg�ene, marqueur, s�equence, site de restriction, bande cytog�en�etique, intron, exon,
: : : g
U = fcentiMorgan, kilobase, % de longueur du chromosomeg

La fonction const se d�ecrit par un tableau �a double entr�ee : elle indique les types
constitutifs associ�es �a tout type et �a tout point de vue.

const g�en�etique physique cytog�en�etique

carte fg�ene, marqueur, carteg fg�ene, s�equence, site, carteg fg�ene, bande, carteg
g�ene ; fintron, exong ;

marqueur ; ; ;
s�equence ; f: : : g ;

site ; ; ;
bande ; ; fbandeg
intron ; ; ;
exon ; ; ;

De même, la fonction dim est d�ecrite dans le tableau suivant ; le symbole � indique
une dimension ponctuelle du type consid�er�e dans un point de vue donn�e, le signe $ un
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intervalle. Quand aucun symbole n'est visible, le type n'a pas d'existence dans le point
de vue.

dim g�en�etique physique cytog�en�etique

carte $ $ $
g�ene � $ �

marqueur �
s�equence $

site �
bande $
intron $
exon $

En�n, les fonctions unit et add sont telles que :
unit(g�en�etique) = centiMorgan ;
unit(physique) = kilobase ;
unit(cytog�en�etique) = % de longueur du chromosome ;
add(centiMorgan) = faux ;
add(kilobase) = vrai ;
add(% de longueur du chromosome) = vrai.

Les ensembles de relations ont �et�e d�e�nis dans la section 4.1 sur les requêtes ; rappe-
lons les pour m�emoire :
Q+l = favant, apr�es, recouvre avant, recouvre apr�esg.
Q�l = fcontient, contenu dans, disjoint de, non disjoint de, ordre, même orientation, orien-
tation oppos�eeg.

Consid�erons alors les cartes de la �gure 5.1 ; le chromosome se d�ecompose dans les
di��erents points de vue. La partie entour�ee d'un cercle correspond �a la sous-carte carte1 .
Celle-ci se d�ecompose �egalement en diverses entit�es. La carte cytog�en�etique comporte des
�el�ements qui lui sont propres, les bandes cytog�en�etiques, qui se d�ecomposent r�ecursivement
en sous-bandes.

Le tableau suivant indique la d�ecomposition e�ective des entit�es visibles sur la carte,
en donnant les valeurs de la fonction desc. Les types des entit�es satisfont bien sûr les
contraintes descriptives de la fonction const. Ainsi, par exemple, le g�ene D1S21 n'a pour
constituants dans le point de vue physique que des entit�es des types intron et exon.

5.2 Les relations

Les cartes de la �gure 5.1 contiennent des informations qualitatives et quantitatives.
Les premi�eres ne permettent pas d'ordonner int�egralement les entit�es, il existe en e�et
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Exon3

Exon2

Intron1

Intron2

Exon1

AMY2B

D1S14

PGM1

TSHB

D1S19

D1S17

D1S21

D1S10

D1S39

D1S21

PGM1

Sst II

Carte Carte Carte

KiloBase centiMorgan

6.5

9.1

2.7

3.2

2.6

1.9

Eag I

Not I
Nae I

Xho I

% longueur

13.2

22.1

22.2

22.3

31.1

21

13.3

13.1

31.3

31.2

physique génétique cytogénétique

Figure 5.1 - : Int�egration de di��erentes cartes g�enomiques. Comment repr�esenter, �a l'aide du formalisme
propos�e, leur organisation et les relations qui permettent de positionner les entit�es?

des incertitudes sur les positions de D1S10 et D1S39. De même, la position de TSHB sur
la carte cytog�en�etique n'a pour r�esolution qu'une bande (la bande 13) ; la connaissance
disponible ne permet pas de d�ecider �a quelle sous-bande ce g�ene appartient. Les relations
quantitatives visibles sont limit�ees �a la carte g�en�etique ; d'autres qui n'apparaissent pas
explicitement sont les longueurs des bandes vis-�a-vis de la longueur totale du chromosome.

desc g�en�etique physique cytog�en�etique

chromosome fcarte1, : : :g fcarte1, : : :g fcarte1, : : : , 13, 21, 22, 31, : : :g
fD1S10, D1S14, D1S17, fD1S21, PGM1, XhoI, fPGM1, AMY2B,

carte1 D1S19, D1S21, D1S39, NotI, NaeI, TSHBg
PGM1, AMY2B, TSHBg SstII, EagIg

D1S21 fintron1, intron2,
exon1, exon2, exon3g

D1S14 : : : : : : : : :

: : : : : :
13 f13.1, 13.2, 13.3g
22 f22.1, 22.2, 22.3g
: : : : : :
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Les relations qualitatives orient�ees, �el�ements de R+

quali, sont les triplets suivants :

t 2 Q+

l e1, e2 2 E e 2 E

avant (TSHB, D1S14) carte1
avant (D1S14, AMY2B) carte1

recouvre avant (D1S39, D1S10) carte1
apr�es (D1S21, NotI) carte1
apr�es (NotI, PGM1) carte1
apr�es (PGM1, AMY2B) carte1
avant (EagI, SstII) carte1
avant (SstII, PGM1) carte1
avant (exon1, intron1) D1S21
avant (intron1, exon2) D1S21
avant (exon2, intron2) D1S21
avant (intron2, exon3) D1S21
: : :

Les �el�ements de R�quali apparaissent dans le tableau suivant :

t 2 Q�l e1; e2 2 E

contenu dans (22.1, 22)
contenu dans (22.2, 22)
contenu dans (22.3, 22)
contenu dans (TSHB, 13)
contenu dans (AMY2B, 21)
contenu dans (PGM1, 22.2)

En�n, pour �nir, les relations quantitatives se retrouvent dans le tableau suivant :

p1; p2 2 Pos dist incert point de vue

(orig(D1S21), orig(D1S17)) 9.1 0 g�en�etique
(orig(D1S17), orig(D1S19)) 3.2 0 g�en�etique
(orig(D1S21), orig(D1S10)) 8.5 3.1 g�en�etique

5.3 Quelques requêtes

Un exemple de requête sur la composition de la carte peut être :�L'intron 2 appartient-
il r�ecursivement �a la sous-carte 1 ?�, ce qu'on peut �ecrire �intron2 2rec carte1�. Cette
requête aura pour r�eponse vrai puisqu'il existe un chemin de composition partant de
carte1 et menant �a intron2, qui transite par D1S21.
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Une requête plus complexe, qui n�ecessite d'utiliser un m�ecanisme d'inf�erence, est :
�Quelle est la position de D1S21 par rapport a AMY2B?�. Pour r�epondre �a cette in-
terrogation, il faut introduire deux entit�es auxiliaires et utiliser la table de transitivit�e ;
en e�et D1S21 se trouve apr�es NotI, qui lui-même est apr�es PGM1, qui se situe apr�es
AMY2B. En appliquant deux fois la table de transitivit�e, on inf�ere que D1S21 est apr�es
AMY2B. Remarquons que les inf�erences ont �et�e r�ealis�ees sur les di��erents points de vue,
et que la connaissance sur la carte g�en�etique seule n'aurait pas su�. Il a fallu introduire
le site de restriction NotI pour faire le lien entre D1S21 et PGM1. C'est pour de telles in-
f�erences que l'int�egration des di��erentes cartes est pro�table. L'algorithme de g�en�eration
d'ordres locaux (Cf. section 4.2.3) aurait trouv�e cette relation puisqu'il applique la table
de transitivit�e jusqu'�a ce que plus aucune nouvelle relation ne soit inf�er�ee.

Par contre, il est des requêtes auxquelles l'algorithme ne pourra pas r�epondre ; ce sont
toutes celles qui font intervenir des relations quantitatives. Par exemple, il est manifeste
que D1S10 est apr�es D1S19, car ce dernier est �a une distance de 9:1 + 3:2 = 12:3 de
D1S21, tandis la distance s�eparant D1S21 et D1S10 est au plus de 8:5 + 3:1 = 11:6.
Pour r�ealiser cette inf�erence, il faut non seulement utiliser des informations quantitatives,
mais �egalement se servir de ces informations quantitatives pour d�eduire des informations
qualitatives.

Les limitations de l'algorithme nous ont conduits �a en d�e�nir un �a même d'int�egrer
les connaissances provenant des relations qualitatives et quantitatives. Pour ce faire, nous
nous sommes inspir�es de techniques de raisonnement temporel, dont le formalisme se rap-
proche de celui des cartes g�enomiques. Apr�es une pr�esentation de ces techniques (chapitre
6), nous d�etaillerons le fonctionnement de l'algorithme global de construction de cartes
(chapitre 7).
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Chapitre 6

Repr�esentation et raisonnement

temporels

Nous avons d�ej�a remarqu�e dans la section 2.3.1 la correspondance qui existe entre
la repr�esentation du temps et celle des cartes g�enomiques et qui provient du fait que
toutes deux sont li�ees �a un axe sur lequel se positionnent des entit�es ayant une longueur
ou non (une dur�ee dans le cas de la repr�esentation du temps). N�eanmoins, de profondes
di��erences sont apparues concernant �a la fois les relations mises en jeu et la possibilit�e de
pouvoir �remonter dans le temps� quand on repr�esente des cartes g�enomiques ; en e�et,
le premier point fait r�ef�erence �a la restriction des relations temporelles d'Allen tout en
leur adjoignant des relations propres �a la mod�elisation des cartes g�enomiques, en liaison
avec le second point qui provient de la double orientation du brin d'ADN, alors que l'axe
temporel n'en a qu'une, du pass�e vers l'avenir.

Malgr�e ces di��erences, essentiellement repr�esentationnelles, de nombreux traitements
se retrouvent d'une repr�esentation �a l'autre. En particulier, au niveau algorithmique, les
travaux qui ont �et�e faits sur le raisonnement temporel peuvent nous être tr�es utiles, même
s'ils n�ecessitent des adaptations pour prendre en compte les sp�eci�cit�es de la repr�esenta-
tion de cartes g�enomiques.

Apr�es une pr�esentation des formalismes de repr�esentation du temps, puis une �etude
des m�ecanismes de raisonnement sur ces formalismes, nous montrerons les similitudes et
di��erences rencontr�ees du point de vue algorithmique, avant de pr�eciser, dans le chapitre
suivant, les algorithmes sp�eci�ques �a la mod�elisation de cartes g�enomiques.

6.1 Repr�esenter le temps

La repr�esentation du temps se heurte �a de nombreuses di�cult�es, tant du point de vue
du formalisme employ�e et de l'int�egration de ces formalismes en un seul, que de celui du
compromis �a trouver entre expressivit�e et calculabilit�e. Parmi les di��erents formalismes, on
trouve celui d'Allen qui permet de repr�esenter l'ensemble des relations qualitatives entre
intervalles, ainsi que des alg�ebres de points, auxquels il faut ajouter des sous-ensembles
d�e�nis la plupart du temps pour des raisons de calculabilit�e (en particulier, les relations
continues et les relations pointisables) ; �a ces formalismes, il convient d'adjoindre toutes
les repr�esentations de relations quantitatives.
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6.1.1 L'alg�ebre d'intervalles d'Allen

Allen [Allen83] a introduit un formalisme de repr�esentation des intervalles sugg�erant
l'utilisation de techniques de satisfaction de contraintes pour le raisonnement sur ces
relations, qui a eu �enorm�ement d'impact et sur lequel de nombreux chercheurs dans ce
domaine travaillent encore.

Un intervalle I est une paire de nombres r�eels (I�; I+) tels que I� < I+. Ces deux
nombres sont interpr�et�es comme des points sur l'axe temporel des r�eels. Une interpr�etation
d'un intervalle est donc une correspondance de celui-ci vers l'axe temporel. L'ensemble des
intervalles sera not�e I. L'�enum�eration de toutes les relations binaires entre de telles paires
permet d'en exhiber treize, d�etaill�ees dans le tableau 6.1. L'ensemble de ces treize relations
sera nomm�eRAllen, et chacune peut être d�e�nie en pr�ecisant les relations arithm�etiques sur
les extr�emit�es des intervalles. Aucune m�etrique n'est consid�er�ee sur cet ensemble. Les treize
relations sont disjointes et forment une partition de la relation universelle. Une formule
atomique I1rI2 est satisfaite par une interpr�etation si et seulement si l'interpr�etation des
intervalles I1 et I2 satisfait les relations sur les extr�emit�es d�e�nies dans le tableau 6.1.

Relation atomique Symbole Exemple Relations sur les extr�emit�es

X avant Y b (before) xxxx X� < Y �;X� < Y +

Y apr�es X �b yyyy X+ < Y �;X+ < Y +

X joint-avant Y m (meets) xxxxx X� < Y �;X� < Y +

Y joint-apr�es X �m yyyyy X+ = Y �;X+ < Y +

X recouvre Y o (overlaps) xxxxx X� < Y �;X� < Y +

Y recouvert-par X �o yyyyy X+ > Y �;X+ < Y +

X pendant Y d (during) xxx X� > Y �;X� < Y +

Y contient X �d yyyyyy X+ > Y �;X+ < Y +

X commence Y s (starts) xxx X� = Y �;X� < Y +

Y commenc�e-par X �s yyyyyyy X+ > Y �;X+ < Y +

X �nit Y f (�nishes) xxx X� > Y �;X� < Y +

Y �ni-par X �f yyyyyy X+ > Y �;X+ = Y +

X �egale Y = xxxxx X� = Y �;X� < Y +

yyyyy X+ > Y �;X+ = Y +

Tableau 6.1 - : Les treize relations d'Allen. Ces relations sont disjointes deux �a deux, et expriment
l'int�egralit�e des positions relatives d'un intervalle par rapport �a un autre. Une relation est satisfaite si les
interpr�etations des intervalles qu'elle lie satisfont les relations sur leurs extr�emit�es. La notation�repr�esente
l'inverse de la relation et est d�e�nie un peu plus loin.

De mani�ere �a repr�esenter des informations impr�ecises, on autorise l'expression d'unions
(ou de disjonctions) sur les relations de RAllen. Ainsi, la formule I1(r1; : : : ; rn)I2 est sa-
tisfaite si et seulement si il existe un i tel que I1riI2 est satisfaite. De même, plus g�e-
n�eralement, un ensemble � de formules est satisfaisable si et seulement si il existe une
interpr�etation satisfaisant chaque formule de �. Une telle interpr�etation est appel�ee un
mod�ele de �. En�n, une formule � satisfaite par tout mod�ele d'un ensemble de formules
� est dite logiquement induite par �, ce qui est not�e � j= �.
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Le nombre total de relations consid�er�ees est alors de 213 c'est-�a-dire le nombre d'ap-
plications d'un ensemble de 13 �el�ements dans un ensemble de 2 (soit on prend la relation,
soit on la laisse de côt�e dans la disjonction). Cet ensemble not�e A contient la relation vide
insatisfaisable ? et la relation universelle > =

S
RAllen

r.

L'alg�ebre de relations d'Allen est construite sur l'ensemble A auquel on associe les
op�erations d'inversion (not�ee �), d'intersection (not�ee \) et de composition (not�ee o)
d�e�nies de la mani�ere suivante :

8I1; I2 2 I;8r 2 A;

I1�rI2
def
() I2rI1;

I1(r \ s)I2
def
() I1 r I2 ^ I1 s I2;

I1(r o s)I2
def
() 9I3; I1 r I3 ^ I3 s I2:

De ces d�e�nitions, il r�esulte que l'inverse d'une disjonction est �egal �a la disjonction des
inverses, que l'intersection de deux relations est �egale �a l'intersection ensembliste des
relations atomiques de chacune des deux relations (parce que les treize relations atomiques
sont disjointes deux �a deux) et que, pour �nir, la composition de deux relations est �egale
�a l'union de toutes les compositions d'un �el�ement de la premi�ere relation avec un �el�ement
de la seconde. On se ram�ene ainsi �a des op�erations sur les relations atomiques de RAllen ;
la composition de deux relations de RAllen est d�etermin�ee en regardant les relations sur
les extr�emit�es et Allen en donne la table d�etaill�ee pour les 13�13 compositions possibles.
La composition de deux relations de A peut alors être calcul�ee grâce �a cette table et
en utilisant la propri�et�e de distributivit�e de la composition sur l'union [Ladkin90]. Il est
clair que l'inconv�enient d'un tel proc�ed�e est qu'il n�ecessite de recalculer la composition
de relations qui pourraient être mises dans une table si celle-ci ne demandait pas autant
de place (213 � 213) [Ladkin et al.92].

Les probl�emes typiques de raisonnement qui se posent alors sont les suivants :
�A partir d'un ensemble de formules �,

1. D�eterminer s'il existe un mod�ele de � (probl�eme de satisfaisabilit�e) ;

2. D�eterminer pour chaque couple d'intervalles I1; I2 la relation la plus forte impliqu�ee
par �, c'est-�a-dire l'ensemble R le plus petit tel que � j= (I1RI2) (probl�eme de
fermeture d�eductive [Vilain et al.86] ou d'�etiquetage minimum [vanBeek90b]) ;

3. Golumbic et Shamir [Golumbic et al.93] ajoutent �a ces deux probl�emes un autre
plus g�en�eral encore qui consiste �a trouver toutes les solutions consistantes, puisque
cet ensemble est di��erent de l'�enum�eration du produit cart�esien des solutions du
probl�eme pr�ec�edent.

�Etant donn�e que la r�esolution de ces deux probl�emes est dans le cas g�en�eral di�cile,
des sous-ensembles de A ont �et�e d�e�nis pour les rendre solubles en temps polynomial ; ils
sont d�etaill�es au paragraphe suivant.
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6.1.2 Les relations continues et les relations pointisables

Une alternative �a la repr�esentation du temps �a l'aide d'intervalles est l'utilisation d'ins-
tants (ou points) de l'axe temporel [Vilain et al.86]. Comme pr�ec�edemment, deux points
sont reli�es par un certain nombre de relations atomiques, qui sont pr�ec�ede (<), �egale(=)
et suit (>). Il est �egalement possible de d�e�nir l'union et la composition de ces relations
atomiques de mani�ere �a exprimer des connaissances incertaines et sp�eci�er des relations
d'inf�erence. On obtient par l'union un ensemble de huit relations, dont la composition peut
être exprim�ee, soit grâce aux propri�et�es de distributivit�e de la composition sur l'union,
soit directement comme cela est fait dans le tableau 6.2 (la relation insatisfaisable ? a
�et�e omise).

o < � > � = 6= >

< < < > > < > >
� < � > > � > >
> > > > > > > >
� > > > � � > >
= < � > � = 6= >
6= > > > > 6= > >
> > > > > > > >

Tableau 6.2 - : La table de transitivit�e des relations entre points. Les unions sont not�ees de mani�ere
condens�ee ; ainsi � est �equivalent �a l'union de < et de =, la relation universelle > �equivaut �a f<;=; >g,
etc.

Toute relation de RAllen peut être exprim�ee comme un ensemble (conjonction) de
relations sur les extr�emit�es des intervalles. Par contre, ce n'est pas le cas des �el�ements de
A, c'est-�a-dire des unions d'�el�ements de RAllen. En particulier, la disjonction d'intervalles,
qui est �egale �a l'union de avant et apr�es, ne peut pas se mettre sous la forme d'union
de relations sur les extr�emit�es des intervalles. Le sous-ensemble de A, not�e P, qui a la
propri�et�e d'avoir une traduction dans l'alg�ebre de points pr�ec�edemment d�e�nie, contient
les relations pointisables et b�en�e�cie de toutes les propri�et�es de cette alg�ebre en ce qui
concerne la complexit�e (Cf. x6.2). Cet ensemble, si on inclut la relation insatisfaisable,
contient 188 relations �enum�er�ees dans [vanBeek et al.90] et dans [vanBeek90a].

Si, �a l'ensemble des huit relations entre points, on enl�eve l'in�egalit�e (c'est-�a-dire l'union
de pr�ec�ede et suit), on aboutit par traduction au sous-ensemble de A appel�e relations
continues, not�e C, qui contient quatre-vingt trois relations [Nebel et al.93]. Le fait d'en-
lever l'in�egalit�e rend l'ensemble obtenu convexe (au sens o�u, pour toute relation r de C,
l'ensemble des points satisfaisant r est convexe, c'est-�a-dire, quels que soient deux points
solutions, il existe un chemin de l'un �a l'autre contenu dans l'ensemble des points solu-
tions), et lui conf�ere d'autres propri�et�es.

Par exemple, la relation fd; o; sg peut être traduite dans l'alg�ebre de points sans l'in-
�egalit�e, et appartient donc �a l'ensemble des relations continues ; ce n'est pas le cas de
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fd; og qui n�ecessite une relation avec une in�egalit�e (�gure 6.1).

Xfd; o; sgY � f(X� < X+); (Y � < Y +);

(Y � < X+); (X+ < Y +)g;

Xfd; ogY � f(X� < X+); (Y � < Y +);

(Y � < X+); (X+ < Y +); (X� 6= Y �)g:

{<}

{<}

{<}

{<, >}

{<}

{>}

{d, o}
X Y

X+

X- Y-

Y+

{<}

{<}

{<}

{<}

{>}

X Y

X+

X- Y-

Y+

{d, o, s}

{<, >, =}

Figure 6.1 - : Traduction de l'alg�ebre d'intervalles vers les alg�ebres de points. La relation du premier
r�eseau fd; o; sg peut être traduite dans l'alg�ebre de points sans utilisation de la relation 6= (qui est �egale
�a f<;>g), celle de l'autre r�eseau fd; og ne le peut pas.

Nebel et B�urckert [Nebel et al.93] ont d�e�ni un ensemble de relations plus grand
appel�e la sous-classe ORD-Horn (not�e H), et qu'ils ont prouv�e être le plus grand sous-
ensemble deA permettant de r�esoudre de mani�ere calculable les deux probl�emes classiques
en repr�esentation du temps �a savoir la satisfaisabilit�e et la d�etermination des relations
maximales (Cf. x6.2). Cet ensemble est �egalement construit �a partir des relations de
l'alg�ebre de points, �a la di��erence que chaque �el�ement d'une relation sur les extr�emit�es
doit inclure au plus un litt�eral positif (comme= ou �) et un nombre arbitraire de litt�eraux
n�egatifs de la forme 6=. Par exemple, la relation fo; s; �fg appartient �a cet ensemble car
elle peut s'�ecrire dans l'alg�ebre de points de la fa�con suivante :

Xfo; s; �fgY � f(X� < X+); (Y � < Y +);

(X� � Y �); (X� < Y +); (Y � < X+); (X+ � Y +); (X� 6= Y � ^X+ 6= Y +)g:

Dans le cas qui nous int�eresse, il est important de noter que même pour l'ensemble
compos�e des trois relations ff\g; fb;�bg; fb;\;�bgg o�u \ est la relation intersecte, c'est-
�a-dire fm; �m; o; �o; s; �s; f; �f; d; �d;=g, qui repr�esente donc intersecte, disjoint et la relation
universelle, le probl�eme de satisfaisabilit�e d'un r�eseau de contraintes est d�ej�a NP-complet
[Golumbic et al.93].

6.1.3 Relations quantitatives

Le formalisme suivant a �et�e d�evelopp�e par Dechter, Meiri et Pearl [Dechter et al.91]
et permet d'exprimer des in�egalit�es simples entre points de l'axe temporel. Nous verrons
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plus loin des tentatives pour fusionner les repr�esentations qualitative et quantitative du
temps, dans le but de pouvoir tirer parti des inf�erences propres �a chaque repr�esentation.

D�esormais, une variable Xi repr�esente un point de l'axe temporel. Une contrainte est
donn�ee �a l'aide d'un ensemble d'intervalles fI1; : : : ; Ing = f[a1; b1]; : : : ; [an; bn]g, et peut
être soit unaire, soit binaire. Dans le premier cas, la variable Xi sur laquelle porte la
contrainte v�eri�e la disjonction suivante :

(a1 � Xi � b1) _ : : : _ (an � Xi � bn);

si la contrainte est binaire, les variables Xi et Xj v�eri�ent la disjonction :

(a1 � Xj �Xi � b1) _ : : : _ (an � Xj �Xi � bn):

De la même mani�ere que pour les relations temporelles qualitatives, il existe typi-
quement deux probl�emes �a r�esoudre : la satisfaisabilit�e du r�eseau de contraintes et la
d�etermination de l'ensemble minimal des valeurs possibles pour chacune des variables
(appel�e son domaine minimal).

Si on introduit un point de r�ef�erence X0, appel�e le �commencement du monde�, les
contraintes unaires peuvent être trait�ees comme des contraintes binaires par rapport �a
cette r�ef�erence en rempla�cant Ti par T0i, ce qui est imm�ediat si on suppose, pour des raisons
de simplicit�e, que X0 = 0. La �gure 6.2 montre un exemple de graphe de contraintes
quantitatives sous ce formalisme.

0

1 2

3

4

[10, 20]

[30, 40]
[60, +inf)

[20, 30]

[40, 50]

[60, 70]

[10, 20]

Figure 6.2 - : Exemple de graphe de contraintes. Ce graphe repr�esente les contraintes suivantes :
30 � X2 � X1 � 40 ou X2 � X1 � 60; 10 � X2 � X3 � 20; 20 � X4 � X3 � 30 ou 40 � X4 � X3 �
50; 10 � X1 �X0 � 20; 60 � X4 �X0 � 70.

Il est �egalement possible de d�e�nir les mêmes op�erations que celles qui l'ont �et�e sur les
relations qualitatives, �a savoir l'union, l'intersection et la composition de ces contraintes.
Soient alors T = fI1; : : : ; Ilg et S = fJ1; : : : ; Jmg, deux contraintes portant sur une
variable t, les op�erations sont d�e�nies ainsi :

T [ S = fI1; : : : ; Il; J1; : : : ; Jmg:
T \ S = fK1; : : : ;Kng o�u 8i; j;Kk = Ii \ Jj:
T o S = fK1; : : : ;Kng o�u 8i; j;Kk = [a+ y; b+ z] avec Ii = [a; b]; Jj = [y; z]:

La �gure 6.3 montre un exemple d'intersection et de composition.
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T

S

Composition

Intersection

S

T

-1 0 1 2 3 4 5 6 7 8

Figure 6.3 - : Intersection et composition de contraintes (d'apr�es [Dechter et al.91]). Chaque contrainte
est une union d'intervalles ; l'intersection des contraintes T et S est l'intersection ensembliste des unions
d'intervalles ; la composition de T et S est l'union des couples d'intervalles pris dans T et S.

Il existe une relation d'ordre partiel naturelle entre deux contraintes T et S ; T est plus
contrainte que S (not�e T � S) si chaque paire de valeurs autoris�ee par T l'est �egalement
par S, ce qui implique que pour tout intervalle I 2 T , il existe J 2 S tel que I � J . La
contrainte la plus forte est la contrainte vide ;, la plus lâche est la contrainte universelle
(�1;+1).

Cet ordre partiel peut être �etendu aux r�eseaux de contraintes binaires ayant le même
ensemble de variables de la fa�con suivante : un r�eseau T = fTijg de contraintes est plus
contraint qu'un r�eseau S = fSijg si pour tout i et j, Tij � Sij. Alors, parmi tous les
r�eseaux �equivalents, c'est-�a-dire qui ont le même ensemble de solutions, il en existe un
unique minimal vis-�a-vis de la relation �.

Un cas particulier de ces probl�emes de satisfaction de contraintes temporelles quantita-
tives est celui o�u les contraintes ne sp�eci�ent qu'un seul intervalle [aij; bij] (et non plus une
union). Chaque arête i; j est donc �etiquet�ee par la double in�egalit�e aij � Xj �Xi � bij.
Le probl�eme se repr�esente alors plutôt par un graphe de distances dans lequel l'arête
(i; j) a pour valeur aij repr�esentant la contrainte Xj �Xi � aij. La �gure 6.4 montre le
graphe de distances associ�e aux contraintes de l'exemple pr�ec�edent en enlevant les unions
d'intervalles.

0

1 2

4

3

20

-10

40

-30

50
-40

70

-60

20

-10

Figure 6.4 - : Exemple de graphe de distances. Ce graphe repr�esente les contraintes suivantes : 30 �
X2 �X1 � 40; 10 � X2 �X3 � 20; 40 � X4 �X3 � 50; 10 � X1 �X0 � 20; 60 � X4 �X0 � 70.
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Nous verrons dans le paragraphe 6.2.2 les m�ecanismes de raisonnement permettant de
r�esoudre le r�eseau de contraintes et, plus g�en�eralement, de r�epondre �a des requêtes sur les
variables ou les couples de variables.

6.2 Raisonner sur le temps

6.2.1 Alg�ebres d'intervalles

Il est possible de repr�esenter un ensemble de formules � de A par un r�eseau de
contraintes binaires, dans lequel ne sont pas a�ch�ees les relations universelles entre deux
intervalles ; les n�uds du r�eseau sont les intervalles et les arcs repr�esentent les contraintes
entre deux de ces intervalles (�gure 6.5).

{p, m}
{o, m]

{p, m}

{p, p^}

{o, p, m}
I I

II 1

2 4

3

Figure 6.5 - : R�eseau de contraintes temporelles. Chaque n�ud du r�eseau est un intervalle, chaque
arc entre deux n�uds symbolise une relation temporelle de A ; ainsi, l'intervalle I1 soit rencontre, soit
recouvre l'intervalle I2, soit pr�ec�ede, soit rencontre I3, soit pr�ec�ede, soit est pr�ec�ed�e par I4. Le r�eseau de
contraintes pr�esent�e ici est dit r�egulier [Ladkin90] car il n'existe qu'un arc entre deux variables (il su�t
pour obtenir un graphe r�egulier de remplacer deux arcs orient�es di��eremment par l'intersection de l'un
avec l'inverse de l'autre).

Les deux probl�emes mentionn�es avant (satisfaisabilit�e et d�etermination du r�eseau mi-
nimal) sont NP-complets pour A. Allen [Allen83] a d�ecrit un algorithme de consistance
de chemin1 qui, dans le cas pr�esent de r�eseaux de contraintes binaires, est �equivalent �a
la 3-consistance [Montanari74] ; un r�eseau est chemin-consistant si, pour tout chemin du
r�eseau, il existe une instanciation des variables qui satisfait les contraintes sur le chemin ;
la 3-consistance se limite �a un chemin de longueur �egale �a 3. Il est int�eressant de no-
ter que la formalisation des r�eseaux de contraintes temporelles (ou TCSP pour Temporal
Constraint Satisfaction Problem) est di��erente de celle des probl�emes de satisfaction de
contraintes (ou CSP pour Constraint Satisfaction Problem) ; en e�et, il existe a priori une
in�nit�e d'instanciations possibles pour les intervalles, mais, intuitivement, un nombre �ni
de classes d'instanciation �equivalentes. En r�eduisant le domaine de la relation liant deux
variables, on limite implicitement le domaine (in�ni) des valeurs des extr�emit�es des inter-
valles [vanBeek et al.90]. On peut �egalement transcrire un TCSP en CSP en posant que
les variables ne sont plus les intervalles, mais les relations entre eux, et que le probl�eme

1La consistance d'arc est toujours satisfaite dans le cas des r�eseaux de contraintes temporelles [Lad-
kin90, Ladkin et al.94, vanBeek et al.90].
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�a r�esoudre est de r�eduire les domaines de ces variables en �eliminant progressivement des
relations de la disjonction en se basant sur les propri�et�es de transitivit�e. Pour plus de
renseignements sur les CSP, voir [Freuder78, Mackworth77].

L'algorithme de consistancede chemin d�ecrit par Allen fonctionne de la mani�ere sui-
vante : pour chaque triangle (i; j; k) du r�eseau de contraintes temporelles, pour chaque
arête (i; j) de ce triangle, on remplace la contrainte Pij par l'intersection de Pij et de
Pik o Pkj ; cette op�eration est it�er�ee jusqu'�a ce que plus aucune contrainte n'ait �et�e modi-
��ee. La �gure 6.6 montre le r�esultat de l'application de l'algorithme au r�eseau de la �gure
6.5. Un r�eseau chemin-consistant v�eri�e : 8i; j; k; Pij � Pik o Pkj .

{p, m}
{o, m]

{p, m}

{o, p, m}

{p}

I I

II 2

3

4

1

Figure 6.6 - : R�eseau chemin-consistant de contraintes temporelles. L'application de l'algorithme de
consistance de chemin a permis de r�eduire le domaine de la relation liant I1 �a I3.

Une impl�ementation it�erative de cet algorithme est en O(n3) ; malheureusement, la
consistance de chemin n'implique pas même la satisfaisabilit�e du graphe de contraintes
temporelles. En d'autres termes, cet algorithme est bien sûr correct, mais il n'est pas
complet. Allen [Allen83] donne un exemple de graphe consistant mais insatisfaisable (�-
gure 6.7). Ladkin [Ladkin90] pr�esente une version de cet algorithme utilisant la recherche
d'un point �xe dans une matrice repr�esentant le r�eseau de contraintes ; Nebel et B�urckert
[Nebel et al.93] donnent un algorithme de calcul de la fermeture r�eduite d'un r�eseau �
obtenu en inf�erant toutes les relations possibles �a partir du r�eseau initial en se servant de
la relation inverse, de l'intersection et de la composition, puis en prenant parmi toutes les
relations entre deux variables la plus forte ; le r�eseau �̂ obtenu est chemin-consistant.

Il apparâ�t donc que la consistance d'un TCSP dans l'alg�ebre d'intervalles A est un
probl�eme NP-complet [Vilain et al.86]. De même, la recherche de l'�etiquetage minimum
est �egalement un probl�eme NP-complet.

Si par contre, on passe aux sous-alg�ebres des ensembles des relations pointisables, la
satisfaisabilit�e du r�eseau peut être connue en temps polynomial (c'est �egalement vrai pour
l'ensemble des relations continues puisque C � P). En particulier, la chemin-consistance
(en O(n3)) assure cette satisfaisabilit�e [Vilain et al.86]. En fait, il existe même un al-
gorithme en O(n2) qui n'est pas bas�e sur la chemin-consistance et qui v�eri�e la satis-
faisabilit�e du r�eseau [vanBeek90b]. Vilain et Kautz [Vilain et al.86] ont pr�etendu que la
chemin-consistance donnait �egalement une solution au probl�eme d'�etiquetage minimum;
en r�ealit�e, van Beek [vanBeek89] a d�emontr�e que ce n'�etait pas le cas, et a d�ecrit un algo-
rithme r�ealisant ce travail en O(n4). Par contre, cette propri�et�e est vraie pour l'ensemble
des relations continues.
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I2

I3I1

I4

{s, m]

{s, m}

{d, d^}

{d, d^}

{f, f^}

{o}

Figure 6.7 - : Exemple de r�eseau de contraintes temporelles chemin-consistant mais insatisfaisable.
On le voit en instanciant successivement la relation entre I1 et I4 �a f et �f .

