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INTRODUCTION

Toute ma carrière s'est déroulé€ dans des organismes de recherche sans oomposante enseignement. J'ai
travaillé d'abord à I'ORSTOM, au Sénégal puis en Côte d'Ivoire, à une époque où il y a\air rrès peu d'élèves
en nématologie. De plus je n'a is pas encore accumulé I'ancienneté et l'expertise qui auraient justifié que
l'on me confie une direction de recherches. Je travaille depuis 1980 aux Etats-Unis, at Califomia Department
of Food ann Agrfuulture (CDFA), dans un laboratoire qui n'a aucune responsabilité d'enseignement. Je n'ai
donc jamais encâdré d'étudiants mais on p€ut prendre I'expression "direaion de reÆherches" dans un sens plus
large que le seul encâdrement de travaux de thàe et la comprendre comme la direction d'une équipe de
recherche. J'ai essayé de montrer dans le présent mémoire quelles sont mes aptitudes dans ce domaine en
pré,sentant le projet NEMISYS, Nenatùc ldentification System, au sein duquel je coordonne les actiütés d'une
équipe pluridisciplinaire composée de nématologistes et d'informaticiens.

Toute recherche originale débute pfi une idée qu'il faut analyser et traduire en une succ€ssion
d'étapes réâlisâble,s pratiquement. Il faut ensuite trouver les moyens en hommes et en argent pour mener c€tte
recherche à bien, puis il faut faire le travail et, une fois les résultats obtenus, les disséminer par des
publicâtions, des conférences, des ateliers, etc. Dâns le câs d'une thàe, les responsabilités sont partagées entre
le directeur de thèse et l'étudiant. I-€ directeur soume I'idée à l'étudiant et touve les moyens financiers.
L-étudiant, lui, s'occupe des détails pratiques et fait la plus grosse part du trâvail. Dans le cas du projet
NEMISYS, j'ai fait à la fois le travail du directeur de thèse et c€lui de l'étudiant, surtout en ce qui conc€rne
la partie biologique. De plus, j'ai dirigé les travaux de mes collègues informaticiens et j'ai coordonné les
efforts des taxonomistes qui participent au projet. Le succès de ces actiütés de direction dewaient permettre
de juger mon aptitude à diriger la thèse d'un étudiant, si j'ai un jour à le faire.

[-e sujet du projet NEMISYS est l'identifrcâtion, une activité souvent traitée en parent pauvre de la
s),stématique bien que, sorxi le nom trompeur de "clâssificâtion", elle soit I'objet de nombreux travaux de
pointe en informatique, systèmes experts, réseaux neuronaux et bien d'autres. En biologie, l'identificâtion
dewait être tenue, non pour une âctivité mineure mais pour le fondement de toute étude, des plus théodque
aux plus appliqué€s. Comment étudier la ph)siologie d'un animal, ou, s'il est phytophage, ses effets sur les
cullures, si I'on n'a pas d'abord établi son idenüté? L-étude de la diversité biologique, cette expression à la
mode, commence par la détermination des espèÆes présentes dans divers biotopes. Il faudrait pouvoir
développer les études faunistiques, surtout dans les régions menaées par le développement. t es forês üerges
en particulier devraient être prospe.téês avant leur disparition complète car elles sont souvent le refuge
d'espèces intéressantes pour la systématique. Par exemple, j'âi identifié dans la foret de Tai, en Côte d'Ivoire,
les nématodes Rotylcnchoi.des intermedfus et R afrni.s, depuis transférées dans le genre Helicotylenchus, qrui
dérivent des espèces ÎJq.iqûes d'HeliÊoElenclrur par la perrc de la branche génitâle postérieure chez les femelles.
Ces espèces sont précieuses car elles peuvent permettre de tesær I'hypothèse selon laquelle la perte de la
branche postérieure est accidentelle et ne donne aucune indication phylogénétique (Sternberg & Horvitz,
1982). D'autres espèces râres existent dans c€tte forêt vierge (Ciconemella yapoense, Xiphinema yapoense, X.
douceti, Hylonema ivorense) et elles disparaissent toutes lors du défrichage préédant la mise en culture
(Fortunq & Couturier, 1983).

L'identification est importante égalemenl pour la protection de I'agriculture. Par exemple, I'espèc€
Hirschmanniella orlzaz câuse des dégâts graves au riz irrigué dans de nombreuses régions mâis elle n'existe pas
en Californie où elle est clâssée en câtégorie A c'est-à-dire qu'elle est considérée comme étant "an organism
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of lotown economic importance sabject to state enlorced aaion involving: eradicafion, quarantine regulation"
containment, rcjection, or other holding actionr" (CDFA, Ptant Industry Policy Letter 8g-2). Par contre, l'espèce
proche H. àel/i est classée en cÀtégoriiLe D (no actioh olganisms ol lifite ù no economic importance) parce que
c€tte espèc€ indigène ne semble pas faire de dégâls. Ces deux espètes sont morphologiquement si proches
l'une de I'autre qu'il est difncile de les identifier. Ce.ci complique l'applicâtion des lois de quarantaine et pose
d'autre part la question de l'identité de ces deux espères, car il se pourrait qte H. belli ne soit qu'une variante
locâle de l'espèce cosmopolite II oryzae et qû'elle ie puisse attaquer le riz que par suite de conditions adverses
de sol, de climat, ou d'autres facteurs existant en Californie. J'ai pu montrer (Fortuner & Maggenli, 1991)
que ces deux espèces pouvaient en fait etre différenciées à l'aide d'anal)6es discriminantes, ce qui résout le
premier problème et qui pourrait indiquer une réponse négative à la deuxième question (voir § 3.6).

