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RÉSUMÉ. Depuis une vingtaine d'années, la masse de données générée par la génomique et la
biologie a cru de façon exponentielle. L'accumulation de ces informations, propriétés privées
des laboratoires, a conduit à une hétérogénéité syntaxiqueet sémantique importante. L'ouver-
ture sur Internet de ces sources les a rendues disponibles auplus grand nombre, mais incapables
de communiquer entre elles. Les formats d'accès aux données, les schémas qui les modélisent
varient d'une base à une autre. Intégrer ces données est doncdevenu un des champs princi-
paux de recherche en bases de données, puisque l'écriture derequêtes complexes, sur tout ou
partie de ces bases, joue un rôle important, en médecine prédictive par exemple. Nous décri-
vons ici les principaux problèmes rencontrés par l'intégration de ces données. Après discussion
des approches existantes, leurs points forts et faibles, nous présentons les caractéristiques des
systèmes d'intégration biologique existants, et en�n les caractéristiques de l'architecture de
médiation que nous souhaitons créer.

ABSTRACT.Over the past few years, amount of data generated by genomic or biological research
has increased exponentially. This has created syntactic and semantic heterogeneity, as each
laboratory creates his own database for saving data generated by researchers. Now that data is
widely available and distributed over the Internet, integration “by hand”, as done in the past,
has become very time consuming, and most of the time infeasible. The area of biological and
genomic sources integration has thus become a major focus ofthe data integration research
�eld. In this paper, we present the problems faced when integrating biological sources, the
main approaches actually used, and after discussing their pros and cons we conclude by what
a future integration engine should provide.
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1. Introduction

Le nombre de sources de données et d'outils à la disposition des biologistes sur
le web n'a cessé de croître ces dernières années. Cette augmentation de la masse de
données disponibles a généré une grande variété d'interfaces d'accès, mais surtout une
profonde hétérogénéité syntaxique et sémantique. Jusqu'àprésent, les recoupements
effectués par les biologistes entre plusieurs sources de données étaient réalisés à la
main, au cas par cas. Les interrogations des sources devaient se faire une à une, puis
dans l'ensemble de résultats obtenus, il fallait faire la part des redondances et des com-
plémentarités, ainsi que des éventuelles inconsistances.Désormais, la compréhension
des processus globaux des phénomènes vitaux doit faire appel à une automatisation
des traitements, qui nécessite une intégration de ces données hétérogènes et distribuées
sur le réseau.

La grande diversité des données stockées (allant de la séquence jusqu'à la réfé-
rence bibliographique), l'hétérogénéité des représentations, l'autonomie des sources
les unes par rapport aux autres, mais aussi les interfaces différentes et aux capacités
d'interrogation inégales rendent dif�cile, voire impossible leur utilisation combinée
par des biologistes. L'intégration ne doit d'ailleurs pas simplement concerner les don-
nées brutes, mais aussi permettre l'utilisation de ressources biologiques, telles que
Blast, ou Fasta [NCB a, EMB b]. Nous allons ici nous intéresser tout d'abord aux prin-
cipales caractéristiques de ces sources. Nous verrons ensuite les différentes approches
théoriques, ainsi que les implémentations qui en sont issues. Nous concluerons par
une discussion sur ce que doit proposer un outil d'intégration de données biologiques.

2. Caractéristiques des sources

Avant d'aboutir à une automatisation qui permettrait aux biologistes une recherche
plus ef�cace et une meilleure exploitation des résultats, de nombreux problèmes doivent
être résolus. Ils concernent le domaine de l'intégration dedonnées génomiques ou bio-
logiques mais pas uniquement, puisque des problématiques similaires se retrouvent
également dans le domaine géographique [BOU 04b].

2.1. Variété des données

Les données stockées couvrent des domaines divers de la recherche médicale. Les
bases de données biologiques peuvent être séparées en deux familles :

– d'une part celles contenant les données de base, typiquement ce sont des sé-
quences de gène ou de protéine découvertes par des laboratoires de séquençage
(Swiss-Prot [SIB ], EMBL [EMB a], GenBank [NCB c], DDBJ [DDB ]).

– d'autre part des banques plus spécialisées, contenant desdonnées raf�nées soit
sur des domaines tels que la localisation d'un gène [LOC ], lastructure d'une protéine
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[RSC ], le phénotype [OMI ], soit sur des espèces telles que lamouche [FLY ] ou la
souris [MGD ], soit des références sur des publications médicales [MED , PUB ].

