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D'où vient cette 
bactérie trouvée dans 
mes échantillons de 

fromage ? 

Quel microbe pour 
fermenter un yaourt 

au concombre ?

Produire des 
bionutriments dans 
les aliments végans

Biopreservation de 
saucisses de boeuf ?

Bibliographie sur les 
propriétés anti 

inflammatoires de 
bactéries ?

Liste des pathogènes 
et non-pathogens 

vivant dans les 
aliments ?
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• Microorganismes, aliments et littérature
Des descriptions textuelles des écosystemes, habitats, propriétés dans des millions de documents et bases de données

NCBI, 1er sept 2023

nb projets séquençage par domaine au 1er sept 2023

1er sept. 2023

Une croissance 

exponentielle des données 

et des sources en ligne

 

Food production
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Modèle de connaissances
du texte

Modèle de données

Texte libre      et semi structuré

DonnéesImage

Modèle dynamique

Une représentation formelle (ontologie) pour la 
gestion et le raisonnement

• Intégrer les informations 
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• Extraction d'information 
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CESSDA

Taxonomie

Littérature

habitats

phénotypes

usages

Ressources 
sémantiques

BdD 
protéines
séquences
structures
fonctions Données 

d'observation

BdD 
métaboliques
métabolites

enzymes
réactions

statut, 
sûreté, protection
Réglementation

Catalogue de 
collection
specimens

culture
phénotype

BdD 
génomiques

• Des données et des référentiels divers et dispersés
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• Méthodes et verrous

Traitement automatique de la langue
• la révolution des réseaux de neurones profonds (deep learning)
• dans les domaines de spécialités, peu ou pas exemples d'apprentissage annotés 

manuellement
• stratégies de transfert et d'exploitation de connaissances externes

Focus sur deux méthodes
C-Norm : normalisation d'entités avec peu d'exemples
KB-PubMedBERT : extraction de relations à l'aide d'une base de connaissance externe
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• Normalisation des entités avec C-Norm

Distance de Wang F1 strict
Habitats C-Norm 77,7 60,4 

[Deng et al., 2019] PADIA 68,4 48,8
Phénotypes C-Norm 88,1 70,0

PADIA 75,8 61,8

Ferré, A., et al. C-Norm: a neural approach to few-shot entity normalization. BMC Bioinformatics (2020). 
https://doi.org/10.1186/s12859-020-03886-8

Les résultats expérimentaux [Ferré et al., 2020] surpassent ceux des autres méthodes 

sur la tâche BB-norm task  de Bacteria Biotope'19, [Bossy et al., BioNLP-OST 2019] 

avec  ~3000  classes d'habitats et ~ 400 classe de phénotypes

C-Norm
• Supervision faible
•  Intégration des connaissances ontologiques
•  Sémantique distributionnelle (Word2Vec)

Problème d'apprentissage fortement 
multi-classes et à faible nombre 
d'exemples (few-shot) 

CNN

SLFNN
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• Extraction de relations par KB-PubMedBERT

modèle de langue à masquage
PubMedBERT 

[Gu,..,Poon et al., Transformer language model for 
biomedical text Microsoft, 2020]

documents

vocabulary

[A. Tang et al. Exploitation de plongements de graphes pour 
l'extraction de relations biomédicales, TALN 2023. ]

Plongement de graphes
RotatE [Sun et al., 2019]

Pour deux mentions d’entités dans un texte, 
la connaissance de relations entre elles dans une 
base de connaissances 
améliore la prédiction d’une relation dans le texte, 
y compris lorsque les relations de BC sont 
différentes de celles à prédire. 

Scores micro-F1
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• Omnicrobe application

Relationship types

Habitat
lives in

may be inhabited
Microbe

Phenotype
exhibits

is exhibited by
Microbe

Use
studied for

involves
Microbe

Référentiels

Dérozier S, et al., Omnicrobe, an open-access database of microbial habitats and phenotypes using a 
comprehensive text mining and data fusion approach. PLoS ONE 2023.
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Etape 2 : Omnicrobe pour la sélection des bactéries
• habitat: vegetable juice (-> soy, rice, oat beverage)
• usage: acidification activity
• phénotype : mesophilic or thermophilic
• Qualified Presumption of Safety : yes
• source: collection INRAE CIRM BIA

• Conception d'un yaourt végétal 
Application d'Omnicrobe à l'innovation alimentaire

matière première

Consortium microbien

produit final

Fermentation propriétés organoleptiques

Expérimentation
1. Sélection de jus végétaux (avoine, riz, soja, ..)
2. Sélection de bacteries disponible dans la collection CIRM BIA, capable de les fermenter
3. Implémentation des souches sélectionnées dans une fermentation « réelle » 
4. Mesure du niveau d'acidité et de la variation des composants organoleptiques
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• Sélection de souches microbiennes

• concentration rapide sur un 
sous-ensemble pertinent 
d'espèces parmi les 
candidats potentiels.

• un gain dans la recherche 
bibliographique et 
l'expérimentation 

7 espèces à tester 
pour la production 
de yaourt

Test d'acidification : 
fermentation du jus de soja 
dans un medium 
expérimental

6 / 8
3 / 6

1 / 20
0 / 16
7 / 9
8 / 9

40 / 44
13 / 46
56 / 57

Lactobacillus acidophilus
Lactobacillus casei
Lactobacillus delbrueckii
Lactobacillus helveticus
Lactobacillus paracasei
Lactobacillus paraplantarum
Lactobacillus plantarum
Lactococcus lactis
Streptococcus thermophilus

Acidifying strains / # strains

201 souches à 
tester

[Harle et al. Diversity of the metabolic profiles of a broad range of lactic acid bacteria in soy juice fermentation. Food Microbiol. 2020.]
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• De nombreuses questions scientifiques

Traitement automatique de la langue (TAL)
Relations longue distance
Désambiguïsation des entités
Normalisation par de grandes ontologies (ex. taxonomie)

De nombreuses informations à extraire
Métabolisme, molécules, leur production et dégradation
Consortia microbiens

Interface TAL/Représentation des connaissances
Entity-linking
Qualité des données
Inférence sur propriétés (ex. phénotype, biotope) pour la découverte de connaissance
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