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Un processus general

Transférer des

connaissances
aux experts

Des données
complexes



Des données
complexes

Boolééne
Numerique
Symbolique

)
)
>
< Multi-dimensionnelle
< Texte

)

Image

OO0 000

Transfert de
connaissances
aux experts

De gros volumes
Données bruitées
Données manquantes
Données dynamiques
Flux de données



Des données
complexes

oooooom—b\‘

Corrélations

Régles d'association
Motifs séquentiels

Motifs multi-dimensionnels
Motifs contextuels

Motifs spatio-temporels

Transfert
de connaissances
aux experts

< Motifs inattendus, discriminants...
< Regles graduelles

< Trajectoires

..



Regles d’'association

ANTECEDENT — CONSEQUENT [Support, Confiance]

i)

0%,

aw [70%, 80%]

o]

v“
s

70% des clients ont acheté du beurre et du pain et du lait

80% des clients qui ont acheté du beurre et du pain ont acheté
également du lait



Motifs sequentiels

SEQUENCE OF ITEMSETS [Support]

) )> [80%]

80% des clients ont commandé du fromage et du vin ont commande plus tard du
pain



Espace de recherche

AAA  A(AB) AAB A(AC) AAC (AB)B (ABC) (AB)IC ABB .-

AA  (AB) AB (AC) BB (BC) BC
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< Les items sont définis selon différentes dimensions

—

e v

<([Paris, 2¢ Trim, ‘ LI, @ D(Lyon,*,  1)>[60%]

Produits

Chocolat

F. Lait

Cafe

Marché 4é Trim.
3é Trim.

Toulouse :
Marseille
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Trajectoires
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Analyse des motifs

Transfert
de connaissances
aux experts
Données
complexes

X
A

< Décrire les données

< Trouver les motifs fréquents,
rares, innatendus...

13



Classification basée sur les motifs

Transfert
de connaissances
aux experts
Données
complexes

X
A

< Associer a une donnée
nouvelle une classe via les
motifs utilisés comme des
descripteurs

14



Prédiction basée sur les motifs

Transfert
de connaissances
aux experts
Données
complexes

X
A

< Prédire ce qui va se
passer ensuite via les
motifs

< ldentifier des tendances
15



Laboratoire
d’Informatique

de Robotique

et de Microélectronique]
de Montpellier
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Exemples de projets

Fouiller de puces a ADN

Détecter des epidéemies de dengue

|dentifier des cellules rares

Exploiter des données de capteurs dans un hopital

Analyser des trajectoires d’oiseaux malades

17



Exemples de projets

Fouiller de puces a ADN

Détecter des épidémies de dengue

|dentifier des cellules rares

Exploiter des données de capteurs dans un hopital

Analyser des trajectoires d’oiseaux malades

18



Partenaires: MMDN, IRC, IGMM, PIKKO ‘
Pathologies ciblées : Alzheimer, Cancer, HIV
e

L\

Biologistes

|dentification de

signhatures et de

<Puces a ADN (données nouveautés
numeriques)




Données : puces a ADN

Mieux comprendre les maladies génétiques :

= perturbation des processus naturels de croissance,
de division et de mort des cellules

Mesurer I’expression des genes et identifier les

lois suivies par ces expressions en fonction des
maladies et des traitements...

« genes impliqués dans la maladie ?
* genes dont les expressions sont corrélées ?
« genes qui inhibent ou activent une fonction ?

Difficultés pour extraire automatiquement

des connaissances liés aux gros volumes de
données




Donnees : puces a ADN

Le principe : ['"ADN dénaturé reforme spontanément sa double hélice
lorsqu'il est porté face a un brin complémentaire (réaction
d'hybridation).