L'identif,câtion permet aussi d'aborder l'étude de l'é{ologie et de définir la structure des peuplements
sous diverses conditions. Par exemple, les rizières du nord du Sénégal (Région du Fleuve) supportent des
peuplemenb composés presque uniquemeat de H. otyzae, tandis que I'espèce 1L spinicaudata est rarement
identifié€ (Fortuner, 1975). Au contraire, les peuplements des rizières de Câsamance, au sud du pays, sont
composés surtout de H. spiniraudata (Fortuner & Merny, 1974). Ceci est en rapport avec le régime de l'eau
dans les deux régions. [,es terrains de Câsamanc€ restent humides loute I'année, avec une végétation adventic€
en inter câmpagne, quand même il ne sy fait pas une double culture ânnuelle de riz. Dans la région nord au
contraire, une sécheresse totale de huit mois succède à quatre mois de culture rizicole souvent conduite sous
plus d'un mètre d'eau. H. oryzae est I'une des rares espèc€s capable à la fois de survivre de longues semaines
en I'absenc€ d'oxygène et de Eupporter le dessèchement du sol en se mettant en régime d'anhydrobiose
(Fortuner, 1976). C€s comparaisons n'auraient pas pu être fâites si les espèces n'avaient pas été clairement
identifiées.

Il faut identifier, mais qui s'occupe de faire les identifications? Trâditionnellement ce sont les experts
identificâteurs, s)§tématiciens, techniciens, spécialistes, et leurs étudianls. A I'heure actuelle, la systématique
est déconsidéré€ par les pouvoirs administratifs. De nombreux postes libérés par les départs en retraite ne
sont pas remplaés et le nombre des personnes expertes en identificâtion diminue sans cesse. I-es méthodes
moléculaires souvent présentées comme la panâé€ pour toutes les questions dont s'occupe la s)§tématique
trâditionnelle, y compris l'identificâtion. Il est certain qu'elles offriront bientôt un moyen str et rapide pour
identifier les espèces économiquement importantes. En nérnatologie, plusieurs équipes s'occupent de
développer de's sondes moléculaires ou des dessins d'électrophoràe spécifiques, en particulier Triantaphyllou
aux Etâls-Unis, l'équipe de I'INRA à Antibe,s, et d'autres chercheurs. Au vu des résultaB déjà obtenus il est
certain que ces méthodôs (aidécs par la nouvelle technique PCR) offriront bientôt une méthode sure pour
I'identificâtion de parasites tels leÂ Meloidogtne, les hétérodérides, peut-ere c tains Ditylenchus et
Aphelenchoiles. h gravité des dégâts causés aux cultures par les espèces apparlenânt à ces groupes justifie
l'engagement de moyens puissants pour leur identificâtion. Par contre, je ne crois pas qu'il soit pratiquement
Possible d'engager les fonds, les hommes et le matériel nécessaires pour développer des sondes moléculaires
pour chacune des millions d'espèces animales qui ont déjà été décrites. Trois à quatre mille espèces de
nématodes phytoparasites sont déjà connues et bien d'autres restent à découwir. Les méthodes moléculaires
ne Peuvent à elles seules assurer tous les besoins en idenlificâtion biologique. Elles doivent effe réservées aux
espèc€s économiquement importântes et venir en complément des autres aides à l'identification.

[.es méthodes d'identificâtion trâditionnelles sont conçues pour ere utilisées par des experrs. I-es
experts disParus, les biologistqs généralistes ne savent pas s'en servir, I'identification ne se fait plus ou elle se
fait mal. La seule alternative est I'identification assistée par un ordinateur ayant acrès à une base de
connaissances où serait engrangée l'expertise des meilleurs identificâteurs actuels. Il est urgent de recueillir
le savoir des chercheurs qui partent à la retraite et de le préserver pour le mettre à la disposition des futures
générations. C€ci n'est pas chose aisé€. Uidentif,câtion est souvent décrite comme un art et se refuse à

I un organisme connu pour son importance économique soumis à une actioD de l'état comprenanr éradicâtioD, mise sous
quarantaioe, endiguement, rejet, ou autre action d'arret.

2 aucune action, organisme ayant une importance économique faible ou nulle.
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I'anal)6e. Avant d'entreprendre le sauveÉge des connaissances pour l'identification biologique, il faut d'abord
définir lqs différentes stratégies d'identifrcâtion puis déÆomposer les connaissances mises en jeu en les classant
en diverses câtégories: donné€s, métadonnées, règles heuristiques, etc. Ce n'est qu'à la suite de c€tte mise en
ordre qu'il deüent possible de formuler les questions à poser aux experts pour obtenir d'eux des réponses sans
ambiguïté. Il faut ensuite transformer c€s réponses en donné€s qui puissent être entrées dans une base de
connaissances âdéquâte, définir la structure de cette base de connaissanc€s, et I'organiser de fason que lqs
utilisateus futul§ puisse l'interroger facilement pour récupérer les connaissances qui lui ont été confiées.

De nombreuses méthodes d'identification utilisant les ordinateurs ont été proposé€s, mais la plupart
s'adressent à un petit groupe d'espèces, généralement au niveâu du genre. Une méthode globale, résolvant
d'un coup le problème de l'identification de milliers d'espèces, impose d'autres contmintes. Par exemple, il
n'est plus possible de redécrire toutes les espèces considéré€s et il faut bien se résoudre à utiliser les données
de la littérature en dépit de tous leurs défauts, en paniculier données manquantes et absence d'un format
commun,

§

J'ai été conftonté à ces problèmes depuis le début de ma carrière de nématologiste. A mon arrivé€ au
laboratoire ORSTOM de Dakar en 1971, j'ai étê charyé du relevé faunistique des nématodes des plantes
cultivées au Sénégâ1. J'ai fait le même genre d'études en Côte d'Ivoire à pafiiI de 1976. Passant en Californie
en 1980, j'ai trouvé un emploi dans le laboratoire de nématologie du CDFA où je dois identifter les qspèc€s

présentes dans les plântes sous quarantaine. J'ai utilisé plusieurs moyens traditionnels d'aide à l'idendflcâtion,
clé dichotomique (Fortuner, 1970) et clé tabulaire (Fonuner, 1974), puis j'ai proposé NEMAID, un logiciel
pour le câlcul de coefficients de similarité entre les spécimens à identifler et toutes les espèces d'un genre
(Fortuner, 1983). Ce logiciel est tout à fâit sâtisfaisânt et je continue de le développer (Fortuner & Wong,
1983; Fortuner & Ahmadi, 1986; Fortuner, 1986). Il souffre cep€ndant de c€rtâines limitations qui interdisenr
son emploi par des non-spéciâlistes.