Pour terminer sur ce sujet, ajoutons simplement que Nebel et B�urckert [Nebel et al.93]
ont exhib�e le plus grand sous-ensemble de A pour lequel le probl�eme de satisfaisabilit�e
se r�esolvait en temps polynomial (en O(n3) �egalement). En cons�equence, l'�etiquetage
minimum se r�esout en O(n5), car, pour l'alg�ebre de points, le passage d'un r�eseau chemin-
consistant �a la r�esolution du probl�eme d'�etiquetage minimum se fait en O(n2) [Ladkin90].
De plus, comme cela a d�ej�a �et�e dit, le probl�eme de satisfaisabilit�e pour l'ensemble �0

des trois relations fintersecte, disjoint, relation universelleg, est NP-complet [Golumbic
et al.93].

Tous ces r�esultats sont r�esum�es dans le tableau 6.3.

Ensemble Satisfaisabilit�e �Etiquetage minimum

A NP-complet NP-complet
H O(n3) O(n5)
P O(n2) O(n4)
C O(n2) O(n3)

�0 NP-complet NP-complet

Tableau 6.3 - : R�esum�e des caract�eristiques des probl�emes classiques de raisonnement temporel pour
di��erents ensembles.

6.2.2 Raisonnement quantitatif

Nous ne nous attacherons dans cette section qu'aux graphes simpli��es pour lesquels
un seul intervalle apparâ�t dans le r�eseau et plus pr�ecis�ement �a leur traduction en graphe
de distances. Mentionnons juste que la consistance d'un r�eseau de contraintes temporelles
dans le cas g�en�eral est un probl�eme NP-complet.

Le cas simpli��e est directement soluble en O(n3) ; l'algorithme de Floyd-Warshall
utilis�e calcule les distances des chemins les plus courts pour tous les couples de n�uds du
graphe, et permet par la même occasion de v�eri�er la consistance du graphe. On obtient
au bout du compte les domaines minimaux des variables. L'application de l'algorithme
au graphe de la �gure 6.4 donne le r�eseau minimal du tableau 6.4.
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0 1 2 3 4

0 0 20 50 30 70
[0] [10, 20] [40, 50] [20, 30] [60, 70]

1 -10 0 40 20 60
[-20, -10] [0] [30, 40] [10, 20] [50, 60]

2 -40 -30 0 -10 30
[-50, -40] [-40, -30] [0] [-20, -10] [20, 30]

3 -20 -10 20 0 50
[-30, -20] [-20, -10] [10, 20] [0] [40, 50]

4 -60 -50 -20 -40 0
[-70, -60] [-60, -50] [-30, -20] [-50, -40] [0]

Tableau 6.4 - : Longueurs des chemins les plus courts dans le graphe de distance et r�eseau minimal.
La premi�ere ligne donne la valeur la plus faible de la contrainte entre deux n�uds ; la seconde ligne donne
directement l'intervalle de valeurs pour ces deux n�uds (on observe alors une sym�etrie dans les valeurs).

6.2.3 Int�egration des formalismes

Dans cette section, nous parlerons de deux int�egrations de contraintes qualitatives et
quantitatives, chacune ayant des sp�eci�cit�es int�eressantes. L'int�erêt �evident d'une telle
int�egration est de disposer de m�ecanismes de repr�esentation et de raisonnement ortho-
gonaux qui se compl�etent mutuellement. La premi�ere int�egration [Kautz et al.91] d�e�nit
une double traduction entre l'alg�ebre d'Allen et les relations quantitatives simples d�e�-
nies par [Dechter et al.91] (c'est-�a-dire en excluant les unions d'intervalles) ; la seconde
[Meiri91] d�ecrit plutôt un formalisme commun permettant d'y exprimer �a la fois des re-
lations qualitatives (incluant celles entre intervalles et points et entre deux points) et des
relations quantitatives avec union d'intervalles. N�eanmoins, ce second formalisme semble
moins puissant dans ses capacit�es d�eductives comme cela sera montr�e.

Kautz et Ladkin int�egrent donc les 213 disjonctions de l'alg�ebre d'intervalles d'Allen
A et les relations quantitatives simples de la forme m � x � y � n o�u x et y sont des
extr�emit�es d'intervalles �eventuellement di��erents. �A partir de deux r�eseaux de contraintes
initiaux, leur algorithme calcule les r�eseaux minimaux (ou la seule consistance de chemin
dans le cas du r�eseau de contraintes qualitatives, puisque la d�etermination du r�eseau
minimal est un probl�eme NP-complet) et traduit chacune des relations d'un formalisme
dans l'autre, et r�ep�ete ce processus jusqu'�a l'obtention de la stabilit�e. L'algorithme est
pr�ecis�e dans le tableau 6.5.

Il s'agit alors de d�e�nir les proc�edures de traduction d'un formalisme �a l'autre en per-
dant le moins d'information possible. La traduction des relations du r�eseau de contraintes
quantitatives vers des relations qualitatives est plus compliqu�ee qu'il n'y parâ�t, car,
contrairement �a l'intuition premi�ere, il ne su�t pas de consid�erer les relations impliquant
les extr�emit�es d'un même intervalle. En e�et, si 3 < I+� I� <1 et �1 < J+�J� < 2,
les relations qualitatives inf�er�ees ne contiennent pas celle qui dit que I ne peut pas être
pendant J puisque I dure plus longtemps que J . Heureusement, il su�t en fait de consi-
d�erer les couples d'intervalles (et non pas n'importe quel n-uplet) pour que les plus fortes
contraintes qualitatives soient inf�er�ees. L'algorithme quanti ! quali du tableau 6.6 fait
ce travail de traduction en O(n3), n �etant le nombre d'intervalles.
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Algorithme 1 Allen+m�etrique(M, A)

Entr�ees : un r�eseau m�etrique simple M et un r�eseau de relations entre intervalles A
Sorties : les r�eseaux M 0 et A0 impliqu�es par M [A

R�ep�eter

A0 := quanti! quali(M)[ A
M 0 := quali! quanti[M
M :=M 0;A := A0

Jusqu'�a ce que A = A0 et M = M 0

Rendre A0 et M 0

Tableau 6.5 - : Comment combiner les relations d'Allen avec des relations quantitatives simples? �A
partir de deux r�eseaux de contraintes, l'un qualitatif A et l'autre quantitatifM , on op�ere les traductions
de ces r�eseaux jusqu'�a la stabilit�e.

R�eciproquement, la traduction des relations du r�eseau de contraintes qualitatives vers
des relations quantitatives est un probl�eme NP-complet (pour la simple raison que la
consistance du premier est NP-complet et celle du second polynomiale). L'algorithme
pr�esent�e �enum�ere les couples d'intervalles reli�es par une relation complexe et ne garde que
les relations quantitatives de la forme x � y < 0 consistantes avec chacune des relations
atomiques de la relation complexe (tableau 6.7). Malheureusement, cet algorithme n'est
complet que si le r�eseau qualitatif minimal a �et�e d�etermin�e, ce qui demande un temps
exponentiel.

L'article de Meiri [Meiri91] a pour objectif la d�e�nition d'un formalisme qui uni�e
les di��erentes repr�esentations du temps, �a savoir l'alg�ebre d'intervalles d'Allen, l'alg�ebre
de points de Vilain et Kautz, ainsi que les relations point-intervalle et point-point, et
l'ensemble des relations quantitatives d�e�nies par Dechter et al. (en ne se limitant donc
pas aux r�eseaux simples comme pr�ec�edemment).

La premi�ere �etape de la formalisation consiste en la d�e�nition d'une alg�ebre int�egrant
toutes les relations qualitatives, poss�edant en particulier une table de transitivit�e com-
pl�ete, adjoignant �a celles d'Allen et de Vilain et Kautz celle pour les relations entre point
et intervalle. La seconde est la d�etermination de r�egles d'inf�erence permettant de passer
de relations qualitatives aux relations quantitatives, et r�eciproquement. Celles-ci sont tr�es
simples et se limitent �a celles impliquant les relations quantitatives et les relations quali-
tatives entre deux points (tableau 6.8). En particulier, elles ne semblent pas tenir compte
du point soulev�e avant sur la n�ecessit�e d'int�egrer plusieurs relations m�etriques pour inf�erer
l'ensemble des relations qualitatives impliqu�ees.

La repr�esentation de l'ensemble des contraintes, qualitatives ou quantitatives, se fait
dans un r�eseau de contraintes comme celui de la �gure 6.8 dans lequel les contraintes
entre points ont syst�ematiquement �et�e transform�ees en contraintes quantitatives grâce aux
r�egles du tableau 6.8. De plus, il existe des contraintes internes exprimant que l'origine
d'un intervalle commence cet intervalle et que la �n le termine.
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Algorithme 2 quanti ! quali(M)

Entr�ees : un r�eseau m�etrique simple M
Sorties : le r�eseau de contraintes d'intervalles le plus fort impliqu�e par M

Soit M 0 le r�eseau minimal associ�e �a M
AM := ;
Pour toute paire d'intervalles I; J , faire

Soit S = fI�; I+; J�; J+g, un sous-r�eseau de M 0

R := ;
Pour chaque relation d'Allen r, faire

S0 := S [ fm tels que m est une in�egalit�e impliqu�ee par r dans la traduction
de rg
Si S0 est consistent, alors R := R [ frg
Fin Si

Fin Pour

AM := AM [ fI(R)Jg
Fin Pour

Rendre AM

Tableau 6.6 - : Conversion de contraintes m�etriques en relations d'Allen. Cet algorithme qui explore
chaque couple d'intervalles en ne gardant que les relations qualitatives non contradictoires avec le r�eseau
de contraintes quantitatives, est complet et a une complexit�e en O(n3).

Meiri ne s'int�eresse alors qu'aux r�eseaux de contraintes dont la r�esolution n'est pas un
probl�eme NP-complet, de mani�ere �a d�evelopper des algorithmes polynomiaux. Il r�ealise
cela en restreignant le langage de repr�esentation des contraintes et en ne calculant que
des consistances d'arc et de chemin. Nous n'entrerons pas dans les d�etails, d'autant plus
que nous nous inspirerons de l'int�egration pr�ec�edente, plus compl�ete et plus ais�ement
applicable aux cartes g�enomiques (Cf. section 7.3.3).

6.3 Temps et cartes g�enomiques

La description des m�ecanismes de repr�esentation et de raisonnement temporels qui
pr�ec�ede permet de mieux comprendre les similitudes, et surtout les di��erences, qui existent
entre la mod�elisation du temps et celle des cartes g�enomiques. Nous allons d�esormais en
faire la liste, pour d�eterminer les �el�ements dont il sera possible de se servir.

6.3.1 Les similitudes

� Expression de relations qualitatives : la mod�elisation des cartes g�enomiques implique
la d�e�nition d'un certain nombre de relations qualitatives entre entit�es d'un axe
orient�e. Ainsi, on retrouve un sous-ensemble des relations qualitatives d'Allen, et



70 Repr�esentation et raisonnement temporels

Algorithme 3 quali ! quanti(M)

Entr�ees : un r�eseau de relations entre intervalles A
Sorties : le r�eseau m�etrique simple le plus fort impliqu�e par A

Soit A0 le r�eseau minimal associ�e �a A
MA := ;
Pour toute paire d'intervalles I; J , faire

Soit R la relation liant I �a J dans A0

Soit S = fm tels que m = x� y < 0; x; y 2 fI�; I+; J�; J+gg
Pour tout �el�ement r de R, faire

S := S \ fm tels que m est une in�egalit�e impliqu�ee par (IrJ)g
Fin Pour

MA := MA [ S
Fin Pour

Rendre MA

Tableau 6.7 - : Conversion de contraintes d'Allen en contraintes m�etriques. Pour chaque relation entre
deux intervalles, la relation m�etrique impliqu�ee est celle qui satisfait chacune des relations atomiques
contenues dans la relation entre ces deux intervalles. Si on ne part pas du r�eseau minimal, l'algorithme
(en O(n2)) n'est pas complet.

aussi des relations entre extr�emit�es de ces intervalles. En cons�equence, l'ensemble
des relations qualitatives exprim�ees sur l'ensemble des entit�es et l'ensemble des
points de vue peut naturellement se repr�esenter dans un r�eseau de contraintes.

� Expression de relations quantitatives : une relation quantitative sur les cartes g�eno-
miques n�ecessite les donn�ees de distance et d'incertitude ; celles-ci se transcrivent
ais�ement dans le formalisme de Dechter et al . En e�et, on a l'�equivalence suivante :
(Pi $ Pj = [dij; iij]) , dij � iij � Pj � Pi � dij + iij: Comme pr�ec�edemment,
mais �a l'int�erieur d'un même point de vue, les relations quantitatives peuvent être
repr�esent�ees �a l'aide d'un r�eseau de contraintes semblable �a ceux qui mod�elisent
le temps. Il faudra de plus travailler sur des ensembles ordonn�es de positions pour
b�en�e�cier de l'additivit�e des distances.

Les travaux sur la repr�esentation du temps ont souvent �et�e dirig�es par les formalismes,
c'est-�a-dire la recherche d'ensembles de relations tels que les probl�emes classiques de
satisfaisabilit�e et de r�esolution soient calculables en temps polynomial. Par contre, dans
le cas pr�esent, le probl�eme est soumis �a l'application biologique, et c'est elle qui �xe
les relations �a exprimer et qui guide la formalisation. Avant de disposer de r�esultats
math�ematiques, il est primordial de coller au probl�eme r�eel. C'est pour cette raison que
les di��erences �enonc�ees ci-apr�es doivent être prises en compte pour mod�eliser les cartes
g�enomiques.
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C est une contrainte quantitative entre deux points Pi et Pj repr�esent�ee par une union
d'intervalles fI1; : : : ; Ikg.
Qual(C) est la relation qualitative impliqu�ee par C.

� Si 0 2 fI1; : : : ; Ikg, alors = 2 Qual(C) ;

� Si 9 v > 0 tel que v 2 fI1; : : : ; Ikg, alors < 2 Qual(C) ;

� Si 9 v < 0 tel que v 2 fI1; : : : ; Ikg, alors > 2 Qual(C) ;

C est une contrainte qualitative entre deux points Pi et Pj repr�esent�ee par une union de
relations R.
Quan(C) est la relation quantitative impliqu�ee par C.

� Si < 2 R, alors (0;+1) 2 Quan(C) ;

� Si = 2 R, alors (0) 2 Quan(C) ;

� Si > 2 R, alors (�1; 0) 2 Quan(C) ;

Tableau 6.8 - : R�egles d'inf�erence entre une relation quantitative entre deux points et une relation
qualitative entre ces mêmes points. Suivant qu'une valeur, �a positionner par rapport �a 0, appartient ou
non �a la contrainte quantitative, la contrainte qualitative impliqu�ee contient une des relations atomiques
<;>;= ; r�eciproquement, selon qu'une contrainte qualitative contient ou non une des relations atomiques
<;>;=, la contrainte quantitative contient un intervalle contenant 0 ou non.

6.3.2 Les di��erences

� Un axe non orient�e : cette grande di��erence a d�ej�a �et�e soulign�ee ; elle est tr�es impor-
tante car elle implique d'�enormes modi�cations au formalisme de repr�esentation du
temps. Comme les cartes g�enomiques sont d�epourvues d'orientation globale, contrai-
rement au temps qui s'�ecoule dans un sens, un certain nombre de relations quali-
tatives doivent contenir une indication de leur orientation par rapport �a une autre
entit�e, comme cela a �et�e d�e�ni dans le chapitre 2.3. De plus, les relations quantita-
tives sont �egalement concern�ees par ce point puisque les distances aussi ne sont pas
orient�ees, et qu'une valeur (toujours positive) n'indique donc pas de positionnement
pr�ecis par rapport �a une orientation donn�ee.

� Les points de vue : la gestion des points de vue est une charge importante dans
la mod�elisation des cartes g�enomiques, et ce sur deux points particuliers : d'abord,
le fait que les entit�es qui se trouvent sur plusieurs points de vue peuvent passer
d'intervalle �a point et r�eciproquement, ce qui oblige lors de la d�e�nition de relations
qualitatives, �a d�e�nir les changements autoris�es d'une repr�esentation de l'entit�e �a
l'autre (probl�eme de granularit�e [Euzenat93, Euzenat94]) ; ensuite, les distances ne
sont valides qu'�a l'int�erieur d'un mêmepoint de vue, en l'absence de facteur d'�echelle
entre points de vue. Il est donc parfois obligatoire de travailler �a l'int�erieur d'un point
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Figure 6.8 - : Exemple de r�eseau de contraintes temporelles int�egrant des informations quantitatives
et qualitatives. Les relations liant un intervalle �a ses extr�emit�es sont syst�ematiques.

de vue et parfois de propager des r�esultats d'un point de vue �a un autre.

� Un sous-ensemble de A : seul un certain nombre de relations de l'alg�ebre d'Allen sont
autoris�ees. Cela peut modi�er les algorithmes utilis�es en repr�esentation du temps, en
particulier si les propri�et�es de ces algorithmes se basent sur les caract�eristiques deA,
que l'ensemble des relations qualitatives sur les cartes g�enomiques ne poss�ede plus,
comme par exemple le fait que ce soit une alg�ebre. Nous verrons dans le chapitre
suivant comment traiter ce probl�eme.

� Les incertitudes exp�erimentales : contrairement aux probl�emes de repr�esentation du
temps, tels qu'ils sont sp�eci��es, les cartes g�enomiques, parce qu'elles sont issues
d'exp�eriences, sont entach�ees d'erreur. Cons�equemment, les r�eseaux de contraintes
susceptibles d'être extraits des informations exp�erimentales sont probablement in-
consistants. Comment alors g�erer ces inconsistances tout en continuant �a raisonner?
Nous verrons comment assurer des consistances locales �a des ensembles d'entit�es.



Chapitre 7

Algorithmique des cartes g�enomiques

Ce chapitre s'inspire de techniques de raisonnement temporel pour d�evelopper des
algorithmes de construction de cartes, fond�es sur le formalisme pr�esent�e. Pour cela, il
faut pr�eciser les m�ecanismes d'inf�erence li�es aux relations qu'il est possible d'exprimer
entre les entit�es ; la premi�ere section d�etaillera une table de transitivit�e sur les relations
cartographiques, ainsi que des r�egles de passage entre les repr�esentations point-intervalle.
La seconde section traitera des relations quantitatives et des moyens de les regrouper de
telle fa�con que l'additivit�e des distances soit assur�ee. En�n, un algorithme sera pr�esent�e.

7.1 Expression des relations qualitatives entre entit�es

cartographiques

Exprimer des relations qualitatives entre entit�es cartographiques comporte une com-
plexit�e intrins�eque li�ee �a l'existence de di��erents points de vue sur lesquels une même
entit�e dispose de repr�esentations �eventuellement distinctes (point ou intervalle). N�ean-
moins, comme les relations qualitatives sont conserv�ees d'un point de vue �a l'autre, le
passage d'une repr�esentation par un intervalle �a celle par un point (et r�eciproquement)
est conditionn�e par des r�egles.

Dans un premier temps, nous d�etaillerons les multiples relations (intervalle-intervalle,
point-intervalle et point-point) entre entit�es dans un unique point de vue, puis nous pr�e-
ciserons les r�egles permettant de passer d'une relation dans une repr�esentation �a une
relation dans l'autre.

7.1.1 Relations intervalle-intervalle

Nous avons vu �a la section 4.2.1 que les relations qu'il �etait int�eressant d'exprimer en
cartographie ne tenaient pas compte de la position pr�ecise des extr�emit�es les unes par
rapport aux autres, c'est-�a-dire que les in�egalit�es �etaient toujours larges. Le tableau 7.1
montre les relations cartographiques en les exprimant dans le formalisme d'Allen. Il s'ap-
puie sur le r�eseau de N�okel [N�okel88] qui met en �evidence les passages continus d'une
relation d'Allen �a une autre (�gure 7.1).

73
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Relation carto �Equivalent Allen Inverse Inverse Allen

avant � fb;mg apr�es � f�b; �mg

recouvre avant � fm; o; s; �f;=g recouvre apr�es � f �m; �o; �s; f;=g

contenu v fd; s; f;=g contient w f �d; �s; �f ;=g

disjoint de 6= fb;�b;m; �mg disjoint de 6= fb;�b;m; �mg
non disjoint de ./ fo; �o;m; �m; s; �s; non disjoint de ./ fo; �o;m; �m; s; �s;

d; �d; f; �f;=g d; �d; f; �f;=g

Tableau 7.1 - : Les relations cartographiques en termes de celles d'Allen. Les deux premi�eres relations
(et leur inverse) n�ecessitent une entit�e constitutive d�e�nissant un ordre local. Les deux derni�eres relations
disjoint de et non disjoint de peuvent être exprim�ees comme des disjonctions des pr�ec�edentes ; en e�et,
6= = f�;�g et ./ = f�;�;v;wg. Il est important de noter alors que 6= et ./ sont d�e�nies �a l'aide
de relations qualitatives orient�ees, alors qu'elles-mêmes n'en sont pas. Cela signi�e que la d�e�nition est
valide pour toute entit�e de r�ef�erence contenant les entit�es en relation. Cette propri�et�e vient du fait que
les deux relations incluent une relation qualitative orient�ees et son inverse.

Ainsi, une relation cartographique part d'une relation d'Allen exprim�ee avec des in-
�egalit�es strictes sur les extr�emit�es et est prolong�ee en lui ajoutant les relations d'Allen
obtenues en �etendant les extr�emit�es des deux intervalles jusqu'�a ce que les in�egalit�es
strictes deviennent des �egalit�es. Comme on s'autorise �a prolonger les extr�emit�es des deux
intervalles, on va plus loin que le r�eseau de N�okel, qui n'en prolonge qu'une �a la fois.
Les relations de d�epart sont mises en gras et les ensembles obtenus par ce processus sont
entour�es d'une ligne pointill�ee dans la �gure 7.1.

L'ensemble des six relations est not�e Rcarto par la suite. L'ensemble des disjonctions de
ces relations�atomiques� sera appel�e C. Il contient 26 relations, puisque Rcarto en contient
six.

Les relations de Rcarto ne sont pas disjointes ; on a par exemple � \ �= fmg. N�ean-
moins, si on ne tient pas compte des relations impliquant une �egalit�e entre les extr�emit�es,
on peut s'accorder sur la disjonction ; en e�et, l'intersection de deux relations cartogra-
phiques est une relation d'Allen (ou une disjonction de relations d'Allen) qui met en jeu
des �egalit�es sur les extr�emit�es. De plus, l'union de toutes les relations est bien la relation
universelle >. Sous ces conditions, C est stable sous les op�erations d'union et d'intersec-
tion. Qu'en est-il de la composition? Pour le savoir, on peut utiliser la table de composition
d'Allen et voir si le r�esultat obtenu se trouve toujours dans C. Ces r�esultats sont montr�es
dans le tableau 7.2.

On remarque qu'il n'y pas stabilit�e dans la composition. N�eanmoins, toutes les relations
d'Allen qui apparaissent contiennent une relation d'�egalit�e au moins sur les extr�emit�es
(comme pour l'intersection), et on peut �etendre le r�esultat trouv�e par des relations en
continuit�e avec celles v�eri��ees, comme par exemple lors de la composition de � avec lui-
même (qui �elimine la relation m) ; il su�t dans ce cas de remplacer la relation b par
celle de Rcarto qui la contient, �a savoir �. De même pour la composition de � et de v,
pour laquelle il faut ajouter f , �f et =. On obtient alors la table de composition suivante
(tableau 7.3), qui n'est pas exacte, mais qui n'inf�ere jamais quelque chose de faux ; elle
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Figure 7.1 - : Le r�eseau de N�okel pour RAllen. Il montre des propri�et�es de convexit�e sur les relations
temporelles, telles qu'une relation est li�ee �a une autre si elle peut être obtenue en d�epla�cant continûment
une extr�emit�e d'un intervalle en relation. Par exemple, la relation m est li�ee �a b car il su�t de d�eplacer la
�n du premier intervalle vers la droite (ou le d�ebut du second vers la gauche) pour atteindre le d�ebut du
second (ou la �n du premier), et obtenir ainsi cette derni�ere relation. Les relations entour�ees d'un cercle
sont les treize relations d'Allen ; les relations cartographiques sont les disjonctions des relations entour�ees
d'une ligne pointill�ee.

est impr�ecise dans certains cas. Elle a l'avantage de donner une relation de composition
stable pour Rcarto.

7.1.2 Relations point-intervalle et intervalle-point

Pour des raisons de simpli�cation des m�ecanismes de raisonnement, un point sera
dor�enavant une entit�e ayant une dimension nulle dans chaque point de vue o�u elle est
d�e�nie ; un intervalle est une entit�e qui a une dimension non nulle dans au moins un des
points de vue o�u elle apparâ�t. Sans cette simpli�cation, on est contraint de d�e�nir des
relations particuli�eres liant intervalle �a intervalle, point �a intervalle et intervalle �a point,
et pour �nir, point �a point. D�esormais, les mêmes symboles de relation sont conserv�es
pour exprimer toutes ces relations, sachant que leur comportement d�epend en partie des
dimensions des entit�es li�ees.

De plus, comme il n'existe qu'une relation qualitative entre deux entit�es, ind�ependam-
ment de leurs repr�esentations dans di��erents points de vue, il est raisonnable de choisir les
repr�esentations les plus �nes, c'est-�a-dire les intervalles �a chaque fois que c'est possible.
N�eanmoins, il doit toujours être possible d'exprimer une relation qualitative sur un point
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o � � � � v w

� fbg > fb;mg fb;m; o; d; fb;m; o; d; sg fb;mg

s; f; �f ;=g

� > f�bg f�b; �m; �o; d; f�b; �mg f�b; �m; f�b; �mg
s; �s; f;=g �o; d; fg

� fb;mg f�b; �m; �o; �d; fb;m; o; fm; �m; o; �o; d; fm; o; d; fb;m; o; �d;

�s; f; �f;=g s; �f ;=g �d; s; �s; f; �f;=g s; f; �f ;=g s; �s; �f;=g

� fb;m; o; �d; f�b; �mg fm; �m; o; �o; d; �d; f�b; �m; �o; f �m; �o; d; s; f�b; �m; �o; �d;

s; �s; �f ;=g s; �s; f; �f;=g �s; f;=g �s; f;=g �s; f; �f;=g

v fb;mg f�b; �mg fb;m; o; d; f�b; �m; �o; d; fd; s; f;=g >

s; f; �f ;=g s; �s; f;=g

w fb;m; o; f�b; �m; �o; fm; o; �d; f �m; �o; �d; fo; �o; d; �d; s; f �d; �s; �f;=g
�d; �fg �d; �sg s; �s; �f;=g �s; f; �f ;=g �s; f; �f;=g

Tableau 7.2 - : Table de composition pour les relations cartographiques�atomiques�. Pour le moment,
on ne s'occupe pas du probl�eme d'orientation, qui sera trait�e par la suite. Cette table est donc valide
pour peu que les relations aient une entit�e de r�ef�erence englobante commune.

de vue particulier, parce que l'exp�erience qui l'engendre est d'un type particulier. Pour
assurer cela, on d�e�nira des r�egles de passage qui, d'une relation entre deux entit�es de di-
mensions donn�ees, associeront la relation induite sur des entit�es de dimensions di��erentes
(Cf. x7.1.4).

L'ensemble des relations point-intervalle se limite �a trois �el�ements qui expriment que
le point est avant, apr�es ou est contenu dans l'intervalle. De même, un intervalle est
avant, apr�es ou contient un point. Nous conserverons les notations pr�ec�edentes, c'est-�a-
dire Pf�;�;vgI et If�;�;wgP .

Qu'en est-il alors de la table de transitivit�e? Il apparâ�t que, quelle que soit la dimen-
sion des entit�es en relation, la table est utilisable en conjonction avec les r�egles de passage
(Cf. x7.1.4). Chaque relation donn�ee par la table est remplac�ee par celle(s) donn�ee(s) par
la r�egle correspondante. Il su�t apr�es d'enlever les doublons de l'ensemble �nal.

Par exemple, si les relations sont e1 � e2 et e2 v e3, alors la relation qui lie e1 et
e3 d�epend de leur dimension : si e1 et e3 sont tous deux des intervalles, on a bien sûr la
relation de la table f�;�;vg ; si e1 est un point et e3 un intervalle, l'application des
r�egles pour chacune des relations donne respectivement �, f�;vg et v ; on obtient donc
pour �nir l'ensemble f�;vg (�gure 7.2). Par contre, il n'est pas possible que e1 soit un
intervalle et e3 un point, car aucune dimension pour e2 n'aurait convenu pour exprimer
les relations.

7.1.3 Relations point-point

L'ensemble des relations point-point est aussi restreint �a trois �el�ements qui sont
f�;�;=g. L'�egalit�e est introduite dans cet ensemble car elle est n�ecessaire pour expri-
mer l'identit�e de deux points (pouvant être �ctifs), ce qui sert pour utiliser des relations
quantitatives.
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o � � � � v w

� � > � f�;�;vg f�;�;vg �
� > � f�;�;vg � f�;�;vg �
� � f�;�;wg f�;�g f�;�;v;wg f�;vg f�;�;wg
� f�;�;wg � f�;�;v;wg f�;�g f�;vg f�;�;wg
v � � f�;�;vg f�;�;vg v >
w f�;�;wg f�;�;wg f�;wg f�;wg f�;�;v;wg w

Tableau 7.3 - : Composition de relations cartographiques. On remarque �egalement ici que la compo-
sition de w et de v, deux relations sans entit�e de r�ef�erence, donne des relations qualitatives orient�ees. Le
sens de cette pseudo-contradiction est le même que celui mentionn�e auparavant (�gure 7.1), d'autant plus
que le r�esultat est ./. D'autres compositions sont aussi dans ce cas comme v o � qui donne f�;�;vg ;
l�a, le sens est di��erent car une des relations de la composition (�) sp�eci�e un ordre. Alors, la relation
donn�ee par la table est valide pour toute entit�e contenant les deux entit�es en relation et de même orien-
tation que l'entit�e de r�ef�erence de la relation qualitative orient�ees. En�n, il faut que les compositions de
deux relations orient�ees aient pour entit�es de r�ef�erence des entit�es de même orientation.

7.1.4 Passage d'une repr�esentation �a l'autre

Les r�egles de passage d�e�nies ci-apr�es sont bas�ees sur la transformation d'un intervalle
en point, et r�eciproquement, d'un point de vue �a un autre ; cette transformation est
contrainte par l'appartenance du point �a l'intervalle �equivalent : le point associ�e �a un
intervalle est contenu dans cet intervalle, et r�eciproquement, l'intervalle associ�e �a un point
le contient. Pour chacune des relations de chacun des types (intervalle-intervalle, point-
intervalle, intervalle-point, point-point) li�es par cette relation, nous allons d�etailler la
relation impliqu�ee sur les autres types. Les tableaux 7.4, 7.5, 7.6 sont un synoptique de
ces transformations.

I1rI2 P1rI2 I1rP2 P1rP2

� � � �
� � � �
� f�;vg f�;wg >
� f�;wg f�;vg >
v v > >
w > w >

Tableau 7.4 - : R�egles de transformation d'une relation intervalle-intervalle vers des relations point-
intervalle et point-point.

Toutes ces r�egles de transformation permettent d'une part d'�etablir une table de tran-
sitivit�e globale aux points et intervalles, d'autre part de normaliser les relations entre
entit�es lorsque celles-ci ont des dimensions di��erentes dans les points de vue o�u elles ap-
paraissent ; ce dernier point est r�ealis�e en traduisant la relation en celle qui implique les
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Passage d’une représen-

e1 e2
e3

}{

}{

{ }(e1 r e3)

tation à l’autre

Figure 7.2 - : Utilisation de la table de transitivit�e pour les intervalles et les points. Suivant les
dimensions des entit�es extrêmes, le r�esultat de la table de transitivit�e demande �a être modi��e ; si les
entit�es e1 et e3 sont des intervalles, on prend le r�esultat de la table tel quel (ici, f�;�;vg) ; si e1 est
un point et e3 un intervalle, l'application des r�egles de passage d'intervalle �a point (table 7.4) donne les
relations ad�equates.

dimensions les plus �nes, �a savoir les intervalles.

7.2 Relations quantitatives

Les relations quantitatives telles qu'elles ont �et�e d�e�nies �a la section 6.1.3 s'int�egrent
naturellement dans le formalisme propos�e par Dechter et al pr�esent�e �a la section 6.2.2.
En e�et, une relation quantitative exprimant dans un point de vue donn�e une distance et
une incertitude contient exactement la même information qu'une double in�egalit�e entre
deux positions. Ainsi, (Pi $ Pj = [dij ; iij]) est �equivalent �a dij � iij � Pj � Pi � dij + iij.
Cependant, il faut faire attention �a ce que les relations quantitatives positionn�ees dans
un r�eseau de contraintes aient la même orientation, puisque l'axe des cartes g�enomiques
poss�ede deux sens. Le formalisme de Dechter et al. ne s'applique en e�et que dans le cas o�u
les distances sont additives, soit, dans notre cas, pour des relations quantitatives exprim�ees
dans la même direction. Remarquons n�eanmoins qu'une telle obligation n'implique pas
de connâ�tre pr�ecis�ement l'ordre des positions en relation, mais l'orientation relative des
extr�emit�es des relations quantitatives.

La section 7.3.3, qui pr�esente plus en d�etail l'algorithme de construction de cartes,
montrera les m�ecanismes �a même de regrouper les relations quantitatives de telle sorte �a
pouvoir pro�ter de l'additivit�e.
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P1rI2 I1rI2 I1rP2 P1rP2

� f�;�;wg f�;wg �
� f�;�;wg f�;wg �
v f�;�;w;vg > >

I1rP2 I1rI2 P1rI2 P1rP2

� f�;�;vg f�;vg �
� f�;�;vg f�;vg �
w f�;�;w;vg > >

Tableau 7.5 - : R�egles de transformation d'une relation intervalle-point (respectivement point-
intervalle) vers des relations intervalle-intervalle, point-intervalle (respectivement intervalle-point) et
point-point. Ici encore, la troisi�eme ligne de chaque table inf�ere des relations orient�ees alors que la rela-
tion de d�epart n'en est pas une ; on retrouve un des cas d�ej�a rencontr�e, puisque la relation donn�ee est
�equivalente �a la relation non disjoint de (./).

P1rP2 I1rI2 P1rI2 I1rP2

� f�;�;v;wg f�;vg f�;wg
� f�;�;v;wg f�;vg f�;wg

Tableau 7.6 - : R�egles de transformation d'une relation point-point vers des relations intervalle-
intervalle et point-intervalle.

7.3 Algorithme de construction de cartes

L'algorithme de construction de cartes est en r�ealit�e modulable en fonction du choix
de la r�esolution des contraintes, de la même fa�con que, �a partir d'un r�eseau de contraintes
temporelles, on peut juste v�eri�er la consistance de chemin, d�eterminer la satisfaisabi-
lit�e ou calculer le r�eseau minimal. Avant d'en expliquer le fonctionnement, nous allons
r�ecapituler les informations disponibles et sous quelle forme, ainsi que les m�ecanismes
d'inf�erence qui ont �et�e vus dans les chapitres pr�ec�edents.

