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Systeme d’information

Ensemble des moyens

nécessaires au traitement et a I'exploitation des
informations dans le cadre d'objectifs définis



IMGT®, the international ImMunoGeneTics information system®
(http://lwww.imgt.org)

IMGT® est spécialisé dans les séquences, structures et données genétiques
des immunoglobulines (IG), des reécepteurs T (TR), du complexe majeur
d'histocompatibilité (MHC) des vertébres, des protéines des superfamilles IgSF

et MhcSF, et des protéines apparentées du systeme immunitaire.
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IMGT®, the international InMunoGeneTics information system® http:/lwww.imgt.org, is a high-quality integrated knowledge resource specialized in
the immunoglobulins (IG), T cell receptors (TR), major histocompatibility complex (MHC), immunoglobulin superfamily {IgSF), major histocompatibility
complex superfamily (MhcSF) and related proteins of the immune system (RFI) of human and other vertebrate species, created in 1989 by Marie-Paule
databases (MGT/LIGM-DB, a comprehensive database of IG and TR from human and other vertebrates, with translation for fully annotated sequences,
IMGT/MHC-DB, IMGT/PRIMER-DB), igenome database (IMGT/GENE-DB) and database (IMGT/3Dstructure-DB), Web resources and interactive
tools. The IMGT Home page http:/www.imgt.org (Montpellier, France) provides a common access to alliImmunogenetics data.

IMGT founder and director: Marie-Paule Lefranc (Marie-Paule Lefranc@igh.cnrs fr], Université Montpellier 2, CNRS | LIGM, IGH, IFR3, Montpellier

(France)
IMGT® Site Map -~
Information on IMGT®, IMGT creations and updates, IMGT references, FAQ, Citing IMGT, Acknowledgments and Funding support... @ f—"-l
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Le contexte biologique:
la synthese des IG et des TR

http://www.imgt.org
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Diversité des junctions :
exemple d’'une chaine lourde d’IG
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Systeme informatique (Sl)

Partie automatisée d'un systeme d'information.
Le systeme informatique regroupe :

* Le matériel physique et cablage (PC, réseau,....)

- Le réseau (adresse IP, noms, ...)

» Le(s) systeme(s) d'exploitation (Windows, Linux, ...)
- Sauvegardes

- Les applications :

bases de données,

logiciels de développement,
intferfaces d'exploitation, ..



File Edit View History Bookmarks Yahoo!

Tools Help
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IMGT databases

» IMGT/LIGM-DB LIGM, Montpellier, France

MNucleotide sequences of IG and TR from 235 species (137 963 entries)
» IMGT/IMHC-DB ANRI, BPRC, hosted at EBI

Sequences of the human MHC

» IMGT/PRIMER-DB LIGM, Montpellier, France

Oligonucleotides (primers) of IG and TR from 11 species (1 864 entries)

» IMGT/GENE-DB LIGM, Montpellier, France
International nomenclature for IG and TR genes from human, mouse, rat and
rabbit (1 999 genes, 3 026 alleles)

IMGT/3Dstructure-DB LIGM, Montpellier, France

3D structures (IMGT Colliers de Perles) of |G antibodies, TR, MHC and RPI
(1 702 entries)

Source: PDB, INN

IMGT tools

» IMGT/V-QUEST (sequence alignment software for IG, TR and HLA)
e IMGT/JunctionAnalysis (for human and mouse |G and TR)
» IMGT/Allele-Align
» IMGT/PhyloGene
IMGT/DomainDisplay (Amino acid sequences)

» IMGT/LocusView, IMGT/GeneView, INMGT/IGeneSearch,
IMGT/Clone Search (for human IGK, IGL, IGH, TRA/TRD, TRB, TRG, mouse
TRAMTRD and human MHC)

» IMGT/Genelnfo (TIMC and ICH, Grenoble; LIGM, Montpellier)

¢ IMGT/GeneFrequency

IMGT/DomainGapAlign

IMGT Web resources il

« IMGT Repertoire (IG and TR, MHC and RPI)

¢ IMGT Index (FactsBook)

e IMGT Scientific chart (Sequence description, Numbering, Nomenclature,
Representation rules)

* IMGT Bloc-notes (Interesting links, PubMed, Meeting announcements,
Postdoctoral positions and jobs, Messages, Search engines..)

s IMGT Education (IMGT Lexique, Aide-mémaoire, Tutorials, Questions and
answers, Enseignements..)

s IMGT Medical page, IMGT Veterinary page, IMGT Biotechnology page

e |MGT Posters and diaporama

e The IMGT Immunoinformatics page

IMGT other accesses

e IMGT Other accesses (ARSA, SRS, MRS)

s Compare your sequence against IMGT (BLAST, FASTA)

e IMGT/LIGM-DB Sequence submission b
e [MGT flat file release information

IMGT Latest news &

» New release of IMGTNV-QUEST (Version 3.2 8) (Mon, 01 Sept 2009
11:22:54 GMT)

s IMGT® celebrates ten years of HONourable behaviour (Thu, 2 Apr 2009
09:24:44 GMT)

* NAR Database Issue 2009 On-line (Wed, 17 Dec 2008 11:29:03 GMT)
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Une application informatique distribuée

utilise plusieurs machines

L'architecture d'une application distribuée est donnée par:

- la description des utilisées,

- les de ces machines pour l'application:
- fonction des données
» fonction des données

- fonction utilisateur
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File Edit View History Bookmarks Yahoo! Tools Help

IMGT databases

IMGT Web resources [

» IMGTI/LIGM-DB LIGI'wli Montpellier France « IMGT Repertoire (IG and TR, MHC and RPI)
Nucleotide sequences of IG and TR from 235 species (137 963 entries) * IMGT Index (FactsBook)

» IMGT/IMHC-DB ANRI, BPRC, hosted at EBI « IMGT Scientific chart (Sequence description, Numbering, Nomenclature,
Sequences of the human MHC Representation rules)

» IMGT/PRIMER-DB LIGM, Montpellier, France  IMGT Bloc-notes (Interesting links, PubMed, Meeting announcements,
Oligonucleotides (primers) of IG and TR from 11 species (1 864 entries) Postdoctoral positions and jobs, Messages, Search engines...)