2.2. Une double hétérogénéité

Les incompatibilités entre les sources se manifestent toutd'abord au niveau syn-
taxique. Les formats utilisés pour accéder au contenu des sources peuvent être soit des
notations formelles [ASN ], soit du XML, ainsi que divers formats d'exportation pro-
posés par les banques. L'association de plusieurs syntaxesà une seule sémantique est
une première cause d'inconsistance lors de l'intégration des données. L'hétérogénéité
sémantique peut prendre plusieurs aspects. Elle concerne tout d'abord la notion au-
tour de laquelle est construite la base de données. Swiss-Prot par exemple est centrée
autour de la protéine, alors que GenBank se focalise sur la notion de gène. Plus clas-
siquement, entre deux bases, plusieurs sémantiques différentes peuvent être associées
à une même syntaxe. Très souvent, une entité à plusieurs noms(parfois au sein de la
même banque de données). Ces hétérogénéités mettent l'accent sur le problème que
pose l'identi�cation claire et précise d'une entité biologique parmi toutes les sources
disponibles, de même que l'importance de la qualité des données résultant d'une in-
tégration. Les modèles de données utilisés par les sources vont du modèle relationnel
[SIB ], au modèle semi-structuré [NCB c] en passant par le modèle objet [DAV 01].

2.3. Autonomie et capacités d'interrogation

La plupart des sources disponibles sur internet fonctionnent en mode totalement
autonome. Autrement dit, les administrateurs de ces sources sont tout à fait libres de
modi�er leur schéma ou mettre à jour leur contenu (ces sources fonctionnent souvent
sur le principe dereleasesrégulières, [SIB ] par exemple) sans en faire état préala-
blement aux utilisateurs. Aucune source ne tient compte deséventuels logiciels qui
la référencent ou l'utilisent ; une source indisponible pendant sa maintenance va in-
�uer fortement sur la qualité du résultat d'une requête, ce que l'outil d'intégration
devra bien sûr prendre en compte. La dépendance vis à vis du réseau est également
un facteur d'instabilité. La seule solution a�n d'avoir en permanence les données in-
tégrées les plus à jour, est d'accéder à celles ci lors de l'exécution. Concernant les
IHM, chaque source propose sa propre interface, induisant par là même une hétérogé-
néité “interactive”. Certaines requêtes ne peuvent d'ailleurs même pas être exécutées,
car les sources possèdent des restrictions mises en place a�n d'assurer une qualité
de service à tous les utilisateurs. Il ne serait pas envisageable qu'un seul d'entre eux
mobilise des heures durant la puissance de calcul d'une source par une requête trop
complexe. Les langages de requêtes fournis sont la plupart du temps des formulaires
accessibles dans des pages HTML, qui vont chercher dans une ou plusieurs sources
les valeurs associées aux attributs choisis, mais des langages de plus haut niveau sont
aussi utilisés, tels que SQL ou OQL.
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3. Approches d'intégration actuelles

Les deux grandes approches existantes sont soit l'approchematérialisée, soit l'ap-
proche non matérialisée. Dans le premier cas, un “entrepôt”est construit, dans lequel
les données extraites des sources locales sont combinées dans un schéma global. Par
contre dans le second cas, les données restent au niveau des sources (portails, API...).

3.1. L'entrepôt de données

Il consiste à matérialiser localement les données récupérées sur les sources, les
transformer a�n de les rendre compatibles avec le schéma global dé�ni pour cet entre-
pôt, et en�n de pouvoir exécuter des requêtes. Dans cette approche, l'accent est mis sur
la transformation (réécriture) de données, contrairementà la médiation, qui s'oriente
surtout sur la reécriture de requêtes. L'entrepôt élimine plusieurs des problèmes évo-
qués au paragraphe 2, principalement les temps de réponse trop longs des serveurs,
l'engorgement du réseau, ou l'indisponibilité des sources. Les requêtes peuvent éga-
lement être plus facilement optimisées, et les données retravaillées à la discrétion de
l'utilisateur ; ces modi�cations, même si leur utilité peutêtre avérée, ne seront évi-
demment pas répercutées sur les sources locales. Dans le casd'un entrepôt dédié à la
biologie, les annotations sur les séquences peuvent notamment être retravaillées. Un
inconvénient majeur de cette approche est le fait que les réponses aux requêtes peuvent
fréquemment être construites à partir de données périmées.(Typiquement cela se pro-
duit si l'entrepôt n'a pas pris en compte unereleased'une des sources utilisées.) La
mise à jour de l'entrepôt peut s'avérer coûteuse, sans compter que des droits de copie
peuvent exister sur ce que fournissent certaines sources.