7.3.1 Les connaissances : entit�es et relations

L'�enum�eration qui suit rassemble les �el�ements constitutifs du probl�eme de construction
de cartes tels qu'ils ont �et�e d�e�nis lors de la formalisation.

1. Les entit�es :

(a) E = feig, un ensemble d'entit�es typ�ees organis�ees en hi�erarchies de composition
(une par point de vue) par l'interm�ediaire d'une fonction desc ;
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(b) Pos = fPig = fOig [ fFig, un ensemble de positions associ�ees aux entit�es de
E �a travers les fonctions orig, fin et entit.

2. Les relations :

(a) Relations qualitatives : Rquali = R
+

quali [R
�
quali, un ensemble de relations quali-

tatives de la forme suivante : R+

quali = f(ei t+e ej)g et R�
quali = f(ei t� ej)g [

fordre(ek; : : : ; ek+n)g, avec ei; ej; ek; : : : ek+n 2 E; t+ 2 Q
+

l = f�;�;�;�

g; t� 2 Q�
l = fv;w; 6=; ./;�!!;�! g, o�u �!! repr�esente la relation de même orien-

tation et �! la relation d'orientation oppos�ee.

(b) Relations quantitatives : Rquanti = (Pi $p Pj = [dij; iij]), un ensemble de
relations quantitatives o�u Pi; Pj 2 Pos; p 2 P.

7.3.2 Les inf�erences

Dans ce paragraphe sont �enum�er�es tous les m�ecanismes d'inf�erence utilis�es par les
algorithmes. Ceux-ci seront r�ef�erenc�es par leur num�ero dans l'�enum�eration.

1. Fonction desc : la fonction desc permet de d�e�nir les fonctions d'appartenances
(simple et r�ecursive), qui impliquent les relations qualitatives suivantes :

8e; e0 2 E; e 2rec e
0) (e v e0) ^ (e0 w e):

2. Inverse des relations : toute relation qualitative binaire a un inverse (not�e�) qui est
aussi une relation qualitative :

�� =�; �� =�; �v =w; �6= =6=; �./ =./;
��!! = �!!;

��! = �! :

Pour les relations de Q+

l , cela signi�e que

8e; e1; e2 2 E;8t
+ 2 Q+

l ; (e1 t
+

e e2), (e2 �t+e e1):

3. Orientation : la relation de même orientation est une relation d'�equivalence, et la
relation d'orientation oppos�ee poss�ede une propri�et�e de transitivit�e en liaison avec
la relation de même orientation, pour toutes les entit�es qui sont des intervalles. Les
trois inf�erences utiles sont les suivantes :

8e1; e2; e3 2 E;

(e1�!!e2) ^ (e2�!!e3)) (e1�!!e3);

(e1�! e2) ^ (e2�! e3)) (e1�!!e3);

(e1
�!!e2) ^ (e2

�! e3)) (e1
�! e3):
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4. G�en�eration d'orientations en liaison avec des relations qualitatives orient�ees :

8e1; e2; e; e
0 2 E;8t+ 2 Q+

l ;

(e1 t
+

e e2) ^ (e1 t
+

e0 e2)) (e�!!e0);

(e1 t
+

e e2) ^ (e1
�t+e0 e2)) (e�! e0):

5. �Equivalence des relations ordre : la relation ordre g�ene le bon fonctionnement des
algorithmes car elle est la seule qui ne soit pas binaire ; on la remplace alors par un
ensemble �equivalent de relations avant en introduisant une entit�e �ctive :

fordre(e1; : : : ; en)g , (e1 avantefict e2) ^ (en�1 avantefict en):

6. Table de transitivit�e pour les relations qualitatives associ�ees �a des relations d'Allen
(tableau 7.3) : cette table, si on lui adjoint les r�egles de passage des tableaux 7.4,
7.5 et 7.6, permet de traiter l'ensemble des relations sur les intervalles et les points.
N�eanmoins, il convient, pour les relations qualitatives deQ+

l de disposer d'une entit�e
constitutive commune pour appliquer la table.

7. R�eseau de contraintes : �a partir d'un r�eseau de contraintes qualitatives relatives �a une
même entit�e constitutive, les algorithmes de consistance de chemin, de satisfaisabilit�e
ou de recherche du r�eseau minimal s'appliquent.

8. Inf�erence d'ordre :

(a) �A partir d'ordres : il s'agit de la propri�et�e montr�ee �a la �gure 4.2 et qui s'�ecrit
formellement ainsi :

8e1; : : : ; en; e
0
1; : : : ; e

0
m 2 E;

ordre(e1; : : : ; en) ^ ordre(e01; : : : ; e
0
m) ^ ei = e0k ^ ej = e0l (i < j; k < l)

) ordre(e1; : : : ; ei�1; e
0
k; : : : ; e

0
m) ^ : : :

(b) �A partir des quatre �equivalences du 4.2.2 1 :

8e1; e2; e; e
0 2 E;

(e1 �e e2) ^ (e2 �e0 e3) ^ (e�!!e0)) ordre(e1; e2; e3);

(e1 �e e2) ^ (e2 �e0 e3) ^ (e�!!e0)) ordre(e1; e2; e3):

1On ne conserve que les inf�erences impliquant des ordres, les autres sont contenues dans la table de
transitivit�e.
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9. Ordonnancement des positions :

(a) Grâce au tableau 4.4 en conjonction avec des relations d'orientation et des
relations qualitatives ;

(b) �A partir de relations d'ordre :
8e1; : : : ; en 2 E; ordre(e1; : : : ; en)) ord(O1; : : : ; On) ^ ord(F1; : : : ; Fn);

(c) �A partir de relations quantitatives pures : 8P1; P2; P3; d12 + i12 � d13 � i13 )
ord(P1; P2; P3):

10. Algorithme de Floyd-Warshall : �a partir d'un r�eseau de contraintes quantitatives sur
lesquelles l'additivit�e est valide, cet algorithme en O(n3) permet de d�eterminer les
intervalles minimaux pour les variables contraintes.

11. Traduction de relations qualitatives en relations quantitatives (Cf. x6.2.3).

12. Traduction de relations quantitatives en relations qualitatives (Cf. x6.2.3).

7.3.3 Application d'algorithmes de raisonnement temporel

Nous avons vu �a la section 6.2 des algorithmes permettant de r�esoudre des probl�emes
classiques en repr�esentation du temps. Comment peuvent-ils être utilis�es ici, vu les carac-
t�eristiques de notre probl�eme? Pour cela, il faut transformer le probl�eme initial de mani�ere
�a satisfaire les contraintes n�ecessaires �a l'utilisation de ces algorithmes. Par exemple, la
r�esolution d'un probl�eme de contraintes quantitatives en utilisant l'algorithme propos�e en
repr�esentation temporelle n�ecessite d'avoir des distances exprim�ees selon la même orienta-
tion (pour que les distances soient additives), et de se placer dans un point de vue unique.
Si on met de côt�e pour le moment la question des incoh�erences, la grande di��erence va
r�esider dans l'utilisation des relations de même orientation et d'orientation oppos�ee.

Avant de d�ecrire l'algorithme, nous allons en dresser une �ebauche bas�ee sur des trans-
formations du probl�eme, pour se ramener aux conditions des algorithmes de raisonnement
temporel.

Relations qualitatives : D'abord, �a partir de l'ensemble des entit�es E, on ne consid�ere
que celles qui ont des composants, c'est-�a-dire dont la fonction desc est non vide sur
au moins un point de vue. Ceci permet de partitionner E en sous-ensembles, appel�es
�̂lots, pour lesquels une partie des entit�es poss�ede la même orientation et une autre partie
(disjointe) une orientation oppos�ee (�gure 7.3). Il s'agit bien d'une partition car, si une
entit�e appartient �a deux de ces ensembles, ils peuvent être fusionn�es en un seul, puisque
la relation de même orientation est une relation d'�equivalence.

L'int�erêt de ce traitement est qu'en projetant ces ensembles sur l'ensemble des relations
qualitatives orient�ees, on obtient des ensembles de relations qu'on va pouvoir manipuler
comme cela est fait en repr�esentation du temps, car les orientations de leur entit�e de r�ef�e-
rence seront connues les unes par rapport aux autres. En e�et, en construisant une entit�e
�ctive efict contenant toutes les entit�es d'un �̂lot I et d'orientation �x�ee (disons celle des
entit�es du plus grand sous-̂�lot I+), on peut se ramener �a des relations qualitatives orien-
t�ees ayant pour seule et unique r�ef�erence cette entit�e �ctive, en appliquant l'�equation 4.12 ;
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Figure 7.3 - : Partitionnement du sous-ensemble de E suivant la relation de même orientation. Comme
l'information est incompl�ete, il subsiste des �̂lots ind�ependants dont l'orientation par rapport aux autres
�̂lots n'est pas connue. Pour chaque �̂lot, pour chaque couple d'entit�es de cet �̂lot, il existe une relation de
même orientation ou d'orientation oppos�ee liant ces deux entit�es ; r�eciproquement, pour deux entit�es de
deux �̂lots di��erents, il n'existe pas de relation d'orientation entre ces entit�es (car, s'il en existait une, les
deux �̂lots pourraient fusionner). De plus, pour chaque couple d'entit�es d'un sous-̂�lot, la relation les liant
est celle de même orientation.

en e�et, soit e 2 I+, la relation e1t
+
e e2 implique e1t+efict e2 puisque e

�!!efict ; de même, pour

e 2 I�, il s'ensuit e1 �t+efict e2 , e2 t
+
efict

e1 car e�! efict. On obtient au bout du compte une

partition de R+

quali bas�ee sur la partition de E. Alors, sur chacun de ces ensembles enrichi
des relations qualitatives de R�quali, on peut appliquer des algorithmes de consistance de
chemin, de satisfaisabilit�e ou même d'�etiquetage minimum, ind�ependamment des autres
(�gure 7.4). Un avantage de ce proc�ed�e est qu'il d�etecte des inconsistances locales aux
ensembles de relations, tout en autorisant la poursuite du raisonnement sur les autres
ensembles. De plus, tous les d�eveloppements (dont certains sont encore du domaine de
la recherche) de ces algorithmes pourront être pris en compte dans le raisonnement, en
particulier l'ajout et le retrait dynamiques de contraintes, le traitement de contraintes
exibles (i.e. non sûres), l'introduction de contraintes pr�ef�erentielles, etc.

e1

e2

e3

e4 e5
e6

e7 e8

e’1

e’2

e’3

e’4 e’5

I+ I-

R

R
+

quali

quali

-

e1

e2

e5

e’3

e’4

Figure 7.4 - : Projection des �̂lots d'orientation relative connue sur l'ensemble des relations qualitatives
orient�ees. L'introduction d'une entit�e �ctive englobant toutes les entit�es de r�ef�erence met en �evidence un
ensemble de relations sur lequel appliquer un algorithme de chemin-consistance, de satisfaisabilit�e ou
d'�etiquetage minimum.

Les nouvelles relations inf�er�ees vont �eventuellement permettre de fusionner des �̂lots
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grâce �a la r�egle d'inf�erence 4 �etendue �a l'ensemble des relations qualitatives (Cf. tableau
7.11), car elle permet d'engendrer de nouvelles relations d'orientation. On peut alors
r�ep�eter ce processus jusqu'�a ce que la stabilit�e soit atteinte. La description de l'algorithme
d�etaillera ce m�ecanisme.

Relations quantitatives : En ce qui concerne les relations quantitatives, en plus du
probl�eme d'orientation s'ajoute celui li�e �a la d�ecomposition en points de vue. On ne peut
a priori que travailler point de vue par point de vue, �a l'exception de l'utilisation de la
fonction scale quand elle existe entre deux unit�es li�ees �a des points de vue, auquel cas
toute relation quantitative nouvelle dans un point de vue est traduite imm�ediatement dans
le point de vue associ�e. Il est donc indispensable avant toute chose de partionner Rquanti

par point de vue. Ensuite, de même que pour les relations qualitatives ont �et�e cherch�es
des �̂lots de même orientation, de même, le raisonnement sur les relations quantitatives
n�ecessite qu'elles s'expriment selon une direction connue, pour pouvoir appliquer des r�egles
d'additivit�e.

Pour ce faire, en partant des �̂lots pr�ec�edemment mis en �evidence, c'est-�a-dire en ne
consid�erant que les positions associ�ees aux entit�es de l'̂�lot, plusieurs moyens sont �a notre
disposition pour connâ�tre la disposition de deux positions Pi et Pj li�ees par la relation
quantitative (Pi $ Pj = [dij; iij]) :

� utiliser le tableau 4.4, l'orientation des entit�es ei et ej associ�ees �a Pi et Pj, ainsi que
la relation qualitative r qui les lie : en e�et, dans le cas le plus compliqu�e o�u ei et
ej sont di��erentes, l'�enum�eration des �el�ements de r (qui est a priori une disjonction
de relations atomiques) montre si Pi et Pj sont toujours dispos�ees de la même fa�con
par rapport �a l'entit�e �ctive de r�ef�erence ;

� utiliser les relations ordre pour en extraire l'ordre des positions ;

� utiliser des informations quantitatives pures pour ordonner les positions ;

� utiliser la traduction des relations qualitatives en relations quantitatives, ce qui re-
vient en fait �a ordonner les extr�emit�es puisque l'algorithme n'inf�ere que des relations
du style x� y < 0 (Cf. x6.2.3).

Une fois l'orientation des relations connue, il est possible d'appliquer le même algo-
rithme que celui utilis�e en repr�esentation du temps (�gure 7.5). Nous verrons dans la
description de l'algorithme g�en�eral (Cf. x7.3.4) le d�etail du fonctionnement de ces m�eca-
nismes.

Relations qualitatives et relations quantitatives vont pouvoir être ais�ement int�egr�ees,
car l'ordonnancement des positions est issu des entit�es pour lesquelles l'orientation relative
de l'une par rapport �a une autre est connue, puisqu'elles appartiennent au même �̂lot ;
par cons�equent, les positions utilis�ees sont les extr�emit�es des entit�es qui ont �et�e trait�ees
pr�ec�edemment.

En�n, grâce aux nouvelles relations de Rcarto inf�er�ees, il sera possible de d�eterminer
de nouvelles relations d'orientation qui pourront entrâ�ner la fusion d'̂�lots de Rquali.
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Figure 7.5 - : D�etermination d'ensembles de relations quantitatives �additives�. Apr�es un partition-
nement en points de vue, puis en �̂lots de Rquanti, on utilise les inf�erences �enonc�ees pr�ec�edemment pour
ne garder que les relations quantitatives qui satisfont la propri�et�e d'additivit�e c'est-�a-dire celles dont la
position relative des points en relation est connue. Alors, chaque ensemble de relations qualitatives d�e�-
nit un r�eseau de contraintes quantitatives o�u les distances sont additives et sur lequel on peut appliquer
l'algorithme de Floyd-Warshall.

Int�egration des formalismes qualitatif et quantitatif : Nous allons d�etailler les
deux transformations qui, �a partir des relations qualitatives permettent d'inf�erer des
relations quantitatives (malheureusement, sans certitude quant �a la compl�etude de la
transformation), et r�eciproquement partant des relations quantitatives vers les relations
qualitatives (avec cette fois, une optimalit�e de la transformation, en ce sens que celle-ci
d�etermine toutes les relations qualitatives).

De Rquali �a Rquanti : au sein d'un �̂lot, comme cela a �et�e dit pr�ec�edemment, cette trans-
formation va juste permettre d'ordonner deux positions par rapport �a l'entit�e de
r�ef�erence.

De Rquanti �a Rquali : l'algorithme de Kautz et Ladkin peut s'appliquer tel quel au sein
d'un �̂lot pour lequel l'orientation des relations quantitatives en jeu est connue. Pour
assurer cela, on exhibera une entit�e �ctive efict telle que les relations quantitatives
sont toutes exprim�ees dans le sens donn�e par cette entit�e, et qui sert de r�ef�erence
pour toute relation qualitative qui en n�ecessite une.

7.3.4 Description de l'algorithme

L'algorithme suivant a pour objectif de r�esoudre un probl�eme de construction de cartes
g�enomiques �a partir des informations de base du probl�eme, qui ont d�ej�a �et�e �enum�er�ees pr�e-
c�edemment (Cf. x7.3.1). �Etant donn�e que le probl�eme est NP-complet, on a d�e�ni des ver-
sions plus lâches de l'algorithme bas�ees sur la consistance de chemin et la satisfaisabilit�e,
pour �nir par la d�etermination d'un r�eseau minimal. Il reste alors �a savoir s'il est complet
et �a caract�eriser les r�esultats obtenus ; en particulier, le passage qualitatif-quantitatif n'est
pas syst�ematiquement optimal, et on ne peut donc qu'a�rmer des consistances locales aux
r�eseaux consid�er�es au fur et �a mesure.

Le corps de l'algorithme est pr�esent�e ci-apr�es (algorithme 4) ; la �gure 7.6 permet
d'en avoir une vision plus globale. Le d�etail de son fonctionnement apparâ�t dans les
descriptions des proc�edures qu'il utilise (algorithmes 5, 6, 7, 8, 9).
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Algorithme 4 Construction-cartes

Entr�ees :
un ensemble d'entit�es E ;
un ensemble de positions Pos issues de E ;
un ensemble de relations qualitatives Rquali ;
un ensemble de relations quantitatives Rquanti.

Sorties :
un ensemble de relations qualitatives impliqu�ees par les informations pr�ec�edentes ;
un ensemble de relations quantitatives impliqu�ees par les informations pr�ec�edentes ;
des ensembles les plus grands d'entit�es ordonn�ees.

Initialisations :

Extraction des entit�es composites
Rendre Ecomp

Inf�erence de relations d'appartenance
Inf�erence d'orientations
Remplacement des relations ordre

Partitionnement en �̂lots de Ecomp par l'orientation :

Rendre fIg = fI+g [ fI�g.
R�ep�eter

R�ep�eter

Pour chaque �̂lot I, faire
Projection sur les relations qualitatives

Rendre R+(I) = R+(I+) [R�(I�).
Rendre E(I).

R�esolution du CSP.
Fin Pour

Fusion des �̂lots
Jusqu'�a ce que plus de fusion.
Traitement des relations quantitatives

Projection sur chacun des points de vue (dont l'unit�e est additive)
Pour chaque relation (Pi $p Pj = [dij; iij]) de Rquanti, faire

Rquanti(p) = Rquanti(p) [ (Pi $p Pj)
Fin Pour

Recherche des orientations des relations quantitatives

Rendre Rquanti(p)(I).
R�esolution du CSP de relations quantitatives.
Inf�erence de relations qualitatives

Jusqu'�a stabilit�e
G�en�eration des ordres (�eventuellement)

Tableau 7.7 - : Algorithme de construction de cartes. Les fonctions encadr�ees sont d�ecrites en d�etail
dans les tableaux suivants.
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Figure 7.6 - : Sch�ema de l'algorithme de construction de cartes. Apr�es le partitionnement de Ecomp

en �̂lots et leur projection sur les relations qualitatives, chaque �̂lot applique un algorithme de r�esolution
du CSP associ�e. Les nouvelles relations inf�er�ees permettent �eventuellement la fusion d'̂�lots. Puis, le
traitement des relations quantitatives a lieu, encore au sein des �̂lots. Le partitionnement de celles-ci par
point de vue et la recherche de leurs orientations permettent d'appliquer un algorithme de r�esolution du
CSP de contraintes quantitatives. Les nouvelles relations quantitatives servent alors �a inf�erer des relations
qualitatives. Si plus aucune relation, tant qualitative que qualitative, n'a �et�e d�ecouverte, l'algorithme
s'arrête, sinon il boucle sur les diverses r�esolutions, jusqu'�a la stabilit�e.

Algorithme 5 Initialisations

Entr�ees :
un ensemble d'entit�es E ;
un ensemble de relations qualitatives Rquali ;
la fonction desc.
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Sorties :
un ensemble d'entit�es composites Ecomp ;
modi�cation de Rquali.

Remplacement des relations ordre :

Pour chaque relation ordre(e1; : : : ; en), faire
Cr�eer une entit�e �ctive efict
R�

quali := R
�
qualinordre(e1; : : : ; en)

R+

quali := R
+

quali [ (e1 avantefict e2) [ : : : [ (en�1 avantefict en)
Fin Pour

Extraction des entit�es composites :

Pour tout �el�ement e de E, faire
Si 9p 2 P; desc(e; p) 6= ;

alors Ecomp := Ecomp [ feg.
Fin Si

Fin Pour

Inf�erence de relations d'appartenance :

Pour tout �el�ement e de Ecomp, faire
Pour tout point de vue p de P, faire

Pour tout �el�ement e0 de desc(e; p), faire
R�

quali := R
�
quali [ (e w e0).

Fin Pour

Fin Pour

Fin Pour

Inf�erence d'orientations :

Pour tout couple (e1 t+e e2); (e1 t
+

e0 e2) de R+

quali, faire

R�

quali := R
�

quali [ (e�!!e0) ;
Fin Pour

Pour tout couple (e1 t+e e2); (e1
�t+e0 e2) de R+

quali, faire

R�
quali := R

�
quali [ (e�! e0):

Fin Pour

Tableau 7.8 - : Initialisation de l'algorithme de construction de cartes. Elle permet tout particuli�ere-
ment le partitionnement en �̂lots, qui d�e�nit des r�esolutions locales �a chacun des �̂lots.

Algorithme 6 Partitionnement en �̂lots

Entr�ees : un ensemble d'entit�es composites Ecomp.
Sorties : une partition de Ecomp en sous-ensembles I = I+ [ I� tels que l'orientation des
relations entre les entit�es de I soient connues.

Tant que Ecomp 6= ;, faire
e 2 Ecomp ;
I(e) = I+(e) [ I�(e) := feg [ ; ;
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Ecomp := Ecompnfeg ;
Tant que I+(e) [ I�(e) 6= ;, faire

e1 2 I+(e) ;
I+(e) := I+(e)nfe1g ;
Pour chaque relation (e1

�!!e2) de R�quali, faire
I+(e) := I+(e) [ fe2g ;
Ecomp := Ecompnfe2g ;
continuer r�ecursivement sur e2 ;

Fin Pour

Pour chaque relation (e1
�! e2) de R�quali, faire

I�(e) := I�(e) [ fe2g ;
Ecomp := Ecompnfe2g ;
continuer r�ecursivement sur e2 ;

Fin Pour

idem pour e1 2 I�(e) ;
Fin Tant que

Fin Pour

Rendre fIg.

Tableau 7.9 - : Partitionnement des entit�es. Cette �etape peut mettre en �evidence des incoh�erences
si deux entit�es se retrouvent être �a la fois de même orientation et d'orientation oppos�ee. L'algorithme
�elimine alors de la r�esolution l'ensemble des entit�es concern�ees.

Algorithme 7 Projection sur les relations qualitatives

Entr�ees :
un ensemble d'entit�es composites d'orientation relative connue I = I+ [ I� ;
un ensemble de relations qualitatives orient�ees Rquali.

Sorties : un sous-ensemble de Rquali li�e a l'̂�lot I.

R+

quali(I) := R
+

quali(I
+) [R+

quali(I
�) := ;;

E(I) = ; ;
Pour chaque �el�ement (e1 te e2) de Rquali, faire

Si e est dans I+, alors R+

quali(I
+) := R+

quali(I
+) [ f(e1 tefict e2)g ;

Sinon

Si e est dans I�, alors R+

quali(I
�) := R+

quali(I
�) [ f(e2 tefict e1)g ;

Fin Si

E(I) = E(I) [ fe1g [ fe2g [ feg ;
Fin Si

Fin Pour

Rendre R+

quali(I) = R
+

quali(I
+) [R+

quali(I
�) et E(I).

Tableau 7.10 - : Le partitionnement des entit�es constitutives induit un partitionnement des relations
qualitatives orient�ees, puisque toute relation de R+quali est orient�ee par une entit�e de Ecomp.
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La fusion des �̂lots est un processus plus complexe qu'il n'y parait ; la r�egle d'inf�erence
4 n'est pas l'unique moyen �a même de la r�ealiser. En e�et, il n'est pas indispensable que les
relations soient exactement identiques pour pouvoir inf�erer que les entit�es constitutives
ont même orientation. De plus, �etant donn�e qu'au fur et �a mesure du raisonnement,
les relations s'enrichissent et qu'il apparâ�t des disjonctions de relations cartographiques
atomiques, il est indispensable de traiter la fusion dans sa g�en�eralit�e. Le probl�eme s'�enonce
tr�es simplement de la mani�ere suivante : quand est-il possible de d�ecider de l'orientation
relative de deux entit�es constitutives e et e0 sachant les deux relations suivantes (e1 te e2)
et (e1 t0

e0 e2) (t et t0 sont des disjonctions de relations de R+

quali)? La seule fa�con de traiter
tous les cas est d'être syst�ematique ; donnons juste un exemple permettant de mieux
comprendre comment la fusion fonctionne :

Soient (e1f�;�gee2); (e1f�ge0e2) 2 R
+

quali; on a (e1f�gee2) ^ (e�!!e0):

La relation �e disparâ�t car elle est incompatible avec la relation li�ee �a e0 ; de plus e et
e0 ont la même orientation2. Le tableau 7.11 fait la synth�ese des inf�erences possibles (ce
tableau est similaire �a celui d�ecrit dans [Lee et al.93] sur la fusion de LOF { Cf. x8.4).

(e1 t0e0 e2) � � � � f�;�g f�;�g f�;�g f�;�g
(e1 te e2)

� F (e�!!e0) C F (e�! e0) C F (e�!!e0) F (e�! e0) F (e�!!e0) F (e�! e0)

� C F (e�!!e0) C F (e�! e0) F (e�!!e0) F (e�! e0) F (e�! e0) F (e�!!e0)

� F (e�! e0) C F (e�!!e0) C F (e�! e0) F (e�!!e0) F (e�! e0) F (e�!!e0)

� C F (e�! e0) C F (e�!!e0) F (e�! e0) F (e�!!e0) F (e�!!e0) F (e�! e0)

f�;�g F (e�!!e0) F (e�!!e0) F (e�! e0) F (e�! e0) F (e�!!e0) F (e�! e0) ? ?

f�;�g F (e�! e0) F (e�! e0) F (e�!!e0) F (e�!!e0) F (e�! e0) F (e�!!e0) ? ?

f�;�g F (e�!!e0) F (e�! e0) F (e�! e0) F (e�!!e0) ? ? F (e�!!e0) F (e�! e0)

f�;�g F (e�! e0) F (e�!!e0) F (e�!!e0) F (e�! e0) ? ? F (e�! e0) F (e�!!e0)

Tableau 7.11 - : Fusion des �̂lots. Cette table indique quand la fusion de deux �̂lots est possible en
fonction des relations entre deux entit�es identiques e1 et e2 relativement �a deux entit�es constitutives
di��erentes e et e0. Quand il y a fusion (lettre F ), l'orientation relative des entit�es e et e0 est indiqu�ee ; la
lettre C indique un conit, le point d'interrogation une incertitude.

Si une relation qualitative d'un �̂lot contient une relation v ou w, mais que son vis-
�a-vis dans un autre �̂lot, n'en a pas, on peut l'enlever de la disjonction et appliquer les
r�esultats donn�es par le tableau pr�ec�edent ; par contre, si chaque relation contient l'une ou
l'autre, il n'est pas possible d'appliquer la table puisque ces deux relations atomiques ne
d�eterminent aucune orientation.

La proc�edure fusion s'�ecrit de la mani�ere suivante (algorithme 8).

2Ces cons�equences sont valides car les entit�es e1 et e2 ont la même dimension, comme cela a �et�e pr�ecis�e
lors de la formalisation (Cf. x7.1.1).
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Algorithme 8 Fusion des �̂lots

Entr�ees :
un ensemble d'̂�lots ;
un ensemble de relations qualitatives li�ees aux �̂lots.

Sorties : un nouvel ensemble d'̂�lots et de relations qualitatives associ�ees.

Pour chaque �̂lot I et chaque �̂lot I 0 6= I, faire
Pour chaque couple de relations (e1 te e2); (e1 t0e0 e2) 2 Rquali(I)�Rquali(I 0), faire

Si v2 t^ v62 t0, alors t := tn v Fin Si

Si w2 t^ w62 t0, alors t := tn w Fin Si

idem dans l'autre sens
Si t = ; _ t0 = ;, alors Conit : exit Fin Si

Selon la valeur de la table, faire
C : Conit :exit
F :

Ifus := I [ I 0 ;
efict(Ifus) := efict(I);
Rquali(Ifus) := Rquali(I) ;

Si efict(I)
�!!efict(I 0), alors Rquali(Ifus) := Rquali(Ifus) [Rquali(I 0)

Sinon

Pour chaque relation (a re0 b) de Rquali(I 0), faire Rquali(Ifus) :=
Rquali(Ifus) [ (a r�1e0 b)
Fin Pour

Fin Si

Fin Selon

Fin Pour

Fin Pour

Tableau 7.12 - : Fusion d'̂�lots. Cet algorithme se base sur le tableau pr�ec�edent ; la fusion entre deux
�̂lots s'op�ere si deux relations dans chacun des �̂lots sp�eci�ent la même orientation.

Algorithme 9 Orientation des relations quantitatives

Entr�ees :
un ensemble de relations quantitatives Rquanti;
un �̂lot I;
un ensemble de relations qualitatives Rquali(I) li�ees �a I;
un ensemble E(I) d'entit�es li�ees �a l'̂�lot.

Sorties :
un ensemble de relations quantitatives Rquanti(I) sur lesquelles l'additivit�e est valide;
un ensemble de positions ordonn�ees P (I) dans l'̂�lot I.
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Rquanti(I) := ;;
Pour chaque relation quantitative (Pi $ Pj), faire

Si ei = entit(Pi); ej = entit(Pj) 2 E(I), alors
Si ei = ej, alors

Si ei
�!!efict, alors
Si Pi = orig(ei) ^ Pj = fin(ei), alors
Rquanti(I) := Rquanti(I) [ (Pi $ Pj)

Sinon Rquanti(I) := Rquanti(I) [ (Pj $ Pi)
Fin Si

Sinon Si ei
�! efict, alors l'inverse Fin Si

Fin Si

Sinon soit ei tefict ej 2 Rquali(I)

Si ei
�!!efict ^ ej

�!!efict, alors
Pour chaque relation r 2 t, faire

R�ecup�erer l'ordre des positions Pi et Pj

Si l'ordre n'est pas conserv�e, alors passer �a la relation quantitative
suivante
Fin Si

Fin Pour

Si Pi est toujours avant Pj , alors
Rquanti(I) := Rquanti(I) [ (Pi ! Pj)
P (I) := P (I) [ f(Ofict; Pi; Pj ; Ffict)g

Sinon

Rquanti(I) := Rquanti(I) [ (Pj ! Pi)
P (I) := P (I) [ f(Ofict; Pj ; Pi; Ffict)g

Fin Si

Sinon idem pour les autres cas
Fin Si

Fin Si

Fin Si

Fin Pour

Pour tout couple de relations (Pi $ Pj = [dij; iij]); (Pi $ Pk = [dik; iik]), faire
Si dij + iij � dik � iik, alors P (I) := P (I) [ f(Pi; Pj; Pk)g
Fin Si

Fin Pour

Pour toute relation quantitative (Pi $ Pj), faire
Si il existe un chemin liant Ofict; Pi; Pj et Ffict, alors
Rquanti(I) := Rquanti(I) [ (Pi $ Pj) ;

Sinon

Si il existe un chemin liant Ofict; Pj ; Pi et Ffict, alors
Rquanti(I) := Rquanti(I) [ (Pj $ Pi) ;

Fin Si

Fin Si

Fin Pour

Rendre Rquanti(I) ;
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Rendre P (I).

Tableau 7.13 - : Orientation de relations quantitatives. Deux m�ecanismes sont utilis�es, le premier
est �equivalent �a une traduction des relations qualitatives, le second se fonde uniquement sur les relations
quantitatives.

Avant de conclure cette partie avec l'impl�ementation de l'algorithme, il est int�eressant
de faire quelques remarques sur l'algorithme de construction de cartes lui-même.

� La construction de Ecomp permet de ne garder que des intervalles, et se d�ebarrasse
donc de tous les probl�emes qui auraient pu apparâ�tre concernant l'orientation de
points.

� Les incoh�erences sont trait�ees localement de telle fa�con qu'il soit possible de conti-
nuer le raisonnement sur des parties ind�ependantes, grâce �a la d�ecomposition en
�̂lots ; n�eanmoins, il est clair que ces incoh�erences doivent se r�esoudre par une inter-
vention d'un utilisateur, �a même de s�electionner les relations ad�equates qui l�event
l'incoh�erence.

� Cet algorithme n'est pas complet, loin s'en faut ; même si on r�esout les CSP compl�e-
tement, certaines proc�edures sont par essence incompl�etes, car il n'est pas certain
qu'elles utilisent toutes les inf�erences possibles. Sa complexit�e est polynomiale si les
r�esolutions des CSP le sont (c'est-�a-dire si on ne calcule pas le r�eseau minimal).

7.4 Impl�ementation

Deux aspects interviennent dans l'impl�ementation de l'algorithme : la r�esolution des
CSP, qualitatif ou quantitatif, et tout le reste, propre au probl�eme des cartes g�enomiques,
c'est-�a-dire la phase d'initialisation, le partitionnement en �̂lots, la proc�edure de fusion
des �̂lots, le partitionnement en points de vue.

7.4.1 R�esolution des CSP

Pour r�esoudre les CSP et faire l'int�egration des contraintes qualitatives et quantita-
tives, nous avons r�ecup�er�e le logiciel MATS3 (pour Metric/Allen Time System) d�evelopp�e
par Henry Kautz ; MATS impl�emente la r�esolution de contraintes qualitatives temporelles
bas�ees sur le formalisme d'Allen, celle des r�eseaux d'in�egalit�es entre extr�emit�es des inter-
valles et l'int�egration des deux, �a partir des algorithmes d�ecrits au chapitre 6 et issus de
[Kautz et al.91].

L'impl�ementation du formalisme des cartes g�enomiques dans le syst�eme de repr�esen-
tation de connaissances Tropes (Cf. chapitre 11) nous a oblig�es �a utiliser comme langage

3MATS est disponible par ftp anonyme sur le site research.att.com dans le r�epertoire /dist/ai/ (�chier
mats.shar.Z).
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de programmation Le-Lisp. MATS ayant �et�e �ecrit en Common Lisp, il a d'abord fallu le
traduire en Le-Lisp. Ceci fait, il a pu être int�egr�e quasiment tel quel dans l'algorithme
global de construction de cartes. Une traduction de l'expression des relations en Tropes
dans le formalisme de repr�esentation de MATS a �et�e r�ealis�ee.