» IMGT/GENE-DB LIGM, Montpellier, France « IMGT Education (IMGT Lexique, Aide-mémaoire, Tutorials, Questions and
International nomenclature for IG and TR genes from human, mouse, rat and answers, Enseignements...)
rabbit (1 999 genes, 3 026 alleles) e [MGT Medical page, IMGT Veterinary page, IMGT Biotechnology page

s |MGT Posters and diaporama
IMGT/3Dstructure-DB LIGM, Montpellier, France « The IMGT Immunoinformatics page

3D structures (IMGT Caolliers de Perles) of IG antibodies, TR, MHC and RPI
(1702 entries) —
Source: PDE, INN

IMGT tools IMGT other accesses

. IMGT/V-QUEST (sequence alignment software for IG, TR and HLA)

IMGT Other accesses (ARSA, SRS, MRS)

t IMGT/JunctionAnalysis (for human and mouse |G and TR) s« Compare your sequence against IMGT (BLAST, FASTA)
o IMG T/Allele-Align e IMGT/LIGM-DB Sequence submission
- IMGT/PhyloGene e |MGT flat file release information

o IMGT/DomainDisplay (Amino acid sequences)
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Les objectifs de IMGT/LIGM-DB  ¥¢ )=

http://www.imgt.org

+ Contenir toutes les séquences IG et TR des bases
EMBL/GenBank/DDBJ

+

- Expertiser les séquences en fonction des
connhaissances en immunogenetique

+ Suivi et intégration des nouvelles connaissances
dans le systeme d'information IMGT®



IMGT/LIGM-DB: application distribuée

présélection

http://www.imgt.org

___________________________________________ Py S
ey o=
(Developpement) (Distribution)

expertise

Base de données
Web, ftp



A l'arrivée dans IMGT®

¥} IMGT/LIGM-DB - Mozilla Firefox
File Edit View History Bookmarks Tools Help

=l

EMBL FLAT-FILE

ID ARBRO3051069; 5V 1; linear; genomic DNA; WES; ROD; |1617& BP.

XK
C RRBRO305106%9; ARBRO3000000;

XK

DT 13-AT0G-2003 (Rel. 7&, Created)

OT 13-A0G-2003 (Rel. 7&, Last updated, Version 1)

an

LDE Battus norvegicus chromosome & clone CH230-392J&; CH230-207C13;

DE CH230-381I3y CH230-68G3; CH230-83C24; CH230-408M5: CH230-30N12:

DE CH230-110020p CH230-321B4; CH230-83D21; CH230-232G4; CH230-170R13:

DE CH230-375C4; CH230-331M14; CH230-186012; CH230-489E8; CH230-62J1;

LE CH230-44756 strain BH/SsHHsdMCW BNOEO3303698, whole genome shotgun
DE Sequence.

XK

EW WES.

0S5 Battus norvegicus (Morway rat)
C Eukaryotar Metazoar; Chordatar Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; Memmalia:
C Eutheria; Euarchontoglires; Glires; Bodentia; Sciurcgnathi; Murocidea:
C Muridae; Murinese; BEattus.
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Apres expertise dans IMGT® ﬁg

) IMGT/LIGM-DB - Mozilla Firefox Tt
File Edit View History Bookmarks Tools Help http://www.imgt.org

IMGT FLAT-FILE -

Information
system®

ID ARBRO3051069 IMGT/LIGM anncotation : by annotators; genomic DHA: ROD: 16176 BP. T
b

AC  ARBRO30510&9; RABRO30O00000;

H

DT 17-0CT-2006 (Bel. 200643-2, arrived in LIGM-LB )
DT 17-JUL-2007 (Bel. 200729-2, Last updated, Version 3)
W
DE Battus norvegicus chromosome & clone CH230-392J6; CH230-207C13;
DE CH230-36113; CH230-68G3; CH230-83C24; CH230-408MS; CHZ230-30N12;
DE CH230-110020; CH230-321B4; CH230-83D21; CH230-232G6&; CHZ230-170R13;
DE CH230-375C4; CH230-331M14; CH230-126012; CH230-49E&; CH230-62J1;
DE CH230-447G6 strain BN/SsNHsdMCW BNORO3303698, whole genome shotgun
DE 3equence. ;
DE genounic DNA; germmline configuration; Ig-Heavy; reqular; group IGHV.
XX
ER gntigen receptor; immunoglobulin superfemily; IG; IG-Heawy:; variable;
EW pseudogene; IMGT reference sequence; immunoglobulin; gDMA; germline;
EW V-gene.
XX
035 Battus norvegicus (Norway rat)
C cellular organisms; Eukeryota; Fungi/Metezoe group; Metazoa; Eumetazoa;)
C Bilateria; Coelomata; Deutercstomia; Chordata; Craniata; Vertebrata:
C Gnathostomata; Teleostomi; Eutelecstomi; Sarcopterygiir Tetrapoda:
C Amniota; Mammalia; Theria; Eutheria; Euarchontoglires; Glires:
C Bodentiar Sciurcgnathi: Muroidea:; Muridae: Murinae; Rattus.
KE
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A 'arrivée dans IMGT®

Y IMGT/LIGM-DB - Mozilla Firefox

=10 x|

Fichier  Edition  Affichage  Historigue  Marque-pages  Outils 7
FIT [£] _:J
EC Contact hcbi-contactsfbeom. two.edu for more information.
202 1-1el76
Fi Fat GFenome Sequencing Consortium:
ET ;

S%33333333393F3 3288 EE

Subnmitted [(11-JUL-2003) to the EMEL/GenBank /DDEJ datahases.
Human Genome Sequencing Center, Department of Molecular and Human Genetics,

Bavylor College of Medicine, One Baylor Plasa, Houston, TH 77030, U3ShA

EMEL-CON; CHOOOO77Y.

Eevy

S0Urce

LocationsQualifiers

l1..16176
Sorganism="Rattus norvegicus"
Jochromosome="6"
Setrain="BEN/3sNH=dMCW"
Aol type="genomic DA™

foclone="CHZ30-39276;
CH230-83C24; CH230-403M5;
CH230-321EB4d; CH230-53D:21;
CHZ30-375C4; CHZ30-331M14d: CHEZ30-156012;
CH230-

6aJl; CH=30-447G6"
Jdb_xref="taxon:1011a"™

CH230-207C13;
CHZ30-30N12;
CHZ30-2320G6;

CHZ30-361I3;
CH=30-110020;
CHZ30-170413;
CH&30-49E3;

GJequenice 16176 BP; 4107 4; 3293 C; 3041 Gr 5735 Tr; 0O other;

guattgtagy
acaccttati

acatgatgat
attccaatoo
aatttcacca
aatattotat

cattazsaatc
qaaagyaaty
gaggoatota
atgocaasat
aagattgttt
cotogaagoth

tactootgac
agacaatcaa
taacatcotga
gtttaaaada
gtgagtgtoa
tcattoctadg

cagyttooty
toacattgoa
gagcaaacca
tootatoctac
gyocttatcaa
aarctgotoa

tottggaact
acaatctota
crcagaaacat
aagaaaagas
gotgtactac
aaactactoc

gatgacctot
atctoocttoo
ctgotttaag
gtgtgotagt
totadgggaad
agccacttoo

CHZ30-68G3;