O - >»
1]
OO > -

(a)

21



Données : puces a ADN

Concretement... un ensemble de molécules d'ADN fixées en rangées
ordonnées sur une petite surface

Expression (couleur) =
mesure de la quantité
d’ADN dénaturé qui se
reforme

22
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Puces
Tres grande densité : Affymetrix U-133 plus 2.0 Array 54,675 probesets ¢



Alzheimer (AD)

= Probléeme de sociéte : Forme la plus commune

de demence
» 26.6 millions de personnes atteintes (2006)
- Augmentation du nombre de patients (*4 en 2050) (0, 2P emmesn

Intérét de la communauté biomédicale pour la
découverte des genes impliqués dans le
développement la maladie

MMDN : travaillent sur 'AD et le vieillissement a
partir d'un modéle animal, Microcebus murinus

Objectifs : comparer les tissus du cortex cérebral
de Iémuriens jeunes (sains) avec ceux de
lémuriens agés (malades et sains)




Cancer du sein

Premiére cause de mortalité chez les 45-64 ans (2004)

= Perturbation de la communication cellulaire, associée
a une absence de mort cellulaire, engendrant le

développement d'amas de cellules cancéreuses S
(appelées tumeurs) qui échappent aux regles de //ll Recherche en
fonctionnement du corps. R M it

IRCM : utilisent les puces ADN pour comparer les tissus
issus de tumeurs du sein, répertoriées selon différents

grades.

Objectif : déterminer un ensemble de marqueurs pour

typer ces tumeurs.

> Enjeu considerable : Les thérapies sont + ou -
toxiques et fonctionnent sur un patient mais pas sur
un autre. Typer une tumeur s'avere crucial pour le
choix d'une thérapie.
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Les motifs sequentiels dans ce contexte

= Motifs séquentiels : séquences fréquentes d’itemsets
ordonnés

= Dans les puces : mettre en evidence des genes dont les
expressions sont frequemment ordonnées de la méme
maniere

< (G5 G4)(G6) >

29



the Gene Ontology

PublfQed

Bases de connaissances et bases

Technologi a ADN
echnologies puces a bibliographiques disponibles en ligne

Nouvelles

connaissances
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Problematique generale

the Gene Ontology

PublfQed

Bases de connaissances et bases

Technologi a ADN
echnologies puces a bibliographiques disponibles en ligne

Nouvelles

connaissances

Challenge : exploiter toutes ces données en terme
de signification biologique

32



Processus genéral

| Fouille de Motifs Clustering et
données séquentiels visualisation
: , Sélection de
Nouvelles : Techniques d .
connaissances int tat motifs
biologiques USRS séquentiels

the Gene Ontology
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Fouille de Motifs

V4 7 . ’
données séquentiels R
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Construction de la base de sequences

Microarrays
Ml

M2 5.6 7.4 5.6 5.3

M3 5.7 5.2 8.7 6.8
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Construction de la base de sequences

Microarrays
M1
M2
M3

5.6 7.4 5.6 5.3
5.7 5.2 8.7 6.8

Sequences:
S1=<(G2 G3)
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Microarrays
M1
M2
M3

5.6 7.4 5.6 5.3
5.7 5.2 8.7 6.8

Sequences:
S1=<(G2 G3) (G1)
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Microarrays
M1
M2
M3

5.6 7.4 5.6 5.3
5.7 5.2 8.7 6.8

Sequences:
S1=<(G2G3) (G1) (G4) >
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Construction de la base de sequences

Microarrays

Ml

M2 5.6 7.4 5.6

5.3

M3 5.7 5.2 8.7

6.8

Sequences:
S1=<(G2 G3) (G1) (G4) >
S2=<(G4) (G1 G3) (G2) >
S3=<(G2) (G1) (G4) (G3)

39



Support d'une séquence

= Fréquence dans la base de séquence

Sequences:
S1=<(G2G3) (G1) (G4) >
S2=<(G4) (G1 G3) (G2) >
S3=<(G2) (G1) (G4) (G3) >

Sequential pattern:
SP1= < (G2) (G1) (G4) > support 2/3

40



Motifs sequentiels

= Support minimum fixé par l'utilisateur

Example:
Let be = 2/3

Sequential patterns:
SP1=<(G2) (G1) (G4) > support 2/3
SP2 =< (G3 G5) > support 2/3
SP3=<(G1) (G2) (G4) > support 1/3

41



Motifs sequentiels

= Support minimum fixé par l'utilisateur

Example:
Let be = 2/3

Sequential patterns:
SP1=<(G2) (G1) (G4) > support 2/3
SP2 =< (G3 G5) > support 2/3

SP3=<AGHHGZ)HH{G4)>suppert 13

42



Motifs sequentiels +++

» Les discriminants
» Frequents dans une classe (malades)

» Non frequents dans la classe complementaire
(sains)

= Les plus généraux, spécifiques...

