
LEGOO : Une plateforme bioinformatique pour la 
biologie intégrative des légumineuses

http://www.legoo.org

Knowledge est une base de données de connaissances, qui a pour 
vocation à structurer l’information et à la restituer sous forme de graphe de 
relations. Une interface a été développée pour permettre des 
interrogations simples, croisées, de gérer des groupes de travail et 
l’insertion de données dans la base directement par les utilisateurs. La 
gestion des différences de versions et de nomenclatures entre les jeux de 
données de M.truncatula permet de faire ressortir des informations non 
accessibles auparavant. Knowledge est utilisé, par exemple,  par les 
biologistes pour permettre de croiser des données de transcriptome 
reposant sur des types de puces d’expression différentes. L’utilisateur a 
aussi la possibilité de charger le résultat des requêtes automatiquement 
dans le logiciel de visualisation de réseaux Cytoscape [3] (Webstart). Ainsi 
le graphe devient interrogeable. En plus des données utilisateur, un jeu de 
relations issues de publications (à ce jour 32 références représentant 23 
469 relations) est mis à disposition dans la partie publique de Knowledge.

Intégration de 2 outils de visualisation d’annotation : Apollo [2] 
et Artemis [1].
Apollo interroge une base de données CHADO, contenant 
l’annotation génomique ainsi que des comparaisons 
protéiques avec des banques de références.
L’utilisation des versions Web Start d’Apollo[2] et d’Artemis[1] 
permet de simplifier au maximum la mise en œuvre par les 
biologistes puisque qu’aucune installation préalable des 
logiciels n’est nécessaire.

Intégration d’outils de référence tels que 
PatScan et Blast . Normalisation de toutes 
les interfaces utilisateurs avec lesquelles 
on peut directement interroger les jeux de 
données spécifiques légumineuses
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La biologie intégrative végétale peut être définie comme une intégration multidimensionnelle. Ainsi il convient, dans un premier temps, d’intégrer différents types de données « haut-débit ». Un second axe d’intégration 
doit permettre l’interprétation des données moléculaires à des niveaux d’organisation plus importants (cellule, tissu, etc.). La troisième dimension de l’intégration correspond au transfert de connaissances entre les espèces 
modèles et d’intérêts agronomiques, rendu possible par la comparaison des cartes génétiques et des génomes. « Legoo » fournit de nombreuses ressources le long de ces trois axes d’intégration. La particularité de 
« Legoo » est de se focaliser sur la gestion et la représentation des informations à partir de réseaux de gènes et de comparaisons inter-espèces, proposant ainsi de  multiples points de vues sur les données et les 
connaissances acquises chez les légumineuses. L’intégration technique entre les différentes vues proposées est assurée par l’intermédiaire de web services BioMoby[6]. Ces derniers rendent également possible un accès 
programmatique, par la communauté bioinformatique, aux différentes ressources que nous mettons à disposition.

Narcisse[4] est un navigateur permettant de comparer 
simultanément plusieurs génomes et ce à plusieurs niveaux de 
conservation (Poster 30; Letort et al.).

De nombreux web services BioMoby [6] découlant des
outils du portail (outils de références, Nicknames, 
Knowledge, Narcisse) sont aussi disponibles. Ils peuvent  
être intégrés dans des workflows via Remora [5] ou un 
autre gestionnaire de workflows BioMoby. L’utilisateur 
peut ainsi créer des chaînes d’analyse, reproductibles et 
archivables. Sur le site nous proposons une section avec 
des workflows correspondant aux requêtes les plus 
fréquentes des utilisateurs de Legoo.

Pour notre légumineuse de référence 
Medicago truncatula on dispose de 
nombreux jeux de données utilisant des 
nomenclatures d’identifiants différentes, 
ce qui rend les comparaisons difficiles. 
Pour remédier à cela, Nicknames, pour 
un identifiant donné, va proposer la liste 
des identifiants « synonymes » dans 
les autres jeux de données. Ce lien de 
synonymie est déterminé à partir de 
similarités de séquences pré-calculées. 
De plus la majorité des séquences 
disponibles a été réannotée 
automatiquement avec InterproScan
afin de proposer une annotation 
fonctionnelle homogène.
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Interrogation directe de Knowledge via Narcisse possible à partir d’un 
gène ou d’une synthénie . A l’issue de la requête, Narcisse proposera 
une nouvelle piste pour représenter l’ensemble des relations qui aura 

été renvoyées par le web service.

Nicknames est utilisé
automatiquement pour gérer les 

relations de synonymie dans 
Knowledge. On peut donc 

interroger la base de données à
partir de n’importe quelle 

nomenclature.
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