)
120
130
240
300
3o
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V-GENE 1..1e61l76
Speeudo="Framezhifts in V-BEGION™
fdb_xref="taxon:10116"
Jochromosome="6"
fatrain="EN/3sHHs4MCW"™
folone="CH230-392J6 ;CH230-207C1l3;CH23530-361T35;
CH230-68G3;CH2Z30-83C24,; CH230-408M5 ;CH230-30N12;
CH230-110020:CH230-32154; CH230-83D 21 s CHE30-2326G6 ;
CH230-170413:CH230-375C4;:CH230-331M14:CH230-186012;
CHZZ0-49ES :CHEZ30-62J]1 :CHZ 30-447G6™
fallele="TIGHVS53539*%01"
Jogene="IGHY¥5339"
Sorganisn="Fattus norvegicus"
fmol type="genonic DNA™

5'UTE 6d64d. . 16176
L-INTRON-L 6366, . 6463
L-PARTL 6d2l..6463
ftranzlation="MRNRFELFCFIILF"
INIT-CODON 6461, . 6463
DONOR-SFPLICE 6419..6421
V-INTEON 6377.. 6420
ACCEPTOR-3PLICE 6375..6373
V-EXON 6073..63746
Joodon_start=3
L-PARTZ 6366..6376

Joodon_start=3
Jtranslation=""VWC"

V-REGION 6073..6365
fpeseudo="Framezhifts in V-FEGION™
fallele="IGHVS339%01™
Agene=""IGHVEZ39"
JCDE _length="[8.x.2]"

FR1-IMGT 6291..6365
Abd TMGT="1 to 26, &4 10 nissing. &4& 12 is a 3TOF
CODoN™

1st-C¥5 6300..6302

CDR1-IMGT BZ67.. 0290

Fbd THGT="27 to 347
Stranslation="GFTFIEYD"" _:J

4333333333333333333333333333333333333334




Information et connaissance

* Une Information comprend des données primaires
issues |'expérimentation (mesures, images, séquences) ainsi
que les données secondaires qui comprennent aussi ce qu'il
est nécessaire de connditre pour leur analyse.

(résultats + matériels & méthodes).

» La connaissance inclut tout ce qu'il est nécessaire pour
réaliser l'annotation des données, telle qu'elle peut étre
réalisée par des experts dans un domaine particulier.



Un exemple de guestion

Qu'est-ce qu'un gene?
=> plusieurs définitions

Dans une base de données:
- établissement d'un dictionnaire des données
- mise en place de contraintes a travers un

vocabulaire controlé

Recherches bibliographiques a travers des
thesaurus de mots clés



) Mozilla Firefox

Fle Edit WView History Bookmarks Tools Help
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|2] Most Visited #® Getting Started - Latest Headlines | tomcat & oOutils inguistiques

AF184762; 5V 1; linear; mRNA; STD; HUM: 471 BP.

AFl184762;

25-0CT-1999 (Rel. 61, Created)
25-0CT-15999 (RBel. 61, Last updated, Version 1)

Homo sapiens Ighl heavy chain mBHNA, partial cds.

E R ENEOE R PR BN RKENREEEERED

Homo sapiens (human)

Eukarvota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; Mammalia;
Eutheria; Euarchontoglires; Primates; Haplorrhini; Catarrhini; Hominidae;
Homo .

[1]

1-471

PFUBMED:; 5941639.

Pritsch 0., Hudryv-Clergeon G., Buckle M., Petillot ¥., Bouvet J.P.,
Gagnon J., Dighieroc G.;

"Can immunoglobulin C(H)1l constant region domain modulate antigen binding
affinity of antibodies?";

J. Clin. Invest. 98(10):2235-2243(19%6&).

[2]

1-471

Pritsch ©., Hudry-Clergeon G., Buckle M., Petillot ¥., Bouwvet J.P.,
Gagnon J., Dighiero G.:

RT H

RL Submitted (11-5EP-1929) to the EMBL/GenBank/DDEJ databases.
RL Biochemistry, School of Medicine, General Flores 2125, Montewvideo 11800,
RL Uruguay

X

LR IMGT/LIGM; AF1847&2; AF184T7&2.

XX

FH Eey Location/Qualifiers

FH

FT source 1..471

FT forganism="Homo sapiens"

FT fehromosome="14"

FT fmap="14g32.33"

FT fmol type="mRNA"

a




Le vocabulaire controlé des bases de
données géneéralistes DDBJ/EMBL/GenBank

Des codes pour indiquer les types d'information

©3 The EMBL Nucleotide Sequence Database: User Manual Release B7 - Mozilla Firefox

Fichier Marque-pages  OQukls 7
| | Hokmail | | 500 Internal Server E... | | Personnaliser les liens | | Windows Media |7 wguest | | wWindows O IMGET/LIGM-DE admini... »
-
ID identification (begin= sach entrv.: 1 per entrv)
AC accession number (=1 per sntrv)
DT date (2 per entrv)
LE description (»=1 per entrv)
EW keyword (»=1 per entry)
(0 OrJanlis=m sSpecles (»=1 per entry)
(] organiz=m classification (»=1 per entry) 0
(0] organelle (0 or 1 per entry)
EN reference number (»=1 per entry)
RC reference comment [ »=0 per sntrv)
EF reference positions [ »=1 per entrv)
RXE reference cross—reference (=0 per entrv)
R reference group [ »=0 per sntrv)
Ea reference authori(=s) [ »=0 per sntrv)
ET reference title [ »=1 per entrv)
FEL reference location [ »=1 per entrv)
DE databaze cros=-reference [ »=0 per entrv)
ZC comnentsz or notes (=0 per entrv)
AH az=emnbly header (0 or 1 per entrv)
AS az=emnbly information (0 or »=1 per entrv)
FH feature table header (2 per entrv)
FT feature table data (=2 per entrv)
HE spacer line (many per entrv)
S0 zequence header (1l per entrv)
({n] contig<sconstruct line (0 or »=1 per entry)
bb (blank=s) =egquence data (»=1 per entry)
s termination line {end= sach entryv. 1 per entrv) =
< L
Terminé




EMBL Feature labels (http://www.ebi.ac.uk/embl/WebFeat/index.htm|)

) Webin - Features & Qualifiers - Mozilla Firefox - 10| x|
File Edit View History Bookmarks Tools Help

EMBL-EBI 3:° 22 L Al Datab G¢ Reset @ Give us
H search atabases = || Enter Text Here € o iGemcn feedback

atabases | Tools | EBIGroups | Training . Industry | About Us | Help Site Index W
EBI * Databases * EMBL-Bank * Submission * Webin > Features & Qualifiers

EMBL Nucleotide Sequence Database Submissions: Webin - Features & Qualifiers

attenuator | = [

C_region

CAAT s coding sequence; sequence of nucleotides that corresponds with the sequence
S_ of amino acids in a protein (location includes stop codon); feature includes

% amino acid conceptual translation.