43



Trop nombreux (entre 100 et 185,240)
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Processus general

Fouille de Motifs Clustering et
données sequentiels visualisation

Sélection de

motifs
séquentiels

45



Comment comparer les motifs ? (Saneifar 2008)

S575%=<(G1)(G2 G3)>

5'75%=< (G2 G3) (G1)>

» Mesure de similarité
« Génes communs et non communs
* Ordre des genes

e Support

46



Laboratoire
d’Informatique
de Robotique

et de Microélectronique
de Montpellier

Clustering k-means

Collaboration
avec PIKKO ) sequances

Search Item (item fitem)

Classes

Legend

@ Centre
O Sequence
Higher support

Lower support

Bigger group

Smaller group
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Laboratoire
d’Informatique
de Robotique

et de Microélectronique
de Montpellier

Clustering k-means

Collaboration
avec PIKKO

Filter

V] Sequences

Search Item (item /item)
cct3

| search |

. Centre

@ Sequence

Bigger group
Smaller group
Higher support
Lower support

Informations

Le nuage de points permet
de visualiser des groupes
de séquences de génes

48



Clustering hierarchique (Nin Guerero 2009)

- Exemple: (a)(b)(c), (a)(b)(d), (e)(b)(d)

—(a)(*)
—(a)(b)(*) -
—(a)(b)(c)
—(a)(b)(d)
—-(e)(b)(d)
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Collaboration
avec PIKKO

50



Collaboration
avec PIKKO
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Collaboration
avec PIKKO
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Processus genéral

| Fouille de Motifs Clustering et
données séquentiels visualisation
: , Sélection de
Nouvelles : Techniques d .
connaissances int tat motifs
biologiques USRS séquentiels

the Gene Ontology
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Interprétation des motifs via les documents (Bringay 2010)

575%,25%=<(G1)(G2 G3)> ‘ Publmed

= Recherche de documents associés avec les genes
des motifs

= Objectifs: validation + recherche de nouveautés

= Sequences populaires et innovantes
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Laboratoire
d’Informatique
de Robotique

et de Microélectronique
de Montpellier

Visualisation de documents (Sallaberry 2010)

Collaboration

@ Sequence

avec PIKKO B oo

Recent publication

Older publication

Informations

Le systéme solaire permet
de visualiser des
documents : une séquence
est difficile 3 interpréter.
Cette visualisation associe
4 une séquence des
informations récupérées en
ligne et notamment des
publications ordonnées
selon leur pertinence

<(ADAMTSE)(FLI20397)(EXOSCI)(GRCCL0)(PHF20)(CCT3)(HADH2Z)(ARL3)(APPBP1)(RPL13A)(RPS1S)(RPS10)>
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Exemple de motif pertinent

5,.=<(MRVI1)(PGAP1)(PLA2R1)(A2M)(G5K3B)>

= Proteines impliquées dans les mecanismes de
signalisation et du métabolisme

= Certaines interferent avec les événements
cellulaires de la maladie d’Alzheimer

b
UTIO MONTPELLIER
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Conclusions preliminaires

De nouvelles connaissances pour les
biologistes qui leur permettent d’étudier
I'impact de I'expression des genes sur les
maladies

Un outil pour rendre ces données
manipulables

e What else?
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Laboratoire
d’Informatique

de Robotique

et de Microélectronique]
de Montpellier
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Et les experts ...

= Motifs séquentiels : ne sont pas facilement

« Compréhensibles et manipulables par les
experts

» Interpretables d'une maniere linguistique
sans la définition d’'une partition stricte des
valeurs d’expression des genes

<(G1Gg)(G3)>
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Et les experts ...

= Motifs séquentiels : ne sont pas facilement
« Compréhensible et manipulables par les experts

« Interprétables d’une maniére linguistique sans la <(G1Gg)(G3)>
définition d’'une partition stricte des valeurs
d’expression des génes

100 200 300 400
97 360
<(G1 Gp5) (G3)>
97 190
<(G1G5) (G3)>

97 101
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Motifs a ecarts flous (Bringay 2009)

= Motifs séquentiels : ne sont pas facilement
« Comprehensible et manipulables par les experts

« Interprétables d’une maniére linguistique sans la <(G1Gg)(G3)>
définition d’'une partition stricte des valeurs

d’expression des génes

<(G1 Gg)(very over expressed o,8) (G3)>

G3 is far much expressed compared to G1 and Gg,
which are expressed in a similar way