Sans entrer dans les d�etails de l'impl�ementation de MATS, pr�ecisons simplement que
le syst�eme fournit des fonctions de :

� r�eduction du r�eseau de contraintes qualitatives grâce �a l'algorithme de consistance
de chemin (cet algorithme ne permet donc pas d'obtenir le r�eseau minimal) ;

� transcription des contraintes qualitatives au r�eseau de contraintes quantitatives ;

� r�eduction du r�eseau de contraintes quantitatives �a l'aide de l'algorithme de Floyd-
Warshall ;

� transcription des contraintes quantitatives au r�eseau de contraintes qualitatives.

Ces op�erations se poursuivent jusqu'�a ce que plus aucun changement n'ait lieu. Des fonc-
tions permettent alors de r�ecup�erer les informations sur chacun des r�eseaux, de mani�ere
globale ou localement pour certains intervalles ou certaines extr�emit�es.

Nous avons introduit les relations cartographiques dans le mod�ele de repr�esentation
de MATS ; n�eanmoins, dans l'�etat actuel des choses, le syst�eme ne fait que les traduire
dans le formalisme d'Allen et r�esout le CSP dans ce formalisme sans utiliser la table de
transitivit�e propre aux relations cartographiques (tableau 7.3, page 77). Le r�esultat �nal,
en ce qui concerne les relations qualitatives, n'est donc pas une disjonction de relations
cartographiques, mais une disjonction des treize relations d'Allen.

7.4.2 Partie propre aux cartes

Cette partie est encore en cours d'impl�ementation. Toute l'initialisation ainsi que tous
les algorithmes qui s'appuient sur les relations qualitatives ont �et�e impl�ement�es (tableaux
5, 6, 7, 8) ; il reste d�esormais �a traiter les relations quantitatives (tableau 9) et l'int�egration
des deux.

Le point de d�epart de l'algorithme est la base de connaissances qui contient les des-
criptions de toutes les relations sur les �el�ements de carte. �A partir de l�a, l'application des
proc�edures d'initialisation et de partitionnement en �̂lots conduit �a la cr�eation d'instances
d'une classe �̂lot , contenant toutes les informations propres aux �̂lots ; les attributs de
cette classe sont les suivants :

� composites contient les entit�es composites de l'̂�lot sous la forme d'un couple de deux
ensembles dont les entit�es partagent la même orientation ;

� quali recouvre l'ensemble des relations qualitatives dont la r�ef�erence est une entit�e
de l'attribut composites ;

� enti-quali contient les entit�es mises en jeu dans les relations qualitatives pr�ec�edentes
(dans le but de regrouper les relations quantitatives de même sens) ;
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� quanti est l'ensemble des relations quantitatives li�ees �a l'̂�lot ;

� inconsistant est un bool�een sp�eci�ant si la r�esolution d'un CSP sur cet �̂lot a entrâ�n�e
une inconsistance (ceci permet de les �eliminer de la proc�edure de fusion).

La suite des traitements se partitionne suivant les �̂lots, jusqu'�a la proc�edure de fusion.
Les tests e�ectu�es jusqu'�a pr�esent se sont bien sûr limit�es aux parties impl�ement�ees,

et ne se basent pas sur des cas r�eels, mais sur un exemple similaire �a celui pr�esent�e au
chapitre 5.
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Cartes g�enomiques et repr�esentation
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Chapitre 8

Logiciels de repr�esentation et de

raisonnement cartographiques

Dans ce chapitre, nous pr�esenterons en d�etail di��erents travaux, dont certains ont
conduit �a la r�ealisation de logiciels ayant pour but la repr�esentation et la construction
de cartes g�enomiques, que celles-ci soient sp�eci�ques �a un type de carte ou se situent
dans un cadre plus g�en�eral. En fait, ces deux aspects sont rarement trait�es conjointement,
les logiciels de construction de cartes (genome map assembly, en anglais) s'appuyant peu
souvent sur une repr�esentation avanc�ee, sans même aller jusqu'�a parler de formalisme ;
inversement, les logiciels permettant de repr�esenter les cartes et les entit�es cartographiques
n'incluent pas de raisonnement destin�e �a leur construction, et consid�erent le plus souvent
la carte comme un consensus.

Les sections suivantes introduisent les recherches e�ectu�ees dans ce domaine ; elles
s'appuient sur des techniques informatiques nombreuses, allant de l'algorithmique pure �a
la repr�esentation de connaissances dans un mod�ele �a objets [Dorkeld94], en passant par
l'utilisation de r�egles [Letovsky et al.92], la formalisation �a l'aide de r�eseaux s�emantiques
[Graves93], la programmation par objets [Lee et al.93, Honda et al.93] ou l'utilisation de
contraintes [Clark et al.94]. Je parlerai en dernier du logiciel HoverMaps1, qui utilise le
syst�eme de repr�esentation de connaissances Shirka [Rechenmann et al.91], dont Tropes,
le logiciel que nous utiliserons, et qui sera examin�e en d�etail dans le chapitre suivant, se
rapproche beaucoup.

8.1 CPROP : r�egles

Le logiciel CPROP [Letovsky et al.92] a pour vocation d'aider un g�en�eticien �a inf�erer
de nouvelles connaissances sur l'ordre et les distances entre loci �a partir de celles issues
d'exp�eriences. Pour cela, �a partir d'une repr�esentation des informations qualitatives et
quantitatives sur les entit�es cartographiques, il utilise des r�egles d'inf�erence d�ecrites ci-
apr�es pour d�ecouvrir de nouvelles informations impliqu�ees par les pr�ec�edentes.

Au niveau de la repr�esentation elle-même, CPROP fait une simpli�cation importante,

1HoverMaps s'appelait anciennement MultiMap, mais le nombre important d'utilisations de ce nom
a conduit �a ce changement.
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propre �a la construction de cartes g�en�etiques, �a savoir que les entit�es positionn�ees sur la
carte sont des marqueurs sans dimension. Aucune gestion d'intervalles n'est faite, mais
ceci est justi��e dans le cadre des cartes g�en�etiques. Les seules assertions possibles sont soit
l'expression d'une distance, �eventuellement entach�ee d'une incertitude, entre deux mar-
queurs, soit la d�e�nition d'un ordre local de deux marqueurs relativement �a une r�ef�erence.
Les auteurs introduisent en e�et le concept de LOW (pour Local Ordering Window) ; ce
concept sera repris par Lee et al. [Lee et al.93]. Il consiste �a regrouper des entit�es dont
l'ordre est connu, au sein du LOW. Chaque LOW d�e�nit donc un ordre partiel sur un
ensemble de marqueurs, grâce �a des assertions du type A avant B dans le LOWi. Toute la
connaissance exp�erimentale est traduite en expressions permettant d'y inclure l'ordre et la
distance au sein d'un LOW; une telle expression est de la forme : [locusA, locusB, LOW,
BorneInf, BorneSup], dont le sens est : le locus A est avant le locus B dans le cadre LOW,
et la distance s�eparant ces deux locus est comprise entre BorneInf et BorneSup. Il est
int�eressant de noter qu'il faut au moins deux assertions impliquant le même LOW pour
avoir une information pertinente. Deux assertions [A, B, i,?,?] et [B, C, i,?,?] ont pour
signi�cation que B est compris entre A et C dans le LOW i. L'incertitude sur l'orientation
des entit�es est donc contenue dans la d�e�nition de plusieurs LOW.

�A partir de l�a sont d�e�nies des r�egles d'inf�erence qui, en se d�eclenchant, vont cr�eer
de nouvelles assertions. Les auteurs pr�esentent ce m�ecanisme comme une propagation de
contraintes. Ces r�egles portent �a la fois sur les informations d'ordre et de distance ; elles
sont d�ecrites �a la �gure 8.1.
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Figure 8.1 - : Les r�egles d'inf�erence de CPROP. La premi�ere r�egle est la transitivit�e ; la seconde permet
de fusionner deux LOW (il existe une seconde version de cette r�egle quand les ordres dans chaque LOW
sont inverses l'un de l'autre) ; la r�egle 3 restreint l'incertitude sur la distance AC pour un groupe ordonn�e
de trois marqueurs A, B et C, car la borne inf�erieure de cette distance ne peut être avant celle de la
distance AB (il en est de même pour la borne sup�erieure) ; la r�egle 4 calcule l'intersection des incertitudes
sur les distances parmi toutes ; la cinqui�eme r�egle �enonce l'additivit�e des distances, connaissant l'ordre
des marqueurs ; la r�egle suivante est l'inverse de cette additivit�e, et inf�ere un ordre �a partir d'informations
de distance ; en�n, la derni�ere r�egle permet elle aussi de d�eterminer un ordre �a partir de distances.
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L'algorithme utilis�e pour la construction de la carte g�en�etique applique toutes les r�egles
�enonc�ees jusqu'�a ce que plus aucune ne soit applicable. Comme le probl�eme g�en�eral est
NP-complet, et que l'algorithme est polynomial, cela signi�e que l'algorithme n'est pas
complet et que l'ensemble des r�egles ne recouvre pas l'ensemble des inf�erences possibles �a
partir des donn�ees. En particulier, la fusion des LOW se limite �a examiner des consistances
deux �a deux alors que d'autres d'ordre plus grand pourraient être examin�ees.

Une caract�eristique du syst�eme est la d�etection d'inconsistances dans le jeu de don-
n�ees initiales ; ainsi, si les donn�ees de d�epart sont inconsistantes, CPROP va relever une
contradiction, qui peut être de trois types :

� Contradiction de distance : une distance entre deux marqueurs n'a pas de recouvre-
ment avec la distance actuelle ;

� Contradiction d'ordre : l'ordre de deux marqueurs dans un LOW est en contradiction
avec celui existant d�ej�a ;

� Contradiction sur un ordre inf�er�e : toutes les distances entre trois marqueurs sont
connues, mais aucun ne peut se trouver au milieu.

Dans les deux premiers cas, deux assertions sont en contradiction, dans le troisi�eme, il
s'agit de trois assertions. Quelle que soit la situation, le syst�eme se rend compte de la
contradiction et donne un arbre de d�ependance des assertions en cause, jusqu'�a remonter
aux assertions des donn�ees initiales. C'est �a l'utilisateur alors de d�eterminer quelles sont
les assertions �a �eliminer ou modi�er.

Une supposition forte du syst�eme est la validit�e de l'additivit�e des distances, d'autant
plus qu'il s'agit ici de construire des cartes g�en�etiques. Selon les auteurs, cette supposi-
tion est acceptable dans la mesure o�u on peut a�aiblir les contraintes m�etriques. C'est
pourquoi dans les tests e�ectu�es, les contraintes m�etriques provenant d'exp�eriences de co-
transduction ont �et�e a�ect�ees d'une incertitude de 10%. Même ainsi, l'algorithme a relev�e
des contradictions qui ont n�ecessit�e l'a�aiblissement d'un certain nombre d'assertions.

Il est int�eressant de remarquer qu'un tel fonctionnement peut être int�egr�e sans aucune
di�cult�e dans la formalisation d�ecrite dans la premi�ere partie, simplement en a�rmant
que la carte g�en�etique est additive, et en a�ectant les incertitudes �a une valeur particuli�ere.

8.2 WEAVE : r�eseaux s�emantiques

Mark Graves [Graves93] a d�evelopp�e un syst�eme d'aide �a la construction de bases
de connaissances appel�e WEAVE, qu'il a utilis�e pour d�e�nir des structures de donn�ees
complexes pour la mod�elisation des informations de distance et d'ordre dans les cartes g�e-
nomiques. Sa formalisation a �egalement pour but de r�ealiser une int�egration des di��erents
types de carte, en l'occurrence les cartes g�en�etique, physique et d'hybridation radioac-
tive ; ce dernier type de carte est obtenu en cassant l'ADN en morceaux �a l'aide de rayons
X. Une �etude statistique permet alors d'estimer des distances (exprim�ees en Rays) entre
marqueurs, cette distance ayant la particularit�e int�eressante d'être directement propor-
tionnelle �a la distance physique.
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La repr�esentation de la connaissance se fait �a travers l'utilisation de constructeurs
de donn�ees, sortes de mini r�eseaux s�emantiques, qui s'agr�egent pour exprimer des rela-
tions de distance ou d'ordre. Ainsi, le constructeur de distance est un n�ud qui pointe
vers les informations n�ecessaires, �a savoir deux marqueurs et une estimation de la dis-
tance ; le constructeur de l'estimation est de même constitu�e d'un n�ud d'o�u partent des
arcs orient�es vers la valeur de l'estimation, son unit�e, sa provenance, etc. L'expression
d'une distance se fait par l'assemblage d'instanciations de ces di��erents constructeurs (�-
gure 8.2). Les entit�es sont typ�ees et la d�e�nition d'un constructeur de distance est une
fonction du produit cart�esien des deux types Marqueur et du type Estimation vers le type
Distance.
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Figure 8.2 - : Les constructeurs de donn�ees et leur assemblage pour former une distance (d'apr�es
[Graves93]). Le constructeur de distance cr�ee une entit�e de type Distance �a partir de deux marqueurs et
d'une ou plusieurs estimations de cette distance. L'utilisation conjointe de di��erents constructeurs permet
de repr�esenter une distance, valide sur plusieurs cartes, grâce �a la possibilit�e d'avoir plusieurs estimations.

La repr�esentation de l'ordre entre marqueurs est faite en utilisant le même formalisme �a
base de constructeurs. L'int�egration des di��erentes cartes est �egalement possible ; de plus,
il est n�ecessaire de pouvoir repr�esenter des incertitudes concernant l'ordre, soit que des
marqueurs ne puissent pas être distingu�es les uns des autres, soit que l'ordre soit partiel,
soit qu'il existe plusieurs ordres contradictoires. La �gure 8.3 montre la repr�esentation
sous forme de r�eseau s�emantique de la relation ordre.

Dans l'�etat actuel de ces travaux, aucun algorithme particulier n'a �et�e d�evelopp�e au
sein de la base de connaissances pour permettre l'inf�erence de nouvelles relations ou mettre
en �evidence les contradictions entre plusieurs ordres. Mais la seule repr�esentation des
informations de distance et d'ordre est int�eressante car il est peu fr�equent de trouver des
formalismes qui autorisent e�ectivement l'int�egration de connaissances sur les di��erentes
cartes, comme cela est fait ici.

8.3 GeMM: programmation par objets

Le but de l'approche pr�esent�ee dans [Honda et al.93] est de d�e�nir des abstractions
des concepts manipul�es lors de l'�etude du g�enome du point de vue cartographique. L'uti-
lisation d'un langage de programmation par objets est motiv�ee principalement par les
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Figure 8.3 - : Repr�esentation de la relation d'ordre. Les marqueurs sont ordonn�es de la gauche vers la
droite ; deux ordres di��erents contradictoires sont visibles, et les deux marqueurs D21S1 et D21S11 n'ont
pas pu être s�epar�es exp�erimentalement.

possibilit�es d'abstraction des donn�ees en termes d'objets et l'existence de l'h�eritage (qui
permet essentiellement de r�eduire la tâche d'expression des connaissances dans le langage
de programmation).

L'objectif que se sont �x�es les auteurs est la repr�esentation de l'information g�enomique
�a tous les niveaux de r�esolution, c'est-�a-dire une repr�esentation de l'ensemble des cartes
g�enomiques et des entit�es particuli�eres qui les constituent. Ainsi, on retrouve pour la carte
cytog�en�etique la repr�esentation des bandes, celle de tous les marqueurs all�eliques (RFLP,
etc.) pour la carte g�en�etique, et en ce qui concerne la carte physique la repr�esentation de
sites de restriction, des r�egions s�equenc�ees, etc. L'int�erêt du d�eveloppement d'un syst�eme
permettant de repr�esenter l'ensemble de l'information g�enomique r�eside dans son utilisa-
tion pour des projets de nature diverse, comme par exemple les cartographies physique
et g�en�etique, l'assemblage automatique des s�equences d'ADN (projet de s�equen�cage) et
l'exploration de l'information cod�ee dans l'ADN.

Cet objectif d'int�egration des di��erentes cartes pose de nombreux probl�emes li�es �a la
comparaison de cartes issues d'exp�eriences di��erentes, ayant des marqueurs di��erents, des
syst�emes de coordonn�ees di��erents, comme, en particulier, l'impossibilit�e de convertir les
distances g�en�etiques en distances physiques.

Le mod�ele �a base d'objets va donc repr�esenter les cartes et les entit�es de ces cartes, en
essayant de satisfaire les requis suivants :

� repr�esentation d'un ensemble de points de rep�ere di��erents ;

� repr�esentation de limites incertaines de ces entit�es, de relations d'ordre, de distance
et de recouvrement ;

� repr�esentation des mêmes entit�es sur des cartes di��erentes ;
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� int�egration d'information cartographique de basse et haute r�esolution ;

� repr�esentation de cartes ayant des syst�emes de coordonn�ees di��erents ;

� repr�esentation de sous-r�egions de cartes.

L'entit�e de base du mod�ele est la carte, vue comme un ensemble d'items auquel est
adjointe l'information n�ecessaire �a l'ordonnancement de ces items. Chaque item peut être
aussi simple qu'une annotation ou aussi complexe qu'une autre carte, autorisant de la
sorte la d�e�nition d'une hi�erarchie de cartes imbriqu�ees les unes dans les autres. Une
carte a donc une nature identique �a celle de n'importe quel autre item. La hi�erarchie
de classes de la �gure 8.4 montre comment sont repr�esent�ees les entit�es n�ecessaires �a la
satisfaction des contraintes requises �enum�er�ees ci-haut.

MapItem

SequenceItem Map

NucleotideItem OrderedMapProteinItem

SpacedMap

Figure 8.4 - : Hi�erarchie des classes du mod�ele GeMM.MapItem regroupe toutes les entit�es susceptibles
d'appartenir �a une carte, comme par exemple une s�equence de la classe SequenceItem. Une autre sous-
classe de MapItem est la classe Map, qui r�ef�erence un ensemble d'�el�ements de MapItem. L'information sur
l'ordre de ces items est contenue dans la description de sous-classes de Map ; ainsi, la classe OrderedMap
contient la connaissance sur l'ordre relatif des items sur la carte, de même que son orientation par
rapport �a la carte ; plus pr�ecise encore est la classe SpacedMap, dont une instance poss�ede en plus
toutes les informations de distances s�eparant les items ordonn�es (par d�efaut, il y a additivit�e, mais ce
comportement peut être red�e�ni dans d'autres sous-classes, comme GeneticMap).

L'impl�ementation actuelle n'implique le traitement que de cartes physiques, et le d�eve-
loppement de m�ethodes destin�ees �a la construction de contigs ; l'int�egration des di��erents
types de carte n'a donc pas �et�e faite. De plus, aucun algorithme g�en�eral n'est propos�e
pour r�esoudre les questions d'ordonnancement des entit�es des cartes, �a partir des rela-
tions exprimables (ordre, distance, recouvrement).

8.4 Hi�erarchie de relations

Même si le mod�ele d�evelopp�e par Lee et al. se limite �a la repr�esentation et au rai-
sonnement de la carte physique dans le but de raccorder des contigs, leur d�emarche est
int�eressante �a plus d'un titre, car ils s'attaquent aux mêmes probl�emes que ceux expos�es
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dans la partie sur la mod�elisation des cartes g�enomiques (Cf. premi�ere partie). En parti-
culier, leur travail est un des rares qui incluent �a la fois une repr�esentation des entit�es du
probl�eme des cartes g�enomiques et un raisonnement sur les entit�es des cartes grâce �a la
description d'un ensemble de relations entre elles. Ici aussi est utilis�e un langage de pro-
grammation par objets, dans le but de repr�esenter une hi�erarchie des entit�es en question,
mais surtout une hi�erarchie des relations qui seront amen�ees �a être trait�ees par la suite.

Les entit�es repr�esent�ees sont celles qui apparaissent lors de l'ordonnancement de con-
tigs, c'est-�a-dire des fragments d'ADN. Cette classe d'objets se ra�ne en fragments clon�es,
g�enes, cosmides, etc. D'autres classes d'objets sont d�e�nies comme les sondes, pour les-
quelles existe �egalement une hi�erarchie. Toutes ces entit�es sont consid�er�ees comme des
intervalles, et les relations qu'il est possible d'exprimer entre elles sont limit�ees et organi-
s�ees en une hi�erarchie en haut de laquelle on trouve les relations les plus g�en�erales, jusqu'�a
aboutir, au niveau des feuilles, aux relations atomiques. Le but du raisonnement sur ces
relations, qui sera pr�esent�e par la suite, est de sp�ecialiser le plus possible les relations ex-
prim�ees, grâce aux informations initiales et aux inf�erences. Les relations exprimables sont
directement issues des exp�eriences biologiques e�ectu�ees pour la construction de contigs,
�a savoir des techniques d'hybridation de sondes sur les fragments d'ADN. C'est pourquoi
�a toute relation est associ�ee une justi�cation donn�ee par un certain nombre de sondes
qui ont permis d'�etablir cette relation. Par exemple, la relation de non-disjonction non-
disjoint-1(A, B) est justi��ee par la pr�esence d'une même sonde localis�ee �a la fois sur les
entit�es A et B.

Les auteurs ont �egalement �et�e amen�es �a introduire le concept d'orientation, puisque,
comme cela a d�ej�a �et�e dit, les relations qu'on veut exprimer ne sont valides que par rapport
�a une orientation particuli�ere. Ils ont donc repris le concept de Local Ordering Window des
auteurs de CPROP [Letovsky et al.92], l'appelant Local Orientation Frame ou LOF . Un
LOF est un ensemble de relations qui ont la même orientation, ind�ependamment de celle
(globale) du chromosome. Ainsi, pour toute relation dont on ne connâ�t pas l'orientation
dans un LOFi particulier, on cr�ee la relation correspondant �a l'orientation inverse, en
intervertissant les entit�es en relation et en prenant l'�inverse� (dans un sens particulier,
pour cette transformation) de la relation, pour la placer dans le LOF�i d'orientation
inverse (�gure 8.5). Les auteurs pr�esentent des r�egles de transcription des relations d'un
LOF au LOF inverse.

Ce traitement de l'orientation fait que la relation la plus g�en�erale est la relation not-
after puisqu'elle est doubl�ee de la relation inverse. Il su�t donc de montrer la moiti�e de
la hi�erarchie des relations puisque l'autre est obtenue en appliquant les r�egles d'inversion
dont on a parl�e juste avant (�gure 8.6). Les relations qui impliquent une �egalit�e sur la
position des extr�emit�es des intervalles ont �et�e enlev�ees car elles ne sont pas pertinentes
dans ce contexte.

Quels sont alors les moyens de raisonner sur un ensemble de relations? Un des buts est
la fusion de LOF, de fa�con �a disposer des plus grands ensembles d'entit�es compl�etement
ordonn�ees. Si la fusion de deux LOF est simple dans le cas d'entit�es ponctuelles pour
lesquelles il su�t de v�eri�er que la même relation entre ces deux entit�es se retrouve d'un
LOF �a l'autre (comme cela est fait par la r�egle 2 de CPROP, �gure 8.1), le probl�eme
se complique quand on passe aux intervalles. Il est en e�et possible de fusionner deux
LOF �a partir d'une relation dans chacun des LOF impliquant deux mêmes entit�es sans
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Figure 8.5 - : Description des LOF. La repr�esentation de (A avant B avant C) ou (C avant B avant
A) se fait en cr�eant deux LOF d'orientation oppos�ee, qui regroupent les di��erentes relations. Une relation
d'ordre comme avant appartient donc �a un LOF particulier et coexiste avec son image miroir dans un
LOF d'orientation oppos�ee.

que les relations soient identiques. De la même fa�con, on peut mettre en �evidence des
conits entre deux relations n'appartenant pas au même LOF s'il n'existe aucune sous-
classe commune aux deux relations (�gure 8.7). Les auteurs d�ecrivent une table donnant
pour tout couple de relations, une dans chaque LOF, les cons�equences qui en r�esultent,
que ce soit une fusion des deux LOF, un conit ou encore une sp�ecialisation d'une des
deux relations.

Un autre m�ecanisme de raisonnement est l'utilisation d'une table de transitivit�e qui
permet d'inf�erer une nouvelle relation �a partir de deux partageant une entit�e. La table
de transitivit�e qui est donn�ee est valide �a l'int�erieur d'un même LOF. Chaque nouvelle
relation inf�er�ee grâce �a la table de transitivit�e b�en�e�cie d'une justi�cation �a partir des
sondes justi�ant les deux relations utilis�ees.

Pour le moment, seul un algorithme simpli��e a �et�e d�evelopp�e, qui calcule le recouvre-
ment de YAC pour cr�eer un contig. Cet algorithme n'utilise qu'un certain nombre des
relations d�e�nies pr�ec�edemment et ne fait pas usage de la fusion des LOF. �A partir des
donn�ees d'hybridation de sondes avec les YAC, l'algorithme construit le contig en accord
avec ces donn�ees et �elimine les YAC inutiles car redondants. L'algorithme d�e�nitif cal-
culera la fermeture transitive des relations au sein d'un LOF et fusionnera les LOF de
même orientation, mais il reste �a voir sa complexit�e et sa compl�etude vis-�a-vis du pro-
bl�eme de construction de cartes. De plus, les auteurs envisagent d'�etendre le mod�ele pour
qu'il puisse traiter des informations impr�ecises et contradictoires, un point soulev�e par
beaucoup mais peu trait�e de mani�ere satisfaisante en raison de sa grande complexit�e.

D'autres recherches ont �et�e e�ectu�ees qui se comparent �a celle de Lee et al., en parti-
culier des travaux utilisant un formalisme bas�e sur la logique temporelle [Cui94, Hearne
et al.94]. Il s'agit d'une adaptation de l'ensemble des relations d'Allen donnant lieu �a
une hi�erarchie de sp�ecialisation des relations entre intervalles. Si le formalisme est assez
d�etaill�e, les aspects algorithmiques n'ont malheureusement pas �et�e trait�es ; or, c'est l�a que
se situent les probl�emes les plus di�ciles.
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Figure 8.6 - : Hi�erarchie des relations entre entit�es avec leur justi�cation par sonde(s). La racine de
l'arbre de sp�ecialisation est la relation la plus g�en�erale, et par cons�equent, aucune sonde ne la justi�e. Au
fur et �a mesure que des sondes interviennent dans la justi�cation d'une relation, celle-ci devient de plus
en plus pr�ecise ; les feuilles de la hi�erarchie sont des relations atomiques justi��ees par trois sondes.

8.5 HoverMaps : repr�esentation de connaissances

Le logiciel HoverMaps [Dorkeld94] est destin�e �a la repr�esentation de donn�ees carto-
graphiques concernant les mammif�eres. Cette repr�esentation a �et�e e�ectu�ee en utilisant
un syst�eme de gestion de bases de connaissances �a objets appel�e Shirka [Rechenmann et
al.91], dont nous parlerons dans les paragraphes qui suivent. Nous ne discuterons pas dans
cette partie des raisons pour lesquelles est choisi un syst�eme de repr�esentation de connais-
sances plutôt qu'un autre outil informatique pour la mod�elisation des cartes g�enomiques,
nous y viendrons plus en d�etail au chapitre 9.

Shirka est un langage permettant de d�ecrire des connaissances sous forme d'objets
appel�es sch�emas, dont la structure commune est la suivante : un sch�ema est caract�eris�e
par son nom et poss�ede un ensemble d'attributs typ�es. Les attributs sont pr�ecis�es par un
certain nombre de facettes, dont le but est d'en restreindre le type, par exemple en en
limitant le domaine ou en sp�eci�ant une contrainte �a satisfaire. L'ensemble des sch�emas
se s�epare en deux sous-ensembles, les classes et les instances ; les classes sont des sch�emas
de description g�en�eriques repr�esentant un ensemble d'entit�es (ou extension de la classe),
qui sont les instances du sch�ema de classe, et qui doivent correspondre �a la description de
la classe. La �gure 8.8 montre un sch�ema de classe et un sch�ema d'instance.

Les classes sont organis�ees en une hi�erarchie telle qu'une classe donn�ee domine d'autres
classes plus sp�eci�ques auxquelles elle transmet la connaissance sur les attributs ; chaque
classe est ainsi une sp�ecialisation de classe(s) de plus haut niveau (�gure 8.9), et, par
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Figure 8.7 - : Exemples d'inf�erence �a base de deux relations dans deux LOF di��erents. Le premier
exemple implique une fusion des deux LOF et une restriction des deux relations en une seule dans le
LOF obtenu ; le second ne permet pas de d�eduire la fusion des LOF, mais sp�eci�e davantage la premi�ere
relation ND<(A;B) en C(A;B) ; en�n, le troisi�eme met en �evidence un conit.

cons�equent, au niveau des instances, la propri�et�e suivante se trouve v�eri��ee : toute instance
d'une classe C est �egalement instance de C 0, sur-classe de C.

Les m�ecanismes d'inf�erence sont utilis�es pour d�ecouvrir de nouvelles connaissances sur
les entit�es de la base de connaissance (sachant que certaines instances sont incompl�etes,
puisque les attributs ne sont pas n�ecessairement tous valu�es). Le premier m�ecanisme a
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Figure 8.8 - : Sch�ema de classe et sch�ema d'instance dans Shirka. Chacun des sch�emas est caract�eris�e
par un ensemble d'attributs ; dans le sch�ema de classe, les attributs sont pr�ecis�es par des facettes de
typage, tandis que le sch�ema d'instance leur donne des valeurs.
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Gène

Gène_RNA

Gène_rRNA Gène_tRNA

Signal

Objet-biologique

Gène_protéique

Figure 8.9 - : Hi�erarchie de classes. Toute classe est la sp�ecialisation d'une ou plusieurs classes plus
g�en�erales, dont elle tire une partie de sa description, la compl�etant en rajoutant des attributs ou en
ra�nant ceux existants.

pur but de d�eterminer la valeur d'un attribut, si celui-ci n'en a pas d�ej�a ; pour cela, Shirka
permet de rattacher �a un attribut une m�ethode permettant de calculer sa valeur ou un
�ltre qui s�electionne les instances ad�equates de la base. Le second est la classi�cation, qui
augmente la connaissance disponible sur une instance en essayant de la descendre dans la
hi�erarchie de classes, vers des classes de plus en plus sp�eci�ques.

La description des entit�es cartographiques qui est faite dans HoverMaps consiste, �a
l'instar de celle de GeMM [Honda et al.93], �a d�e�nir des objets les mod�elisant. De plus,
même si Shirka ne permet pas de mod�eliser des liens de composition de fa�con naturelle,
ce lien a �et�e construit arti�ciellement de mani�ere �a les distinguer des attributs classiques
qui ont pour s�emantique celle de propri�et�es ou caract�eristiques de l'objet. Ainsi, un chro-
mosome est d�ecrit par des attributs indiquant l'organisme dont il est issu, ses longueurs
g�en�etique et physique, mais il inclut des bandes et des g�enes (�gure 8.10).

Le concept de carte est mis en �evidence dans le syst�eme et poss�ede une grande impor-
tance puisque la carte est l'entit�e g�en�erique qui regroupe des objets et d�e�nit un rep�ere
local, dont l'orientation peut ne pas être connue vis-�a-vis de celle du chromosome. �A partir
de l�a peuvent être exprim�ees des informations sur l'ordre ou sur les distances entre entit�es,
prises deux �a deux ou d�e�nies par rapport �a une origine.

Comme HoverMaps est destin�e �a être utilis�e pour la comparaison d'informations car-
tographiques de di��erents mammif�eres, les cartes sont s�epar�ees par esp�ece ; il y a donc
une hi�erarchie de cartes de l'Homme, une pour les cartes de la souris, une pour celles
du rat. Dans chacune de ces hi�erarchies sont d�e�nies des classes plus sp�eci�ques suivant
le type de carte ou les informations qui les concernent (�gure 8.11). N�eanmoins, toute
carte contient des informations sur le chromosome auquel elle appartient, une orientation
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Chromosome

Chromosomebande

gène

ADN anonyme

cluster

décrit par

sorte de

inclut

organisme

longueur génétique
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Figure 8.10 - : Expression de di��erents types de liens dans HoverMaps (d'apr�es [Dorkeld94]). On
distingue arti�ciellement le lien d'attribution et le lien d'inclusion ; un chromosome est d�ecrit par les
attributs organisme, longueur g�en�etique et longueur physique, mais poss�ede des composants qui sont les
bandes, les g�enes, etc.

�eventuelle (si elle est connue) et ses �el�ements.

Chaque �el�ement de carte est aussi une instance de la base de connaissances ; la classe
�a laquelle il appartient est d�etermin�ee par l'esp�ece, le type de carte auquel appartient
cet �el�ement et le type de l'�el�ement. De cette mani�ere (un peu lourde) sont repr�esent�ees
les structures des cartes indiquant par exemple que la carte physique est constitu�ee de
marqueur, d'exons, de sous-cartes (�gure 8.12).

Tout �el�ement de carte peut contenir des informations concernant sa position sur la
carte qu'il r�ef�erence. Par exemple, la classe d'�el�ements de carte cytog�en�etique poss�ede un
attribut pos-cyto qui positionne cet �el�ement dans une bande cytog�en�etique particuli�ere
(ou un groupe de bandes).

Au niveau algorithmique, voire simplement �a celui de la d�e�nition des relations qu'il
est possible d'exprimer entre �el�ements de carte, un vide subsiste. Mais la repr�esentation
elle-même est la plus compl�ete rencontr�ee jusqu'�a pr�esent même si on remarque des re-
dondances et des di�cult�es de repr�esentation li�ees �a la pauvret�e des liens entre objets de
Shirka, limit�es �a l'attribution.
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Carte-hsa

Carte-physique
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Carte-mmu

Carte-ordreCarte-cytogén.

Carte-rno

Carte-génétique-absolue Carte-génétique-relative

Carte-génétique

Figure 8.11 - : Hi�erarchie des cartes. Chaque esp�ece d�e�nit une sous-hi�erarchie similaire, mettant
en �evidence les di��erents types de carte (cytog�en�etique, g�en�etique, physique) et les informations sur ces
cartes : cartes d'ordre regroupant des �el�ements dont l'ordre relatif est connu, cartes absolues contenant
des informations de distance par rapport �a une origine, cartes relatives contenant des informations de
distance inter-�el�ements. Seule la hi�erarchie pour l'Homme (carte-hsa pour Homo Sapiens) est montr�ee
ici.

8.6 Discussion

Le tableau r�ecapitulatif suivant (tableau 8.1) r�esume de mani�ere synth�etique { et
simpli��ee { les di��erentes caract�eristiques des syst�emes pr�esent�es pr�ec�edemment. Il est
int�eressant de les comparer avec la formalisation et l'algorithmique que nous avons d�eve-
lopp�ees.