D_segment (allele="text"

E:Ez"wr {citation=[number]

/codon=(seq:"codon-sequence"” aa:<amino_acid=)

GC_signal /codon start=<1 or 2 or 3>

gene /db_xref="<database> <identifier="

:E::uAn /{EC number="text"

J_segment /exception="text"

LTR 0

{experiment="text"
ffunction="text"

/gene="text" —
f/inference="TYPE[ (same species)]|[.EVIDENCE_BASIS]"
/label=feature_label

mat_peptide
misc_binding
misc_difference
misc_feature
misc_recomb

misc_RNA | flocus_tag="text" (single token) -

misc_signa ——

misc_structure /map= "te}d"

modified_base /note="text

mRNA /number=unqguoted text (single token)

% fold locus tag="text" (single token)
region _m "

old_sequence fﬂ text

operon /product="text"

ol /protein_id="<identifier="

polyA s!gnal f’gseud

polyA_site

/ribosomal slippage

{etandard nama—"towvt" LI v|

precursor_RNA




EMBL Feature labels Lo

) webin - Features & Qualifiers - Mozilla Firefox - O] x|

Fichier  Edition  Affichage  Historique Margue-pages  Cukils 7

. -~
EMBL-EBI H seara All Databases Enter TextHere Go

Advanced Search

| Tools | EBIGrou ps | Trainin q L in dustry | AboutUs . g [=1]1] Site
EEl » Databases » EMEL-Banl » Submission * Webin > Features & Qualifiers

EMBL Nucleotide Sequence Database Submissions: Webin - Features & Qualifiers

Fs

V_segment

variable segment of immunoglobulin light and heavy chains, and T-cell
receptar alpha, beta, and gamma chains; codes for most of the variable
regian (% _region) and the last few amina acids of the leader peptide;

»ZllelE= oo code la majeur partie de la région

feitation=[number] . |
fdh_sre="<databag Variable (V_region) et les quelques
fexperiment="text" . -4 . .
frmmrvet acides aminés du peptide signal
finference="TYPE[ (same species)|[:EVIDENCE_BASIS]"
{lahel=feature_label

flocus_tag="text" (single token)

‘map="text"

/nate="text"

fold_locus_tag="text" (single token)
fproduct="text"

/pseuda
fstandard name="text"




EMBL Feature labels

£ 3webin - Features & Qualifiers - Mozilla Firefox

Fichier Edition  Affichage  Historigue  Marque-pages  OQutils 7

. —
EMBL-EBI Z:° 3: search All Databases Enter TextHere Go

Advanced Search

| Tools | EBIGrau ps | Trainin q L In dustry | AboutUs | Help Site
EEl » Datbases » EMEL-EBanlk » Submission * Webin » Features & Qualifiers

EMBL Nucleotide Sequence Database Submissions: Webin - Features & Qualifiers

rFs

V_region

variahle region of immunoglobulin light and heavy chains, and T-cell receptor
alpha, beta, and gamma chaing; codes for the variable amino terminal
partion; can be composed of % _segments, D segments, M_regions, and
J_segments;

peut étre composé de V_segments,
/allele="text" D segments, N_regions, et J_segments

feitation=[number]

fdb_xre="<database=:<identifier="

fexperiment="text"

fgene="text"

finference="TYPE[ (same species)|[EVIDENCE_BASIS]"
/label=feature_label

flocus_tag="text" (single token)

‘map="text"

‘note="text"

fold_locus_tag="text" (single token)
fproduct="text"

/pzeudo
Fstandard name="text"




List and definition of IMGT standardized labels

9 IMGT/LIGM-DB - Mozilla Firefox

Fichier  Edition  Affichage

Histariqgue  Margue-pages COutils ¢

[corresponding reqion In cUMNA

|germ|ine genarmic DA including L-PARTZ and V-REGIOM

germline genormic DRA including L-PARTT, M-INTRON and V-EXOM, with the 8'UTE
and 3UTR

[v-GEME-MODULE

|germ|ine genamic DA including L-PARTT, Y-INTROM, W-EXOMN and W-RS

|V—HEF'TAMEH |I-’ hiucleatide recombination site, like CACAGTG, part of V-RS
han cading sequence hetween L-PARTT and VW-EXON, in genomic DMA, ar

W-INTROM | . i
corresponding sequence in unspliced cOMA

VeJ-C-CLUSTER genamic DRA in germline configuration including at least one V-GEME, ane J-GEME
and one C-GEME

|U—.J—C—F:EGIDN |c|:n:|ing region including %-, J- and C- BREGION, in cDMNA

o J-CLUSTER genomic DRA in germline configuration including at least ane Y-GERE and one
J-GEME

|U—J-E}{DN |rearranged genamic DA including L-PARTZ, Y- and J- REGIOHM

o J-GENE rearranged genomic DMNA including L-RPARTT, W-INTROMN and W-J-EXOM, with the
S'UTR and 3UTR

Ve -REGION coding regiqn inc:ll_!ding Y- and J-REGION, in rearranged genomic DMA, or
corresponding redion in cOhA

=L E-DOMAIN coding region of non-1G and non-TR similar to an 1G ar TR W-D0MAIN

- O MAMER 9 nucleotide recombination site, like ACASAAACT, part of V-RHE

V-REGION coding region of W-GEMKE without the leader peptide (plus 1 or 2 nucleotide(s) before
the V-HEPTAMER, if present), ar corresponding region in cOMA

VRS recombination signal including ¥-HEPTAMER, ¥-SFACER and V-MOMNAMER in 3' of
W-REGION of a W-GEME orW-SECUEMNCE

V-SPACER :fﬁngr 23 nucleotide spacer between the V-HEPTAMER and the V-MNOMAMER of &

OK

OK



Quelle est la signification des ces termes dans le
contexte de la biologie?

Comment ces termes sont-ils organisés?

Comment sont-il reliés?



Ontologies

Une définit formellement les
employés pour un

Les ontologies sont destinées a étre utilisées par:
- des personnes
+ des bases de données
- des applications

ayant besoin de partager des informations



Ontologies

Au sein d’'une ontologie, les termes sont regroupes
sous forme de (ou classes) sémantiques:
s définissent un groupe d’individus possédant des
propriétés similaires.

Les ontologies incluent les
iInformatiquement exploitables des
élémentaires et de leurs

Les ontologies doivent permettre le et la



Bases de connaissances:

Une ontologie ainsi que |'ensemble des
individuelles des constituent une base
de connaissances. Une frontiére subtile marque
la fin d'une ontologie et le début d'une base

de connaissances.



Exemple simple: les formes géometriques
représentation hiérarchique de concepts avec la relation «is_a»

spécialisation

(OWL, Web Ontology Language)

Is_a

Is_a

|HI:I|.I'I.|I :Thin g .--I
— jll_i -

B

._.-'- g,
| Quadrilatere D
R

Parallel
el daralle ﬂgramme-.____.

Is_ a

|

e T m =
g e
I Rectangle |
. 4 - ul n
_ll:ll':\r
" B ™ a 4
-.l-. .‘H.-
| Carre )
M u =

Def : polygone a 4 cbtés

Def: quadrilatere (convexe)
dont les cbtés sont paralleles
deux a deux

Def: Parallélogramme a
angles droits

Def: rectangle dont les
cotés sont égaux



Propriétées/Relations
(OWL, Web Ontology Language)

- Propriéte d'objet : relie une instance a une autre instance

Mother

mnther_n%on_nf“

Son D)mther_nf":

- Proprieté de type de données: relie une instance a des valeurs.
Owl propose un héritage des propriétés (a exploiter pour les relations entre les motifs).