63



Recherche des motifs a eécarts flous

Puce Séquence de génes

M1 <(G2)(G1 G5)(G3)(G4)>
3.7 443 5 7

<(G1G)) (G3) >

M2 <(G2)(G1 G5)(G4)(G3)>
32 4247 10 12
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Recherche des motifs a eécarts flous

Puces Séquences de génes = Différence d’ltemset 6(|t2,

M1 <(G2)(G1 G5)(G3)(G4)> it1): la valeur absolue de la
37 4 43 5 7 différence entre 'intensité du
| | gene it2 et it1
= Exemple:
M1: 6((G3); (G1 G)S))
M2 <(G2)(G1 G5)(G4)(G3)> = |5-4]=]
3.2 4247 10 12 M2: 5((G3); (G1 G5))

‘_'_’ = 112-4.21=7,8
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Recherche des motifs a écarts flous

Membership Degree

A
Almost Equal
1 Lightly over expressed Very over expressed
0
0 In(2) 3*In(2) 6*In(2) 7"In(2)  9*In(2)

Difference of Expression Level
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Recherche des motifs a écarts flous

Membership Degree
A

Almost Equal
Lightly over expressed Very over expressed

0 In(2) 3*In(2) 6*In(2) 7'In(2)  9*In(2)

Difference of Expression Level
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Recherche des motifs a écarts flous

Membership Degree
A

Almost Equal
Lightly over expressed Very over eppressed

0 In(2) 3*In(2) 6*In(2) 7'In(2)  9*In(2)

Difference of Expression Level
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Recherche des motifs a eécarts flous

Puces Séquences de génes Degre d’une sequence a

M1 <(G2)(G1 G5)(G3)(G4)> écart flou :
37 4435 7 .

‘_'_’ Fs,cg(M); | (d1, ...,dn-1)

(moyennement sur-exprime;

0,5) T-norm appliquée a tous les

degrés des écarts de la

M2 <(G2)(G1 G35)(G4)(G3)> sequence

3.2 4247 10 12

l—'—‘ Fe316265 (M2)=0,5

FeaGics (M2) =1
(trés sur exprimé ;1)
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Recherche des motifs a eécarts flous

Puces Séquences de génes

M1 <(G2)(G1 G5)(G3)(G4)>
3.7 443 5 7

\_'_’ ;[FFG (so)]

. Freq(spa) = ,
(moyennement sur-exprime; O]
0.5)

Support d’une séquence a
écart flou

M2 <(G2)(G1 Go)(G4)(G3)> Pourcentage de puces vérifiant
3.2 42471 10 12 le motif a écarts flous

‘_'_’ Freq(Gg)very(Gl G5) = 1/2 =0,5

(trés sur exprimé ;1)
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Conclusions et perspectives

Motifs a écarts flous plus compréehensibles et
manipulables par les experts

Simple a calculer (post-traitement)

Utiliser les propriétés des contraintes liées au flou pour
améliorer les performances de notre algorithme

Nouvelle information : motifs a écart flous discriminant
prediction des types de cancer

Membership Degree

Almost Equal

1 = . —

0 In(2) 3*In(2) 6*In(2) 7*In(2) 9*In(2)
Difference of Expression Level
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Définition du probleme

Phase 1 : apprentissage du modeéle

Fouille de Motifs
données séquentiels

Données
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Définition du probleme

Phase 1 : apprentissage du modeéle

Fouille de Motifs
données séquentiels

Données

Phase 2 : prédiction du grade

.o . Grade 3
Classification —
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Apprentissage du modele

Etape 1 : Extraction des motifs
= Pour chaque moatif, calcul du support pour chaque type de tumeurs

Support  Support  Support
Gradel Grade2 Grade3
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Apprentissage du modele

= Etape 2 : Calcul de la « qualité » d’'un motif
= Pour chaque motif, calcul de I'écart entre les 2 plus haut supports

= SP3 est le plus discriminant

Support Support Support Discriminance

Gradel Grade2 Grade3

90-78 = 12
84% 60% 38% 84-79=24
80% 25% 33% 80-33 =47

a4



Apprentissage du modele

= Résultat
= Pour chaque grade, une liste des k meilleurs motifs

Grade 1 Grade 2 Grade 3

(G1G3) (G4)(G3) (G5 G6)(G1)