R�ef�erence CPROP WEAVE GeMM HoverMaps
[Letovsky et al.92] [Graves93] [Honda et al.93] [Lee et al.93] [Dorkeld94]

Repr�esentation
cartes g�en�etique toutes toutes physique toutes
entit�es points toutes toutes intervalles toutes
relations ordre, distance ordre, distance ordre, distance, sous-ens d'Allen ordre, distance

recouvrement
incertitude Oui Oui Oui Non Non
orientation LOW Non Sous-carte LOF Sous-carte

Raisonnement
moyen r�egles ; ; r�egles ;

algorithme O(n5) ; ; simpli��e ;

Tableau 8.1 - : R�ecapitulatif des caract�eristiques des di��erents syst�emes de repr�esentation et de
raisonnement cartographiques.

Avant de parler des syst�emes de repr�esentation de connaissances, et plus particuli�e-
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Élt-carte-hsa

Élt-carte-cytogén. Élt-carte-physique Élt-carte-génétique

Élt-phys-carteÉlt-phys-exonÉlt-phys-marqueur

Figure 8.12 - : Description de la hi�erarchie des �el�ements de carte. Celle-ci sp�eci�e la composition
des di��erents types de carte. Par exemple, la carte physique chez l'Homme contient des marqueurs, des
exons, des sous-cartes, etc. Cette repr�esentation a malgr�e tout l'inconv�enient d'être hautement redondante,
puisque la plupart des informations pourraient être partag�ees par l'ensemble des esp�eces.

rement de celui que nous utiliserons, Tropes, essayons de justi�er les choix qui ont �et�e
faits auparavant par rapport aux syst�emes existants.

Au niveau de la repr�esentation, si on veut être g�en�erique, il est indispensable de pouvoir
traiter l'ensemble des cartes g�enomiques. Le logiciel CPROP et celui de Lee et al. traitent
respectivement les cartes g�en�etiques et physiques, et donc ne permettent pas cette g�en�e-
ricit�e, même si le second logiciel parait être plus facilement adaptable aux autres cartes,
car la repr�esentation qui est faite est plus souple. L'ensemble des relations exprimables est
lui aussi important, car l�a encore, se restreindre peut nuire �a la g�en�eralit�e. La plupart des
syst�emes se limitent aux relations d'ordre et de distance, car ce sont celles qui se retrou-
vent (et qui sont souhait�ees) �a la �n du raisonnement et que les biologistes pr�ef�erent ; une
carte consensus est e�ectivement donn�ee par l'ordre des entit�es de la carte et leur distance
�a une origine ou entre elles. N�eanmoins, d'autres relations apparaissent lors d'exp�eriences
biologiques, et pouvoir les exprimer telles quelles est un avantage ind�eniable. Le probl�eme
se pose alors de s�electionner les relations pertinentes, vis-�a-vis d'un probl�eme particulier
ou en restant dans la g�en�eralit�e. L'approche de Lee et al. est particuli�erement int�eressante,
car, tout en limitant les relations �a une dizaine, elle conserve su�samment de g�en�eralit�e
pour introduire sans trop de travail d'autres relations, simplement en �etendant la hi�erar-
chie. De même, notre formalisation autorise l'extension des relations jusqu'�a incorporer
toutes celles d'Allen si cela s'av�ere n�ecessaire, en changeant juste la d�e�nition de Rcarto.
Cette facilit�e d�etermine la g�en�ericit�e de l'algorithme, dont les m�ecanismes n'ont pas �a être
modi��es pour continuer le raisonnement sur l'ensemble �etendu des relations.

En e�et, au niveau du raisonnement, il su�t pour chaque nouvelle relation de rajouter
les inf�erences qui lui sont li�ees (que ce soit par des r�egles, une table de transitivit�e ou un
autre m�ecanisme). Le choix de se raccorder aux relations d'Allen et �a un formalisme de
contraintes vient de l'�enorme avantage qu'il apporte et que n'apportent pas les algorithmes
sp�eci�ques tels que celui de CPROP ou Lee, �a savoir la possibilit�e de b�en�e�cier de tous les
progr�es dans ce domaine et dont, manifestement, les logiciels de cartographie ont besoin.
Ces progr�es consistent particuli�erement en la d�e�nition de contraintes exibles, c'est-�a-dire



8.6 Discussion 113

�a la fois non sûres et pouvant être relax�ees dynamiquement en cas d'inconsistance, point
qui a �et�e mis en exergue par tous les concepteurs des syst�emes, mais qui n'est jamais trait�e
de fa�con satisfaisante. L'algorithme pr�esent�e �a la section 7.3 n'est pas plus satisfaisant
que les autres �a ce niveau-l�a, puisque sa gestion de l'inconsistance est tr�es pauvre, mais
il sera �a même de pro�ter quasi-imm�ediatement des avanc�ees dans ce domaine, sur lequel
de nombreuses recherches sont e�ectu�ees et qui est en pleine �evolution.
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Chapitre 9

Les syst�emes de repr�esentation de

connaissances

Même si la logique a apport�e la premi�ere le moyen de repr�esenter la connaissance et de
raisonner dessus, d'autres formalismes ont vu le jour, dans un but de structuration de la
connaissance et de exibilit�e du raisonnement. Ainsi, les r�eseaux s�emantiques ont fait leur
apparition, sous forme de graphes dont les n�uds sont les entit�es �a repr�esenter et les arcs
les relations entre ces entit�es ; nous en avons vu un exemple quand nous avons pr�esent�e
le syst�eme WEAVE (section 8.2). Certaines relations ont une s�emantique particuli�ere, en
particulier le lien est-un qui lie un n�ud repr�esentant un individu �a un n�ud repr�esentant
un concept g�en�erique (comme dans la phrase �l'h�emoglobine est une prot�eine�), et le lien
sorte-de qui lie un concept �a un concept plus g�en�eral (comme dans �un ARN de transfert
est une sorte d'ARN�).

L'introduction des frames a fourni une structuration de la repr�esentation en d�e�nissant
un cadre s�emantique [Minsky75], permettant de repr�esenter une situation ou une connais-
sance typique. Un frame poss�ede un certain nombre d'attributs dont la valeur d�ecrit des
caract�eristiques du frame. Les frames sont reli�es les uns aux autres par des relations si-
milaires �a celles des r�eseaux s�emantiques. Ces id�ees ont �et�e reprises dans de nombreux
syst�emes, qui n'ont conserv�e que les deux liens mentionn�es plus haut, les autres liens
�etant mod�elis�es par les attributs, donnant lieu �a deux approches, �a base de prototypes
ou fond�ee sur la distinction entre frame g�en�erique et frame individuel. L'approche proto-
typique consid�ere chaque frame comme un mod�ele du concept repr�esent�e. Un tel frame
peut n�eanmoins engendrer des copies de lui-même, modi��ees pour repr�esenter des entit�es
particuli�eres. Les sous-frames obtenus h�eritent les caract�eristiques qu'ils ne red�e�nissent
pas. Un inconv�enient majeur de ce m�ecanisme [Brachman83] est que les attributs ne per-
mettent jamais de d�ecider de l'appartenance d'un frame �a un concept, puisque ceux-ci
peuvent constamment être remis en cause. L'approche classe-instance, que nous allons
d�evelopper ici, est souvent utilis�ee dans les langages construits sur la notion d'objet.

9.1 L'approche classe-instance

L'approche classe-instance fait une distinction entre les entit�es (frames) qui sont des
descriptions g�en�eriques de cat�egorie ou de famille et celles qui repr�esentent des individus
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particuliers, et qui sont li�es par le lien est-un aux entit�es de la premi�ere sorte. Cette
s�eparation apparâ�t d'abord dans les langages de programmation par objets (dont elle est
issue), mais aussi dans les langages terminologiques et les langages de repr�esentation de
connaissances par objets.

9.1.1 Les langages de programmation par objets

Il est important de faire la distinction entre ces langages et les langages de repr�esen-
tation par objets (section 9.2). Une classe d'un tel langage est une structure de donn�ees
abstraite regroupant en son sein une description et un comportement communs �a un en-
semble d'objets, instances de cette classe. Une instance re�ete donc la description de sa
classe et se comporte comme une bô�te noire dont le comportement est dict�e par l'activa-
tion de m�ethodes d�e�nies au niveau de la classe. C'est l'envoi d'un message �a l'instance
qui d�eclenche la m�ethode correspondante.

Les classes b�en�e�cient d'une facilit�e d'�ecriture grâce �a l'existence d'une hi�erarchie de
sp�ecialisation. Une sous-classe h�erite de sa (ses) sur-classe(s) la description et les m�ethodes
qui y sont d�e�nies.

Ces particularit�es ne font n�eanmoins pas de ces langages des langages de repr�esen-
tation, car ils ne fournissent qu'un cadre proc�edural et ne font pas la distinction entre
la repr�esentation de la connaissance et son utilisation [Patel-Schneider91]. De plus, leurs
capacit�es d'expression sont limit�ees et certains concepts ne sont pas descriptibles. En�n,
une instance est li�ee de mani�ere d�e�nitive �a une classe, qui n'a donc qu'un rôle de mod�ele
de donn�ees, sans pouvoir être utilis�ee comme un m�ecanisme d'inf�erence.

9.1.2 Les langages terminologiques

Le pr�ecurseur des langages terminologiques, KL-ONE [Brachman79], repose sur la
notion de concept : un concept est d�ecrit par des termes qui sont des formules logiques
impliquant d'autres concepts et des rôles li�es par des constructeurs, qui permettent par
exemple d'e�ectuer des op�erations ensemblistes sur les concepts, de restreindre le nombre
de valeurs d'un rôle, etc. (tableau 9.1).

Un concept est soit g�en�erique s'il d�ecrit un ensemble d'individus, soit sp�eci�que s'il
n'en d�esigne qu'un. Un concept g�en�erique est dit primitif quand sa description ne donne
que des conditions n�ecessaires d'appartenance ; ce sont en g�en�eral des concepts dont la
d�e�nition est impr�ecise ou di�cile �a donner (comme par exemple le concept de Personne).
Un concept d�e�ni exprime lui des conditions n�ecessaires et su�santes d'appartenance.

Les concepts sont organis�es en une hi�erarchie par la relation d'ordre appel�ee subsomp-
tion et dont les interpr�etations sont les suivantes [Woods91] : un concept A subsume un
concept B si :

� l'ensemble des individus d�enot�es par A contient l'ensemble des individus d�enot�es
par B (interpr�etation extensionnelle) ;

� le concept A est plus g�en�eral que le concept B vis-�a-vis d'un crit�ere formel appliqu�e
aux descriptions des concepts (interpr�etation intentionnelle ou structurelle) ;
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(def-prim-concept personne)
(def-prim-concept mâle)
(def-concept homme

(and personne mâle))
(def-prim-rôle enfant)
(def-concept p�ere

(and
(some

(restr enfant personne))))
(def-concept p�ere-heureux

(and p�ere
(at-least 3 enfant)))

Tableau 9.1 - : Expression de concepts dans les langages terminologiques. Personne et mâle sont des
concepts primitifs, tandis que homme, p�ere et p�ere-heureux sont des concepts d�e�nis dont la description
constitue un ensemble de conditions n�ecessaires et su�santes. Enfant est un rôle primitif utilis�e dans la
d�e�nition de p�ere.

� il existe des r�egles d�eductives permettant d'inf�erer que le concept A subsume le
concept B (interpr�etation logique).

Woods d�e�nit deux autres interpr�etations li�ees �a la d�e�nition explicite de liens de
subsomptions entre les concepts.

La hi�erarchie de subsomption est d�etermin�ee automatiquement par un classi�eur �a
partir de la description en termes des concepts . De nombreux travaux ont port�e sur la
complexit�e et la compl�etude des algorithmes classi�catoires, les extrêmes allant d'une part
d'un algorithme complet et de complexit�e polynomiale obtenu en r�eduisant l'expression
du langage �a d'autre part des algorithmes soit incomplets, soit exponentiels, mais avec un
langage plus riche [Brachman et al.91].

Certains langages terminologiques ont ajout�e �a la description des concepts sous forme
de termes (appel�e TBox) la possibilit�e de d�e�nir explicitement des instances �a l'aide
d'assertions (appel�ees ABox).

9.2 Les langages de repr�esentation de connaissances

par objets

Cette section va montrer les caract�eristiques des langages de repr�esentation par objets
(LRPO), sans trop entrer dans les d�etails puisque le syst�eme utilis�e,Tropes, sera pr�esent�e
en profondeur dans le chapitre suivant. De plus, certaines de ces caract�eristiques ont �et�e
abord�ees lors de la succincte partie sur le syst�eme Shirka (Cf. x8.5). Il existe �egalement
des similitudes avec les langages terminologiques.
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9.2.1 Classes et instances

Les LRPO font la s�eparation entre les deux types de frame, même si la structure
du frame (sch�ema dans Shirka) est toujours la même et form�ee des trois niveaux frame-
attribut-facette (�gure 8.8). La classe poss�ede une description (son intension) sous forme
d'un ensemble d'attributs pr�ecis�es par des facettes ; l'ensemble des instances de cette classe
est appel�e son extension. Une instance est li�ee �a sa classe (unique le plus souvent) par
le lien est-un, et donne des valeurs aux attributs en accord avec leur sp�eci�cation dans
la classe ; n�eanmoins, des instances incompl�etes peuvent être cr�e�ees si des attributs n'ont
pas re�cu de valeurs.

9.2.2 Attributs et facettes

Les attributs d'une classe sont les constituants de sa description, et repr�esentent en
g�en�eral une caract�eristique (ou une propri�et�e) des objets repr�esent�es par la classe. Chaque
attribut peut recevoir une seule ou plusieurs valeurs d'un type d�e�ni ; ceci est sp�eci��e par
une facette de typage comme un ou ensemble-de dont la valeur peut être un type simple
(entier, châ�ne, etc.) ou un type correspondant �a une classe de la base (l'attribut rbs de
la classe g�ene-prot�eique prend ses valeurs dans la classe RBS (�gure 8.8)). Ce dernier cas
permet de lier des objets les uns avec les autres, mais comporte un d�efaut important en
ce que ce lien est souvent utilis�e avec une s�emantique di��erente de celle pour laquelle il a
�et�e d�e�ni, dans le but de tirer avantage de l'existence du lien et de son utilisation ad hoc.
C'est pourquoi des syst�emes fournissent des m�ecanismes pour exprimer d'autres relations
ayant une s�emantique particuli�ere, comme par exemple la relation de composition. Cet
aspect sera abord�e plus en d�etail ult�erieurement (section 9.3).

Les facettes de typage sont pr�ecis�ees par des facettes permettant de r�eduire le type en
sp�eci�ant un domaine ou un intervalle de valeurs �a l'attribut, en restreignant le nombre de
valeurs possibles pour les attributs multi-valu�es ou en ajoutant un pr�edicat que la valeur
doit satisfaire. Il existe �egalement des facettes d'inf�erence liant un attribut �a une m�ethode
(c'est-�a-dire du code ex�ecutable) ou �a un �ltre sur des instances de la base.

9.2.3 Hi�erarchie de classes et h�eritage

Les classes d'une base de connaissances sont organis�ees en une hi�erarchie dite de
sp�ecialisation grâce au lien sorte-de, qui induit un ordre partiel sur les classes. �A l'instar
de la relation de subsomption des langages terminologiques, la s�emantique extensionnelle
de ce lien �enonce que l'ensemble des instances d'une classe est contenu dans l'ensemble
des instances de sa (ses) sur-classe(s) (suivant que le syst�eme autorise l'h�eritage multiple
ou non). De même, intentionnellement, la description d'une sous-classe comporte soit un
ra�nement des attributs existants, soit l'ajout de nouveaux attributs. Par contre, cette
hi�erarchie n'est (en g�en�eral) pas construite automatiquement, mais est fournie par le
d�eveloppeur de la base de connaissances.

Un m�ecanisme d'h�eritage est associ�e �a cette relation, tel que la description d'une classe,
�a travers ses attributs, est h�erit�ee par ses sous-classes. Des probl�emes de conit peuvent se
poser si on autorise l'h�eritage multiple, quand par exemple une classe h�erite d'un attribut
de même nom provenant de plusieurs de ses sur-classes [Masini et al.91].
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9.2.4 Les m�ecanismes d'inf�erence

L'instanciation est le premier de ces m�ecanismes, car la cr�eation d'une instance lui
conf�ere tout de suite une structure et un comportement particuliers donn�es par la classe.
L'instanciation n'est ent�erin�ee que si les valeurs propos�ees pour ses attributs sont en
accord avec la description de la classe �a laquelle on veut lier l'instance.

D'autres m�ecanismes ont pour but d'inf�erer la valeur d'un attribut, en utilisant les
facettes dont on a parl�e : m�ethode ou �ltrage. L'ex�ecution de la m�ethode renvoie un
r�esultat qui doit satisfaire les contraintes pos�ees sur l'attribut en question ; le �ltrage
parcourt des objets de la base et les apparie avec le �ltre, ne gardant que les objets qui
satisfont la description du �ltre.

Un dernier m�ecanisme est la classi�cation ; son but est de d�eterminer, pour une ins-
tance donn�ee, la description la plus pr�ecise en accord avec elle, c'est-�a-dire en accord avec
les valeurs de ses attributs. Le processus consiste donc �a essayer de descendre l'instance
dans la hi�erarchie des classes tout en v�eri�ant que les valeurs de ses attributs satisfont
les contraintes de la classe test�ee. Chaque classe re�coit de la sorte une �etiquette selon le
r�esultat du test ; si chaque attribut de la classe test�ee a une valeur dans l'instance qui
satisfait les contraintes de la classe, celle-ci est �etiquet�ee sûre, si un attribut de la classe
test�ee a une valeur dans l'instance en contradiction avec les contraintes de la classe, celle-
ci est �etiquet�ee impossible, sinon elle est �etiquet�ee possible (dans le cas o�u des attributs
n'ont pas de valeur). Ce processus est r�ep�et�e r�ecursivement sur les sous-classes sûres et
possibles (la �gure 10.2, page 127 explique la classi�cation multi-points de vue, qui est
plus g�en�erale que la classi�cation classique).

Il est int�eressant de se poser la question �a laquelle ont r�epondu les langages termi-
nologiques sur le statut de la classe vis-�a-vis de sa description : cette derni�ere est-elle
un ensemble de conditions n�ecessaires ou n�ecessaires et su�santes d'appartenance? Les
di��erents syst�emes restent assez vagues �a ce sujet, mais on consid�ere que l'instanciation
utilise la description de la classe comme des conditions n�ecessaires (il faut que l'instance
satisfasse cette description pour y être rattach�ee, mais c'est l'utilisateur qui d�ecide si cela
su�t), mais que par la suite, dans le processus de classi�cation, ce sont des conditions
n�ecessaires et su�santes (ce qui permet e�ectivement d'�etiqueter une classe comme sûre
quand toutes les contraintes sont satisfaites).

9.3 Liens et relations

Les r�eseaux s�emantiques ont la particularit�e d'exprimer n'importe quelle relation, dont
le sens est contenu dans le nom et �a laquelle n'est en g�en�eral pas associ�e de comporte-
ment sp�eci�que. Les langages de frames ont restreint cette g�en�ericit�e en ne conservant que
certains liens privil�egi�es, en l'occurrence est-un (lien d'instanciation) et sorte-de (lien de
sp�ecialisation). Un autre lien est celui d'attribution qui lie deux objets par l'interm�ediaire
des attributs. Si la s�emantique des deux premiers liens est bien d�e�nie, celle de l'attribution
l'est moins, même si, en g�en�eral, ce lien repr�esente une propri�et�e d'un objet, dont la valeur
est un autre objet. Cette surcharge du lien d'attribution pour des utilisations pour les-
quelles il n'�etait pas pr�evu a amen�e certains syst�emes �a fournir soit d'autres liens (comme
la relation de composition), soit même la possibilit�e d'en d�e�nir dynamiquement, et d'en
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pr�eciser le comportement. La relation de composition a �et�e particuli�erement �etudi�ee, et
on a pu remarquer son importance dans la mod�elisation des cartes g�enomiques. De plus,
les relations qualitatives et quantitatives d�e�nies lors de cette mod�elisation n�ecessiteront
�egalement une repr�esentation.

9.3.1 La relation de composition

L'�etude de la relation de composition a montr�e �a quel point ses signi�cations pouvaient
^̂etre nombreuses. Winston et al. [Winston et al.87] l'ont class�ee dans une taxonomie bas�ee
sur trois aspects :

� la fonctionnalit�e : les parties poss�edent un rôle fonctionnel par rapport au tout ;

� l'homog�en�eit�e : les parties sont similaires entre elles et au tout ;

� la s�eparabilit�e : les parties peuvent être s�epar�ees du tout auquel elles appartiennent.

Ils ont ainsi mis en �evidence six relations di��erentes (tableau 9.2). Markowitz et al. [Mar-
kowitz et al.92] n'en distinguent que quatre, dont trois transitives �equivalentes �a celles de
Winston et al., marqu�ees d'un rond (�) dans le tableau.

Propri�et�es des �el�ements
Relation Exemple Fonctionnalit�e Homog�en�eit�e S�eparabilit�e

composant/tout � roue/voiture + - +
membre/collection � arbre/forêt - - +
portion/masse � grain/sel - + +
mati�ere/objet fer/clef - - -
trait/activit�e payer/faire des courses + - -
lieu/r�egion oasis/d�esert - + -

Tableau 9.2 - : Les six types de relation de composition. La transitivit�e est valide �a l'int�erieur d'un
même type de composition, mais ne l'est plus quand on m�elange ces types.

L'obligation de choisir une relation parmi ces six vient du fait que la propri�et�e de
transitivit�e n'est valide qu'au sein d'une même relation. En e�et, l'application de la tran-
sitivit�e �a deux expressions de relations de composition di��erentes donne des r�esultats faux
en g�en�eral. Par exemple, si on combine�la main de Pierre est une partie de Pierre� (com-
posant) et �Pierre est une partie de l'�equipe� (membre), on obtient �la main de Pierre
est une partie de l'�equipe�, ce qui est faux quelle que soit la s�emantique de la relation
choisie.

Le type de relation choisi d�epend de la s�emantique voulue ; de fa�con g�en�erale, c'est
la relation composant-tout qui est prise car elle s'applique bien aux entit�es physiques du
monde r�eel, et �a le bon goût d'autoriser des d�ecompositions r�ecursives qui sont parfois
bien utiles. Dans le cadre de la mod�elisation de cartes g�enomiques, c'est manifestement
celle-ci qui convient. D'autres applications seraient sans doute amen�ees �a s�electionner une
relation ad hoc di��erente.
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Un autre aspect li�e �a la relation de composition { et qui apparâ�t �egalement quand
on veut sp�eci�er une nouvelle relation { est le comportement des composants vis-�a-vis
de l'objet composite. Quatre types de comportement ont �et�e d�e�nis ; ils sont fonction de
propri�et�es de d�ependance et de partage [Kim et al.89]. Un composant est d�ependant de
son compos�e s'il ne peut pas exister sans lui ; ceci implique que la destruction d'un com-
posant entrâ�ne r�ecursivement celle de ses composants. Un composant peut être partag�e
si plusieurs compos�es peuvent se l'approprier comme composant. Sur ce point aussi, les
syst�emes qui mod�elisent la relation di��erent. Une d�ependance existentielle et exclusive du
composant vis-�a-vis de l'objet composite implique que l'existence même du composant est
soumise �a celle de l'objet composite et que tout partage est interdit ; l'objet composite
encapsule alors ses parties, qui ne sont visibles qu'�a travers lui [Blake et al.87]. Un argu-
ment avanc�e pour justi�er ces choix est que les objets physiques ne peuvent appartenir �a
plus d'un compos�e. N�eanmoins, l'exemple des cartes g�enomiques r�efute cette justi�cation
puisque les entit�es cartographiques sont bien partag�ees par di��erentes cartes, même �a l'in-
t�erieur d'un point de vue ; ceci vient du fait que les mod�elisations des objets peuvent être
telles qu'il est int�eressant de les consid�erer selon di��erents crit�eres ; ces crit�eres ne sont
d'ailleurs pas n�ecessairement choisis par la mod�elisation mais peuvent être impos�es par le
monde r�eel (�a l'instar des exp�eriences biologiques qui mettent en �evidence des cartes qui
se recouvrent et qui partagent donc des entit�es).

C'est encore une fois l'application qui impose le choix des comportements ; dans le cas
des cartes g�enomiques, les composants peuvent exister librement, ind�ependamment de la
pr�esence d'un composite ; de plus, leur partage est bien sûr autoris�e.

9.3.2 Les relations

Il existe deux fa�cons de repr�esenter une relation g�en�erale entre deux ou plus de deux
objets. La premi�ere consiste �a mettre le lien dans les objets eux-mêmes pour pouvoir y
acc�eder directement ; cette mani�ere de faire souscrit �a la �philosophie� objet qui encap-
sule toute la connaissance d'un objet dans cet objet. Par contre, l'inconv�enient de cette
d�emarche est l'obligation (pour des raisons de coh�erence et d'e�cacit�e) de d�e�nir le lien
inverse dans l'objet correspondant (pour les relations binaires). Ceci induit une redon-
dance de l'information qui se retrouve dans plusieurs entit�es. L'autre moyen est de r�ei�er
la relation en en faisant un objet �a part enti�ere, contenant la description de la relation et
les objets qu'elle lie.

Dans le cas de la biologie mol�eculaire, c'est cette seconde approche qui sera utilis�ee
car une grande partie du raisonnement va être e�ectu�e sur ces relations, plus que sur
les objets qu'elles lient. Il est donc plus ad�equat de disposer d'une classe qui regroupera
toutes les relations pour pouvoir les utiliser imm�ediatement, sans avoir �a les chercher dans
les objets.
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Chapitre 10

Le mod�ele Tropes

Tropes est un syst�eme de repr�esentation de connaissances par objets et utilisant
l'approche classe-instance, avec la particularit�e d'int�egrer deux entit�es descriptives sup-
pl�ementaires qui sont le concept et le point de vue. Le mod�ele minimal a �et�e propos�e
par Olga Mari~no [Mari~no93] ; peu de modi�cations y ont �et�e apport�ees, mais des exten-
sions ont �et�e d�evelopp�ees ou sont en cours de d�eveloppement ; ces extensions incluent en
particulier la d�e�nition d'un module de gestion des types, celle d'un mod�ele de tâches et
l'implantation d'un module de traitement des contraintes et des relations. Ces deux der-
niers aspects sont intimement li�es l'un �a l'autre, et sont des ajouts importants au mod�ele,
en ce qui concerne les aspects de coh�erence et d'inf�erence.

10.1 Les entit�es du mod�ele

Une base de connaissances Tropes est partitionn�ee en concepts disjoints qui peuvent
être observ�es selon un certain nombre de points de vue. Chaque concept repr�esente une
famille d'individus qui en sont les instances. Ces instances sont d�ecrites par un ensemble
d'attributs-concept , dont un sous-ensemble non vide forme la clef du concept, c'est-�a-
dire les valeurs indispensables pour distinguer une instance du concept d'une autre ; ces
valeurs sont les garants de l'int�egrit�e de toute instance. Toute cr�eation d'une instance
d'un concept n�ecessite donc de donner une valeur aux attributs-concept qui en sont la
clef. Cette clef peut consister en un seul attribut qui sp�eci�e le nom de l'instance (comme
par exemple dans le concept g�ene, dont la clef est l'attribut-concept nom), ou peut être
plus complexe pour les concepts qui en ont besoin (ainsi, le concept personne a pour clef
les attributs-concept nom, pr�enom et date-de-naissance).

Les points de vue sous lesquels un concept est visible �etablissent une cat�egorisation
des attributs-concept ; si les attributs qui forment la clef sont visibles selon tous les points
de vue, les autres ne sont pertinents que suivant un ou plusieurs points de vue sp�eci��es
dans la base de connaissances.

Les attributs-concept d�ecrivent des caract�eristiques immuables des instances du con-
cept ; ces caract�eristiques sont son type, sa nature, qui pr�ecise si un attribut a une s�eman-
tique de propri�et�e, de composition ou, plus g�en�eralement, de relation, son constructeur
sp�eci�ant s'il s'agit d'un attribut mono ou multi-valu�e (ensemble ou liste), et en�n les
tâches qui serviront �eventuellement �a en d�eterminer la valeur. Ces informations pourront
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être a�n�ees lors de descriptions ult�erieures de l'attribut dans les classes.
De la même fa�con que la base de connaissances est partitionn�ee en concepts, elle l'est

aussi par les points de vue, même si pour des raisons d'impl�ementation, tout point de
vue est une entit�e du concept. C'est dans chaque point de vue d'un concept qu'existe une
hi�erarchie de sp�ecialisation de classes ; chacune de ces hi�erarchies est en fait un arbre,
qui interdit donc le multi-h�eritage et les probl�emes de conit a��erents. La justi�cation
de cette d�emarche est que, de mani�ere g�en�erale, une classe a plusieurs sur-classes lorsque
justement on se la repr�esente selon des perspectives di��erentes, c'est-�a-dire lorsque les
points de vue manquent. La racine de chaque hi�erarchie dans chacun des points de vue
est une classe dont l'extension repr�esente l'ensemble des instances du concept ; les classes
racine poss�edent le même nom puisque leurs extensions sont confondues. Une instance
de concept est rattach�ee �a une et une seule classe de chaque point de vue, par d�efaut la
classe racine.

La possibilit�e de sp�eci�er l'�egalit�e d'extensions de deux classes d'un concept dans deux
points de vue di��erents, qui se rencontre pour les classes racine, se g�en�eralise grâce aux
passerelles. Une passerelle bidirectionnelle entre deux classes C1 et C2 correspond �a ce cas
pr�ecis o�u toute instance de C1 est instance de C2 et r�eciproquement. Plus g�en�eralement,
une passerelle unidirectionnelle relie un certain nombre de classes dites source, C1, : : : , Cn

�a une classe C, chaque classe appartenant n�ecessairement �a un point de vue di��erent, si
l'intersection des extensions de toutes les classes C1, : : : , Cn est contenue dans l'extension
de C. Exprim�ee logiquement, cette propri�et�e se lit : si I est une instance de C1 dans le
premier point de vue, : : : , de Cn dans le �eni�eme point de vue, alors I est une instance de
C.

La �gure 10.1 montre les entit�es du mod�ele rencontr�ees : les concept, point de vue,
classe, instance, passerelle.
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Figure 10.1 - : Description d'un concept en Tropes. Le concept de fragment g�enomique est repr�esent�e
selon deux points de vue, l'un contenant la connaissance fonctionnelle et l'autre la connaissance �evolutive.
Les deux hi�erarchies de classes sont des arbres reli�es par l'interm�ediaire de passerelles unidirectionnelles
ou bidirectionnelles. Les classes racine des points de vue sont automatiquement reli�ees par une passerelle
bidirectionnelle, de même que les classes de même nom (comme REP).

La hi�erarchie de classes �a l'int�erieur des points de vue est construite de la même fa�con
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que dans les LRPO classiques (Cf. section 9.2) ; une classe poss�ede des attributs-classe,
pr�ecis�es par des facettes, elle h�erite la connaissance de sa sur-classe. Une particularit�e
li�ee aux passerelles est que deux classes reli�ees par une passerelle bidirectionnelle et qui
poss�edent un attribut-classe de même nom ont la même description pour cet attribut, �a
savoir l'union des descriptions (i.e. des facettes).

Deux hypoth�eses importantes sont faites sur la hi�erarchie, une hypoth�ese d'exclusivit�e
et une hypoth�ese de non-exhaustivit�e. La premi�ere impose que deux classes s�urs soient
disjointes, une instance appartenant exclusivement �a une classe. Ceci aura des cons�e-
quences au niveau de la classi�cation (Cf. section 10.3.2). Il est important de noter que
ce requis de la base de connaissances ne peut être v�eri��e �a partir des seules descriptions
des classes (même si des incoh�erences peuvent être mises en �evidence), et que c'est son
concepteur qui en a la charge et la responsabilit�e. La seconde hypoth�ese est que, par
contre, les sous-classes d'une classe ne forment pas obligatoirement une partition de cette
classe. Leurs descriptions ne repr�esentent pas exhaustivement celle de leur sur-classe.

10.2 Le syst�eme de types

L'adjonction d'un syst�eme de types �a un mod�ele de connaissances �a objets comme
Tropes [Capponi94] pr�esente de nombreux avantages li�es �a l'extensibilit�e, la connexion
avec des modules proc�eduraux, ainsi que l'e�cacit�e et la s�ecurit�e de m�ecanismes d'inf�e-
rence tels que la classi�cation.

Le syst�eme de types d�evelopp�e, appel�e M�et�eo (pour Module Extensible de Types
�Elabor�es pour les Objets), comprend deux niveaux de typage.

� D'une part, des classes de types (appel�es C-types) repr�esentent des structures de
donn�ees particuli�eres (sp�eci�cation d'ensembles de valeurs et d'op�erations appli-
cables �a ces valeurs). De nouveaux C-types, tels que matrice ou s�equence g�enomique,
peuvent être int�egr�es par l'utilisateur ; ils seront consid�er�es de la même fa�con que les
C-types primitifs comme entier. Un C-type permet la description d'op�erations de
manipulation de ses valeurs, ainsi que la sp�eci�cation d'op�erations de manipulation
de ses parties : c'est au niveau du C-type qu'est d�ecrite, par exemple, la relation
de sous-typage qui tient compte des propri�et�es de ses valeurs. De même, c'est au
niveau du C-type que peut être d�ecrite la mesure de similarit�e entre deux valeurs.

� D'autre part, �a chaque C-type est associ�e un ensemble de �-types qui repr�esentent
les parties de l'ensemble caract�eris�e par le C-type. Les �-types sont organis�es en
treillis par la relation de sous-typage traduisant l'inclusion ensembliste. Par exemple,
dans le cas du C-type entier, les �-types sont des listes d'intervalles ferm�es de
valeurs enti�eres ; la relation de sous-typage d�erive de la relation d'inclusion entre
listes d'intervalles.

Toute entit�e abstraite du mod�ele de repr�esentation est typ�ee :

� les classes se voient associer un C-type si la sp�eci�cation d'op�erations particuli�eres
sur des �el�ements de cette classe est n�ecessaire, ou un �-type issu du C-type record
sinon. Les attributs sont typ�es par des �-types ;
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� les instances elles-mêmes sont typ�ees de fa�con �a prendre en compte statiquement
les contraintes qui portent sur elles. L'op�eration de typage d'une entit�e, d'une part
prend en compte sa d�e�nition statique, d'autre part int�egre dynamiquement les
r�esultats donn�es par le syst�eme de gestion des contraintes.

Le syst�eme de types consid�ere de fa�con g�en�erique les op�erations des C-types et les
utilise pour l'interface entre le mod�ele de connaissances et la base de types. Il est constitu�e
principalement d'une op�eration de typage (comprenant une phase de normalisation), d'une
op�eration de test de sous-typage, d'op�erations g�en�eriques telles que l'union, la disjonction
ou l'intersection de types. Ces op�erations g�en�eriques utilisent les op�erations particuli�eres
de chaque C-type. M�et�eo r�ealise en outre la gestion dynamique des treillis de �-types.
En cons�equence, toute op�eration d'ajout, de suppression ou de modi�cation d'un �-type
est dynamiquement prise en compte par le syst�eme de types.