3.2. L'approche non matérialisée

L'utilisation d'un médiateur pour intégrer les sources de données s'appuie sur une
transformation des requêtes lors de l'exécution. La requête exprimée sur le schéma
global par l'utilisateur est décomposée et réécrite en requêtes locales adressées aux
sources de données accédées. L'étape la plus importante lors de l'utilisation d'un mé-
diateur est la création du schéma global. Contrairement à l'entrepôt de données, ici
le mapping concerne les relations qui existent entre le schéma global et les sources
locales. La spéci�cation de ces correspondances - selon la méthode utilisée - déter-
minera la dif�culté de reformulation des requêtes, ainsi que la facilité d'ajout ou de
suppression de sources au sein du système. Deux méthodes sont couramment utilisées
a�n d'établir le schéma global. Soit les sources locales sont considérées comme des
vues sur le schéma global (LAV - Local As View), soit, à l'inverse, le schéma global
est considéré comme une vue sur les sources locales (GAV - Global As View). Dans
l'approche GAV, les relations du schéma global sont constituées à partir de celles des
sources locales, et dans ce cas, la réécriture de requêtes s'avère très simple, puisqu'il
suf�t de réaliser un simple chaînage arrière sur les relations des sources. Par contre,
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l'inconvénient majeur réside dans l'ajout ou la suppression d'une source, puisque cela
oblige à revoir le schéma global. A�n d'éviter ce genre de problème, l'approche LAV
dé�nit chaque source comme une vue sur le schéma global, ce qui facilite grande-
ment l'ajout ou le retrait d'une source, mais complique la réécriture de requêtes. En
fait, ces deux approches ne sont pas opposées, mais complémentaires, tout dépend
du problème qui doit être résolu. Pour intégrer peu de sources, dont la plupart sont
stables, mieux vaut utiliser la méthode GAV. Par contre, dans le cadre d'une intégra-
tion à grande échelle, la méthode LAV est préférable, car un changement important au
niveau d'une source locale aura peu ou pas d'impact sur le schéma global.

3.3. L'approche multi agents

Cette approche a été utilisée dans le cadre du projet IGC-GID(Integrated Genomic
Database - Genome Information System)[BUR 97]. L'architecture proposée fait appel
à un réseau d'agents communiquant entre eux via Corba et KQML[FIN 94]. Tous ont
une fonction bien précise, tel que leEIA (External Interface Agent) qui gère l'inter-
face utilisateur, ou leSCA(Selector Composer Agent) qui s'occupe de décomposer la
requête globale en sous-requêtes destinées aux sources de données locales. C'est une
approche très modulaire et facilement extensible.

3.4. La navigation entre les sources

Cette approche s'inspire de ce que font habituellement les utilisateurs lors d'une
recherche d'information sur le web, qui implique une recherche de page en page par
clic de souris. En pratique, des requêtes générées pour un tel type d'outil sont transfor-
mées en expressions de chemin. Les données des banques sont ensuite intégrées en se
basant sur leurs références croisées. Ces expressions peuvent répondre à la requête de
l'utilisateur selon différents niveaux de satisfaction [MOR 01]. Notons que comparé
au nombre de sources de données actuellement disponibles sur le web (plus de 500),
le nombre de références croisées est faible.

4. Solutions existantes

Les systèmes créés jusqu'à présent varient suivant plusieurs critères, comme l'ob-
jectif de l'outil, son modèle de données, la modélisation des sources, le niveau d'ex-
pertise requis par l'utilisateur, et la possibilité d'af�ner plus ou moins une requête
(en sélectionnant les sources par exemple). L'intégrationréalisée par ces projets est
soit horizontale, soit verticale, selon que les données considérées se complètent ou se
chevauchent. La liste qui suit est loin d'être exhaustive, et de nombreux autres outils
existent. Nous avons réuni ici les principaux systèmes, quisont soit de réels systèmes
d'intégration (médiation ou création d'entrepôt), soit des accès aux bases de données
via des portails sur le web.
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4.1. Les systèmes d'intégration

K2/Kleisli

À l'origine, BioKleisli fédérait des bases de données en proposant un médiateur
qui utilisait un langage de requêtes fonctionnel dédié appelé CPL [HAR 94]. CPL
manipule des types de données complexes bien adaptés à la biologie, et possède des
librairies de fonctions spécialisées. La nouvelle versionde BioKleisli, “K2” est une
API qui permet d'interroger des sources de données génomiques via le langage de
requêtes OQL [ODM ], utilisant un modèle de données objet, dont l'architecture gé-
nérale est décrite en Figure 1.