Aprà l'achèvement de ma thàe de doctorat (Fortuner, 1986) consacrée à l'étude de la variabilité
intra-spécifiqne et de ses conséquences, j'ai pensé qu'il était néc€ssaire de repenser le problème, définir le
domaine des nématodes phytoparasites, définir les conlraintes qui se posent lors de leur identifrcation, et
arriver ainsi à une solution globale satisfaisante. En 1987, j'ai débuté une collaboration qui s'est avérée etre
des plus fructueuse ave. deux informaticiens de l'université de Californie à Daüs, Jim Diederich et Jack
Milton. [æ but de nos efforts est la création de NEMISYS (NEMatode Identification SYStem), une station de
travâil experte pour l'identificâtion des nématodes.

Avec I'aide de mes collègues et poussé par leurs questions, j'ai abordé des points fondamentaux pour
la définition du processus d'identification. Définissant les diverses stratégies suivies par les experts, je me suis
rendu compte que la plus commune, la reconnaissanc€ immédiate, était décrite oomme un acte un peu
m)stérieux. Pankhurst (sous presse) écrit qne "i ordel to frnd the name oî an unlao$)n specimen" the methods
are (...) to lotow n'hat it is atreadf'. J'ai essayé de mieux cerner cette approche en proposant le concept de
promotphe qui désigne les formes reconnaissables par tout némâtologiste avant l'examen détaillé de leur
morphologie. J'ai pré-cisé mes vlles sur la nature probabiliste des données morphologiques, wes qui
apparaissent déjà dans ma thèse consacré€ à l'étude de la variabilité. Pour contourner les problèmes crées

Par cette variabilité et par les difncultés qu'il y a à dé.rire certains caractères, j'ai défini les concepts de
caructères primabes d'identifrratian (caractère,s faciles à observer) et de nidr d'espèces (groupes réunissant toutes
les espèces ayant les memes caractères primaires d'identificâtion).

A mon tour,j'ai aidé mcs collègues informaticiens à mettre au point leurs concepts théoriques: station
de travail experte, outils, etc. En particulier, j'ai collaboré âvec Jim Diederich pour définir la nature d'un "âio-
DBMS" (s)§tème de management de bases de donnéæs biologiques) câpable de prendre en compte la
complexité des divers types de caractères morphologiques et de leurs relations. Il a très tôt été décidé de créer
une base de données morphologiques (NEMbase) à partir des descriptions d'espèces et de populations publiées

3 Pour trouver le llom d'un spécimen iDconnu, les méthodes sont (...) de savoir d'emblée qui il est.
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depuis une centaine d'années dans la littérature spécialisé€. Un logiciel, le Terminator, a été créé pour
I'extraction semi-automatique de c€ type de données et leur stockage dans une base de donnéês ad-hoc.

Toutes c€s activités ont joué dans le câdre du NEMISYS Intemational Proled (NIP). Ce projer a
démarré en 19§ ave* w Advanced Research lTorkshop (atelier de recherches avancées) finané par ['OTAN.
Cet atelier a réuni une trentaine de spécialistes mondiâùx pendant une semaine à l'unive$ité de Raleigh
(Caroline du Nord) où nous avons déf,ni les besoins en identification pour la nématologie (Fortuner, 1989).
NEMISYS étant supposé recueillir l'expertise des spérialistes mondiaux de I'identiflcaüon pour la mettre au
servic€ de tous, le recrutement de participants a continué et à I'heure actuelle, plus de 75 personnes reçoivent
le bulletin bimensuel que je publie (NEMISYS Intemational hoject Update). Des prorotypes de NEMISYS
et du Terminator ont été établis pour démontrer l'intéret de nos méthodes.

Le financement du projet a é1é assuré par plusieurs sources, la Narrorral Science Foundatfuz (NSF),
Sun Microsystems, Hewlett Packard, et le CDF.d Je viens d'obtenfu une somme de Z).000 dollars poü tesrer
le Terminator et commencer de peupler la base de données.

L€ projet NEMISYS continue de se développer selon plusieurs directions. De nouveaux outils sont
en cours d'élâboration et seront ajoutés au prototype de NEMISYS pour le rendre plus proche du système
Iinal. I-â base de données en cours de création permettrâ de tester le système en wâie grandeur. La
consultation des experts du NIP se poursuiwa pour la création d'une base de connaissanc€s qui perrnertra une
meilleure utilisation de NEMISYS. Finâlement, nous comptorxi étudier la possibilité de transférer les outils
et méthodes créées pour les nématodes phytoparasites à d'autres groupes biologiques.

§

I-€ présent mémoire reprend quelques unes des questions qu'il a fallu résoudre pour la défrnition de
NEMISYS, une approche globale au problème de I'identificâtion des nématodes.



DESCRIPTION DU DOMAINE

Avant de chercher des solutions à un problème il est nécessaire de bien le défrnir et c€tte première parüe va
s'atlacher à décrire le domaine dont je m'occupe, celui des nématodes phytoparasites.