Les primitives o�ertes par le syst�eme de types sont alors directement utilisables par les
m�ecanismes d'instanciation et d'inf�erence du mod�ele de connaissances tels que le �ltrage,
la classi�cation de classe ou d'instance, la gestion de contraintes ou encore l'activation
d'attachements proc�eduraux.

La propri�et�e d'extensibilit�e permet l'int�egration de nouvelles structures de donn�ees de
fa�con �a personnaliser la base de types pour une application particuli�ere. En�n, le mod�ele
de repr�esentation des connaissances manipule indi��eremment des structures de donn�ees
extraites, ou non, des entit�es de repr�esentation, et ceci du fait de l'homog�en�eit�e des C-types
qui sont une impl�ementation de ces abstractions.

10.3 Les m�ecanismes d'exploitation de Tropes

Les m�ecanismes d'exploitation de Tropes utilisent les connaissances contenue dans
une base de connaissances de mani�ere �a en d�eduire de nouvelles. L'instanciation et la
classi�cation sont les m�ecanismes fondamentaux disponibles ; les tâches et les contraintes
sont des m�ecanismes plutôt ext�erieurs, même s'ils ont �et�e int�egr�es au mod�ele.

10.3.1 L'instanciation

Elle se fait en premier lieu au niveau du concept, en donnant des valeurs aux attributs
(au moins �a tous les attributs-clefs), puis au niveau des classes en en pr�ecisant une dans
chaque point de vue ; la classe-racine est prise par d�efaut si aucune classe n'est sp�eci��ee
dans un point de vue. L'instance n'est cr�e�ee que si toutes les contraintes de tous les
attributs auxquels a �et�e assign�ee une valeur sont satisfaites.

10.3.2 La classi�cation

La classi�cation dans Tropes a pour but de d�eterminer dans chacun des points de
vue la classe la plus sp�ecialis�ee �a laquelle l'instance peut être rattach�ee ; elle repr�esente
n�eanmoins plus qu'une simple concat�enation du m�ecanisme d�ecrit sur les LRPO (Cf.
section 9.2.4), car elle pro�te de l'existence des passerelles pour am�eliorer l'�etiquetage des
classes avec les marques�sûre�,�possible� et�impossible�. De plus, elle utilise �egalement
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l'hypoth�ese d'exclusivit�e en �eliminant lors de la recherche toutes les classes s�urs d'une
classe �etiquet�ee �sûre�.

L'utilisation des passerelles repose sur leur s�emantique ; en e�et, si une passerelle existe
entre les n classes C1; : : : ; Cn et la classe C, et que les classes C1; : : : ; Cn sont sûres, alors
la classe C peut être �etiquet�ee sûre �egalement. R�eciproquement, s'il existe une passerelle
partant de la classe C pour aller �a la classe C 0 et que la classe C 0 a �et�e marqu�ee impossible,
alors la classe C est aussi �etiquet�ee impossible (une version encore plus g�en�erale de cette
propri�et�e comporte plusieurs sources dont toutes sauf une sont sûres et une destination
�etiquet�ee impossible, alors la derni�ere source est impossible) (�gure 10.2).

P2

P1

P2

P1

I
I

Classification multi-points de vue de I
État initial État final

: possible: impossible: sûreClasse :

Figure 10.2 - : La classi�cation multi-points de vue dans Tropes [Mari~no et al.90]. L'�etat initial
repr�esente une instance I rattach�ee aux classes-racine de chaque point de vue. Apr�es l'op�eration de
classi�cation, les classes ont �et�e �etiquet�ees selon la satisfaction des contraintes de leurs attributs par les
valeurs des attributs de l'instance, et en usant des passerelles entre les points de vue.

La classi�cation des objets composites, qui fait intervenir les attributs dont la nature
est composant , se divise en deux m�ecanismes. Lors de la classi�cation minimale, un com-
posant n'est class�e dans son concept que si cela est n�ecessaire pour classer son composite ;
la classi�cation maximale, plus coûteuse, cherche �egalement �a positionner les composants
le plus bas possible dans leurs concepts respectifs [Mari~no91].

Les m�ecanismes d'inf�erence qui suivent (tâches et contraintes) sont des extensions au
noyau.

10.3.3 Le mod�ele de tâches

Tropes se d�emarque des LRPO au niveau du calcul des valeurs des attributs en ce sens
qu'il n'utilise pas l'attachement proc�edural classique qui lie un attribut dans une classe �a
une m�ethode par une facette sp�eci�que ; dans Tropes, cette information est report�ee au
niveau du concept et est plac�ee dans la d�e�nition des attributs-concept. Ce m�ecanisme
a �et�e choisi pour se d�ebarrasser du probl�eme de l'utilisation de l'attachement proc�edural
pour d�eterminer l'appartenance d'une instance �a une classe ; en e�et, activer une m�ethode
d'une classe �a laquelle on veut tester l'appartenance de l'instance, c'est d�ej�a pr�ejuger de
cette appartenance [Rechenmann92]. Le d�etachement proc�edural de Tropes permet de
s�electionner la tâche ou la m�ethode �a activer pour calculer la valeur d'un attribut en
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fonction de cette valeur en classant l'instance dans une hi�erarchie de sp�ecialisation de
tâches.

Le mod�ele de tâches propos�e [Gensel et al.92] est bas�e sur la d�e�nition d'un concept
tâche qui organise l'ensemble des tâches destin�ees au calcul de valeur d'attributs en hi�e-
rarchies. Les attributs qui d�ecrivent une instance du concept tâche sont :

� son but qui d�ecrit en une châ�ne de caract�eres l'objectif que la tâche permet d'at-
teindre ;

� ses entr�ees repr�esent�ees par une ensemble de valeurs ;

� son traitement : cet attribut d�ecrit la strat�egie de r�esolution �a appliquer pour r�e-
soudre la tâche en donnant les sous-tâches sous forme de composants ; la r�esolution
de la tâche passe par celle de chacune de ces sous-tâches de d�ecomposition ;

� ses sorties repr�esent�ees comme les entr�ees par un ensemble de valeurs et dont le type
doit être satisfait par le r�esultat de la tâche.

Dans la hi�erarchie de tâches, on distingue quatre types de tâches suivant le niveau de
pr�ecision des divers composants. Une tâche est dite abstraite avec but abstrait lorsque sa
classe ne fournit qu'une description g�en�erale. Une tâche est dite abstraite avec but concret
lorsque sa classe indique explicitement le but atteint mais ne d�e�nit pas le traitement
pr�ecis�ement. Une tâche est dite concr�ete non terminale lorsque sa classe d�ecrit une d�e-
composition en sous-tâches particuli�eres. Une tâche est dite concr�ete terminale lorsque sa
classe indique une proc�edure (�gure 10.3).

Tâche Abstraite

Tâche

Matrice

2 matrices 1 matrice

Inversion
Matrice

InversionInversion
Matrice 

Complexe
Matrice
Réelle

But Concret

But Abstrait

ProcédureTâche Concrète Décomposition

Opérations

Opérations Opérations

Inversion Matrice
Non

Inversion Matrice
Définie Positive

Symétrique
Définie Positive

Symétrique

Figure 10.3 - : Le concept �Tâche�. Les op�erations sur les matrices deviennent de plus en plus
pr�ecises au fur et �a mesure qu'on descend dans la hi�erarchie, passant de tâches g�en�erales utiles pour la
structuration de la connaissance (Op�erations Matrice, Op�erations 2 Matrices et Op�erations 1 Matrice)
pour arriver aux tâches concr�etes d'inversion auxquelles une d�ecomposition ou un code ex�ecutable (sous
forme de proc�edure) est disponible.

L'ex�ecution d'une tâche [Gensel et al.93] d�ebute par l'instanciation du concept tâche.
Cette instance est ensuite class�ee dans la hi�erarchie de tâches jusqu'�a trouver la classe
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la plus sp�eci�que �a laquelle elle appartient. Si cette classe est une tâche concr�ete non
terminale, le processus se poursuit par l'instanciation successive et r�ecursive des tâches
de d�ecomposition ; la r�eussite de la tâche est report�ee �a celles de ces sous-tâches. Si la
classe est concr�ete terminale, la proc�edure ad�equate est lanc�ee ; sa r�eussite ou son �echec
d�etermine celle de la tâche.

10.3.4 Les contraintes

La d�eclarativit�e et les capacit�es d'inf�erence d'un mod�ele tel que Tropes peuvent être
�etendues par la d�e�nition et la maintenance de relations math�ematiques entre les attributs.
Les contraintes peuvent être d�e�nies aux di��erents niveaux que sont les concepts, les
classes et les instances. D'autre part, ces r�eseaux de contraintes sont dynamiques : des
contraintes peuvent être ajout�ees ou supprim�ees �a tout moment.

Un Module d'Int�egration de Contraintes et de Relations aux Objets (Micro) a �et�e
con�cu. Coupl�e �a Tropes, il y est charg�e de la maintenance des r�eseaux de contraintes.
Micro propose une panoplie de contraintes pr�e-d�e�nies classiques (num�eriques et boo-
l�eennes), mais aussi sp�eci�ques aux attributs multivalu�es de Tropes (ensemblistes, sur
des listes), ou plus originales (conditionnelles, d'�evolution).Micro utilise une repr�esenta-
tion par objets des contraintes et g�ere les liens entre les attributs contraints des instances
de Tropes et les attributs des instances de contraintes associ�ees. Les techniques de pro-
pagation reposent sur des m�ethodes g�en�eriques de maintien de la consistance associ�ees aux
classes de contraintes. La maintenance des contraintes num�eriques exploite les principes
de l'arithm�etique des intervalles. La r�esolution des contraintes est bas�ee sur un algorithme
de �forward-checking� param�etrable pour les domaines �nis et sur une m�ethode de frac-
tionnement dynamique pour les domaines in�nis ou continus.

Les contraintes s'av�erent un puissant outil de maintien de la coh�erence pour le mod�ele.
La maintenance des contraintes assure la consistance du domaine d'un attribut contraint
et, par l�a même, est amen�ee �a modi�er son type. Le type e�ectif d'un attribut contraint
(dans le concept, la classe, ou l'instance) est alors calcul�e par Micro apr�es la phase de
propagation, puis transmis au module de gestion des types. Les contraintes �etendent donc
la d�e�nition des types des attributs.

En�n, les contraintes ont �et�e utilis�ees pour l'extension du mod�ele lui-même. Ainsi, le
partage de propri�et�es entre un objet composite et ses composants, le passage de param�etres
entre une tâche et ses sous-tâches, la s�emantique des liens de mod�elisation de relation et
les requêtes e�ectu�ees �a base de �ltres, sont d�ecrits et contrôl�es par des contraintes.

10.4 R�eexivit�e de Tropes

Une particularit�e utile du syst�eme Tropes est sa r�eexivit�e, c'est-�a-dire le fait que
les entit�es même du mod�ele sont d�e�nies dans le formalisme de Tropes, sous forme de
concepts, points de vue, classes, etc. L'int�erêt de cette auto-d�e�nition est de permettre
l'extensibilit�e du mod�ele, sans avoir �a casser pour reconstruire ensuite. Nous en ferons la
preuve en impl�ementant le formalisme des cartes g�enomiques en �etendant le m�eta-mod�ele,
c'est-�a-dire la couche suppl�ementaire qui fait que toutes les entit�es du mod�ele sont d�ecrites
en son sein.
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Pratiquement, ceci signi�e que tout concept d'une base de connaissances est aussi
une instance d'un m�eta-concept, qui est appel�e Concept ; de même, tout point de vue,
toute classe, tout attribut, etc., est instance du concept correspondant au m�eta-niveau.
La �gure 10.4 montre les m�eta-concepts les plus importants, et qui sont tr�es fortement
interconnect�es, Concept , Point-de-vue et Classe.

Concept

Concept ClassePoint de vue

Point de vue Classe

Figure 10.4 - : Le m�eta-mod�ele de Tropes. Le concept Concept regroupe toutes les instances de
concept, dont lui-même, les autres concepts du m�eta-mod�ele comme Point-de-vue et Classe, et tous les
concepts d�e�nis dans une base de connaissances, comme Fragment-g�enomique ; ce concept ne comporte
qu'un seul point de vue et qu'une seule classe, instances respectivement des deux autres m�eta-concepts
montr�es ici, qui sont Point-de-vue et Classe. Les �eches repr�esentent le lien d'instanciation.

Il est d�ej�a possible de pr�ejuger de l'extension �a e�ectuer dans le concept Concept pour
regrouper les concepts mod�elisant les entit�es cartographiques qui seront amen�es �a être
compar�es entre eux. Au lieu que ces concepts soient des instances du concept Concept ,
il su�ra de les faire instances d'une sous-classe de la classe Concept , cr�e�ee �a cet e�et
(Cf. x11.2).



Chapitre 11

Impl�ementer les cartes g�enomiques

en Tropes

La formalisation des cartes g�enomiques s'impl�emente d'autant plus facilement �a l'aide
de Tropes que certaines de ses caract�eristiques s'adaptent naturellement aux cartes (en
particulier, l'existence d'une repr�esentation multi-points de vue et la relation de composi-
tion). Dans un premier temps, nous allons montrer comment impl�ementer, sous forme de
concepts, les entit�es d�ecrites lors de la formalisation, puis la m�eta-connaissance li�ee aux
cartes et qui concerne les entit�es et les relations entre elles (fonctions dim, etc.), et en�n,
nous nous attaquerons �a la repr�esentation des relations et du raisonnement associ�e.

11.1 Impl�ementation de la connaissance biologique

Ce qui nous int�eresse ici est la repr�esentation dans le mod�ele Tropes de la typologie
des cartes g�enomiques qui a �et�e faite �a la section 3.2, sans entrer dans les d�etails d'une
mod�elisation compl�ete ; en particulier, la description des concepts se limitera �a exprimer
les di��erents types de carte et les fonctions de construction. Celle des attributs, m�ethodes,
etc., des concepts biologiques ne sera pas abord�ee.

11.1.1 Types de carte et points de vue

Les di��erents types de carte ont un vis-�a-vis naturel dans le mod�ele, qui sont les
points de vue. En e�et, chaque type de carte cr�ee une s�eparation des entit�es, de la même
mani�ere qu'un point de vue partitionne une base de connaissances. Ainsi, tous les concepts
de biologie mol�eculaire qui sont n�ecessaires �a la mod�elisation de cartes poss�ederont trois
points de vue, cytog�en�etique, g�en�etique et physique suivant leur pertinence dans le type
de carte correspondant. Les concepts Carte et G�ene qui apparaissent sur n'importe quelle
carte apparâ�tront dans le mod�ele sous les trois points de vue ; par contre, le concept
Bande qui n'est pertinent que sur la carte cytog�en�etique n'apparâ�tra que dans le point
de vue cytog�en�etique, de même que Intron et Exon ne seront visibles que sous le point de
vue physique.

131
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11.1.2 Constitution des entit�es et relation de composition

La relation de composition, telle qu'elle a �et�e con�cue dans le mod�ele Tropes, permet
non seulement d'impl�ementer la fonction const qui donne les constituants de chaque entit�e,
mais �egalement la fonction desc qui s'applique aux cartes elles-mêmes. En e�et, comme
cette relation est fond�ee sur l'utilisation d'attributs, elle se soumet �a la partition par points
de vue ; ceci signi�e qu'un objet composite peut disposer de d�ecompositions multiples,
autant qu'il y a de points de vue, ce qui correspond exactement aux sp�eci�cations de la
fonction const qui associe �a un couple (type, point de vue) les types constitutifs du type
initial dans ce point de vue. De plus, toute instanciation d'un concept doit se faire en
accord avec les contraintes sur ses attributs { composites ou non, en particulier leur type ;
instancier un objet composite n�ecessite donc que ses attributs composites prennent leur
valeur dans le type sp�eci��e.

La �gure 11.1 montre comment sont utilis�es les points de vue et la relation de compo-
sition pour repr�esenter dans le mod�ele certains concepts biologiques.

Lien de composition

Cytogénétique

Génétique

Physique

Cytogénétique

Génétique

Physique

Cytogénétique

Intron

Exon
Gène

Carte

Bande

Figure 11.1 - : Repr�esentation de concepts biologiques dans Tropes. Le concept de carte apparâ�t sur
les trois points de vue, puisqu'il est utilis�e dans les trois types. Il est li�e, �a travers le lien de composition,
aux concepts G�ene et Bande : au premier selon les trois points de vue, au second selon le seul point de
vue cytog�en�etique. Pour ce faire, il su�t de cr�eer dans le concept Carte un attribut composite g�enes
prenant ses valeurs dans le concept G�ene et visible dans tous les points de vue, et un autre attribut
composite bandes qui prend ses valeurs dans le concept ad�equat et visible uniquement dans le point de
vue cytog�en�etique. De même, un g�ene est d�e�ni dans tous les points de vue et se d�ecompose physiquement
en introns et exons.

11.2 Description de la m�eta-connaissance

Il nous faut d�esormais repr�esenter la connaissance sur les entit�es, c'est-�a-dire regrouper
les concepts biologiques comparables, sur lesquels le raisonnement aura lieu, exprimer
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quelles sont les dimensions de ces concepts dans leurs points de vue respectifs, quelles
sont les unit�es des concepts et si celles-ci sont additives.

Pour cela, le m�eta-mod�ele de Tropes a �et�e �etendu, en d�e�nissant des sous-classes
des m�eta-concepts Concept et Point-de-vue et en leur ajoutant si n�ecessaire de nouveaux
attributs. Regrouper les concepts comparables selon l'optique des cartes g�enomiques est
indispensable, car une base de connaissances, même restreinte �a l'�etude des cartes, se
compose obligatoirement d'une multitude de concepts, dont certains n'ont rien �a voir
avec la construction des cartes. Il en est ainsi de concepts repr�esentant des commentaires,
des r�ef�erences aux auteurs ou �a des articles, etc. Pour les distinguer de ces autres concepts,
ont �et�e cr�e�ees des sous-classes du concept Concept , telles que tous les concepts utiles dans
la mod�elisation des cartes et comparables pour la construction sont instances d'une de
ces classes (appel�ee Construction-cartes). Cette sp�ecialisation pourrait �egalement servir �a
r�eunir des concepts de repr�esentation temporelle (�gure 11.2). De plus, un nouvel attribut-
concept a �et�e cr�e�e, pour lier cette classe aux relations qu'il est possible de d�e�nir entre
ces concepts.

Concept

Point Intervalle

Cytogénétique
Génétique

Physique

Cytogénétique
Génétique

Physique

Point de vue
ordonnéordonné

Concept

Construction
cartes

Gène Carte

Point de vue

Temps

Concept Point de vue

Figure 11.2 - : Extension du m�eta-mod�ele. Au lieu d'être des instances de la classe-racine du concept
Concept , les concepts cartographiques comparables entre eux sont regroup�es par leur appartenance �a la
classe Construction-cartes. De même, chaque point de vue de ces concepts est instance du m�eta-concept
Point-de-vue, mais est li�e �a une sous-classe de la racine indiquant si cette entit�e est un point ou un
intervalle dans ce point de vue. Ainsi, le point de vue g�en�etique du concept G�ene est instance de la classe
Point tandis que le point de vue physique est rattach�e �a la classe Intervalle.

Le concept Point de vue a aussi �et�e �etendu de fa�con �a repr�esenter les dimensions
des entit�es. Comme celles-ci d�ependent pr�ecis�ement du type de carte o�u une entit�e est
d�e�nie, il a su� de cr�eer deux sous-classes de la classe-racine, mod�elisant respectivement
les points de vue dans lesquels l'entit�e est un point, et ceux dans lesquels c'est un intervalle
(�gure 11.2).

Un m�eta-attribut du concept Point de vue fait le lien avec l'unit�e du point de vue. Ce
m�eta-attribut prend ses valeurs dans le concept Unit , qui ne comprend que deux attributs,
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le premier indiquant le nom de l'unit�e, le second si cette unit�e est additive (�gure 11.3).
Le mod�ele Tropes impose une redondance d'information car, même si concepts et points
de vue sont ind�ependants, ces derniers sont rattach�es �a un concept. Ainsi, il faut r�ep�eter
l'information associant un point de vue �a une unit�e pour chacun des concepts de la base
de connaissances, même si les points de vue en question ont le même nom.

cM
fauxadditive

nom

vraiadditive
nom

additive

kb

vrai
nom % chr

Unit

nom
additive

Cytogénétique
Génétique

Physique

Gène

Figure 11.3 - : Le concept Unit . Une unit�e est caract�eris�ee par son nom; elle comporte un attribut
suppl�ementaire indiquant si elle est additive ou non. Dans le cas des cartes g�enomiques, trois instances
de ce concept ont �et�e d�e�nies, une pour chacun des trois types de carte. Tout point de vue comporte
un m�eta-attribut pointant sur l'instance d'unit�e ad�equate ; par exemple, le point de vue g�en�etique du
concept G�ene pointe sur l'unit�e cM (il en est de même des autres points de vue g�en�etiques des autres
concepts car un point de vue dans le mod�ele Tropes est rattach�e �a un concept).

De même, nous d�e�nissons un concept Scale, dont la clef est un couple d'unit�es, et qui
contient un attribut �echelle donnant la valeur du facteur d'�echelle entre les deux unit�es. Ce
concept n'est pas utilis�e puisque, comme cela a �et�e vu, il n'existe pas de facteur d'�echelle
entre les di��erentes cartes g�enomiques. N�eanmoins, il pourrait être utilis�e pour inf�erer des
relations approximatives bas�ees sur une valeur constante du rapport entre unit�es.

11.3 Repr�esentation des relations

Les relations, qu'elles soient qualitatives ou quantitatives, sont repr�esent�ees dans un
concept sp�eci�que appel�e Relation. Ce concept contient un certain nombre d'attributs re-
pr�esentant les �el�ements de la formalisation. La clef du concept est constitu�ee des attributs
noms et entit�es, qui prennent leur valeur respectivement dans un ensemble de châ�nes de
caract�eres et un ensemble d'instances de la base de connaissances. Le choix d'un ensemble
de noms permet de repr�esenter les disjonctions de relations atomiques. L'attribut entit�es
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contient, dans le cas des relations qualitatives orient�ees, l'entit�e de r�ef�erence et les entit�es
mises en relation. Il est n�ecessaire de placer la r�ef�erence dans les attributs-clefs car, si
elle avait �et�e ajout�ee en tant qu'attribut �a la classe des relations qualitatives orient�ees,
il n'aurait pas �et�e possible de cr�eer deux relations di��erant seulement par la valeur de
cet attribut, ce qui non seulement doit être autoris�e, mais permet en outre d'inf�erer des
relations d'orientation (cas de la fusion o�u les relations sont identiques).

La �gure 11.4 montre l'organisation du concept Relation ; au fur et �a mesure qu'on
descend dans la hi�erarchie des classes, les valeurs possibles pour l'attribut noms sont de
plus en plus restreintes, pour se limiter �a une seule châ�ne de caract�eres au niveau des
classes terminales. La classe des relations quantitatives est adjointe de deux nouveaux
attributs sp�eci�ant les distances possibles entre les extr�emit�es des entit�es en relation.

Relation

orien

contient
dans

ordre

même
opposée

orien

Relation

Sans ordre

Qualitative Quantitative

extrémités
distance

entités

D’ordre

noms

avantavant après
recouvre recouvreaprès contenu

arité
inverse

Figure 11.4 - : Le concept Relation. Il se scinde en deux parties, une classe de relations qualitatives
et l'autre de relations quantitatives, qui partagent les attributs noms et entit�es. D'autres attributs sont
d�e�nis pour repr�esenter les informations n�ecessaires �a l'expression des relations qualitatives (inverse et
arit�e) et quantitatives (distance et extr�emit�es). L'attribut noms est progressivement restreint au fur et
�a mesure que les classes se sp�ecialisent.

Quelques exemples d'instances du concept Relation sont donn�es dans le tableau suivant
(tableau 11.1).

11.4 Correspondance entre la formalisation et l'im-

pl�ementation

Maintenant que l'impl�ementation dans Tropes a �et�e d�ecrite, dans quelle mesure est-
elle en accord avec la formalisation? Au niveau de la typologie (Cf.x3.2),

� les types introduits sont repr�esent�es par des concepts de la base de connaissances ;
il en est ainsi des types Carte, G�ene, etc. ; l'ensemble des unit�es est aussi repr�esent�e
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Classe noms entit�es distance extr�emit�es

Qualitative (avant, contient) (Carte1, TSHB, NotI) { {
Orient�ees (apr�es, recouvre avant) (Carte1, PGM1, D1S14) { {
Avant (avant) (D1S21, intron1, exon1) { {
Quantitative (distance) (D1S21, D1S17) ((9.1, .0)) (orig, orig)

Tableau 11.1 - : Instances de relations. Même si a priori les relations initiales sont atomiques, il faut
pouvoir repr�esenter des disjonctions de relations, car celles-ci risquent d'apparâ�tre apr�es les traitements
de l'algorithme de construction de cartes.

grâce �a l'introduction d'un concept ;

� l'ensemble des points de vue est directement li�e au mod�ele Tropes ;

� les fonctions sur les ensembles ont �et�e repr�esent�ees de mani�ere di��erente : la fonction
const est li�ee intrins�equement �a la mod�elisation de la relation de composition ; la
fonction dim s'impl�emente �a l'aide de l'extension du m�eta-mod�ele ; en�n, les fonc-
tions unit, add et scale sont li�ees �a la fois �a la d�e�nition de nouveaux concepts et �a
l'utilisation de m�eta-attributs ;

� les propri�et�es des fonctions sont assur�ees pour les deux premi�eres par la mod�elisation
du concept Carte ; les suivantes ne peuvent être contrôl�ees que par l'ajout de code,
soit au mod�ele Tropes, soit au sein de l'algorithme de construction de cartes.

Au niveau des relations, les ensembles et les fonctions sont impl�ement�es dans les concepts
Relation et Distance. Par contre, toutes leurs propri�et�es sont contenues dans l'algorithme
de construction de cartes, que ce soit au sein des r�esolutions des CSP ou non.

Le tableau suivant (tableau 11.2) r�ecapitule les �el�ements de la formalisation et l'im-
pl�ementation correspondante en Tropes.

11.5 Contraintes et algorithmique des cartes g�eno-

miques

Il est raisonnable de se demander pourquoi nous n'avons pas utilis�e le syst�eme de
contraintes de Tropes pour r�esoudre le probl�eme de construction de cartes, puisque les
contraintes temporelles qui sont �a la base de l'algorithme ne sont en �n de compte que
des contraintes particuli�eres. Il y a plusieurs raisons �a cela.

� La premi�ere raison est que le syst�eme de gestion de contraintes de Tropes est en-
core en cours de d�eveloppement ; les �evolutions du langage utilis�e au cours des deux
derni�eres ann�ees ont n�ecessit�e des r�e�ecritures qui n'ont pas �et�e tr�es faciles. Actuel-
lement, Tropes, qui fonctionne avec le syst�eme de types et le module de gestion
des contraintes sur la version 2.0 de Talk, est traduit en Talk 3.0 ; les nombreuses
di��erences entre ces deux versions rendent la tâche d'autant moins ais�ee.
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Formalisation Mod�ele Tropes

Type Concept
Point de vue Point de vue

Concepts comparables Sous-classes de Concept
Fonction const Relation de composition
Fonction desc Relation de composition
Fonction dim Sous-classes de Point-de-vue
Fonction unit Concept Unit et attribut de Point-de-vue
Fonction add Attribut de Unit
Relation Concept Relation
Inverses Attribut de Relation
Arit�e Attribut de Relation

Propri�et�e 1 Mod�elisation du concept Carte
Propri�et�e 2 Mod�elisation des points de vue de Carte

Tableau 11.2 - : R�ecapitulatif de la correspondance entre la formalisation et Tropes. �A chaque
�el�ement de la formalisation est associ�ee une impl�ementation particuli�ere bas�ee sur le mod�ele lui-même,
sur une extension du mod�ele ou sur l'�ecriture de la base de connaissances.

� Une autre raison, plus fondamentale, est que Micro a pour objectif de traiter
les contraintes num�eriques (et bool�eennes). Or, les contraintes que nous voulons
exprimer sont symboliques : elles s'expriment, dans le cas des contraintes tempo-
relles entre intervalles, comme une disjonction de symboles associ�es aux relations
atomiques d'Allen. Même s'il est possible de repr�esenter par des nombres tant les
disjonctions de relations que la table de transitivit�e1, la repr�esentation serait plus
lourde et moins lisible que celle mettant en jeu des instances du concept Relation.

� En�n, une derni�ere restriction �a l'utilisation deMicro est son incapacit�e �a traiter les
incoh�erences. L'apparition d'une incoh�erence entrâ�ne en e�et une remise en cause
de la derni�ere instanciation qui a provoqu�e cette incoh�erence. L'utilisation de MATS
permet au contraire de disposer de r�eseaux de contraintes ind�ependants les uns des
autres, et de ne pas d�ependre des m�ecanismes propres �a Micro qui ne conviennent
pas.

11.6 Impl�ementation des cartes g�enomiques

Tout ce qui a �et�e pr�esent�e dans ce chapitre a �et�e impl�ement�e. Cette impl�ementation
recouvre divers aspects.

� Impl�ementation de Tropes : celle-ci a d'abord �et�e pr�ec�ed�ee d'une phase importante
de sp�eci�cations, en particulier au niveau du noyau, �a laquelle ont particip�e nombre

1La repr�esentation interne de ces disjonctions dans MATS est un nombre, qui est son code binaire :
par exemple, 43 s'�ecrit en binaire 101011, et repr�esente donc la disjonction des premi�ere, seconde, qua-
tri�eme et sixi�eme relations. Les op�erations de l'alg�ebre d'intervalles peuvent alors se faire par l'application
d'op�erateurs logiques sur les codes binaires des disjonctions.
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de doctorants de l'�equipe ; elle a �et�e suivie de l'impl�ementation e�ective en Le-Lisp
v16, puis en Talk 2.0 pour aboutir prochainement �a une version en Talk 3.0.

� Extension du m�eta-mod�ele : elle a n�ecessit�e la cr�eation des sous-classes des concepts
Concept et Point-de-vue, et la liaison e�ective des entit�es biologiques avec cette
extension.

� D�e�nition des concepts Relation, Unit , Distance : celle-ci s'est faite dans le langage
de description de base de connaissances de Tropes, qui sp�eci�e les �el�ements des
concepts.

� Base de connaissances cartographique : cette base a �egalement �et�e �ecrite en Tropes
et contient la description de la constitution des concepts biologiques dont nous avons
eu besoin.



Troisi�eme partie

Les interfaces cartographiques
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Chapitre 12

Logiciels de cartographie

Les cartes g�enomiques sont aussi des objets graphiques. Une carte, en particulier si
elle est le r�esultat d'un consensus, se visualise graphiquement, sous la forme d'un axe,
d'entit�es positionn�ees sur cet axe et d'informations de distance entre ces entit�es. Une
telle repr�esentation contient de la connaissance sur l'ordre des entit�es et les distances
qui les s�eparent, c'est pourquoi ces deux informations sont celles qui sont mod�elis�ees et
recherch�ees en priorit�e par les syst�emes d�etaill�es pr�ec�edemment (chapitre 8). L'importance
de l'aspect graphique accord�ee par les biologistes fait que, souvent, c'est l'interface homme-
machine qui d�etermine le succ�es d'un logiciel, toutes choses �egales par ailleurs. La plupart
des syst�emes existants consistent en une couche graphique ad hoc rajout�ee au-dessus
d'une base de donn�ees ; peu importe que les structures de donn�ees soient des objets ou
des relations, le point important �a souligner est l'absence de mod�ele sous-jacent. On
aboutit ainsi en g�en�eral �a des syst�emes sp�eci�ques de certaines esp�eces, dont l'extension
�a d'autres, même si elle est possible, est lourde et p�enible, car ces syst�emes manquent de
la g�en�ericit�e qu'aurait apport�ee l'�elaboration d'une formalisation, même minime.

Les logiciels pr�esent�es ici se distinguent les uns des autres suivant ces di��erents points :
l'existence d'un mod�ele de repr�esentation, la g�en�ericit�e, et �egalement l'existence de moyens
int�egr�es de raisonnement.

Nous ne pr�esenterons ci-apr�es que des logiciels dont nous avons pu nous servir, et cette
contrainte restreint ceux-ci �a des syst�emes non-commerciaux disponibles sur station de
travail sous Unix. Nul doute qu'il existe des logiciels, commerciaux ou non, satisfaisant
les mêmes besoins sur d'autres machines telles que Macintosh ou PC, mais nous n'avons
pas �et�e �a même de les �etudier.

12.1 ACeDB

ACeDB [Durbin et al.92, Sulston et al.92] est un logiciel de repr�esentation cartogra-
phique qui a fait son chemin ; il est largement employ�e par les biologistes mol�eculaires, et
tend �a devenir un standard de fait, malgr�e ses limitations. Initialement con�cu pour stocker
des informations de cartographie et de s�equen�cage et les a�cher concernant le n�ematode
C�norhabditis Elegans, ACeDB a �et�e plusieurs fois adapt�e �a d'autres organismes, en par-
ticulier �a l'Homme pour l'�etude du chromosome 21. Son succ�es a �et�e { et reste encore
{ fortement li�e �a son interface, tr�es appr�eci�ee des biologistes. Celle-ci poss�ede l'avantage
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de visualiser les cartes d'une mani�ere qui plâ�t car c'est celle avec laquelle les biologistes
ont l'habitude de travailler. Elle consiste principalement en une fenêtre compos�ee de l'axe
cartographique (vertical pour les cartes g�en�etiques, horizontal pour les cartes physiques)
muni d'une �echelle, sur lequel sont positionn�ees de fa�con plus ou moins pr�ecise les entit�es
cartographiques ; de plus, un marqueur indique la position de la partie de carte visible sur
le chromosome entier (�gure 12.1).

Figure 12.1 - : Interface graphique d'ACeDB. Cette copie d'�ecran montre la carte g�en�etique, ainsi
que les entit�es qui y apparaissent ; l'action d'un clic de la souris sur une entit�e s�electionn�ee (comme
ceh-10) ouvre une fenêtre contenant des informations textuelles, et permet d'acc�eder �a des informations
contingentes grâce �a un hypertexte.

ACeDB dispose de fonctionnalit�es diverses, dont certaines sont classiques et fournies
par la quasi-totalit�e des syst�emes, comme la possibilit�e de zoomer sur la carte, de visualiser
des informations textuelles sur les entit�es en double-cliquant dessus, d'interroger la base de
donn�ees pour r�ecup�erer des entit�es qui seront mises en �evidence graphiquement �a l'�ecran,
etc. Mettons tout de même l'accent sur le langage de requêtes int�egr�e �a ACeDB, plus riche
que ceux rencontr�es en g�en�eral dans les autres syst�emes.