Figure 1. Architecture de la plateforme K2/Kleisli.

Tambis

Tambis est un système d'intégration de données en temps réelbasé sur l'utilisation
d'une ontologie de domaine pour la biologie moléculaire et la bioinformatique. Il
propose une architecture de médiation et permet un accès transparent aux bases. Etant
basé sur une ontologie, il permet un classement automatiquedes concepts grâce à
l'utilisation d'une logique de description, GRAIL [REC 97]. Son langage de requêtes
est simple, car induit par l'ontologie, qui permet une uniformité. Tambis utilise des
adaptateurs (wrappers) issus du projet BioKleisli a�n d'accéder aux sources locales,
comme le montre la Figure 2.
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Figure 2. Architecture de Tambis.

DiscoveryLink

Ce projet d'IBM utilise deswrappersa�n de proposer une couche intermédiaire
d'accès aux données de plusieurs sources biologiques. Le modèle de données utilisé
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est relationnel-objet. Les requêtes sont soumises en SQL sur le schéma global, sans se
préoccuper des sources locales.

BACIIS

Biological and Chemical Information Integration Systemest un médiateur utilisant
une base de connaissances (KB) ; celle-ci contient une ontologie de domaine qui est
utilisée comme schéma global. LaKB contient aussi le mapping des sources locales
vers l'ontologie.

BioHavasu

BioHavasu intègre les bases de données UniGene, OMIM et Entrez-PubMed, crées
par le NCBI. Il s'apparente à un système d'agrégation des données, puisqu'il travaille
surtout sur des sources contenant toutes l'information souhaitée, plutôt que des in-
formations complémentaires. Le processus de sélection entre les sources est basé sur
celui de BibFinder [BIB ].

GEDAW

Gene Expression DAta Warehouse est un entrepôt de données développé au sein de
l'équipe bioinformatique de l'INSERM U522 (Régulations des équilibres fonctionnels
du foie normal et pathologique) en collaboration avec l'IRISA de Rennes et spécialisé
dans les données du transcriptome hépatique.

BioMolQuest

Cet entrepôt contient les annotations importées des bases Enzyme, Swiss-Prot,
PDB, et CATH. Des formulaires permettent d'effectuer des recherches par mots clefs,
mais la particularité de BioMolQuest est d'exploiter les références croisées de toutes
les sources utilisées.

GUS

Genomics Uni�ed Schema suit l'approche “entrepôt de données”. Les utilisateurs
de GUS peuvenr �ltrer les données et ajouter des annotationsaux données de l'entre-
pôt.

gRNA

genomic Research Network Architecture est un environnement dédié au dévelop-
pement d'outils destinés à l'intégration de sources biologiques [LAU 02].

Genostar

Issu des travaux d'un consortium public/privé créé à l'initiative de Genome ex-
press, Hybrigenics, l'INRIA et l'Institut Pasteur, cette plate-forme bioinformatique de
génomique exploratoire permet d'importer puis de travailler sur des données prove-
nant de GenBank, EMBL ou Fasta.
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BioNavigator

BioNavigator est une solution commerciale qui permet à l'utilisateur de dé�nir
un ordre d'exécution des requêtes (comme une macro), mais aussi leur réutilisation
ultérieure.

KIND

Knowledge-based Integration of Neuroscience Data associedes ontologies et des
modèles conceptuels, et utilise des adaptateurs spéci�ques pour chacune des sources
[GUP 00].

IGD-GID

L'originalité de cet outil est d'utiliser un réseau d'agents, qui offre modularité et
�exibilité [BUR 97].

4.2. Les accès par des portails

SRS

Sequence Retrieval System [EMB c] s'apparente à un outil de recherche basé sur
des mots clefs, et non à un réel système d'intégration. SRS parcourt des �chiers plats
ou des bases de données, a�n de créer un index des données, et les récupérer plus
rapidement lors de l'exécution. Le résultat obtenu est une liste de documents et de
liens en relation avec les mots clefs fournis par l'utilisateur.