Ce sont des animaux microscopiques (Fig. 1) qui font enüron un millimètre de long et 2O à30 pn
de diamètre. Après un e)(amen rapide à la loupe binoculaire, les observations se font au plus fort
grossissement du microscope optique ou même au microscope électronique à balayage. Elles portent soit sur
des spécimens vivants, soit sur des spécimens ftaichement tués, soit sur des spécimens conservés dans les
collections d'un musé€ depuis parfois des üngtaines d'anné€s. On comprend qu'il est en général rrà difficile
de voir les caractères d'identificâtion chez les nématodes. Il faudrait sélectionner les câractères les plus faciles
à observer pour réduire les risques d'ereurs d'identificâtion. Cependant, si I'on demande à un expert de
donner une liste de câractères faciles pour l'identificâtion des espèce,s d'un genre, il est à craindre qu'il se
rabatte sur les câractères traditionnellement utilisés dans les clés d'identification, dont certains ne sont pas
faciles du tout!

Helicolylenchus dih),stera" un exemPle typique de nématode phytoParasite.Figure 1:
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Phasmide

Scutellum

Figurc 2: Phasmide: organe chimio-sensible s'ouvrant à l'extérieur par un pore peu üsible.
Scutellum: phasmide modifiée à large ouverture.

Il a été décidé de ne pas aborder cette question de front mais de décomposer le conc€pt de caractère
facile en ses conslituants de base. J'ai défini un câractèrê facile comme étant un câractère non ambigu et non
varillble qui décrit un aspect d'un organe bien visible dans le groupe considéré (genre, espèce ou nid d'espèc€).
Ces notions doivent à leur lour etre précisées avant que I'on puisse demander à un expert de tes déf,nir pour
chaque câractère dans un groupe donné.

1.1, I-€s métadonnees

1.1.1. Visibilité des organes

Si le nématode est mal fixé, et souvent même s'it est bien fixé, c€rtains organes sont pratiquement impossibles
à voir et on ne peut au mieux qu'en deviner de vagues traces à l'endroit où ils sont supposés se trouver.
L'entré€ des données tient alors plus de l'imagination que de I'observation.

Certains organes sont plus visibles que d'autres et le même organe peut etre bien üsible chez une
espèce et pratiquement impossible à voir chez une autre. Un cas extrême estla phasmüe, une glande chimio-
sensible (Fig. 2) qui, dans la majorité des cas, s'ouwe à l'extérieur par un simple pore souvent à la limite de
la visibilité. Chez quelques genrcs (Scutellonema, Hoplolaimus) la phasmide est transformée en lrL sofiellum
à large ouverture, pourvu d'une ampoule sous-cuticulâire visible par transparence.

I,a visibilité des organes n'est jamais prise en compte par les sptèmes d'identificâtion traditionnels
qui se flent à l'utilisateur pour savoir observer les caractères nécessaires. Il faudrait pouvoir communiquer
au système d'identificâtion c€ t)?e de donnée pour qu'il en tienne compte. Awai dire, la üsibilité d'un organe
n'est pas une donnée au sens habituel du terme mais une donnée qui va influencer la façon dont les données
descriptives vont être utilisé€s. Cest une donnée au sujet des données, Cest à dire une métadonnée.

1.1.2. Ambiguïté des câractères

L'ambiguïté des câractères est une autre métadonné€. En principe, un organe ayant une faible variabilité sera
décrit par des caractères ambigus, mais l'inveBe n'est pâs toujours wai. On peut avoir des organes très visibles
dont certains câractères sont ambigus. Par exemple, les spicuks, organes sexuels secondaires des mâles, sont
Parfois re.ourbés en épine de rose (Fig.3). h longueur du spicule peut etre mesurée le long du bord dorsal,
le long du bord ventral, le long de l'axe, ou bien en ligne droite entre les points extremes de l'organe. Chaque
façon de mesurer donne bien str un résultat différent.
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ligure 3: [-es spicules, organes copulateurs mâles, chez Aphelenchoiàes ÿagaiae.

Un autre exemple d'ambiguïté est donné par des bourrelets cuticulaires longitudinaux appelés champs
latéraux. [-e nombre de lignes qui composent c€s champs latéraux est un caractère souvent employé pour la
définition des genres. I-e genre Tilineellus, comme son nom I'indique, a été défini par la présence de trois
lignes (Lewis & Golden, 1981). En fait, des photos au microscope électronique à balayage (Fig.4) montrent
que son champ lâtérâl est constitué de deux bourrelets et que I'on ne voit que trois lignes parce que les deux
lignes c€ntrales sont pressées l'une contre I'autre. I-e résultat, trois ou quatre lignes, dépend de
I'interprétation choisie par l'observateur.

[æs champs latéraux de Tilineellus clathrocutis
balayage.

Figure 4: vùs au microscope électronique à
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Figurc 5:

1.1.3. Variabilité

Fusion des lignes internes du champ latérâl sur la qreue. A: Helicotylenchus di]lystera;
B-C: H. pseudorobustus.

