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outils données

- gros débits
- programmation
- interfaces « passives » (consultation)

ex: Pedant, GeneQuiz, BioFacet

synthèse
(règles)

• annotateurs automatiques

Magpie (Gaasterland et al.)

• « pipe-line »

Interface

Environnements d’annotation (1)
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• éditeurs d ’annotations

Genotator (Harris et al.)
Artemis (Rutherford et al.)

Interface

• environnements interactifs

Interface
Outils

et stratégies

Données

couche de représentation
(modèle à objets)

Imagene (Médigue et al. 99)

Environnements d’annotation (2)
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outils données

Environnement d’annotation : les objectifs  

1. Confronter différentes sources de données : Hétérogènes, distribuées, 

2. Appliquer des méthodes d’analyse dédiées : Stratégies

3. Favoriser le travail de l’expert-annotateur : Interfaces utilisateur (contrôles 
des paramètres, visualisation des résultats, édition des annotations)

Interface(s)
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L’environnement GenoStar

outils données

Interface(s)

GenoExpertBacteria
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chromosome IsLocated

ecoli dnaA

Entity / relation
Classes/Associations

UML

Object Oriented
Representation System

Model

Data model

Data (instances)

gene

GenoStar : Système de représentation des connaissances 
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• représenter et organiser les méthodes comme des entités

• contrôler l’exécution (quelle méthode pour quelle donnée) 

données méthode données

Chromosome Modèle de
Markov CDS ’s

Modélisation Connaissance méthodologique

GenoStar : Méthodes (1)
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GenoStar : Méthodes (2)

• Des tâches paramétrables enchaînant ces méthodes sur les données

Prokov CDS visualisation 
cartographique

Paramètres

Séquence

Décomposition
logique
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JAVA

AROM meta-model

GenoCore
services

GenoStar : Architecture 

Des modules interopérables

autour d’un noyau qui assure :
• la gestion des données et des connaissances

• l’enchaînement de l’exécution des méthodes 
d’analyse
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Annotation de séquences

• Découvrir de nouveaux objets / 
relations

Annotation fonctionnelle

Fouille de données

• Identifier les objets

• Explorer le voisinage

organism

gene

protein

enzyme

GenoStar : Environnement de génomique exploratoire 
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GenoAnnot : annotation séquence brute (1)

Editeur de propriétés

7

6

1

2
3 4

5

• Gestion des données et des taches :
Contig ~ 45 kb (AF305077, GenBank) Anaplasma marginale
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4

GenoAnnot : annotation séquence brute (2)

• Interface cartographique : visualisation des résultats des méthodes
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4

GenoAnnot : annotation séquence brute (3)

• Interface cartographique : visualisation des résultats des méthodes

•Editeur de propriétés : statut des features
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GenoAnnot : annotation séquence brute (2)

Utilisation de blastp et assignation fonctionnelle primaire

Editeur d’annotation
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GenoAnnot : reannotation de génome (1)

Génome de Borrelia b. : fragment des premiers 100 kb [Fraser et al. 97]

1

2

3

4

5
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• Combinaison de résultats de plusieurs méthodes : i.e correction de start

GenoAnnot : reannotation de génome (2)
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Interoperabilité GenoAnnot -> GenoBool (1) 

•Importation des CDS dans GenoBool
•Recherche de classes d’usage des codons (contingence + AFC)

1

2
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Interoperabilité GenoBool->GenoAnnot (2) 

•Identification des sélectionnées CDS dans GenoAnnot

•Visualiser les CDS leading vs lagging
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GenoLink : exploration du voisinage (1)

Espace de données : gènes, polypeptides, COGs, PIM pylori (Hgx)
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GenoLink : exploration des voisinages (2)
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• Genostar est mis à disposition des laboratoires de recherche 
publics 

Décembre 2002 : Version 1.1

Juin 2003 : Version 1.2 (interopérabilité, ajout tâches…)

Décembre 2003 : Version 2.0  

– programmable : ajout de méthodes, création de stratégie…

Actuellement en alpha-test puis beta-test
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http://www.genostar.org

Demande : academic@genostar.org , industry@genostar.org

Support / Retours utilisateurs : report@genostar.org

Pour en savoir plus…

www-geb.inrialpes.fr

http://
http://www.genostar.org
mailto:@genostar.org
mailto:@genostar.org
mailto:report@genostar.org
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Le consortium Genostar
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