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Les sciences de la vie sont a la fois intrinséquement compliquées a cause du grand nombre d’éléments différents qui entrent
en jeu, et complexes a cause de I'interdépendance forte de ces éléments [1,2]. Pour étudier ces éléments, il y a 1645 bases de
données de référence [3] qu’il faut pouvoir combiner [4]. Elles sont souvent adossées a des ontologies, qui formalisent les
connaissances symboliques nécessaires a leur interprétation [5].

Les technologies du Web Sémantique (RDF pour la description des données, RDFS et OWL pour la formalisation des
connaissances et SPARQL pour leur interrogation) offrent un cadre unifié aux probléemes d’intégration et d’interrogation qui
sous-tendent les analyses [6]. Aujourd’hui, la plupart des bases de données et de connaissances en sciences de la vie sont
disponibles dans ces formats et accessibles sous forme de SPARQL endpoint [7,8], et constituent la partie la plus dense et la
plus inter-connectée des Linked Open Data [9]. Pourtant, (comme pour les LOD en général), elles demeurent singuliérement
sous-exploitées. La complexité des schémas de données de chacune de ces bases, qui refléte la complexité du domaine
et est la garantie de la finesse des analyses, est également le principal facteur limitant leur appropriation par les non-
informaticiens, qui constituent pourtant 'immense majorité des utilisateurs potentiels. Deux moyens couramment
utilisés pour dépasser cette difficulté sont la fourniture de collections d’exemples de requétes, et de schémas décrivant les
types d’entités leurs relations présentes dans les bases, mais ils se révélent insuffisants.

Nous faisons I'hypothése principale qu'il est possible d’établir une représentation des données exposées dans un
SPARQL endpoint sous forme de modules de haut niveau. Chaque module correspond a une partie connexe du schéma de
données. Les modules et leurs relations présentent le double avantage (1) de fournir une description fonctionnelle de haut
niveau cognitif de la base de données, ancrée sur la représentation structurelle de ces données, et (2) de permettre la
composition de requétes en combinant des modules afin de générer automatiquement le code SPARQL correspondant.

Nous faisons I'hypothese secondaire qu’il est possible de générer une décomposition en modules d’'un SPARQL endpoint
(semi-)automatiquement a partir d’'un ensemble de requétes sur cet endpoint.

La premiere étape de la thése consistera a formaliser la notion de module ainsi que la facon dont on peut les assembler.
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La seconde étape consistera a4 proposer une méthode de génération de modules & partir d'un ensemble de requétes et a définir
les critéres d’optimalité (on cherche une décomposition en un nombre minimal de modules qui permette de couvrir tout le
schéma de données et de composer toutes les requétes ; cette décomposition n’étant pas nécessairement unique).

La troisiéme étape consistera a valider et évaluer la méthode précédente sur des bases de données de référence comme
neXtProt, UniProt ou Reactome.

La validation et I’évaluation s’appuieront notamment sur la base neXtProt [10] qui est associée a 777 requétes SPARQL
validées et annotées a la main par des tags (148 sont utilisées dans le tutorial, et les autres servent au controle d’intégrité).
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