INATEUR

N

Tout varie dans les nématodes, les mesures vârient bien str, mais aussi les câractères de forme et, pire encore,
la variabilité elle meme est variable. Par exemple, chez Helicolylenchus dihl,stera les lignes internes du champ
latéral fusionnent sur la queue en formant un Y (Fig. 5). Ce type de fusion est présent chez tous les
spécimens de l'espèce. Par contre, la variabilité du même caractère est énorme chez I'espèce très proche 1{
pseudorobustus. Dans la population type,80Vo des spécimens ont une fusion en U et 20Vo or|t une fusion en
Y. D'autres populations ressemblent à 1L dihystera en cE seîs que tous les spécimens on une fusion en Y, et
chez d'autres populations enfin, tous les spécimêns ont une fusion en U (Fortuner et al., 1981; L984)

Cetre vâriabilité pose bien str un problème pour l'identificâtion des espèces. On serait tenté de
rejeler tous les câractères variables, mais l'ennui c'est qu'ils le sont presque tous et il n'en resterail âucun pour
différencier les espèces (Fonuner, 1984). En fail, si on connaît bien la variabilité et ses limites, il est possible
de se servir d'un cârâctère aussi variable que la fusion câudale des lignes du champ latéral. Si un spé.imetr
a une fusion en U et si d'autres cârâctères ont aupâravant réduit le choix aux deux espèces en cause, il ne peut
s'agir que de H. pseudorob stus. l-â description d'une métadonnée "variabilit€' permet d'informer le s),stème
de cette observation. [-e s]6tème doit alors etre capable d'en tenir compte, par exemple en appliquant une
règle âd-hoc"

A noter que la variabilité des câractères morphologiques s'exerce à trois niveaux. Il y a variation d'une
population à l'autre dans une espèce donné€, il y a aussi variation d'un individu à l'autre dans une population
donnée, et, pour certains caractères, il y a variation d'un endroit du corps à I'autre dans le même spécimen.

Ornementation cuticulaire chez
postérieure.

Figurc 6: Ogma cobb,' A: extrémité antédeure; B: extrémité
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Par exemple le diamètre du corps peut pren&e différentes valeuB en fonction de l'endroit où on le mesure.
Chez certains criconématides, la forme de I'ornementation cuticulaire, un caractère qualitatif, e,st différente
d'une extrémité du corps à I'autre (Fig. 6).

1.1.4. Nature probabiliste des données

De nombreuses mélhodes d'identificâtion présument que la nature est déterministe, en oe sens que
I'obsewation d'un caractère suffrt pour rejeter une espèce. L'alternative est une vue probabiliste de la nature,
selon laquelle I'observation d'un caractère ne donne qu'une certaine probabilité pour le rejet d'une telle
espèce. Pour juger de la validité des différentes méthodes d'identifrcation, je crois qu'il est imporrant de
décider laquelle de ces deux fasons de voir conespond le mieux à la réalité.

Données EuntintiÿeJ. Si un caractère quantiratif a une moyenne M et un écart-type r chez un taxon f, on
p€ut dire que 9570 des spécimens de f tombent dans l'intervalle M t À, ce qui est un énoné éminemment
probabiliste. De nombreuses méthodes de s)6tématique ou d'identification divisent en un petit nombre
d'intervalles les câractères quantitatifs, tant nombres ré€ls que nombres entiers. A supposer que l'un de ces
intervalles soit pris exactement égal à M ! ?s,5Vo des spênimens se trouveront en dehors de l'intervalle défini
pour I'espèce à laquelle ils âppartiennent. Même un inlervalle plus large, égal par exemple à M -r 3s,
rejetterait enqre 7Vo des spécimens de l'espèc€. A noter qu'un tel intervalle n'aurâit plus grand pouvoir
discriminant. Par exemple, l'eÂpëce HelicoElenchus dihystera mesure 685 pm de long, avec un écârt-§?e de
50 pm. L'intervalle M -F 3s vaudrait alors 535-835 pm el recouwirait au moins en partie les intervalles de
longueur de la plupart des espèces du genre. Iæs méthodes qui prennent en compte les mesures en tânt que
telles (voir § 3.4) ne souffrent pas des mêmes difficultés el sont à préférer.

Données qualimtives. Dans la plupart des descriptions, les caractères quâlitatift sont donnés d'une fason
déterministe: "le taron T possède l'état S pour le caractère C". c-f- déterminisme apparent n'est parfois que le
reflet de I'insuffisance de nos connaiEsances. Par exemple, le gente hatylenchuJ a toujours éÉ décdt avec,
entre autres caraüères, une région antérieure basse, aplatie et des glandes oesophagiennes recouvrant l'intesdn
sur une courte distance. Uespèce P. morettoi î réæmment été proposée dans ce genre (Luc et al., 1986) parce
qu'elle présente lâ plupart des autres caractères diagnosriques pour Èaryrenchus mats P- morettoi a \ne réglor.
antérieure en dÔme et un long recouvrement intestinal par les glandes oesophagiennes. Depuis la découvene
de c€tte espèÆe, il n'est plus possible de parler de ces caractères en termes déterministes. Il est préférable de
dire est que 99.9970 des spécimens de hatylenchus ont les câractères considérés jusqu'alors comme typiques
du genre.

§

Visibilité, ambigulté, rariabilité et autres métadonné€s, s'appliquent à des caractères qui appartiennent à de
nombreux types différents et qui sont liés entre eux par des relations d'une grande complsdté, types et
relations qu'il faut mainlenant décrire.

1.2, L0 nature des données

Si I'on demande à un s],stématicien quels sont les types de caractères morphologiques, il répondra sans doute
qu'il y en a deux, caractères quantitatifs et câractères qualitatifr. De même, il définira les relations entre
câractères sur un plan purement statistique et il parlera d'indépendance et de corréla1ions. En fait, il est
nécessaire de définir bien d'autres t,?es et bien d'autres relations si l'on veut créer un s)6tème informatique
élaboré, car ces définitions dirigent à la fois la fason dont les caractères sonr engrangés dans la base de
données et la fason dont ils sont utilisés par le système.
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1.2.1. tæs types de caractères

Anderberg (cité par Rypka, 1972) a proposé une classifrcation croisée des caractères en fonction d'une part
de l'étendue, qui distingue entre câractères continus, discontinus, et binaires, et d'autre pan de l'échelle, qui
fait la différence entre nombres ré€ls, intervalles, câractères ordinaux et caractères nominaux.