(G5)(G2) (G5 G6)(G2) (G2)(G1)
(G2)(G4)(G3) (G3)(G2) (G2)(G4)
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Classification

 Entrée : séquence a classer
S1=<(G4) (G5 G6) (G3) (G1) (G2) >

- Etape 1 : Pour chaque séquence, on teste 'inclusion des motifs

Grade 1 Grade 2 Grade 3
(G1 G3) (G5 G6)(G1)
(G2)(G1)
(G2)(G4)(G3) (G2)(G4)
1 3 0
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Classification

« Attribution d’'un groupe a une séquence

* Au plus fort score

Grade 1 Grade 2 Grade 3
(G1 G3) (G4)(G3) (G5 G6)(G1)
(G5)(G2) (G5 G6)(G2) (G2)(G1)
(G2)(G4)(G3) (G3)(G2) (G2)(G4)
1 0
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Données

Données disponibles en ligne
« NCBI
o KJX64-KJ125
« TAM
« TBG
Données de 'IRCM

Grade 1 Grade 2 Grade 3

Microarrays 162 274 185

Selection 28 genes Sotiriou and al. (20006)
« Connus pour leurs implications dans le cancer du sein
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Protocole

ECHANTILLON

90%

Motifs séquentiels

|

4 CLASSIFICATION

|

VALIDATION

Support
min = 0.4

100 ms
Par grade

Comparaison
avec les

algorithmes
de Weka
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Evaluation

Séquences correctement attribuées

Rappel =
Séquences appartenant a la tumeur

Séquences correctement attribuées

Précision = - _,
Séquences attribuées
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Résultats

* Tous les jeux de données

Grade 1 Grade 2 Grade 3

Recall ‘

Precision ‘

F-Measure ‘

 Tumeurs de grade 2 : profils hétérogénes
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Résultats

online datasets IRCM and online
datasets

R P F R P F R
Rules (9) 0.924 | 0.906 | 0.915 | 0.922 | 0.922 | 0.922 | 0.954 | 0.967 | 0.959

Bayes (8) | 0.920 | 0.918 | 0.819 | 0.819 | 0.826 | 0.822 | 0.921 | 0.932 | 0.926
Functions (5) | 0.917 | 0.918 | 0.917 | 0.902 | 0.901 | 0.902 | 0.955 | 0.970 | 0.962
Lazy (4) 0.937 | 0.943 | 0.940 | 0.922 | 0.931 | 0.926 | 0.909 | 0.939 | 0.923
Misc (3) 0.932 | 0.936 | 0.934 | 0.937 | 0.934 | 0.936 | 0.934 | 0.942 | 0.937
Tree (12) 0.938 | 0.943 | 0.940 | 0.943 | 0.944 | 0.944 | 0.928 | 0.944 | 0.936

SP 0.891 0.880  0.885 0.896  0.910 0903 0962 0974 0.968

 IRCM : jeu de données bien réparti et homogene
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Partenaires : INVS Guyane, UNC
Institut Pasteur

Pathologie visée : Dengue
Evolution de la dengue dans

I'espace et le temps
Impact environnemental

Détection des pics épidémique Health
Professionals

Données dans le temps et I'espace
<Données épidemiologique Prédiction de I'évolution des
2Données environmentale epidemie

(météo, entomologique...)




Quelques définitions - épidémiologie

Epidemie : Fréquence plus €levée que celle
attendue d’'une maladie (TLP)

Incidence : Nombre de nouveaux cas de
maladies par unité de temps

Seuil epidemique : Valeur quantitative au-
dela de laquelle on considere qu'un nombre de
cas est anormalement éleve (situation
potentiellement épidémique)

Risque : Probabilité de developper une
maladie pendant une periode donnée.