Même si les donn�ees sont repr�esent�ees dans des classes d'objets, celles-ci ne servent
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qu'en tant que structure de donn�ees ; aucune hi�erarchie n'existe, il n'y a donc pas d'h�eri-
tage. Une classe est un moule pour une entit�e, que ce soit une entit�e de la repr�esentation
(g�ene, chromosome, s�equence, etc.) ou non (r�ef�erence bibliographique, commentaire, au-
teur, laboratoire, etc.).

12.2 SIGMA

SIGMA [Sigma92] est l'acronyme de System for Integrated Genome Map Assembly ;
c'est un outil destin�e �a la cr�eation, l'�edition et la maintenance de cartes g�enomiques int�e-
gr�ees c'est-�a-dire incluant n'importe quel type de carte et repr�esentant des informations
en provenance de toute exp�erience. L'ensemble des entit�es est ainsi visualis�e dans une
seule fenêtre, qui int�egre toutes les cartes, quelle que soit leur r�esolution (�gure 12.2).
Ceci ne permet bien sûr pas de disposer de repr�esentations multiples en fonction de la
carte.

Figure 12.2 - : Interface graphique de SIGMA. Celle-ci se compose d'une seule fenêtre qui int�egre
l'ensemble des cartes ; la repr�esentation graphique permet de visualiser des incertitudes sur les positions
des entit�es.

Même si l'ensemble des informations relatives �a une carte se retrouve dans un unique
�chier, c'est-�a-dire sous une forme peu structur�ee, SIGMA met en �evidence une forma-
lisation minime de ce qui doit être repr�esent�e. Ainsi, ce �chier contient une table des
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types d'entit�e, chacun d'entre eux �etant li�e �a une repr�esentation graphique particuli�ere
qui pr�ecise la couleur, les dimensions, l'�etiquetage, etc., des di��erents types. De plus, la
carte globale peut elle aussi être modi��ee selon les desiderata de l'usager ; si, par d�efaut,
elle contient tous les types d'�el�ement, ceux-ci peuvent être restreints pour n'en conserver
qu'un certain nombre. L'ensemble de ces informations graphiques forme le style de la
carte ; il est possible de sauver ces styles et de les r�eutiliser.

SIGMA apporte �egalement la possibilit�e de repr�esenter des relations entre �el�ements de
carte. Il ne se limite donc pas seulement �a a�cher une carte dont la position des entit�es
les unes par rapport aux autres est connue int�egralement. On peut en e�et exprimer
des relations qualitatives, au nombre de six, qui sont �a-droite-de, �a-gauche-de, recouvre-
�a-droite, recouvre-�a-gauche, contient , contenu-dans et espace (gap) pour indiquer une
disjonction. Des relations quantitatives peuvent aussi être exprim�ees, que ce soient des
informations sur la longueur d'une entit�e ou une distance entre deux entit�es.

�A partir de toutes ces informations, incluant les positions globales des entit�es par rap-
port au chromosome, les relations qualitatives et quantitatives (appel�ees objectifs de la
carte), le syst�eme d�etermine les localisations suppos�ees de toutes les entit�es qui maximi-
sent le nombre des objectifs satisfaits, �a l'aide d'un algorithme de recherche op�erationnelle
{ sur lequel aucun d�etail n'est donn�e.

Un autre point original du syst�eme est la gestion qui est faite des probl�emes de conver-
sion entre les di��erentes unit�es. La non-lin�earit�e des conversions d'une carte �a l'autre est
trait�ee grâce �a l'introduction d'un m�ecanisme de conversion de r�egions ; la carte globale
est morcel�ee en r�egions dans lesquelles il existe un facteur de conversion unique. De cette
mani�ere, les informations de distance peuvent être utilis�ees lors de la construction auto-
matique de la carte pour passer d'un type de carte �a un autre.

En�n, SIGMA dispose d'un moyen pour repr�esenter des variations individuelles c'est-
�a-dire faire coexister en plusieurs exemplaires des copies d'une entit�e sur laquelle on ne
poss�ede pas beaucoup d'information.

SIGMA fournit des fonctionnalit�es plus ou moins classiques de manipulation gra-
phique : le zoom, la s�election d'objet, l'a�chage des propri�et�es d'un objet (position, rela-
tions avec les autres objets, etc.), des commentaires concernant les r�ef�erences li�ees �a une
entit�e, le d�eplacement avec la souris d'un objet et la recherche d'�el�ements �a travers des
requêtes.

Malheureusement, de nombreuses fonctionnalit�es ne sont pas encore impl�ement�ees, et
cela rend di�cile l'�evaluation des capacit�es r�eelles du syst�eme. En l'occurrence, les expli-
cations concernant la gestion des conversions semblent un peu rapides ; on ne voit pas trop
comment cela pourrait fonctionner avec plus de deux cartes, puisque la solution propos�ee
impose alors de trouver une r�egion o�u tous les facteurs de conversion des cartes deux �a
deux sont constants. D'autres points qui demanderaient des �eclaircissements sont le choix
d'une entit�e globale par rapport �a laquelle sont exprim�ees toutes les positions, en liaison
avec le manque de gestion des orientations, les d�etails de l'algorithme de construction de
carte �a partir des objectifs et ses caract�eristiques.
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12.3 GnomeView

GnomeView [Douthart et al.94, Gnomeview93] est encore une interface cartographique
de visualisation et manipulation ax�ee plus particuli�erement sur les requêtes. En e�et, l'a�-
chage des cartes se fait seulement �a travers une requête demandant une recherche d'entit�es
dans deux banques de donn�ees qui sont la Genome Data Bank (qui contient des infor-
mations chromosomiques) et GenBank (qui est une banque de s�equences). Le lancement
d'une requête se fait en remplissant les champs d'une fenêtre de dialogue (�gure 12.3).

Figure 12.3 - : Fenêtre de dialogue des requêtes sous GnomeView.

C'est le r�esultat de la requête qui apparâ�t sous la forme d'une carte cytog�en�etique
des chromosomes humains et d'une carte dite de densit�e qui montre par un niveau de gris
la proportion des entit�es qui satisfont la requête dans chacune des bandes (�gure 12.4).
L'action d'un clic de la souris sur les bandes ou les entit�es r�ecup�er�ees est d'obtenir des
informations textuelles, qui sont int�egr�ees �a un hypertexte. Il s'agit donc principalement
d'une interface de r�ecup�eration d'information de banques de donn�ees biologiques. La carte
n'est qu'un support �a ces informations.

Si on interroge les banques sur les s�equences, on peut visualiser, en plus de la position
de la s�equence sur la carte cytog�en�etique, la s�equence elle-même issue de GenBank. L'ac-
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Figure 12.4 - : R�esultat de la requête chromosomique. Celui-ci se pr�esente dans une fenêtre a�chant
la carte du (ou des) chromosome(s) sur le(s)quel(s) la requête a �et�e e�ectu�ee, avec en vis-�a-vis une carte
de densit�e qui met en �evidence les entit�es trouv�ees par la requête. Celles-ci sont sensibles �a un clic de la
souris, qui fournit des informations textuelles.

tion de zoomer sur cette s�equence apporte de plus en plus d'information au fur et �a mesure
que la r�esolution augmente, jusqu'�a aboutir en �n de compte �a la s�equence (�gure 12.5).

12.4 HoverMaps

Le syst�eme HoverMaps [Dorkeld94], d�ej�a d�ecrit lors de la pr�esentation des outils de
mod�elisation cartographique, a l'avantage de fournir une interface cartographique bas�ee
sur son mod�ele de repr�esentation de connaissances, �a la di��erence des interfaces pr�ec�e-
dentes pour lesquelles la connaissance n'est pas structur�ee, �etant contenue dans de simples
�chiers. L'impl�ementation de cette interface peut donc s'appuyer sur les objets cartogra-
phiques d�e�nis dans le mod�ele sous-jacent.

En e�et, la possibilit�e de lier un concept de la base de connaissances �a un objet
graphique et une repr�esentation particuli�ere facilite d'une part le d�eveloppement de cette
interface, tout en augmentant la g�en�ericit�e, d'autre part, permet de lier plus facilement
les actions sur l'interface aux objets de la base de connaissances qu'elle visualise. Par
exemple, la modi�cation interactive d'une dimension peut être imm�ediatement r�epercut�ee
sur la base de connaissances, entrâ�nant de la sorte automatiquement une v�eri�cation de
la validit�e de la modi�cation. En�n, le fait de n'avoir qu'�a lire la description d'un objet
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Figure 12.5 - : Visualisation d'une s�equence. Au fur et �a mesure que la r�esolution augmente en zoomant
sur la s�equence, la fenêtre de visualisation montre de nouvelles informations, jusqu'�a aboutir �a la s�equence
elle-même et aux nucl�eotides.

pour l'a�cher, au lieu de parcourir tout un �chier, am�eliore les performances de l'outil
graphique.

En dehors des outils graphiques propres �a Shirka et qui permettent de visualiser la
hi�erarchie des classes, d'�editer les instances, etc., �a travers une interface appel�ee IVAN
[Grivaud et al.92], HoverMaps fournit des composants graphiques propres �a la cartogra-
phie. Ceux-ci permettent de visualiser des cartes cytog�en�etiques, g�en�etiques et physiques
avec les entit�es pr�esentes, de r�ecup�erer des informations textuelles et �egalement de d�ecrire
graphiquement le r�esultat de calculs sur les entit�es de la base de connaissances, comme
par exemple le calcul du taux de composition en bases G et C dans les bandes de la carte
cytog�en�etique ou les correspondances g�en�etiques entre les di��erentes esp�eces ou synth�enie.

La carte cytog�en�etique, dans l'interface graphique, est constitu�ee des objets graphiques
repr�esentant les bandes ; elle est li�ee �a sa repr�esentation dans la base de connaissances,
de même que les bandes sont li�ees �a leur description dans cette même base. Les actions
e�ectu�ees sur cette carte sont alors la r�ecup�eration d'une valeur d'attribut et son traite-
ment sp�eci�que. Par exemple, un clic de la souris dans une bande entrâ�ne l'a�chage d'un
�editeur qui contient toutes les entit�es appartenant �a cette bande. Un autre clic sur une de
ces entit�es ouvre une fenêtre de texte sur les caract�eristiques de cette entit�e (�gure 12.6).

La carte g�en�etique est construite de la mêmemani�ere, �a partir des entit�es de la base de
connaissances. Des informations compl�ementaires peuvent apparâ�tre sur sa repr�esentation
graphique, en l'occurrence les liaisons synth�eniques entre l'Homme et la souris, c'est-�a-dire
un morceau de chromosome chez l'Homme qui correspond au segment de la carte chez la
souris quant �a l'ordonnancement de g�enes homologues (�gure 12.7).
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12.5 Discussion

Il existe de nombreux autres logiciels de visualisation d'informations cartographiques,
utilisables dans des conditions plus ou moins sp�eci�ques :

� QuickMap [Quickmap94] a �et�e d�evelopp�e au G�en�ethon et est particuli�erement des-
tin�e �a la construction de contigs �a partir de YAC ;

� EMG (Encyclopedia of the Mouse Genome) [Emg94] pr�esente des cartes cytog�en�e-
tiques, g�en�etiques et physiques de la souris, mais pourrait vraisemblablement être
�etendu �a d'autres esp�eces ;

� XGrail [Xgrail94] est un logiciel de visualisation de s�equences et dispose de fonc-
tionnalit�es propres �a l'�etude de s�equences, comme la recherche des g�enes ou plus
g�en�eralement de r�egions codantes ;

� ChromoScope [Zhang et al.94] est propre �a Escherichia Coli (ce qui n�ecessite de
pouvoir a�cher une carte circulaire puisque telle est la forme du chromosome) ;

� Genographics [Genographics93] est un logiciel tr�es fruste, mais poss�ede la particu-
larit�e de montrer les liens entre entit�es identiques d'une carte �a l'autre.

Si on excepte quelques particularit�es de ces logiciels (comme par exemple, l'a�chage
d�ependant de la r�esolution dans GnomeView), ils procurent tous le même ensemble de
fonctionnalit�es suivant :

� A�chage d'un axe gradu�e et d'entit�es ;

� Zoom ;

� S�election d'entit�es ;

� Information textuelle (plus ou moins riche).

Il existe n�eanmoins de subtiles di��erences quant �a la mani�ere de r�epondre �a ces fonc-
tions, parfois li�ees �a la vocation de la carte comme r�eceptacle de la connaissance biologique
accumul�ee ou comme outil de construction de la carte. GnomeView a�che les cartes en
fonction des r�eponses �a une requête, ACeDB poss�ede des cartes s�epar�ees, SIGMA int�egre
tous les types de carte dans une seule repr�esentation. Le chapitre suivant montrera ce que
doit être �a nos yeux une interface cartographique, dans le but de rester aussi g�en�erique
que possible.
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Figure 12.6 - : Visualisation de la carte cytog�en�etique. Celle-ci est li�ee �a l'objet de la base de connais-
sances correspondant, de même que ses bandes. Un clic de la souris sur l'une d'entre elles r�ecup�ere la
valeur d'un attribut donnant les instances de la base contenues dans cette bande et les a�che dans un
�editeur de texte. Un clic sur une entit�e fait apparâ�tre des informations textuelles issues d'une banque de
donn�ees.
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Figure 12.7 - : Visualisation de la carte g�en�etique dans HoverMaps. On y voit classiquement un
axe gradu�e sur lequel sont dispos�es les marqueurs, g�enes, etc., qui y apparaissent. De plus, s'y trouve
�egalement la repr�esentation des propri�et�es de synth�enie entre l'Homme et la souris.



Chapitre 13

Un g�en�erateur d'interfaces

cartographiques

Tous les logiciels pr�esent�es dans le chapitre pr�ec�edent sont ce qu'il est convenu d'appe-
ler des logiciels d'interface cartographique. En ce sens, ils visualisent ce que leur d�evelop-
peur a choisi qu'ils montrent, ex�ecutent des tâches d�ecid�ees par lui dans un cadre plus ou
moins sp�eci�que, SIGMA recevant la palme de la g�en�ericit�e en raison de son ind�ependance
vis-�a-vis de l'esp�ece, des types de carte repr�esent�es, etc.

Notre but ici est de franchir un nouveau cap dans la g�en�ericit�e en fournissant non plus
une�simple� interface cartographique, qui ne serait qu'une copie plus ou moins am�elior�ee
des logiciels existants, mais un g�en�erateur d'interfaces cartographiques, c'est-�a-dire un
outil g�en�erique permettant de construire de telles interfaces. Ainsi, de la même mani�ere
qu'un g�en�erateur d'interfaces graphiques fournit des modules pour cr�eer des courbes, pour
a�cher des graphes, etc., cet outil sera un module comportant des structures de donn�ees,
des fonctions de cr�eation, d'acc�es et de manipulation, etc., destin�e �a faciliter �a un uti-
lisateur le d�eveloppement d'une interface cartographique personnalis�ee. En l'occurrence,
une telle bô�te �a outils doit être �a même d'engendrer l'ensemble des interfaces cartogra-
phiques. Cette g�en�ericit�e va bien entendu être fond�ee sur le mod�ele qui a �et�e d�etaill�e dans
le chapitre 3.

13.1 Donn�ees initiales

La construction du g�en�erateur d'interfaces cartographiques n�ecessite un certain nombre
d'ingr�edients de fa�con �a cr�eer une image repr�esentant les donn�ees cartographiques. Ils sont
�enum�er�es ici :

� un langage hôte : dans notre cas, ce sera le langage Lisp ;

� un outil de g�en�eration d'interfaces graphiques, c'est-�a-dire une interface fonction-
nelle o�rant le moyen de cr�eer des interfaces graphiques (fenêtres, �scrollers�, des-
sins, etc.) : ici, une sur-couche de Lisp permettant de d�e�nir des classes d'objets
graphiques ;
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� un langage de repr�esentation des donn�ees, fond�e sur des structures complexes : en
l'occurrence, nous utiliserons Tropes, sachant qu'un autre langage de plus bas
niveau (comme un langage de programmation par objets) pourrait convenir, l'im-
portant �etant de disposer de fonctions d'acc�es aux donn�ees.

Tous les noms des variables ou des fonctions qui seront d�ecrites par la suite suivront
une convention de nommage s�eparant les entit�es de la base de connaissances de celles li�ees
�a l'interface ; les premi�eres auront un nom commen�cant par bdc, les secondes par gic.

13.2 Interface cartographique et mod�elisation

La repr�esentation graphique des cartes est une version �compil�ee� des relations entre
ses �el�ements, qui montre des informations sur leur ordre et les distances qui les s�eparent.
Ce sont ces deux seules informations qui sont imm�ediatement disponibles visuellement sur
la carte. C'est pourquoi elles ont une importance particuli�ere en cartographie g�enomique.
Les autres relations n'y apparaissent pas, même si bien sûr elles subsistent dans les donn�ees
et peuvent être utilis�ees par la suite.

L'a�chage d'une carte n�ecessite donc uniquement la donn�ee de la position et de l'in-
certitude de chaque entit�e par rapport �a un point de rep�ere, choisi en g�en�eral comme
l'origine de la carte.

N�eanmoins, cet a�chage s'enrichit d'un certain nombre de caract�eristiques li�ees au
type de carte, �a l'unit�e de l'axe, �a l'additivit�e des distances sur cet axe, etc. ; tous les
�el�ements d�ecrits lors de la mod�elisation interviennent pour cr�eer une repr�esentation gra-
phique correcte de la carte. Par exemple, si les distances sont additives, il n'est pas besoin
de pouvoir a�cher les distances entre entit�es non cons�ecutives, ce qu'il faut pouvoir faire
dans le cas des cartes g�en�etiques.

C'est pourquoi, puisque l'interface requiert ces informations lors de l'a�chage des
cartes, il est indispensable, dans une phase d'initialisation, de sp�eci�er les caract�eristiques
des cartes. Cette initialisation va donner des valeurs �a des variables charg�ees de repr�esenter
les di��erents points de vue, les types des entit�es, les fonctions const et dim, etc. Elle peut
se faire automatiquement si ces donn�ees sont stock�ees d'une mani�ere ou d'une autre dans
des structures ad�equates. Si, par exemple, le mode de repr�esentation des connaissances
est Tropes, le parcours de la base de connaissances permet de r�ecup�erer toutes ces
informations, en puisant aux bons endroits les valeurs des variables du mod�ele.

Les variables suivantes du g�en�erateur d'interfaces cartographiques sont donc d�e�nies
pour contenir ces informations :

� gic-l-pdvs a pour valeur une liste de points de vue ;

� gic-l-types a pour valeur une liste des types des entit�es ;

� gic-l-units a pour valeur une liste d'unit�es ;

� gic-const a pour valeur un tableau index�e par les types et les points de vue donnant
une liste de types constitutifs ;
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� gic-dim a pour valeur un tableau index�e par les types et les points de vue donnant
la dimension des entit�es ;

� d'autres qui seront pr�ecis�ees lors des sp�eci�cations fonctionnelles du g�en�erateur d'in-
terfaces cartographiques (Cf. chapitre 14).

13.3 Interface cartographique et repr�esentation des

donn�ees

Deux interrogations existent concernant les liens entre l'interface cartographique et les
donn�ees qu'elle visualise. La premi�ere concerne la distinction �a faire entre ce qui est du
domaine de cette interface cartographique et ce qui rel�eve de l'interface du syst�eme �a base
de connaissances ; la seconde traite des interactions qui existent entre ces deux �el�ements.

13.3.1 Visualisation des donn�ees

A priori , tout ce qui concerne la visualisation d'instances rel�eve de la base de connais-
sances et d'un �editeur sp�eci�que du mod�ele de connaissances. De même, toute information
textuelle li�ee �a une instance utilise un moyen de visualisation propre qui n'appartient pas
�a l'interface cartographique, même si cet �editeur d'instances et cette documentation sont
accessibles �a partir de l'interface cartographique. Celle-ci a pour seul rôle l'a�chage des
cartes et la gestion du comportement des objets a�ch�es selon les sp�eci�cations d'un uti-
lisateur. Ce comportement inclut la recherche d'informations textuelles dans la base de
connaissances et son a�chage grâce �a une interface de la base.

13.3.2 Interactions base de connaissances { interface cartogra-

phique

La base de connaissances et l'interface cartographique interagissent naturellement,
puisque, d'une part, les cartes sont le reet de ce qui est pr�esent dans la base de connais-
sances, et d'autre part, des actions sur cette interface peuvent impliquer des modi�cations
de la description des entit�es dans la base.

Pour cela, il est indispensable que chaque entit�e de la base de connaissances ait une
entit�e correspondante sous la forme d'un objet graphique susceptible de s'a�cher �a l'�ecran
selon sa description (Cf. section 13.4) et qu'il existe un lien direct entre ces deux objets.
Ce lien existe aussi bien sur les descriptions des entit�es (les classes) que sur les entit�es
elles-mêmes (les instances).

Au niveau des classes (ou des concepts en Tropes), chaque description d'un type
d'entit�e bdc-type dans la base de connaissances entrâ�ne la cr�eation d'une classe d'objet
graphique gic-type et autant de sous-classes gic-type-pdv1, gic-type-pdv2, ..., gic-type-pdvn
que de points de vue dans lequel ce type d'entit�e est d�e�ni, puisque les repr�esentations
di��erent d'un point de vue �a l'autre (�gure 13.1). Les attributs purement graphiques de
ces sous-classes d'objets d�ependront de la description de ce type d'entit�e dans ce point
de vue (un attribut longueur n'�etant par exemple pertinent que si la dimension du type
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dans le point de vue est un intervalle) (Cf. section 13.4.1). Deux attributs fondamentaux
des classes du g�en�erateur d'interfaces cartographiques sont la liste des constituants et la
liste de leurs positions.

gic-gène gic-gène gic-gène

gic-gène

cytogén. génétique physique

bdc-gène

cytogén.

gic-bande

gic-bande

bdc-bande

Figure 13.1 - : Liens entre classes de la base de connaissances et classes du g�en�erateur d'interfaces
cartographiques. Chaque classe de la base de connaissances repr�esentant un type correspond �a une classe
de l'interface et �a autant de sous-classes de celle-ci qu'il y a de points de vue dans lesquels le type est
visible. Ainsi, la classe bdc-g�ene a une hi�erarchie de quatre classes associ�ee, car le type g�ene apparâ�t dans
les trois points de vue, tandis que la classe bdc-bande n'en a que deux.

Au niveau des instances, pour chaque instance bdc-inst de la base de connaissances
est cr�e�ee une instance de chacune des classes gic-type-pdvi (�gure 13.2). Si ces instances
sont des objets composites, elles pointent vers des ensembles d'instances de la base de
connaissances, a priori di��erents puisque les d�ecompositions peuvent di��erer d'un point
de vue �a un autre.

Les valeurs des attributs des classes du g�en�erateur d'interfaces cartographiques sont
remplies de la mani�ere suivante : chacun des trois attributs de ces classes est muni d'un
accesseur, c'est-�a-dire d'une fonction qui calcule sa valeur.

� L'attribut qui pointe vers la base de connaissances { et repr�esent�e avec un rond
noir dans les �gures pr�ec�edentes { est rempli lors de l'instanciation d'une classe du
g�en�erateur d'interfaces cartographiques, par la valeur de l'instance de la base de
connaissances dont on souhaite visualiser la carte.

� L'attribut l-composants est muni d'un accesseur qui d�etermine les composants de
l'instance de la base de connaissances dans le point de vue consid�er�e qui ont une
position donn�ee au sein de la carte (ce qui n�ecessite de chercher les relations d'ordre
dans la base de connaissances), cr�ee alors les instances du g�en�erateur d'interfaces
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Générateur d’interfaces cartographiques Base de connaissances

bdc-gène

bdc-carte
gic-carte
physique

gic-gène gic-site
bdc-site bdc-bande

Figure 13.2 - : Instances de l'interface graphique. La demande de construction de la repr�esentation
graphique d'une carte, i.e. d'une instance composite bdc-inst d'une classe bdc-type de la base de connais-
sances, passe par la cr�eation d'une instance gic-inst de la classe d'objets graphiques associ�ee �a la classe
bdc-type, puis par celles des instances gic-insti li�ees aux composants de bdc-inst dans le point de vue
consid�er�e ; sont �elimin�es en e�et les composants non pr�esents dans le point de vue (les composants bande
sur la �gure).

cartographiques associ�ees �a ces composants en remplissant leur attribut de position
(dans cette carte-l�a).

� L'attribut l-positions est mis �a jour lors du calcul pr�ec�edent avec la position relative
de chaque composant qu'on peut placer.

13.4 Fonctionnalit�es graphiques

Les fonctionnalit�es graphiques �a apporter sont nombreuses ; on a vu combien les repr�e-
sentations cartographiques pouvaient être di��erentes. Ces fonctionnalit�es recouvrent �a la
fois la personnalisation de l'interface, comme la couleur et la forme des entit�es en fonction
de leur type, l'apparence globale des cartes (horizontales ou verticales, gradu�ees, etc.)
et les comportements �a proposer pour la manipulation des cartes (fonctions de �zoom�,
�scrollers�, action des clics de la souris, etc.). Ces op�erations ont lieu apr�es la cr�eation des
entit�es graphiques (section pr�ec�edente) car elles en sont ind�ependantes ; c'est seulement
l'apparence de l'interface qui est modi��ee.
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13.4.1 Cartes et entit�es

A�cher une carte, une fois qu'on connâ�t les composants et leur position, peut se
faire de multiples mani�eres ; la carte peut apparâ�tre horizontale, verticale, avoir un axe
gradu�e, une orientation, les entit�es peuvent se regrouper par type, avoir une couleur, une
forme particuli�ere, etc. La plupart des logiciels �etudi�es ne proposent qu'une seule fa�con
d'a�cher la carte, qu'un utilisateur ne peut pas modi�er ; SIGMA est une exception,
car il est possible d'agir sur les couleurs des entit�es, de d�e�nir des styles de carte qui
restreignent les entit�es a�ch�ees �a un sous-ensemble des types constitutifs, de montrer le
nom des entit�es ou pas si on veut �eviter de surcharger la carte, etc.

En ce qui concerne l'apparence des entit�es, il su�t de d�e�nir un tableau de couleurs et
de formes index�e par le type de l'entit�e et le point de vue. Ainsi, une entit�e a sa couleur
et sa forme d�etermin�ees par la valeur du tableau suivant son type et le point de vue
dans lequel elle apparâ�t. Si pour des entit�es poss�edant une longueur, la forme est le plus
souvent un rectangle, pour les entit�es ponctuelles, il est int�eressant de disposer de formes
multiples permettant de distinguer les types des entit�es. De cette mani�ere, un site de
restriction sur une carte physique et un g�ene sur une carte g�en�etique peuvent avoir deux
repr�esentations di��erentes.

13.4.2 Comportements

L'interface cartographique doit permettre la d�e�nition de comportements standards
sur les cartes telles que le �zoom�, le �scrolling� ou la s�election d'entit�es. De plus, les
entit�es elles-mêmes doivent avoir des comportements li�es aux actions de la souris. Par
exemple, on peut souhaiter qu'un double-clic sur une entit�e active sa repr�esentation propre
si c'est une entit�e composite ou la r�ecup�eration d'informations textuelles si ce n'en est
pas une. La d�e�nition de ces comportements est �a la charge du d�eveloppeur de l'interface
qui les sp�eci�e en fonction des actions d'un utilisateur �nal. Ils ne sont limit�es que par les
possibilit�es du langage de g�en�eration d'interfaces graphiques utilis�e.

Le g�en�erateur d'interfaces cartographiques n'a pas pour but de red�e�nir des compor-
tements qui sont d�ej�a fournis par ce langage, mais de faciliter la construction des cartes en
pourvoyant le d�eveloppeur de l'interface d'outils adapt�es �a cette tâche. Cela correspond en
l'occurrence �a la visualisation des cartes �a partir des informations n�ecessaires (composants
et positions).



Chapitre 14

Sp�eci�cations fonctionnelles du

g�en�erateur d'interfaces

Ce chapitre va pr�esenter l'interface fonctionnelle du g�en�erateur d'interfaces cartogra-
phiques, c'est-�a-dire les fonctions �a utiliser pour d�ecrire une interface cartographique.
Comme cela a �et�e vu au chapitre pr�ec�edent, ces fonctions agissent sur divers aspects de
l'interface, au niveau de sa sp�eci�cation propre (d�e�nition du mod�ele li�e aux fonctions
const, dim, etc.) d'une part, au niveau de sa personnalisation graphique d'autre part.

14.1 Initialisation des donn�ees

Les fonctions de cette section sont destin�ees �a initialiser l'interface cartographique en
cours de d�eveloppement, en cr�eant un objet sp�eci�que, r�eceptacle de la connaissance sur
le mod�ele des donn�ees et des liens vers la base de connaissances. Cet objet, vide au d�epart,
est progressivement rempli par les appels fonctionnels suivants.

Les fonctions sont �ecrites dans une syntaxe issue de Lisp, mais ne sont bien sûr pas
d�ependantes de ce langage. La seule restriction faite est la disponibilit�e suppos�ee d'un
langage de programmation par objets ; elle n'est pas restrictive car la plupart des lan-
gages permettant de d�e�nir des interfaces sont bas�es sur la programmation par objets
(jusqu'�a la biblioth�eque de fonctions X). Chacune des fonctions est adjointe d'un exemple
correspondant au mod�ele du chapitre 3.

� (cr�eer interface carto <nom-interface>chaine) : cette fonction cr�ee un objet vide con-
tenant un certain nombre d'attributs dont la valeur sera donn�ee par la suite ; cet
objet est le r�eceptacle de toute l'interface cartographique et sera le seul moyen
d'acc�es aux entit�es de cette interface. La fonction cr�ee �egalement la classe racine des
classes graphiques et les attributs bdc et l-constituants.

157
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(créer_interface_carto "GIC")

gic-entités

bdc ->

l-const ->

unités ->

types ->

classes-graphiques ->

cartes ->

comportements ->

GIC

const ->

dim ->

points-de-vue ->

� (maj pdvs <nom-interface>interface (<points-de-vue>chaine)+) : cette fonction, et les
suivantes mettent �a jour les attributs de l'objet d�epositaire de l'interface, avec les
valeurs fournies.

("cytogénétique"

"physique"))"génétique" ("cM" "kb" ()))

GIC

génétique

physique)

(cytogénétique

types ->

unités -> (cM kb ( ))

(maj_pdvs "GIC" (maj_unités "GIC"

points-de-vue ->

� (maj unit�es <nom-interface>interface (<unit�es>chaine)+).

� (maj types <nom-interface>interface (<types>chaine . <bdc>bdc type)+) : cette fonc-
tion met �a jour l'attribut types de l'objet cartographique, tout en faisant le lien
avec la repr�esentation dans la base de connaissances ; �a tout type est associ�e un
pointeur vers l'objet de la base de connaissances (classe de mani�ere g�en�erale, ou
concept dans le cas de Tropes) qui mod�elise ce type. Cette fonction cr�ee aussi les
classes graphiques correspondantes, et lie l'attribut classes-graphiques �a ces classes.
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(cM kb ())unités -> gic-gènegic-carte

bdc ->

l-const ->

bdc ->

l-const ->

GIC

(cytogénétique

génétique

physique)

types -> ((carte . bdc-carte) 

(gène . bdc-gène) ...)

bdc-carte bdc-gène

gic-entités
bdc ->
l-const ->

classes-graphiques -> (              ...)

(maj_types "GIC" (("carte" . bdc-carte) ("gène" . bdc-gène) ...))

points-de-vue ->

� (maj dim <nom-inter>inter<nom-type>type (<nom-pdv>pdv . <dimension>dim)+) :
maj dim sp�eci�e la pertinence des types dans les points de vue en donnant de plus
leur dimension dans les points de vue o�u ils apparaissent, et agit sur les classes
graphiques en cr�eant des sous-classes des classes initiales �a chaque fois qu'un type
apparâ�t dans un point de vue.

(maj_dim "GIC" "carte" ("cytogénétique" . "intervalle")

("génétique" . "intervalle")

("physique" . "intervalle")))

(maj_dim "GIC" "gène" ("cytogénétique" . "point")

("génétique" . "point")

("physique" . "intervalle")))

génétique

gic-gène

gic-gène gic-gènegic-gène

gic-carte gic-carte gic-carte

génétique

gic-carteGIC

types -> ((carte . bdc-carte)

(gène . bdc-gène) ...)

dim ->
génétique

carte intervalle

gène point

cyto

cyto

physique

physique

intervalle

physique

intervalle

cytogénétique

intervalle

point

� (maj const <nom-inter>inter<nom-type>type (<nom-pdv>pdv . (<nom-type>type)+)+) :
comme la pr�ec�edente, cette fonction compl�ete l'objet cartographique en son attribut
const , associant �a chaque type ses types constitutifs dans chacun des points de vue.
Elle a pour action de mettre �a jour l'attribut const avec un tableau contenant ces
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informations, et de remplir l'attribut l-const des classes graphiques avec les types
constitutifs.

("génétique" . ("carte" "gène"))

("physique" . ("intron" "exon")))

(maj_const "GIC" "carte"

(maj_const "GIC" "gène"

GIC

types ->

const ->

((carte . bdc-carte)

(gène . bdc-gène) ...)

cytogénétique génétique

carte
carte carte

carte

gène

site

gène
intron

gène

exon

bande

("physique" . ("carte" "gène" "site")))

("cytogénétique" . ("carte" "bande"))

l-const ->

gic-gène

gic-carte-cyto

l-const -> l-const -> l-const ->

gic-carte

gic-carte-phys

l-const ->

l-const ->

l-const -> l-const ->

gic-site

physique

gic-bande

gic-intron gic-exon

gic-gène-géné gic-gène-physgic-gène-cyto

gic-carte-géné

Les classes graphiques qui ont �et�e d�e�nies vont, en s'instanciant, cr�eer des objets qui
contiendront toutes les informations n�ecessaires pour s'a�cher. Pour cela, il leur manque
encore de nombreux �el�ements tant concernant la r�ecup�eration des entit�es de la base de
connaissances que de leur apparence �a l'�ecran (section suivante 14.2). Retrouver les entit�es
de la base de connaissances se fera grâce �a un ensemble d'accesseurs associ�es aux attributs
des classes graphiques. Pour être le plus g�en�erique possible, ces accesseurs sont d�e�nis
dynamiquement par le d�eveloppeur de l'interface cartographique, et utilisent des lambda-
fonctions qui acc�edent aux entit�es de la base de connaissances ; de cette mani�ere, cette
r�ecup�eration n'est pas soumise au choix qui a �et�e fait pour la repr�esentation des donn�ees,
mais est con�gurable. Ces accesseurs sont pr�ecis�es maintenant.

� def-accesseur-inst : cette fonction doit permettre de trouver une instance de la base
de connaissances �a partir de la donn�ee de sa classe (ou de son concept) d'apparte-
nance et d'arguments (qui ne se limitent a priori pas au seul nom).