Son

son_of Tnstance Mother

brother_of Tnstance® | Son

age Integer™




Propriétés/Relations
(OWL, Web Ontology Language)

domain : classes pour lesquelles est définie la propriéte,
range : classes reliées par la propriété au domain.

domain relation range
Son brother_of Son
Mother mother_of Son

Son son_of Mother



Caracteéristiqgues des Propriétés/relations:
symetriques, transitives, inverses et fonctionnelles

Mother

mother of*ton of*

Son

D:a'ﬂther_nf':

Symétrique: brother_of
Transitive: parent_of

GrandParent

parent

Parent

YoungChild

parent_

f

parent_of

(familles de 3 générations avec de jeunes enfants)

Inverse: son_of / mother_of

Fonctionnelle : son_of



Restriction sur les Propriétés/Relations : cardinalités

Mother
Ex de familles nombreuses de moins de 10 enfants
_ mother_of
child_of - Une mére a au moins 3 enfants
- Une mere a au plus 10 enfants
Child - Un enfant a une et une seule mere

minCardinality: toute instance de la classe sera relié par la propriété a au moins
x individus Exemple: propriété mother_of de la classe Mother : minCardinality=3

maxCardinality: toute instance de la classe sera relié par la propriété a au plus x
individus Exemple: propriété mother_of de la classe Mother : maxCardinality=10

cardinality: toute instance de la classe sera relié par la propriété a exactement x
individus Exemple: propriété son_of de la classe Mother : cardinality=1



Les ontologies en Biologie

» On s'intéresse aux ontologies qui sont du domaine public.
* Leur nombre augmente régulierement

(besoin de définir, de partager).

+ Elles couvrent des sujets et domaines différents.
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Gene Ontology.

GO a été créée en 1998. GO résulte d'une collaboration
entre plusieurs bases de données: FlyBase (drosophile), the
Saccharomyces Genome Database, et des bases de données
de génomes (homme et souris), etc.

GO comprend 3 parties axées sur

- (fonction des genes exprimés
ex: ATPase activity.

- (rdles biologique généraux de
fonctions moléculaire complexes ex: la mitose).

- (structures subcellulaires,

localisation des complexes macromoleculaires ex: le
noyau, le télomere).
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Welcome to the Gene Ontology website!

The Gene Ontology project is a major bioinformatics initiative with the aim of standardizing the representation of gene and gene
product attributes across species and databases. The project provides a controlled vocabulary of terms for describing gene
product characteristics and gene product annotation data from GO Consortium members, as well as tools to access and
process this data. Read more about the Gene Ontology...

Search the Gene Ontology Database

Search for genes, proteins or GO terms using AmiGO :

[MITosIs

| " gene or protein name ® GO term or ID |

‘AmiGO is the official GO browser and search engine. Browse the Gene Ontology with AmiGO .

On the GO website

» Visit the GO newsdesk , subscribe to the GO news feed [, and follow GO on twitter & - |atest news updates:
o GO News and GOOSE maintenance tomorrow (9/24) http://tinyurl.com/lavpog 3 days ago &
© QuickGO paper (and more) in GO Bibliography http://tinyurl.com/mey4bb 4 days ago &
o GO Mews and GOOSE maintenance tomorrow (9/10) http://tinyurl.com/mdujbo 17 days ago &

= Downloads : ontology files, annotations, the GO database, more...

» Tools for using GO: OBO-Edit® , AmiGO, GO Online SQL Environment & = more...
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Term Search Results
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43 results for

¥ Filter search results B

biological process

ellular component
olecular function 7

Results are sorted by relevance. To change the sort order, click on the column headers.

| Perform an action with this page's selected terms... A |

rel |
[ Go:0007067 :

& cell cycle process comprising the steps by which the nucleus of a eukaryotic cell divides; the process invelves condensation of chromosomal DMA into a highly

compacted form. Canonically, mitosis produces two daughter nuclei whose chromosome complement is identical to that of the mother cell.

Jhide def]

0.gene preducts  biological

I Go:0051337 :
viewintree process

5.gene preducts biological

[T Go:0007113 : endomitotic cell cycle  [show def]
Migw intree process
Query matches synonym "end [exact synonym]
[T GO:0010458 : exit from imitosis’ [show def] 52 gene products biological -
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T G0:0019763 : immunoglobulin: receptor activity [show def]

cellular component

molecular function

_|biological process

biclogical process

~molecular function

molecular function

view in tree

=l

X Find: I imm ¥ Next & Previous s Highlight al ™ Match case

| Done

%




) AmiGO: immunoglobulin complex, circulating Details - Mozilla Firefox

File Edit View History Bookmarks Yahoo! Tools Help

' C X « |s’\ |httl:r:ffamigﬂ.ganeontobgy.ﬂrgfcgi-binfamigofterm-details.cgi?tEI W |*|GDDGLE

B G0:0044421 : extracellular region part [2030 gene products]
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Dans le domaine de I'immunogénétique

Problemes et limites de GO:

- Comment se compose le site de reconnaissance d'un
anticorps?

- Quels sont les motifs constitutifs importants?
- Comment caractériser précisément des séquences d'IG

(.. et des TR): identification, classification des génes,
description, numérotation des acides aminés, obtention ?



Sequence Ontology

- Vocabulaire controlé pour I'annotation des
séquences et |'annotation des génomes

- proposer une représentation structurée des annotations

- vocabulaire pour la description des mutations



Sequence Ontology:
une ontologie pour décrire les sequences biologiques
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Dans le domaine de I'immunogénétique

Limites de SO.

- Il est nécessaire de prendre en compte d'autres
informations:
type de genes, type de chdines, ...

- I| faut des relations plus précises que « part_of » entre
les motifs

- Comment caractériser précisément des séquences d'IG
(.. et des TR): identification, classification des génes,
description, numérotation des acides aminés, obtention ?