Alerte : Evenement sanitaire anormal
représentant un risque potentiel pour la santé
publique

Surveillance épidéemiologique : Observation
vigilante et continue de la distribution et des
tendances de I'incidence d’'une pathologie par
la collecte systématique, consolidation et
évaluation de données pertinentes
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La dengue

Grippe tropicale transmise a ’'hnomme par le moustique
Aedes aegypti ou Aedes albopictus

Arbovirose (transmise par les suceurs de sang) n°1
chez ’THomme

« 50 a 100 millions de personnes affectées/an, dans le
monde

« 200 000 a 500 000 hospitalisations DFH (Dengue a Fievre
Hémorragique) /an, dans le monde

- 20 000 déces/an, dans le monde
(principalement en Asie du Sud Est) A R
4 serotypes (DENV-1, DENV-2,
DENV-3,DENV-4)
Endemique (persistente) dans les
pays tropicaux.
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Survenue
d ’un cas
secondaire

Arrivée d’une
personne infectée, en
début d ’incubation

|

Virémie = pério
contamination d 'un 1
moustique 5-7 jours

Début des signes Contamination

cliniques secondaire
d’une personne

« Pas de transmission interhumaine, ni par I'air ou par 'eau.
89



2 variantes

= Forme classique
Manifestation brutale aprés 5 a 7 jours d’'incubation;

Symptémes : Forte fievre, maux de téte, Frissons, Nauseées,
Vomissements, Douleurs articulaires et musculaires, Rash
cutané (apparition de taches rouges)

Evolution : Amélioration au bout d’'une semaine et Rémission en
quelgues semaines.

= Forme hémorragique

Débute sous la forme classique, Rémission passageére,
Aggravation brusque vers le 3éme ou 4eme jour

Symptémes : Hémorragies digestives, nasales....

Evolution : Guérison rapide avec asthénie (affaiblissement de
I'organisme) pendant 3 a 6 mois, aggravation, état de choc et
parfois déces.
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La dengue en Guyane

Nombre total de cas
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Circulation des 4 sérotypes
Mode endémo-épidémique en Guyane

2009 : Epidémie de DENV-1
13 900 cas ont consulté un médecin

2006 : Epidémie g
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Laboratoire
d’Informatique

de Robotique

et de Microélectronique
de Montpellier

Sources des données

Laboratoires : 7 laboratoires répartis sur 3 communes du Littoral (Cas
biologiquement confirmeés)
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v .
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aripasoula lem } Salil /s / #_? BRESIL
! T/
Antecum Pata fo L —
® 52 S >
i Pog ) ,{ v\—/\gw/
Y / .Camopi
SURINAM ¢ /J
7 <
;&
Sy y
g 0 50
{ s Kilométres
& SO d Commune isolée
J & . < / | accessible soit par
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povl BRESIL Sources ; Geofla IGN - données DSDS

Réalisation : Marc Ruello - DSE - DSDS
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Laboratoire
d’Informatique

de Robotique

et de Microélectroniqug
de Montpellier

Sources des données

Médecins sentinelles : 25 médecins généralistes (33%) sur 7 com. du littoral (cas
cliniguement évocateurs)
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e
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Uiy } Y / 3/ BRESIL
Antecum Pata b, { /[ Y,
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Réalisation : Marc Ruello - DSE - DSDS
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de Montpellier

St Laurent DM

Apatou @ \X\?

Papaichton
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Laboratoire
d’Informatique
de Robotique

et de Microélectronique]
de Montpellier

Surveillance a I'échelle de la commune

250

200 |

150

100 -

50 -

[ cas confirmés

——seuil d'alerte

2006-2006-2807-2807-2207-2007-2607-2607-2007-3008-2808-2608-2808-2008-2008-2809-2809-2209-2009-2809-3609-2009-3210-2D10-2610-2810-201

Répartition géographique de I'incidence des cas de dengue confirmés

Guyane 2009 - Semaines 1 a 24.

Apatou
9 cas pour 5923 hab

AvialaYalimapo
21 cas pour 1198 hab

Mana

60 cas pour 7837 hab.
Iracoubo

5 cas pour 1899 hab

Saint-Laurent

amary
515 cas pour 33707 hab 23 cas pour 3069 hab

Grand-Santi
43 cas pour 3351 hab!

Papalchton
9 cas pour 1456 hab!

Saint-Georges

30 cas pour 3419 hab.

Maripasoula
7 cas pour 4507 hab

Cayenne
1050 cas pour 58004 hab

Remire-Montjoly
425 cas pour 17736 hab

Matoury
357 cas pour 24583 hab

[ 5 10Km
——

Nombre de cas confirmés
pour 1000 hab

0

10;05]

105;25]

125;5]
M s
Limites administratives
[ Département

Commune
Réseaux

Routes nationales

Sources : données du CR des arbovirus, LABM Plenet,
LABM peneau, LABAM carage, LABM du CHOG,

LABM pasteur - CERBA.