Iæs types de caractères

Echelle

Etendue

Continu Discontinu Binaire

Nombre

Intewalle

Ordinal

Nominal

l,ongueur du corps

?2

Postüe du corps

Absurde

Nombre
d'anneaux

Lignes champ latéral

Forme queue
(effilée à courte)

Forme queue
(conoide ou cylindr.)

?

colonnes de l'utérus
(3 ou 4)

stylet court/long

présenc€/absence

Sphéroide

Vermiforme

Les trois types de corps chez les nématodes phytoparasites.

Intermédiaire

Figure 7:
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L'échelle permet de savoir quelles sont les opérations mathématiques qui peuvent etre effectué€ sur le
caractère. Par exemple si un caractère nominal prend les valeursl et.B dans deux formes différentes, on peut
dire seulement que.,4 est différent de B. Si le caractère est ordinal, on peut dire de plus quel est plus gand
que B. On peut mesurer ceue différence (A - B =.r unités) dans le cas d'un intervalle et enlin on peut
câlculer le rapport AIB si I'orL a affaire à un nombre. Quand à l'étendue, elle donne une idé€ de la fason dont
le cârâctère est enregistré.

Certains carâctères sonl difficiles à classer. Par exemple, le type de corps est soit vermiforme soit
sphéroïde, et ce câractère est à première vue nominal/binaire, mais en fait on trouve des formes intermédiaires

- (Fig. 7). De plus on peut rattacher ce caractère à une expression mathématique (indice a = longueur divisée
Par diamètre) et dire que le corps est vermiforme tant que ce rapport est supérieur à 3, et qu'il esr sphéroide
quand il deüent inférieur à 2. L€ §?e de corps est donc en dernière analyse un caractère ordinavdiscontinu.

Forme générale de la queue U
D1

Formes typiques de queues. A-D:
pour chaque état nominal.

f,Jo.c3

Figure t: Etats nominaux du caractère; 1-3: Etats ordinaux
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Un autre exemple, encore plus délicât à résoudre, concerne certâins câractères qui comportent un
mélange d'états ordinaux et d'étâts nominaux. la forme de la queue (Fig. 8) apparait à deux reprises dans
le tableâu ci-dessus. Il existe quelques types de queues nettement différent les uns des autres (conoÏde,
cylindroi:de, à prolongement âdal, à prolongement ventral) qui semblent avoir évolué indépendamment les uns
des autres. Ces types fondamentaux représentent donc des états nominaux pour ce câractère. A l'intérieur
de chacun de ces types, on observe des variations que l'on peul ordonner à I'aide de l'indice c'(longueur de
la queue diüsé€ par diamètre) et qui représentent donc une série ordinale.

1.2,2. L6 relations entre caractères

Quelque soit Ie type auquel ils appartiennent, les câractères morphométriques sont souvent liés entre eux par
des relations qui peuvent être très complexes. Ces relations sont soil artificielles, créées par la façon dont les
auteurs iédigent les descriptions, soit naturelles et lié€s à la nature des données biologiques. Tout ceci fait
que le nombre de câractères qui ont été utilisés par les auteurs est bien supérieur au nombre minimum de
caractères qui seraient nécessaires pour complètement décrire une espèce. [a description de ces relations
permettra de "nettoyer" les données trouvées dans les descriptions publiées et les rendre plus aptes à servir
à l'identifi cation spécifi que.

Dans la littérature, on trouve un certain nombre de câractères faisant double emploi (caracrères
redondants) lorsque, par exemple, tel auteur décrit la position du pore excréteur en fonction de celle de
l'hémizonide tandis que tel autre décrit la position de I'hémizonide en fonction de celle du pore excréteur.
Il est bien éüdent qu'il sera néc€ssaire de changer l'un de ces câractères en l'autre pour pouvoir comparer de
telles descriptions. l-â liste des câractères faisant double emploi a été établie pour les némalodes
phytoparasites, et les règles permettant de passer de l'un à I'autre sont en cours d'élaboration.

[: longueur d'un organe est souvent donnés par sa mesure en micromèÎres, par exemple "longueur
du stylet = 20,5 W", mais cgrtains auteurs emploient une expression floue telle'3r//€, corrrr". Pour comparer
mesure exacte et câractère flou, il faut utiliser des techniques faisant correspondre les divers états possibles
du caractère flou à des valeurs numériques grâce à une fonction mathémâtique ad-hoc. Il définition de rclles
fonctions est en cours et s'appuie d'une part sur des enquêtes auprès des experts participants au projet et
d'autre part suI l'étude des quelques descriptions où les deux approches sont utilisées pour la mesure d'un
même organe. Une difliculté supplémentaire üent du fait que la correspondanc€ entre câractère flou et valeur
numérique peut varier d'un groupe à I'autre. Un stylet de 20,5 pm sera dit court dans le groupe des
hoplolaimides, et long chez les tylenchides.

I-es difficultés évoquées ci-dessus sont dues à l'absenc€ de règles à suiwe lors de la publicâtion de
descriptions d'espèc€s. D'autres problèmes sont posés par la complexité inhérente aux données
morPhologiques.

Iæs câractères sont assumés être indépendants pour I'applicâtion de nombreuses méthodes, tant en
systématique qu'en identification. Ceci n'est pas toujours le cas. Par exemple, les contrâintes mécaniques qui
résultent d'une forte élongation du stylet (Fig. 9) exigent que le procorpus soit épais avec un lumen
oesophagien replié sur lui-même quand le long srylet est rétracté, et que le bulbe musculâire médiân soil fo
avec une large valve. Il serail donc faux de considérer ces caractères comme indépendants. Ce genre

Figure 9: Extrémité antérieure de Morulaimus arenicolus.
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d'information ne s€ trouve nulle part consignée par écrit, mais fait partie de I'experüse des s)rsrématiciens.
L,e projet NEMISYS consiste en panie à recueillir ce type de connaissances, les formaliser sous forme de
règl€s et les stocker dâns une base de connaissances pour utilisation ultérieure par le système.