=> nécessité d'une ontologie spécifique
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Pour standardiser, partager, reutiliser et représenter
les connaissances en immunogéneétique

IMGT-ONTOLOGY repose sur 7 axiomes:
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IMGT Scientific chart :

IMGT-ONTOLOGY en langage naturel pour les biologistes
http://imgt.cines.fr/textes/IMGTScientificChart/

En cours : edition avec Protégé
pour faciliter la représentation et le partage
(agents humains et logiciels)
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C: y Information
"OBTENTION"
http://www.imgt.org

cell, tissue, organ transgenic

- PBL - animal

- liver - plant
libraries

autoimmune diseases :

- autoantibody RUCIITIIG

- rheumatoid factor -CDNA
-combinatorial

clonal expansion diseases PCR

- leukemia

- lymphoma hybridoma

- myeloma - monoclonal antibody

origine methodologie

The "OBTENTION" concepts specify the origin and methodology




"ORIENTATION" I

Muq6
Gene —
¥ . o - N Information
¥ IMGT Repertoire {(RPI) - Mozilla Firefox -0l x| Tics system®
Fichier  Edition  Affichage Allera Margue-pages  Oukils 7 http://Awww.imgt.org
rFs
IMGT
Gene Gene in locus Gene in seguence
Gene I:hrnn_'uns-_:-mal orientation IMGT/LIGH-DE
localization en L Positi Orientati i IMGT label Pasiti Orientati
chromasome oGS QEITIon:s re 1an accession abel= QEItons e 1an
number
IGKC_C-REGION q11.2 REw IGK “O05s7 C-REGION 334 653 sense
1G KIS q11.2 REw IGK 171417 APOD1215 Jo0zz J-RE+J)-REGION 153261612 sense
1G K4 q11.2 REw IGK 1714102, APOD1215 Jo0zz J-RE+J)-REGION 1221..1297 sense
1GEIZ q11.2 REw IGK 1713760, APOD1215 Jo0zz J-RE+J)-REGION 820..955 sense
1GEIZ q11.2 REw IGK 1713485, APOD1215 Jo0z4z J-RE+J)-REGION 73,650 Sense
1GK.N q11.2 REw IGK 1713093, APOD1215 Jo0z4z J-RE+J)-REGION 212,288 Sense
1G K41 q11.2 FuD IGK 1629406, APOD1211 200023 L-PARTI+ A INTRON+ W EXON+W RS 98..709 Sense
1GENG-2 q11.2 FuD IGK 1677682, APDD1211 A24as L-PARTI+ A INTRON+ W EXON+W RS 304,822 Sense
1GENT-2 q11.2 REw IGK 1659929, APOD1211 A beliiev L-PARTI++ INTRON+ EXON 6231221 Sense
1GEM2-4 q11.2 REw IGK 1643348, APOD 1240 A4 L-PARTI++ INTRON+ EXON A6, 1206 Sense
1GEN -5 q11.2 REw IGK 1627697 . APDD124H 200001 L-PARTI+ A INTRON+ W EXON+W RS 297 802 Sense
1GEN -G q11.2 REw IGK 1608734, APOD1230 hG4a58 L-PARTI+ A INTRON+ W EXON+W RS 131637 Sense
1GENG-T q11.2 REw IGK 1506528, APOD1230 AO2T2E L-PARTI+ A INTRON+ W EXON+W RS 134,680 Sense
1G KN -8 q11.2 REw IGK 1582586, APOD 1209 k020487 L-PARTI+4 INTRON+w EXON 50, 1427 Zense
1GENT -9 q11.2 REw IGK 1565034, APOD 1209 FO2096 L-PARTI+4 INTRON+w EXON G641..1168 Zense
1GKW2Z-10 q11.2 REw IGK 1556022, APOD1209 20001z L-PARTI+4 INTRON+w EXON 121814 Zense
1GEM-11 q11.2 REw IGK 1547845, APDD123H1 HO166S L-PARTI+ A INTRON+ W EXOM 4R S 134 677 Zense
1GKM-12 q11.2 REw IGK 1534792 APDD12H WO16TT L-PARTI+ A INTRON+ W EXOM 4R S 11701674 Zense
1GKM-13 q11.2 REw IGK 1529026, APDD123H FO2093 L-PARTI+4 INTRON+w EXON 427 A0 Zense
1GKNW2Z-14 q11.2 REw IGK 1486996 . APOD 1228 sl L-PARTI+4 INTRON+w EXON 191..956 Zense
1GKMWG-15 q11.2 REw IGK 1429840, APOD1228 h22090 L-PARTI+ A INTRON+ W EXOM 4R S 6761218 Zense
1GKMA-16 q11.2 REw IGK 1475162, APOD 1243 JO0z 48 L-PARTI+ A INTRON+ W EXOM 4R S 131636 Zense -
1| | L|_I
@ Rechercher @ | cluster @ Qccurrence suivante @ Occurrence précédente |=| Surligner kout [ Respecter la casse




Annotation and IMGT-ONTOLOGY concepts

Z0——>»0—T—42mQ0 —

) IMGT/LIGM-DB Consultation module ¥3 - Mozilla Firefox ] B |
File Edit \Miew Go EBookmarks Tools  Help @
ID AY998750 IMGT/LIGM annotation : sutomatic:| mBMNAL:;J| HUM; 366 EBP. il
XX

AC AYS9E7T50;

XX

DT Z25-MAY¥-2005 (Rel. 2005:21-3, arriwved in LIGM-DE )

DT 25-A00G-2005 (Rel. 200534-4, Last updated, Version 3)

X

DE Homo sapiens isolate 4H immunoglobulin heavy chain wariasble region (IGHWV1)

T B 1 DT THTre 2 m ) d 11 1 LEETR L | 1 1

DE wRMNA;: rearranged configuration; Ig-Heavy: regular; functionality

DE productive; group IGHV: subgroup HV1.

e

Kl antigen receptor; immunoglobulin superfamily: Ig; Ig-Heawvy: wvariable:

K diversity: joining: imunoglobulin. s
Homo sapiens (human)

) Eunkaryota; Metazoa; Chordata; Vertebrata; MHawmmalia; Eutheria; Primates:;

oc Catarrhini; Hominidae: Homwo.

XX

R [1]

RFP 1-366

RX FUEMED: 15706403.

R4 Stamatopoulos K., EBelessi C., Papadaki T., EKalagiakou E., 3tavroyvianni N..,

Ri Douka V., Afendaki 3., Saloum R., Parasi L., Anagnostou D., Laoutaris N.,

R4 Fassa=s A., Anagnostopoulos A.;

RT "Irmtounoglobulin Heavy—- And Light-chain Repertoire in 3plenic Marginal Zone

RT Lyrphorma':

RL [er] Mol. Med. (Z005) In press

KX

R [2]

RFP 1-366

Ri Stamatopoulos K., EBelessi C., Papadaki T., Kalagiakou E., 3tavroyianni N.,

R4 Douka V., Afendaki 3., Salowum R., Parasi L., Anagnostou D., Laoutaris HN.,

R4 Fassas L., Anagnostopoulos 4.}

RT ;

EL Submitted (30-MAR-Z005) to the EMEL/GenBank/DDEJ databases.

EL Hemwatology Department and HCT Unit, Papanikolaou General Hospital,

RL Thessaloniki 57010, Greece

XX

DR EMEL; AYS95750.

KX

FH Eey Location/Qualifiers

FH

FT L-V-D-J-C-3EQUENCE <1..3866> LI

Information
system®

http://www.imgt.org



Annotation and IMGT-ONTOLOGY concepts |-

Z0—4HT1T—2XOWLMO

£ IMGT/LIGM-DB Consultation module ¥3 - Mozilla Firefox =] %ene foformation
ics system®

File Edit Wiew Go Bookmarks Tools  Help ﬁ .