Réalisation : Colin Durand, Marc Ruello -

DSDS - DSE - Juin 2009,
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’ﬁ' infected
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Base de données

area date temperature rain wind (km/h)
Port Klang 1 low low 35
Port Klang 2 low high -
Kelang 1 low mean 12
Kelang 2 high mean -
Kapar 1 low - -
Kapar 2 low low 23

@ Spatial dimension
@ Temporal dimension (timestamps)

@ Anzlvsis dimension
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Base de séquences spatio-temporelles

On groupe les dimensions d’analyse par date et zone
pour obtenir une base de sequences sDB

area sequence of itemsets

Port Klang  (temp_low rain_low wind_35) (temp_low rain_high wind_-)
Kelang (temp_low rain_mean wind_12) (temp_high rain_mean wind_-)
Kapar (temp_low rain_- wind_-) (temp_low rain_low wind_23)

“
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Zonage

area 1 area 2
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Opérateur spatial « (pres de)
Operateur de groupage [ ]
Symbole representant I'absence d’itemsets 6
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Séquence d’itemsets spacials

<(A+B)(®°B)(A-[B;C])>
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Fouille de séquence 2S

Extraire un ensemble de 2S fréquentes dans la base
de séquences sDB :

support(2S) >= a
Avec a le support minimum

Une 2S fréquente est egalement appelée motif spatio-
temporel ou S2P
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Support

area sequence of itemsets

Port Klang  <(temp_low rain_low wind_35) (temp_low rain_high wind_-)>
Kelang <(temp_low rain_mean wind_12) (temp_high rain_mean wind_-)>
Kapar <(temp_low rain_- wind_-) (temp_low rain_low wind_23)>

support (<(rain_low rain_high)>) = %— the sequence appears for 66% of areas

support (<(temp_low)>) = 1, the sequence appears in all areas

I' The support uses only the spatial component of dataset
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Laboratoire
d’Informatique
de Robotique

et de Microélectronique
de Montpellier

Evaluation

Execution runtime of DFS_Mine and DFS-

Number of patterns extracted by DFS_Mine and S2PMiner on Dengue dataset

DFS-S2PMiner on Dengue dataset

100,0

1000000 i
-+ DFS_Mine =+ DFS_Mine . .
100000 e -*-DFS-S2PMiner (STPi) ] ~*-DFS-S2PMiner (STPi)
............. - DFS-S2PMiner (classical support) ~=DFS-S2PMiner (classical support)
0 T
s L T,
10000 - g B 10,0
£ D | ®»
©
5 E:
‘s 1000 o
[ Q
3 *
§ 100 —— _ 10
10 M —— .
1 T T
0,20 0,25 0,30 0,35 0,40 0,1 ' ' , w
Minimal support 0,20 0,25 0,30 0,35 0,40

Minimal support
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HIV1 vs. HIV2

Partners : Institut de Génétique
Moléculaire de Montpellier

Targeted pathologies: HIV

2
A

-]

HIV1 and HIV2
characteristics

Identification of targeted Biologists
genes

< DNA microarrays
< Experiments over time
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Partners : Zenith, I3M

Cluster of different kinds

Objectives : extract 10 cells
of cells

over billions of cells

Signature of rare cells
(cancer, CVA, ...) Health

professionals

3

<Flow Cytrometry




Partners : CHU Martinique,

ANR MIDAS
Objectives : Stream
Summarization

< Streams of Sensors Data

)\

Health
professionals

Alarm Triggering
Past Data Requests
Contextual Hierarchies

Class attribution
according to a context




Partners : Nevantropic
Objectives : H1N1 propagation

New cases,

sl Health
professionals

Neit@ntropic <>
B3 (o—|E-][&~] C e i

euters news per month

<News (Reuters, AFP,...)

rnl

Ju!hue; £ 7




Objectives : Trend Detections on

Social Networks and Tweets

< Stream of Tweets
<MeSH Hierarchy

Symptoms detection
Trends Analysis
Sentiments Analysis

L\

Health
professionals

Y ' (% Y
wete
4




Partners: WebReport

Description of tweets

Association of a news
to a category of disasters Journalists

< Tweets
< Class of disasters (tornado,
flood, earthquake...)

_2