[æs caractères résumant, eux, sont des câractères dont chaque état possible implique qu'un c€nain
nombre d'autres caractères, qu'on peut appeler les caractères résumés, soient présents sous une fonne
déterminé€. Par exemple, si la phasmide, qui est un organe chimio-sensible, est dite êltre tn scutellum (FiE
2), cela implique qu'elle a une large ouverture et qu'elle est pourvue d'une ampoule sous-cuticulaire, tandis
que la phasmide simple s'ouvre à I'enérieur par un simple pore et n'a pas d'ampoule sous-cuticulaire. Il
faudra que le système puisse passer du qrractère résumant âux câractères résumés et üce versa.

Les câractères diagnostiques pour le genre auquel appanient l'espèc€ décdte représentent un cas

particulier de caractère résumant. Ces câractères sont supposés etre présents dans chaque espère du genre
et en général ils ne sont pas inclus dans lss descriptions spécifiques. Il fâudrait les ajouter aux données de
la description mais ceci est compliqué par le fait que la diagnose des genres change continuellement au gré
des réviseurs successifs. Il faudra donc stocker les diagnoses génériques qui se sont succédées âu cours des
âns et il faudra que le s)6tème sache quelle est celle qui s'applique à chaque description.

D'autres problèmes conc€rnent non les caractères eux-memes mais les états que peuvent prendre ces
câractères. Par exemple, certains câractères ne sont utilisables que si un autre caractère prend une certaine
valeur. Un exemple simple est donné par tous les caractères décrivant un organe, utilisables seulement si le
fâractère"présence de I'organe" prend lavalew "organe présot ". C€tte dépendance s'observe parfois au niveau
des valeurs du caractère. l-e corps des nématodes peut être de type vermiforme, intermédiaire ou sphéroïde
(Fig. 7). Chaque type présente plusieurs formes possibles et le caractère "forme da corps = frlilorme" îe peut
s'observer que si le corps est de type vermiforme.

1.2.3. Qualifrcatifr

On trouve souvent dans les descriptions des adjectifs et adverbes altachés aux caractères ou aux états des
caractères. Par exemple la posture du corps est souÿerrt spftale, rurcment en forme de C, ou bien la posture
eat presque droile,

Dans le premier @s (souvent spfiale, raremmt en forme de C), on trouve une indication assez peu
précise de la variabilité du caractère et de la probabilité qu'il y a d'observer chaque état. Pour attacher une
probabilité à de tels énoncés j'ai fait une enquete parmi les s)§tématiciens qui participent au projet NEMISYS.
Par exemple, d'après les 22 réponses reçues (sur les 58 personnes interrogées), un pourcentage moyen de
769Vo (éC2,1t-typ€ = 8,5) peut-etre attribué au terme rouÿenr. Celâ veut dire que I'on peut remplacer l'énoncé
"caractère C souÿent pésent" pü "caractère C présent dans 769% des spécimens". On peut aussi aborder cette
question comme un problème de donné€ floue et dire qu'un câractère déari t clJmme souvent présurr, est vu dans
au moins 59,9Vo et att p\ts 93,9Vo des spécimens (76,9 + X8,5).

Dans le deuxième @s Q»esque droite), c'est l'état observé qui est qualifié: la posture n'est pas tout
à fait droite, mais presque. Il peut s'agir, soit d'un nouvel état possible qui vient s'ajouter aux états définis
à priori, soil d'une expression synonyme d'un état déjà exislant. [,es expressions "corpJ presque droü", "corps
faiblemmt courbê' et "corps en lorme dc C nès largemenî ouvert" déùiveît toutes la même posture, [â encore,
I'expertise des participanrs du projet sera mise à mntribution pour décider des synonymies.

[i meme imprécision peut s'observer pour les données chiffté€s et un caractère tel "nombre de lignes
du champ latéral' peut eüe une donnée exacte (6 lignes), une étendue de valeurc (5 à 7 lignes), une étendue
ouvene (5 lignes ou plus), ou une approximation (une demi-douzaine de lignes).

"Une demi4ouzaine" est une donnée imprécise, qu'il ne faut pas confondre avec une donné€ inc€rtâine
dont la valeur ne peut être donnée avec certitude, par exemple "phasmides apparemment absentes".
L'identification doit souvent s'appuyer sur des données incertaines ou imprécises, et doit s'afftanchir des
problèmes posés par les données manquantes, dont l'impréÆision ou l'incertitude est trop grande pour pouvoir
être donné€s par les auteurs. Ceci est vrai à la fois pour les câractères décrivant les spécimens à identifier que
ceux qui décrivent les espèÆes âuxquelles sont comparés ces spécimens.
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§

Ce court supol de quelques uns des problèmes posés par les donné€s morphologiques montre bien pourquoi
I'identiflcation est souvent considérée comme un art. Dans notre effort pour la transfoflner en une scienoe
nous nous sommes heurtés de plus à d'autres contraintes, liées aux circonstances de I'identificâtion: bul des
études, nature des spécimens, et expertise des identificateurs.

1.3. Circonstances de I'identilication

1.3.1. But des études

[.:identification des nématodes est fâites pour des raisons bien diverses, chacune ayant ses besoins et ses
contraintes. Par exemple, les études faunistiques visent à re.onnaltre quelles sont les espèces prés€ntes dans
une région donné€. Ces espèces sont à priori inconnues et il faudra étudier soigneusement les individus
prélevés avant de pouvoir établir leur identité. En contrepartie, les nématologistes intéressés accepteront de
paliser un temps assez long à faire les identificâtions, puisque lâ déterminalion des espè.c€s est justement l'un
des buts de ce genre d'étude.