FH Eey Location/Qualifiers ﬂ http://www.imgt.org

FH

FT L-V-D-J-C-3EQUENCE] <1..366>

FT fpartial

FT N | OBTENTION

FT foell types="B-cell"

FT fisolate="4H"

FT :’tissue_type="spleen from splenic marginal zone

FT lymphoma™

FT forganisw="Homo sapiens"

FT V-D-J-REGICHN <1l..366>

FT fpartial

FT fprDtEin_id="AAX93843.l"

FT ftranslatiDn="SGAEHKKPGASUKUSCKLSGYTFSGYYIHHHEQ&PGQGEEH I

FT MGWINPHSGGTN Y AQKF QG THTRD TS IS TVYHELSELRSDDT

FT TIFGVLMGRENWFDPUGQGTLYTYSS™ CLASS' F|CAT|ON

FT V-REGICN <l..276

FT fpartial

FT fallele="IGHV1-2*04, putatiwve™

FT fgene="IGHV1-2"

FT LACDD lenct ol o 2d !

FT fputative limit="3' side"

FT ftranslation="SGREVEKPGLSVEVICELIGYTFSGYT

FT MGWINPNSGGTNY AQKF OGVTHTRD TS ISTVYMELSRLRS] N U M E ROT AT | O N

FT FR1-IMGT i, .57

FT fpartial

FT fAA_IHGT="? to Z6, AL 10 is missing™

FT ftranslation="3GAEVEEKPGAIVEVICELI"

FT 1st-C¥3 : o=

FT CDR1-INGT E5..81

FT fAA_IHGT="2? to 347

FT ftranslation="GYTFacyYy"

FT FRZ2-IMGT SZ..132

FT fAA_IHGT="39 to 557

FT ftranslation="IHWVRQALPGOGLE WHMGH™

FT CONIERVED-TRF §5. .90

FT CDRZ-INGT 133..156

FT fAA_IHGT="56 to 637

FT ftranslation="INPHNIGGT"

FT FR3I-IMGT 157..270

FT fAA_IHGT="66 to 104, Ak 73 i= mwissing™

FT ftranslation="NYLQKFQGUYTHTRD TS IS TV YHELSRELESDD TAV YY" ‘:J




Les atouts de IMGT-ONTOLOGY

http://www.imgt.org

1 - Pour les utilisateurs:

+ Définir un vocabulaire précis et spécifique
du domaine qui permette de décrire en
ge‘ra_li_lR’rou’res les caractéristiques des IG et

es

* Proposer ce vocabulaire standardisé comme
criteres de sélection dans la base



Les atouts de IMGT-ONTOLOGY

http://www.imgt.org

2 - Pour les annotateurs du laboratoire:

» Faciliter la communication au sein de I'équipe
» Faciliter la formation du nouveau personnel

+ Etablir les regles d'annotation qui expriment
les dépendances entre les termes du
vocabulaire



Les atouts de IMGT-ONTOLOGY
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http://www.imgt.org

3 - Automatisation des procédures:

» Alléger le travail des annotateurs

+ Développer des outil d'annotation



Les atouts de IMGT-ONTOLOGY

M
G
T

Im '@
uno
one
ics g

http://www.imgt.org

4 - Intégration des nouvelles connaissances
en immunogénétique

* Modifier les regles existantes

+ Appliguer les modifications aux
données préexistantes



Exemple d’éditeur d’ontologie: OBO-Edit (GO, SO, ...)

) 0BO-Edit - Overview - MoZilla Firefox -10] x|
Hle Edit View History Bookmarks Yahoo! Tools Help
&9 - C X & [0 ntp:yjoboediorg/ 77 - |[ICl-] obo edt J3)

OBO - Edit

sl OBO-Edit is an open source ontology editor written in Java.
Gelting Hel OBO-Edit is optimized for the OBO biological ontology file format. It features an easy to

User's Guide e ;
OBO Format use editing interface, a simple but fast reasoner, and powerful search capabilities.

Wik OBO-Edit is developed by the Berkeley Bioinformatics and Ontologies Project, and is

e e“_",; e Site funded by the Gene Ontology Consortium. Contributions fo the OBO-Edit codebase are
OBO-Edit2 API always welcome.

Bug Reports
Feature Requests

About the Working Group
About the Author

X Find: I rag ¥ Next 4 Previous &+ Highlightal ™ Match case




Exemple d’éditeur d’ontologie: Protége

) The Protégé Ontology Editor and Knowledge Acquisition System - Mozilla Firefox

Fle Edit View History Bookmarks Yahoo! Tools Help

i; - C X @ IIj|http:ﬂprotege.stanford.edu,-’ inrdig |v|pr0tege

protégé Search:l

HOME | OVERVIEW | DOCUMENTATION | DOWNLOADS | SUPPORT | COMMUNITY | WIKI | ABOUT US

welcome to protégé

Protégé is a free, open source ontology editor and

news knowledge-base framework. =

|
Save the Date! The Protégé platform supports two main ways of modeling
24-26 March 2010 ontologies via the Protégé-Frames and Protége-OWL
Protégé-OWL Short Course editors. Protégé ontologies can be exported into a variety of

formats including RDF(S), OWL, and XML Schema. (more) E |

Protége is based on Java, is extensible, and provides a 7.|
plug-and-play environment that makes it a flexible base go to protégé-owl
for rapid prototyping and application development. (more)

Stanford, California

21 July 2000
Help evaluate Protégé
Get a $20 iTunes gift card

=

e —

11|see

Protégé is supported by a strong community of "
developers and academic, government and corporate .
users, who are using Protégé for knowledge solutions geb
in areas as diverse as biomedicine, intelligence L
gathering, and corporate modeling. 4
go to protége-frames

comumumity
Registered Users 126,870
protege-users list members 17,135 -
protege-discussion list members 3,203
protege-owl list members 2,954

Protégé is available from this site as a free download T p—
along with plug-ins and ontologies. go to WebProtégé

downloads
Protégé 4.0 June 16, 2009
Protégé 3.4.1 June 18, 2009

WebProtége 0.5 alpha August 14, 2009

y of Medicine

v Ginds | enn PRI 7ot U P SRS T e B Y A

rrer| IQ} The Protégé Ont... ) 2008-CBS2 | [E] microsoft Powerpo....| B Document - Mcr...




Administration et controle de données i
dans un systeme d'information: exemple de
IMGT/LIGM-DB

1- des des données
de différentes sources dans la base: comment gérer
I'entrée des séquences (700 arrivées par semaine) ,
des annotations et leur distribution?

2- des aux données: qui annote les séquences,
quelles informations peuvent €tre consultées, extraites
et modifiées, et par qui?



1- Coordination des flux de données

\.