ExPASy

Expert Protein Analysis System est un portail qui permet d'accéder à diverses
banques - Swiss-Prot, Enzyme, Prosite - par l'intermédiaire de formulaires en HTML.

Entrez

Entrez est une interface web qui permet l'accès à diverses banques du NCBI
[NCB b].

GeneCard

GeneCard est dédié au regroupement d'informations sur les gènes liés à des ma-
ladies humaines. Un des aspects intéressants de ce site est l'utilisation d'une nomen-
clature standard issue des travaux du consortium HGNC (HUGOGene Nomenclature
Committee).
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5. Vers la création d'outils et de méthodes d'intégration

Nous l'avons vu en Section 4, la diversité des outils existants montre bien que les
questions auxquelles il faut répondre en biologie sont trèsdiverses. Leur spécialisa-
tion respective les rend complémentaires, et aucun ne peut prétendre s'imposer comme
LA solution au problème d'intégration de données biologiques. Les biologistes sou-
haitent des outils simples à utiliser, et aptes à résoudre des problèmes précis. Nous
nous concentrons plutôt sur la généricité et l'évolutivitédu système à développer. Il
est toujours possible de simpli�er un outil par la création d'une sur-couche qui ne
présentera à l'utilisateur qu'un sous-ensemble de ses fonctionnalités, plus ou moins
étendu, selon son niveau d'expertise. Nous détaillons dansles paragraphes suivants
une liste non exhaustive des problèmes ouverts de la phase d'intégration de données.

Modi�cations - Ajout automatique de sources

Avant d'aborder l'ajout d'une nouvelle source au système, il faut évoquer les modi-
�cations qui peuvent se produire au niveau d'une source déjàintégrée. Ce changement
peut intervenir au niveau du schéma local. La version modi�ée du schéma doit alors
être prise en compte, que ce soit par le médiateur qui l'utilise pour réécrire les requêtes,
ou par l'entrepôt qui doit convertir préalablement les données qu'il va stocker. Dans
les deux cas, il s'agit d'un problème qui concerne l'accès aux sources, autrement dit le
travail de l'adaptateur (wrapper). Dans l'approche de médiation, l'adaptateur traduit
la requête exprimée en terme de vue en une requête spéci�que acceptée par la source.
Dans l'approche entrepôt, l'adaptateur convertit les données de la source en données
compatibles avec le schéma dudata warehouse. Les wrapperssont développés de
façonad-hocla plupart du temps, et un changement sur les sources nécessite leur mo-
di�cation. Il est intéressant de les rendre plus autonomes.À partir de leur connaissance
de la source à un instant donné, et après analyse du� des modi�cations qui ont été
effectuées sur le schéma, le traitement des requêtes provenant de l'outil d'intégration
serait automatiquement modi�é.
La modi�cation peut concerner les capacités d'une source. La création ou la suppres-
sion d'un outil d'analyse local (calcul de similarité de séquences par exemple) doit
être répercutée sur le plan d'exécution que va générer un médiateur, ce qui in�uera sur
le temps de réponse global du système.
Le contenu d'une source de données est un paramètre à utiliser, en plus de la connais-
sance de son schéma ; si le schéma de la source existe mais qu'elle ne contient aucune
donnée pertinente pour la requête à traiter, il n'est pas intéressant de la faire participer
au processus d'intégration.

Les systèmes d'intégration ne prennent pas ou peu en compte le problème crucial
de l'ajout automatique de sources. Dans la majorité des cas,l'ensemble de sources
utilisé est �xe. Les choix sont donc limités au niveau de la sélection de sources lors
de l'écriture de la requête globale. Or, l'ajout d'une nouvelle source est un problème
important qu'il faut prendre en compte, sans avoir pour autant à reconstruire complè-
tement le système.
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Que ce soit lors d'une modi�cation ou d'un ajout, la résolution des problèmes
passe par la dé�nition d'adaptateurs comprenant un langagestandardisé, et capables
d'assurer de façon autonome leur évolution en fonction des évolutions des sources. Le
développement de tels outils nécessite une représentationstandardisée des données
biologiques. Ils doivent également remonter les informations techniques concernant
les sources (charge processeur, occupation mémoire...), jusqu'au noyau du système,
pour permettre l'optimisation des requêtes.