� def-accesseur-const : cette fonction a pour but de r�ecup�erer les constituants d'une
instance de la base de connaissances. Elle prend comme unique argument une telle
instance et renvoie une liste d'instances de la base de connaissances.

� def-accesseur-positions : cet accesseur r�ecup�ere l'ensemble des positions des consti-
tuants d'une entit�e composite �a partir d'une instance composite de la base de
connaissances.

� def-accesseur-type : acc�es au type d'une instance de la base de connaissances.
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Ces quatre fonctions sont l'interface minimale �a d�e�nir entre l'interface cartographique
et la base de connaissances (ou de mani�ere plus g�en�erale, les donn�ees sous quelque forme
que ce soit).

Elles permettent, �a partir d'une des classes graphiques d�e�nies pr�ec�edemment, de
construire des instances de ces classes qui seront directement a�chables �a l'�ecran. En e�et,
la châ�ne qui lie une classe graphique gic-type �a une instance compl�ete de cette classe (c'est-
�a-dire dont les attributs ont re�cu une valeur ad�equate) est la suivante. D'abord, la valeur
de l'attribut bdc de la classe donne la repr�esentation dans la base de connaissances bdc-
type ; on peut alors retrouver une instance de cette classe (ou concept) grâce �a l'accesseur
accesseur-inst ; ensuite, les composants de cette instance sont directement r�ecup�er�es �a
l'aide de accesseur-const , de même que les positions par accesseur-positions. Il su�t pour
�nir de d�eterminer la classe de la base de connaissances �a laquelle appartient chaque
composant en utilisant accesseur-type et celle qui, parmi l'ensemble des classes graphiques,
lui est associ�ee grâce au pointeur inverse. On peut en�n cr�eer les instances qui composent
l'instance initiale dans l'interface.

14.2 Construction de l'image des cartes

Les classes d'objets graphiques, en plus des attributs qui pr�ecisent les constituants
et leur position, disposent d'attributs purement graphiques concernant la couleur et la
forme �a prendre lors de leur a�chage. Le premier attribut couleur est rajout�e au niveau
de la classe gic-type, car par d�efaut, toute instance d'un même type biologique a la même
couleur ; n�eanmoins, il est possible de red�e�nir cette couleur tant au niveau des sous-classes
de points de vue qu'au niveau des instances elles-mêmes. L'attribut forme d�epend quant
�a lui du point de vue, et sera donc valu�e dans les classes ad�equates. Les objets-intervalles
auront typiquement une forme rectangulaire, d'hauteur variable, les objets-points un tiret
ou une �eche.

Deux fonctions permettent de mettre �a jour ces attributs ; ce sont maj couleur, qui
prend comme arguments un type et une couleur et maj forme, qui ajoute aux arguments
pr�ec�edents un point de vue.

Pour les objets composites, il est important de faire la distinction entre leur repr�e-
sentation graphique propre, c'est-�a-dire en tant que carte sur laquelle apparaissent les
composants, et celle en tant qu'entit�e d'une autre carte, et qui est donn�ee par ces attri-
buts couleur et forme.

L'a�chage d'une carte (ou plus g�en�eralement d'un objet composite) n�ecessite encore
de nombreux �el�ements de sp�eci�cation de cet a�chage. Ceux-ci sont �enum�er�es ci-dessous :

� axe de la carte : la carte est-elle a�ch�ee horizontalement ou verticalement?

� taille de l'image ;

� graduation de l'axe : de tant �a tant ;

� types visibles : par d�efaut, tous ;

� noms : les noms des entit�es constitutives sont-il a�ch�es sur la carte, sont-ils a�ch�es
s'il ne d�epassent pas le cadre qui les repr�esente?
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� a�chage des distances deux �a deux : si la carte n'a pas la propri�et�e d'additivit�e,
a�che-t-on aussi les distances entre deux entit�es non cons�ecutives?

�A partir de tous ces attributs, une instance de carte dispose de la totalit�e des infor-
mations n�ecessaires �a son a�chage. L'envoi du message creer carte �a une telle instance
va assembler divers composants pour cr�eer une image de la carte. Le d�eveloppeur de l'in-
terface cartographique a alors la charge d'encapsuler cette image dans une application
plus grande, de la positionner dans un �scroller�, de la juxtaposer �a d'autres cartes, etc.
N�eanmoins, et ce sera le dernier point �a aborder, cette carte doit pouvoir r�epondre �a un
certain nombre de messages qui en d�eterminent le comportement graphique. Ces messages
et les comportements correspondants sont r�esum�es dans le tableau 14.1.

Message Comportement

zoom-in Multiplication par un facteur constant
zoom-out Multiplication par l'inverse

zoom souris La zone d�ecrite occupe tout l'espace
clic sur une entit�e S�election de cette entit�e

(pour action ult�erieure)
double-clic sur une entit�e �Editeur d'instances ou appel de la cr�eation

d'une carte s'il s'agit d'une entit�e composite
(d�e�nissable par l'usager)

supprimer type Suppression du type
a�chage vertical Reconstruction de la carte

pour a�chage vertical
a�chage horizontal Reconstruction de la carte

pour a�chage horizontal

Tableau 14.1 - : Actions des messages envoy�es �a une image de carte. Ces messages pour la plupart
sont des m�ethodes de la classe, et modi�ent parfois les attributs qui caract�erisent l'a�chage. C'est le
d�eveloppeur de l'interface cartographique qui d�etermine certaines des actions �a e�ectuer quand plusieurs
sont possibles, comme par exemple celle d'un double-clic sur une entit�e.

14.3 Impl�ementation

L'impl�ementation du logiciel de cartographie a �et�e con��ee �a un stagiaire CNAM, Alain
Garreau. Celle-ci est malheureusement d�etach�ee des parties concernant la repr�esentation
et l'algorithmique des cartes g�enomiques. En e�et, ces deux parties ont �et�e trait�ees dans
l'environnement Lisp, dont Tropes est d�ependant. Par contre, tout le d�eveloppement
informatique sur l'interface cartographique a �et�e r�ealis�e en IlogViews, produit de la soci�et�e
Ilog dont le langage hôte est C++.

Il n'existe pas pour le moment de connexion entre Talk3.0 et IlogViews, même si elle
est e�ectivement pr�evue �a terme. Quand elle sera possible, il faudra bien �evidemment lier
la connaissance sur les cartes �a leur repr�esentation graphique.

L'int�egration de deux sera sans doute même encore plus forte, puisque la soci�et�e Ilog,
dans le cadre du projet GREG dont nous avons d�ej�a parl�e, �elabore un produit bas�e
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sur le mod�ele de repr�esentation de connaissances Tropes, et qui servira �a repr�esenter
l'ensembles des bases de connaissances biologiques utiles au projet.

Le d�eveloppement du logiciel baptis�e APIC (pour Aide �a la Pr�esentation d'Interfaces
Cartographiques) est encore en cours. Dans l'�etat actuel des choses, il permet, �a partir
d'informations de distances entre entit�es de di��erentes cartes, d'a�cher des cartes super-
pos�ees. De nombreuses fonctions graphiques existent qui pro�tent de la pr�esence d'entit�es
communes sur plusieurs cartes ; par exemple, le d�e�lement d'une carte �accroch�ee� �a une
autre conditionne le d�e�lement de cette derni�ere, �a l'aide d'un facteur d'�echelle constant
(donc approximatif), jusqu'�a ce que une entit�e commune soit atteinte, auquel cas la se-
conde carte se recale par rapport �a la premi�ere.

La �gure 14.1 montre l'allure g�en�erale de l'interface cartographique.

Figure 14.1 - : Interface cartographique provisoire du projet GREG. Plusieurs cartes superpos�ees sont
visibles sur cette copie d'�ecran ; chacune dispose d'un �ltre permettant de ne garder que certains types
d'entit�e. De plus, les cartes peuvent être li�ees grâce �a des �hooks� qui conditionnent les d�e�lements.
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Conclusion et perspectives

Avant d'aborder les perspectives de ce travail, il est bon de rappeler bri�evement les
di��erents probl�emes qu'il soul�eve et les solutions qu'il propose.

Cheminement du m�emoire

Le point de d�epart de ce travail est la constatation du besoin de mod�eliser les cartes
g�enomiques �a la fois pour leur repr�esentation et leur construction. La formalisation qui
en a �et�e faite a mis en �evidence ces deux aspects, par la sp�eci�cation d�etaill�ee des �el�e-
ments formant le concept de carte g�enomique et des relations permettant la construction
des cartes. Cette derni�ere a �et�e r�ealis�ee en s'appuyant sur des travaux importants en rai-
sonnement temporel, mais qui ont dû être adapt�es aux caract�eristiques des cartes pour
aboutir �a un algorithme �a même d'ordonner les entit�es qui y apparaissent et de d�eduire
les distances qui les s�eparent.

L'impl�ementation de la formalisation dans un syst�eme de repr�esentation de connais-
sances a �et�e facilit�ee par la richesse des m�ecanismes que ce syst�eme, Tropes, propose,
et permet de conserver la d�eclarativit�e des descriptions des cartes, aussi bien sur le côt�e
repr�esentationnel que sur celui du raisonnement. Le r�esultat est une base de connaissances
ais�ement extensible en ce qui concerne les deux aspects pr�ec�edents.

Pour terminer, ce m�emoire pr�esente les fonctionnalit�es d'un g�en�erateur d'interfaces
cartographiques, restant ainsi r�esolument du côt�e de la g�en�ericit�e, contrairement �a (�a notre
connaissance) tous les autres logiciels de visualisation de cartes, même ceux qui int�egrent
des fonctionnalit�es de construction. Un tel g�en�erateur d'interfaces cartographiques est un
aboutissement indispensable �a la visualisation des cartes g�enomiques, repr�esent�ees dans
une base de connaissances, et construites grâce �a l'algorithme propos�e.

Ce travail a contribu�e �a r�eunir, s'il en �etait encore besoin, la biologie mol�eculaire et
l'informatique (et plus particuli�erement la mod�elisation des connaissances) ; il a mis au
service de la mod�elisation des cartes des outils de repr�esentation de connaissances et de
raisonnement. Ces outils ne sont pas un luxe inutile car la complexit�e du probl�eme n�e-
cessitait e�ectivement des moyens de haut niveau pour permettre, sinon de le r�esoudre
compl�etement, du moins de le caract�eriser et d'apporter des m�ecanismes partiels de r�eso-
lution. De plus, de cette mani�ere a pu être justi��ee la n�ecessit�e de disposer de m�ecanismes
de repr�esentation �evolu�es tels que ceux pourvus par Tropes.

Quoi qu'il en soit, un tel travail a pour vocation de s'int�egrer �a un cadre plus large et
n'est pas une �n en soi. Le projet du GREG intitul�e �Syst�eme coop�eratif pour l'analyse
de s�equences g�enomiques� constitue ce cadre englobant.
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Vers un outil g�en�erique d'analyse de s�equences

Le but du projet est le d�eveloppement d'un environnement g�en�erique d'aide �a l'analyse
de s�equences. Cette analyse consiste principalement, une fois qu'une s�equence d'ADN a �et�e
obtenue, �a la soumettre �a des algorithmes de recherche d'entit�es particuli�eres, la plupart
du temps en mettant en �evidence des r�egularit�es dans la suite de nucl�eotides. Le syst�eme
SCARP [Willamowski94] permet de d�e�nir d�eclarativement des tâches de r�esolution, de
les enchâ�ner, de les d�ecomposer ; ce n'est donc pas simplement une bô�te �a outils remplies
de m�ethodes d'analyse mais bien un environnement de r�esolution de probl�emes en ce sens
qu'il permet �a un utilisateur de d�e�nir dynamiquement sa strat�egie de r�esolution pour
de nombreux probl�emes. De plus, cet environnement est coop�eratif, car l'utilisateur peut
�a tout moment interrompre la r�esolution en cours, dont il suit le d�eroulement �a l'�ecran,
pour changer des param�etres, modi�er le raisonnement, voire r�esoudre �a la place de la
machine les tâches pour lesquelles il se sent plus comp�etent.

SCARP repose sur le syst�eme de repr�esentation de connaissances Shirka ; une tâche
est un objet Shirka dont la r�esolution se fait en l'instanciant compl�etement grâce �a un
moteur d'inf�erence propre aux tâches, mais qui pro�te des fonctionnalit�es de Shirka, en
particulier la classi�cation. N�eanmoins, il n'est pas envisag�e de garder Shirka comme
syst�eme de repr�esentation de connaissances, en raison de ses limitations, mais plutôt de
s'appuyer sur un syst�eme comme Tropes en y int�egrant un mod�ele de r�esolution de
probl�emes s'apparentant �a SCARP (Cf. x10.3.3).

Quel que soit le mod�ele utilis�e, les entit�es mises en �evidence par les m�ethodes d'analyse
vont devoir être positionn�ees sur des cartes. C'est l'aboutissement du processus d'analyse,
qui m�ene �a une visualisation �classique� des r�esultats. C'est �a ce moment-l�a qu'apparais-
sent le traitement des cartes et leur mod�elisation ; la structuration des r�esultats obtenus
et la repr�esentation de r�esultats partiels passent par la formalisation qui a �et�e montr�ee.
De plus, il subsiste de nombreux besoins de m�ecanismes de r�esolution : la construction des
contigs en est un, il y en a d'autres moins li�es �a la s�equence, mais dont l'importance est
grande, comme cela a �et�e vu pr�ec�edemment. Pour �nir, l'interface cartographique est l'ou-
til indispensable �a la visualisation des cartes ; devant la pl�ethore d'interfaces, il a paru n�e-
cessaire de d�epasser la simple construction d'une nouvelle interface, forc�ement limitative,
et d�evelopper plutôt un outil permettant de d�ecrire ses propres interfaces personnalis�ees.
L'int�egration de tous ces �el�ements, un syst�eme de repr�esentation de connaissances dispo-
sant de points de vue, de la relation de composition, d'un mod�ele de tâches, de contraintes,
une impl�ementation dans ce syst�eme de la formalisation des cartes, le d�eveloppement de
m�ethodes d'analyse des s�equences, la visualisation personnalis�ee de r�esultats �a travers une
interface cartographique, cette int�egration donnera lieu �a un syst�eme dont les biologistes
mol�eculaires ont un besoin pressant et qui leur fait d�efaut.



Annexe A

Impl�ementation r�ealis�ee

Les d�eveloppements informatiques, que ce soit au niveau de Tropes, des algorithmes
de construction de cartes ou de l'interface cartographique, ont sou�ert pour di��erentes
raisons.

A.1 Tropes

Tropes a �et�e impl�ement�e en Lisp, dans un langage d�evelopp�e par la soci�et�e Ilog.
Malheureusement, les versions de ce Lisp se sont succ�ed�ees, et il a fallu r�eguli�erement
faire des traductions d'une version �a une autre1. De plus, certaines des versions ont �et�e
utilis�ees en �-test, ce qui nous a oblig�es �a r�esoudre des bugs du logiciel. Actuellement, le
code est en cours de traduction dans la derni�ere version de Lisp, appel�ee Talk3.0 ; cette
traduction rencontre de multiples probl�emes.

N�eanmoins, il existe une version stable int�egrant tout le mod�ele, une gestion des types,
un langage de contraintes arithm�etiques.

A.2 L'algorithme de construction de cartes

Celui-ci a �et�e presque int�egralement impl�ement�e. Tout d'abord, il a fallu �etendre le mo-
d�ele et d�evelopper les concepts d�etaill�es dans la formalisation (Cf. annexe B). �Etant donn�e
qu'il est apparu que l'utilisation du syst�eme de contraintes de Tropes �etait impossible
car les contraintes qu'on a �a traiter sont symboliques, nous avons r�ecup�er�e un syst�eme de
raisonnement temporel (dont les algorithmes sont de toute fa�con a priori plus e�caces
que des algorithmes g�en�eraux de satisfaction de contraintes). Ce syst�eme s'appelle MATS
et a �et�e d�evelopp�e par Henry Kautz �a AT&T ; il suit pr�ecis�ement les sp�eci�cations donn�e
par lui-même et Peter Ladkin dans [Kautz et al.91]. En l'occurrence, il permet de traiter
�a la fois les relations qualitatives d'Allen grâce �a l'algorithme de chemin-consistance et
les relations quantitatives formalis�ees par Dechter et al. [Dechter et al.91] dans le cas des
r�eseaux simples (�a un seul intervalle).

Le code de MATS ayant �et�e �ecrit en Common Lisp, il a fallu avant tout le transcrire
en Le-Lisp pour des raisons de compatibilit�e avec Tropes. �A part ces modi�cations, il

1Merci a J�erôme Euzenat de tout le travail qu'il a pu (dû !) e�ectuer �a ce niveau-l�a.
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n'a n�ecessit�e aucun remaniement. En l'�etat actuel, il existe un module Le-Lisp compil�e
des algorithmes de raisonnement temporel de MATS dont l'interface fonctionnelle est
disponible de n'importe quel programme Le-Lisp, pour peu que le module soit charg�e.
L'algorithme de construction de cartes appelle un certain nombre des fonctions de cette
interface.

Comment se fait alors le passage de l'information de Tropes �a MATS et r�eciproque-
ment? Les relations exprim�ees dans le formalisme deTropes sont traduites en expressions
Lisp reconnues par MATS, de la forme (nom-int-1 nom-relation nom-int-2), ceci au sein de
chaque �̂lot. Ce formalisme de description est alors conserv�e tout au long de la r�esolution,
même au niveau de la fusion des �̂lots. Pour le moment, il n'existe pas de traduction apr�es
la r�esolution pour repasser �a la description des relations en Tropes. On obtient donc �a
la �n de la r�esolution un ensemble d'̂�lots contenant les relations valides en leur sein ou
dans lesquels une incoh�erence a �et�e trouv�ee.

A.3 L'interface cartographique

Dans ce cas aussi, des probl�emes de compatibilit�e de langages ont fait que les d�eve-
loppements actuels r�ealis�es par Alain Garreau, dans le cadre d'un stage CNAM, ne sont
pas �d�eles aux sp�eci�cations d�ecrites dans le chapitre 14.

L'impl�ementation actuelle est faite dans un langage de g�en�eration d'interfaces gra-
phiques appel�e IlogViews, en C++. Ce langage n'est li�e qu'�a la derni�ere version du Lisp
dans laquelle la traduction du code de Tropes n'a pas encore �et�e achev�ee. De plus, une
version en Talk3.0 a r�ecemment �et�e livr�ee.



Annexe B

Extension du mod�ele Tropes

L'impl�ementation initiale du mod�ele a �et�e faite par quelques-uns des th�esards de
l'�equipe, apr�es de nombreuses discussions sur son int�erêt et les moyens de la r�ealiser.
Il s'agit de J�erôme Gensel, Pierre Girard et moi-même. Des modi�cations a posteriori de
cette impl�ementation ont eu lieu, et bien sûr des ajouts pour tenir compte des d�eveloppe-
ments ult�erieurs comme le syst�eme de gestion des types ou le traitement de contraintes.

L'extension du mod�ele Tropes a �et�e r�ealis�ee en modi�ant deux �chiers de construc-
tion des entit�es de ce mod�ele. Le premier �chier trctes.ll r�eunit toutes les d�eclarations des
variables du mod�ele ; celles-ci sont donc �etendues pour tenir compte des nouveaux �el�e-
ments. Le second �chier trinit.ll remplit les champs de ces variables par les bonnes valeurs,
en faisant les liens entre les nombreuses entit�es du m�eta-mod�ele ; ici aussi, les ajouts ont
permis d'inclure les descriptions des nouvelles entit�es n�ecessaires �a la mod�elisation des
cartes g�enomiques.
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Annexe C

D�e�nition de nouveaux concepts

dans Tropes

C.1 Le concept Relation

Le concept de relation est impl�ement�e en tant que base Tropes ; il se pr�esente donc
sous la forme d'un �chier de description de base de connaissances et en respecte la syn-
taxe. Celle-ci se comprend d'elle-même, la lecture du �chier permettant de comprendre
imm�ediatement les concepts repr�esent�es.

----------------------

FICHIER RELATION.BDF

----------------------

<relation

points-de-vue = {relation} ;

concepts = {

<relation

clefs = {nom-relation, entites} ;

attributs = {

<nom-relation

dans = chaine ;

nature = propriete ;

const = un ;

>,

<entites

dans = instance ;

nature = propriete ;

const = liste-de ;

>,

<distance

dans = distance ;
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nature = propriete ;

const = ens-de ;

>,

<extremite1

dans = chaine ;

nature = propriete ;

const = un ;

>,

<extremite2

dans = chaine ;

nature = propriete ;

const = un ;

>

} ;

points-de-vue = {

<relation

classe-racine =

<relation

attributs = {

<nom-relation

facettes = {

domaine = {"avant", "apres",

"recouvre-avant", "recouvre-apres",

"contient", "contenu-dans", "ordre",

"orien-oppo", "meme-orien",

"distance"} ;

} ;

>,

<entites

facettes = {} ;

>

};

>;

classes = {

<relation-quali

sorte-de = relation ;

attributs = {

<nom-relation

facettes = {

domaine = {"avant", "apres",

"recouvre-avant",

"recouvre-apres", "contient",

"contenu-dans", "ordre",

"meme-orien","orien-oppo"} ;

};
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>

};

>,

<relation-quanti

sorte-de = relation ;

attributs = {

<nom-relation

facettes =

{domaine = {"distance"} ;

};

>,

<distance

facettes = {};

>,

<extremite1

facettes =

{domaine = {"origine", "fin"};

};

>,

<extremite2

facettes =

{domaine = {"origine", "fin"};

};

>

};

>,

<relation-quali-ordre

sorte-de = relation-quali ;

attributs = {

<nom-relation

facettes =

{domaine = {"avant", "apres",

"recouvre-avant",

"recouvre-apres"} ;

} ;

>

};

>,

<relation-quali-sans

sorte-de = relation-quali ;

attributs = {

<nom-relation

facettes =

{domaine = {"contient",

"contenu-dans", "ordre",
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"meme-orien","orien-oppo"} ;

} ;

>

};

>

};

>

};

passerelles = {};

instances = {};

>

};

>

C.2 Le concept Distance

Le concept de distance est �egalement impl�ement�e en tant que base Tropes :le �chier
suivant montre sa description.

----------------------

FICHIER DISTANCE.BDF

----------------------

<distance

points-de-vue = {distance} ;

concepts = {

<distance

clefs = {distance, incertitude, point-de-vue} ;

attributs = {

<distance

dans = reel ;

nature = propriete ;

const = un ;

>,

<incertitude

dans = reel ;

nature = propriete ;

const = un ;

>,

<point-de-vue

dans = chaine ;

nature= propriete ;

const = un ;

>
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} ;

points-de-vue = {

<distance

classe-racine =

<distance

attributs = {

<distance

facettes = {} ;

>,

<incertitude

facettes = {} ;

>,

<point-de-vue

facettes = {} ;

>

};

>;

classes = {};

>

};

passerelles = {};

instances = {

<

est-dans =

{ distance distance

} ;

distance = 9.1 ;

incertitude = 0. ;

point-de-vue = "genetique" ;

>,

<

est-dans =

{ distance distance

} ;

distance = 3.2 ;

incertitude = 0. ;

point-de-vue = "genetique" ;

>,

<

est-dans =

{ distance distance

} ;

distance = 8.5 ;

incertitude = 3.1 ;

point-de-vue = "genetique" ;
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>

};

>

};

>



Annexe D

Les concepts biologiques

Les concepts biologiques sont inclus dans un �chier de base de connaissances, qui d�ecrit
les di��erents points de vue, et les concepts mentionn�es pr�ec�edemment : intron, exon, g�ene,
marqueur, site, bande et carte. Les liens avec les entit�es ajout�ees dans le m�eta-mod�ele se
font par l'interm�ediaire de fonctions de mises �a jour d�etaill�ees �a la �n de cette section.

-----------------

FICHIER BIO.BDF

-----------------

<biologie-moleculaire

points-de-vue = {genetique, cytogenetique, physique} ;

concepts = {

<intron

clefs = {nom-intron} ;

attributs = {

<nom-intron

dans = chaine ;

nature = propriete ;

const = un ;

>

};

points-de-vue = {

<physique

classe-racine =

<intron

attributs = {

<nom-intron

facettes = {} ;

>

};

>;

classes = {};
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>

};

passerelles = {};

instances = {

<

est-dans =

{ intron physique

} ;

nom-intron = "intron1" ;

>,

<

est-dans =

{ intron physique

} ;

nom-intron = "intron2" ;

>

};

>,

<exon

clefs = {nom-exon} ;

attributs = {

<nom-exon

dans = chaine ;

nature = propriete ;

const = un ;

>

};

points-de-vue = {

<physique

classe-racine =

<exon

attributs = {

<nom-exon

facettes = {} ;

>

};

>;

classes = {};

>

};

passerelles = {};

instances = {

<

est-dans =

{ exon physique
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} ;

nom-exon = "exon1" ;

>,

<

est-dans =

{ exon physique

} ;

nom-exon = "exon2" ;

>,

<

est-dans =

{ exon physique

} ;

nom-exon = "exon3" ;

>

};

>,

<gene

clefs = {nom-gene} ;

attributs = {

<nom-gene

dans = chaine ;

nature = propriete ;

const = un ;

>,

<introns

dans = intron ;

nature = composant ;

const = ens-de;

>,

<exons

dans = exon ;

nature = composant ;

const = ens-de;

>

};

points-de-vue = {

<cytogenetique

classe-racine =

<gene

attributs = {

<nom-gene

facettes = {};

>

};
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>;

classes = {};

>,

<genetique

classe-racine =

<gene

attributs = {

<nom-gene

facettes = {};

>

};

>;

classes = {};

>,

<physique

classe-racine =

<gene

attributs = {

<nom-gene

facettes = {};

>,

<introns

facettes = {};

>,

<exons

facettes = {};

>

};

>;

classes = {};

>

};

passerelles = {};

instances = {

<

est-dans =

{ gene cytogenetique,

gene genetique,

gene physique

} ;

nom-gene = "D1S10" ;

>,

<

est-dans =

{ gene cytogenetique,
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gene genetique,

gene physique

} ;

nom-gene = "D1S14" ;

>,

<

est-dans =

{ gene cytogenetique,

gene genetique,

gene physique

} ;

nom-gene = "D1S17" ;

>,

<

est-dans =

{ gene cytogenetique,

gene genetique,

gene physique

} ;

nom-gene = "D1S19" ;

>,

<

est-dans =

{ gene cytogenetique,

gene genetique,

gene physique

} ;

nom-gene = "D1S21" ;

>,

<

est-dans =

{ gene cytogenetique,

gene genetique,

gene physique

} ;

nom-gene = "D1S39" ;

>,

<

est-dans =

{ gene cytogenetique,

gene genetique,

gene physique

} ;

nom-gene = "PGM1" ;

>,
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<

est-dans =

{ gene cytogenetique,

gene genetique,

gene physique

} ;

nom-gene = "AMY2B" ;

>,

<

est-dans =

{ gene cytogenetique,

gene genetique,

gene physique

} ;

nom-gene = "TSHB" ;

>

} ;

>,

<marqueur

clefs = {nom-marqueur} ;

attributs = {

<nom-marqueur

dans = chaine ;

nature = propriete ;

const = un ;

>

};

points-de-vue = {

<genetique

classe-racine =

<marqueur

attributs = {

<nom-marqueur

facettes = {} ;

>

};

>;

classes = {};

>

};

passerelles = {};

instances = {

<

est-dans =

{marqueur genetique
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} ;

nom-marqueur = "AMY2B" ;

>

} ;

>,

<site

clefs = {nom-site} ;

attributs = {

<nom-site

dans = chaine ;

nature = propriete ;

const = un ;

>

};

points-de-vue = {

<physique

classe-racine =

<site

attributs = {

<nom-site

facettes = {} ;

>

};

>;

classes = {};

>

};

passerelles = {};

instances = {

<

est-dans =

{ site physique

} ;

nom-site = "XhoI" ;

>,

<

est-dans =

{ site physique

} ;

nom-site = "NotI" ;

>,

<

est-dans =

{ site physique

} ;
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nom-site = "NaeI" ;

>,

<

est-dans =

{ site physique

} ;

nom-site = "SstII" ;

>,

<

est-dans =

{ site physique

} ;

nom-site = "EagI" ;

>

};

>,

<bande

clefs = {no-bande} ;

attributs = {

<no-bande

dans = chaine ;

nature = propriete ;

const = un ;

>,

<bandes

dans = bande ;

nature = composant ;

const = ens-de ;

>

};

points-de-vue = {

<cytogenetique

classe-racine =

<bande

attributs = {

<no-bande

facettes = {} ;

>,

<bandes

facettes = {} ;

>

};

>;

classes = {};

>
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};

passerelles = {};

instances = {

<

est-dans =

{ bande cytogenetique

} ;

no-bande = "13.1" ;

>,

<

est-dans =

{ bande cytogenetique

} ;

no-bande = "13.2" ;

>,

<

est-dans =

{ bande cytogenetique

} ;

no-bande = "13.3" ;

>,

<

est-dans =

{ bande cytogenetique

} ;

no-bande = "13" ;

>,

<

est-dans =

{ bande cytogenetique

} ;

no-bande = "22.1" ;

>,

<

est-dans =

{ bande cytogenetique

} ;

no-bande = "22.2" ;

>,

<

est-dans =

{ bande cytogenetique

} ;

no-bande = "22.3" ;

>,
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<

est-dans =

{ bande cytogenetique

} ;

no-bande = "22" ;

>,

<

est-dans =

{ bande cytogenetique

} ;

no-bande = "21" ;

>,

<

est-dans =

{ bande cytogenetique

} ;

no-bande = "31" ;

>

};

>,

<carte

clefs = {nom-carte} ;

attributs = {

<nom-carte

dans = chaine ;

nature = propriete ;

const = un ;

>,

<cartes

dans = carte ;

nature = composant ;

const = ens-de ;

>,

<genes

dans = gene ;

nature = composant ;

const = ens-de ;

>,

<marqueurs

dans = marqueur ;

nature = composant ;

const = ens-de ;

>,

<sites

dans = site ;
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nature = composant ;

const = ens-de ;

>,

<bandes

dans = bande ;

nature = composant ;

const = ens-de ;

>

};

points-de-vue = {

<genetique

classe-racine =

<carte

attributs = {

<nom-carte

facettes = {} ;

>,

<cartes

facettes = {} ;

>,

<genes

facettes = {} ;

>,

<marqueurs

facettes = {} ;

>

};

>;

classes = {};

>,

<cytogenetique

classe-racine =

<carte

attributs = {

<nom-carte

facettes = {} ;

>,

<cartes

facettes = {} ;

>,

<genes

facettes = {} ;

>,

<bandes

facettes =
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{} ;

>

};

>;

classes = {};

>,

<physique

classe-racine =

<carte

attributs = {

<nom-carte

facettes = {} ;

>,

<cartes

facettes = {} ;

>,

<sites

facettes = {} ;

>

};

>;

classes = {};

>

};

passerelles = {};

instances = {

<

est-dans =

{carte cytogenetique,

carte genetique

} ;

nom-carte = "chromosome21" ;

>

} ;

>

};

>

--------------------

FICHIER MAJ-BIO.LL

--------------------

;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;

;;; Ce fichier sert a mettre a jour les valeurs de l'attribut 'est-un'
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;;; des concepts cartographiques en pointant sur les bonnes classes

;;; a savoir les sous-classes du concept 'concept' qui definissent les

;;; concepts ordonnes, et de meme avec les point de vue.

;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;

(in-package '#:tropes:init)

(setf

(:val-est-un (tr-find-concept "carte"))

(vector (static @co-concept@) (static @cl-concept-carto@)))

(setf

(:val-est-un (tr-find-concept "gene"))

(vector (static @co-concept@) (static @cl-concept-carto@)))

(setf

(:val-est-un (tr-find-concept "marqueur"))

(vector (static @co-concept@) (static @cl-concept-carto@)))

(setf

(:val-est-un (tr-find-concept "site"))

(vector (static @co-concept@) (static @cl-concept-carto@)))

(setf

(:val-est-un (tr-find-conceptview (tr-find-concept "carte") "genetique"))

(vector (static @co-point-de-vue@) (static @cl-pdv-intervalle@)))

(setf

(:val-est-un (tr-find-conceptview (tr-find-concept "carte") "cytogenetique"))

(vector (static @co-point-de-vue@) (static @cl-pdv-intervalle@)))

(setf

(:val-est-un (tr-find-conceptview (tr-find-concept "carte") "physique"))

(vector (static @co-point-de-vue@) (static @cl-pdv-intervalle@)))

(setf

(:val-est-un (tr-find-conceptview (tr-find-concept "gene") "genetique"))

(vector (static @co-point-de-vue@) (static @cl-pdv-point@)))

(setf

(:val-est-un (tr-find-conceptview (tr-find-concept "gene") "cytogenetique"))

(vector (static @co-point-de-vue@) (static @cl-pdv-point@)))

(setf
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(:val-est-un (tr-find-conceptview (tr-find-concept "gene") "physique"))

(vector (static @co-point-de-vue@) (static @cl-pdv-intervalle@)))

(setf

(:val-est-un (tr-find-conceptview (tr-find-concept "marqueur") "genetique"))

(vector (static @co-point-de-vue@) (static @cl-pdv-point@)))

(setf

(:val-est-un (tr-find-conceptview (tr-find-concept "site") "physique"))

(vector (static @co-point-de-vue@) (static @cl-pdv-point@)))

;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;

;;; Mise a jour des valeurs de l'attribut "unite" des points de vue des

;;; entites cartographiques.

;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;

(tr-set-value (tr-find-conceptview (tr-find-concept "intron") "physique")

"unite" "Mb")

(tr-set-value (tr-find-conceptview (tr-find-concept "exon") "physique")

"unite" "Mb")

(tr-set-value (tr-find-conceptview (tr-find-concept "gene") "physique")

"unite" "Mb")

(tr-set-value (tr-find-conceptview (tr-find-concept "site") "physique")

"unite" "Mb")

(tr-set-value (tr-find-conceptview (tr-find-concept "carte") "physique")

"unite" "Mb")

(tr-set-value (tr-find-conceptview (tr-find-concept "gene") "genetique")

"unite" "cM")

(tr-set-value (tr-find-conceptview (tr-find-concept "marqueur") "genetique")

"unite" "cM")

(tr-set-value (tr-find-conceptview (tr-find-concept "carte") "genetique")

"unite" "cM")

(tr-set-value (tr-find-conceptview (tr-find-concept "gene") "cytogenetique")

"unite" "\% chr")
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(tr-set-value (tr-find-conceptview (tr-find-concept "bande") "cytogenetique")

"unite" "\% chr")
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[Cui94] Z. Cui. { Using Interval Logic for Order Assembly. Proc. of the 2nd International
Conference on Intelligent Systems for Molecular Biology. Stanford, CA, pp. 103{111.
{ MIT Press, août 1994.
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