Annotation
LIGM Expertise

Pata

J

Reception
EMBL Flat Files

Submission

N

~

Coherence

Data Integrity

Data

Administration

Knowledge tables|— /

-

Distribution

Flat files
distribution

[ Definitive tables ]

[Temporary tables]

Author

[Reception tables]

Database (RDBMS Sybase)

Web server
Java API

http://www.imgt.org



1- Coordination des flux de données
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Annotation
LIGM Expertise
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J

Reception
EMBL Flat Files

Submission

N

~

Coherence

Data Integrity

Data

Administration

Knowledge tables|— /

////’;aﬁi

Distribution

Flat files
distribution

[ Definitive tables ]

[Temporary tables]

Author

[Reception tables]

Database (RDBMS Sybase)

Web server
Java API

http://www.imgt.org



1- Coordination des flux de données

.

Annotation
LIGM Expertise

Reception
EMBL Flat Files

Submission

Pata

N

~

Coherence

Data Integrity

Data

Administration

Knowledge tables J/

/////Daua

Distribution

Flat files
distribution

[ Definitive tables ]

[Tem porary tables]

Author

[Reception tables]

Database (RDBMS Sybase)

Web server
Java API

http://www.imgt.org



1- Coordination des flux de données

http://www.imgt.org

a I
— YPata Coherence

Annotation

HIGM Expertice \Data Integrity /
\
y Data
Knowledge tables /

Distribution

Administration

Flat files —>

distribution

Data
Reception

EMBL Flat Files
Author
Submission

[ Definitive tables ]
[Temporary tables| Web server

Java API

[Reception tables]

Database (RDBMS Sybase)




1- Coordination des flux de données

http://www.imgt.org

4 R
|

4 Pata Coherence
Annotation

S S \Data Integrity /
- Data

Knowledge tables

Distribution
Data Flat files —>
Reception distribution

emporary tables] Web server
Java AP

EMBL Flat Files
Author -
Submission

eception tables

Database (RDBMS Sybase)




1- Coordination des flux de données

http://www.imgt.org

r

Annotation
LIGM Expertise

"
Data
nowledge tables
Distribution
Data Flat files >
Reception . distribution
L)

EMBL Flat Files emporary tables] Web server

Author .

Submission Java API

eception tables

Database (RDBMS Sybase)




2 - Gestion acces aux données

Gcne
Evénements wdrermes
http://www.imgt.org

Arrivée d'une Arrivée d'une

Annotation
nouvelle entrée mise & jour d'une entree
existante
o Etat avant
Tables définitives traitement VALIDED
Traitements
Tables de réception, ~ Réception NfW UPDATED
IMPORTED
Chargement l
Tables temporaires |  Prise en IMPORTED (locked)
charge par un
annotateur l
NEWREADY
Enregistrement l

Tables définitives | dans les tables

VALIDED
opérationnelles

(locked) : indique que l'entrée est prise en charge par un annotateur



Evénements

Information
system®

Arrivée d'une Arrivée d'une

Annotation http://www.imgt.org
nouvelle entrée mise & jour d'une entrée
existante
o Etat avant -
Tables definitives traitement VALIDED
Traitements
_ , . NEW UPDATED — UPDQUITE
Tables de réception| ~ Reception l
IMPORTED
Chargement l
Tables temporaires |  Prise en IMPORTED (locked)
charge par un
annotateur l
NEWREADY UPDREADY
Enregistrement l l
Tables définitives | dans les tables  VALIDED VALIDED
opérationnelles

(locked) : indique que l'entrée est prise en
charge par un annotateur



Evénements Im§

Mpmo
Gene
Tics p

Information
system®

Arrivée d'une Arrivée d'une

Annotation http://www.imgt.org
nouvelle entrée mise & jour d'une entrée
existante
. Etat avant
Tables définitives traitement VALIDED
Traitements
L . . UPDATED — UPDQUITE
Tables de réception| ~ Reception vav l
IMPORTED UPDRUN
Chargement l l
Tables temporaires | Prise en
charge par un 'MPORTED (locked)UPDUNVAL (locked)
annotateur l
NEWREADY UPDREADY |
Enregistrement l l
Tables définitives | dans les tables  VALIDED VALIDED
opérationnelles

(locked) : indique que l'entrée est prise en
charge par un annotateur



Evénements

Arrivée d'une Arrivée d'une

: Tics e
Annotation 4 :
nouvelle entrée mise & jour d'une entreée http://www.imgt.org
existante
o Etat avant -
Tables définitives traitement VALIDED VALIDED
Traitements
o . . UPDATED —» UPDQUITE
Tables de réception| ~ Reéception wa l
IMPORTED UPDRUN
Chargement l l
: v
Tables temporaires | Prise en UNVAL IDED (locked
charge par un 'MPORTED (locked)UPDUNVAL (locked) ( )
annotateur l l
NEWREADY UPDREADY | READY
Enregistrement l l
Tables définitives | dans les tables  VALIDED VALIDED VALIDED
opérationnelles

(locked) : indique que l'entrée est prise en
charge par un annotateur



IMGT/LIGM-DB

Sequence nucléotidiques http://www.imgt.org
IGet TR

IMGT/GENE-DB
Geénes IG et TR IMGT/LocusView..

Vocabulaire

IMGT/3Dstructure-DB controle
Structures 3D IMGT reference IMGT/Phylogene

directory

IMGT/V-QUEST

IMGT/PRIMER-DE IMGT/JunctionAnalysis

oligonucléotides

IMGT/GeneFrequency



ROles des responsables de Sl

Assurer la cohérence d'un ensemble d'informations
qui comprend des données (dans une base de
données...), des applications, interfaces pour un
ensemble d'utilisateurs

On demande en plus:

la de I'information le plus
possible

- simultanément sous
- a travers
"fout le monde" veut offrir

Les utilisateurs ont des demandes difficiles a anticiper,
qui évoluent rapidement



Complexité des Si

* Les systemes d'information n'ont jamais eté congus
pour durer si longtemps ou pour tre résistants au
temps qui passe (bug de I'an 2000)

* Il faudrait adapter certaines méthodes, standards,
protocoles dépassés/oubliés.

- Les versions des outils, standards, middleware

changent plusieurs fois au cours d'un méme projet.

“La toute derniere release, (ou la version beta)" des
outils disponibles comprend souvent de nombreux
bugs.



La durée de vie d’'un Sl dépend de

Portabilité: il existe plusieurs plate-formes alternatives qui
peuvent faire fourner le systéme

Evolutivité: un systeme est évolutif, on peut:

- ajouter des fonctionnalités

- augmenter ses capacités maximum

- I'adapter a des besoins différents/nouveaux
- corriger des dysfonctionnements

Réutilisation: Un systéme est réutilisable s'il peut étre intégré
(en totalité ou en partie) dans un nouveau projet.

Standardisation:



L’équilibre des Sl

introduire une innovation

rester standard/compatible

augmenter l'intégration
avec d'autres systemes

préserver la capacité a
évoluer du systeme




Information
system®

http://www.imgt.org