L'optimisation des requêtes

La recherche de l'ef�cacité est un impératif majeur, puisque les volumes de don-
nées à traiter sont très importants. Les requêtes adresséesaux sources de données
doivent utiliser leurs caractéristiques : capacité à traiter des requêtes évoluées, puis-
sance de calcul. Cette prise en compte nécessite la standardisation des accès évo-
quée au paragraphe précédent. Conjointement à l'optimisation des requêtes, la mise
au point de nouvelles solutions d'intégration nécessite lacréation de jeux de données
et de benchmarks pour attester de l'ef�cacité de leur mise enoeuvre. Jusqu'à présent,
peu de travail a été fait dans ce sens. Aucun résultat numérique ne peut venir gui-
der le choix d'une technique au détriment d'une autre, ou faire ressortir concrètement
l'ef�cacité accrue d'un système après une modi�cation qui lui a été apportée.

Les limites des modèles de données

Un modèle répandu comme le modèle objet-relationnel autorise une grande diver-
sité des types de données et des requêtes. Il a été utilisé avec succès dans des domaines
tels que la géographie. Le domaine biologique manipule des structures de données
très variées. Cette variété va du simple entier identi�ant une séquence jusqu'au graphe
modélisant les in�uences mutuelles d'un groupe de gènes au sein d'une cellule. Il
est facile de stocker des graphes dans un SGBDRO, mais dif�cile d'exprimer des re-
quêtes qui testeraient l'isomorphisme (existence d'une bijection qui permet de passer
des arêtes de l'un à celles de l'autre) de deux graphes. Le choix du modèle de données
(semi-structuré, relationnel-objet...) utilisé par le système d'intégration conditionne la
richesse d'expression des requêtes et les possibilités de le faire évoluer par extension
de ce modèle. Le modèle de données relationnel utilisé dans [ROG ] permet d'inter-
roger le système par des requêtes complexes écrites en SQL, mais il est dif�cile d'y
intégrer des outils de calcul de similarités de séquences par exemple.

Plusieurs des problèmes évoqués ci-dessus ont vu un début desolution appa-
raître dans le cadre d'un travail que nous avons réalisé dansle domaine géographique
[BOU 04a] et utilisant l'approche de médiation. Le modèle dedonnées semi-structuré
s'est avéré suf�sament riche et �exible, tant pour l'expression du schéma global que
l'échange de données. Les requêtes écrites dans un langage basé sur XQuery [KAT 03]
permettent de répondre à des questions très complexes. Il est donc envisageable dans
un premier temps de s'intéresser à la mise en place d'une architecture similaire, mais
dédiée aux sources de données biologiques, et qui pourra répondre aux attentes que
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nous avons citées. Le recours à des ontologies pour capturerles concepts biologiques
que manipulera le médiateur pourra répondre en partie à la question de la standardi-
sation. La distribution des sources de données un peu partout sur le réseau mondial,
et leur nombre sans cesse en augmentation fera peut être évoluer notre outil vers un
PDMS (Peer Data Management System).

6. Conclusion

Nous avons essayé de faire l'état des lieux des solutions proposées jusqu'à présent
pour l'intégration de données biologiques. Il en ressort une demande de plus en plus
pressante des biologistes pour des outils capables d'automatiser ce qui est réalisé ma-
nuellement aujourd'hui. Les problèmes d'hétérogénéité syntaxique entre les sources
sont les plus simples à résoudre, alors que l'hétérogénéitésémantique demeure pro-
blématique : c'est à cette problématique que nous nous attaquerons d'abord dans le
cadre de notre travail de thèse.

Vouloir intégrer l'ensemble des bases de données actuellement disponibles [GAL 05]
ne serait ni raisonnable, ni crédible. Les sections précédentes ont montré qu'il est
important de créer une architecture suf�samment génériqueet �exible pour faciliter
l'ajout et le retrait des sources et des ressources. Le choixd'une architecture - maté-
rialisée ou non - peut être guidé par des considérations sur l'ef�cacité et la sécurité
des transactions (la recherche médicale étant très concurrentielle, les laboratoires ne
veulent pas livrer facilement leurs découvertes). La réduction du temps d'exécution
des requêtes passe par l'application de techniques d'optimisation prenant en compte
les capacités des sources, ce qui est encore trop peu le cas. Dans le cadre de notre
thèse, nous essaierons de proposer une architecture adéquate.

En�n, l'intégration doit s'intéresser non seulement aux sources, mais aussi aux
ressources, dont la prise en compte est indispensable ; l'objectif étant de permettre un
accès transparent aux informations de chacunes, au vu de leur usage si fréquent. Nous
essaierons de proposer une solution qui favorisera un accèsuniforme.
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