A l'inverse, il y â des câs où I'on sait d'avance ce qu'on va trouver. Par exemple, des prélèvements
successifr sont faits lors d'un essai au champ pour suiwe l'évolution des populations en fonction des diven
traiteinents. Après le premier prélèvement, les espèc€s présentes sont parfaitement connues. Il faut aloÉ une
mérhode de vérification très rapide car l'utilisateur est sunout intéressé par son essai et il refusera de passer
plus de quelques secondes à identifier des espères qu'il connalt déjà.

Dans I'organisme où je travaille, je dois vérifier I'absence de c€rtâines espèces dangereuses dans des
écha illons prélevés sur les plantes introduites en Cilifornie. Dans un tel câs il est plus important de s'assurer
que certaines formes ne se trouvent pas dans l'échantillon plutôt que de perdre son temps à identifier toutes
les espèces présentes. De plus, il est n&e'ssâire de travailler très vite câr les importateurs attendent
impatiemment le résultat, tout en se gardant de tout risque d'erreur qui pourrait avoir des conséquences
économiquemenl graves.

1.3.2. Origine de l'é.hântillon

[,a nature des espèces que l'on risque de trouver dans un échantillon dépend des circonstances dans lesquelles
a été fait ce prélèvemenl, nature de l'hôte, origine géographique mais aussi partie de la plante échantillonné€.
Par exemple si on extrait les nématodes de racines nu€s on ne trouverâ en principe que des formes
endoparasites. Il faudrait pouvoir communiquq cette information au système et qu'il sache s'en servir pour
diriger I'identincâtion vers la réponse la plus probable en fonction des circonstanc€s donné€s. Dans un
premier temps, NEMISYS interrogera une base de données où ce genre d'information sera engrangée pour
en tirer une simple liste d'espèces cible. Plus tard, le s)6tème offrira la possibilité de se servir de ces
informations d'une façon plus élaboré€, par exemple pour le câlcul de probabilités Bayesiennes (voir § 3.5).

1.3.3. IJs identificâteurs

Situations très diverses là-aussi, depuis les experts complets jusqu'aux complers débutants. Dreyfus & Dreyfus
(1986) ont défini cinq degrés d'expertise (noüc€, débutants avancés, personnes compétentes, connaisseurs et
exPerts). Ils ont montré que les personnes dans chaque catégorie aftaquent un problème de fason différente.
Par exemple, les débutants avancés et les peBonnes compétentes font grandemenl conlïance à un plan d'action
prédénni (par eux-mêmes ou par d'autres), tandis que les experts p€uvent se libérer des contraintes d'un plan
et se fier à leur intuition, fruit de leur connaissanc€ intime du problème. Il est évident que chaque utilisateur
suiwa une stratégie différenre lors d'une sesEion d'identifrcation.

Rares sont les gens qui prétendent eüe un expert complet. [æ cas le plus fréquent qst I'identificateur
qui connalt un certain nombre de groupes, quelques familles, quelques genres, dans tesquels il est très à I'aise,
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mâis dont l'oçertise est assez limité€ ou nulle datrs d'autres group€,s. I-es étudiants et autres novioes n'ont
aucune exPertise du tout. Non seulement ils ne connaissent pas les genres, familles ou espèces ni la
morphologie en générâI, mais aussi ils ne savent même pas comment identifier. Ils sont incapables de choisir
un plan d'acîion. Lhide à l'identifrcation detfa leur fournir non seulement les donnée,s mais aussi la stratégie
à suivre et devra les conduire pas à pas jusqu'à la réponse finale, Iæ s]6tème idéal devra donc être capable
de s'adapter aux circonstanc€s de I'identifrcation et au niveâu d'expertise de l'utilisateur, pour pouvoir toujoüs
etre un syslème à la fois str et rapide. Je montrerai plus bas (voir § 4.7) comment lhgenc€ment des outils
d'identification de NEMISYS permet de résoudre c€ problème.

§

Après avoir déflni le domaine con€spondant à fidentifrcation des nématodes phytoparasit€s, il esr maintenant
possible de traduire l€s besoins gui viennent d'être évoqués en un cenain nombre d'erdgences et de principes
généraux qu'il faudra satisfaire pour crêr un système d'identification global.



PRINCIPES GENERAUX ET EXIGENCES

Il est nécessaire, par exemple pour l'étude de la diversité biologique, de disposer d'un système qui permette
I'identifrcâtion de toutes les espèces d'un groupe donné et ne pas se limiter à quelçes espces
économiquement importantes. Pour les nématodes phytopârasites, cela veut dire que le s)stème doit permettre
I'identincâtion de plusieurs milliers d'espèces. Iæ s]rstème doit aussi etre utilisable n'importe où, même dans
des régions où la faune est encore inconnue. Enfin le s)stème doit etre utilisable par tous, et non seulement
par quelques spéciâlistes. Tout ceci cIé€ des contrâinles qui ne se posent pas quand on se limite à un système
utilisable seulement par un expert pour identifier quelques espèces importantes dans une région limité€. De
plus, nous l'avons vu, le s)6tème doit être rapide, simple et fiable.

2.1. Rapidité

h rapidité s'obtient de plusieurs manières. Il faut bien str un système installé.e dans un ordinateur de haut
niveau et utilisant un code bien écrit. Il faut de plus que I'approche biologique soit bien conEue. Pâr o(emple,
il ne faudrait pas forcer les utilisateurs à répérer c€ qu'ils savent déjà. Si un simple coup d'oeil leur donne
une bonne idée de I'espèce, du genre ou de la famille auquel appartient le spécimen, il ne faudrait pas qu'ils
soient obligés de partir du plus haut niveau, par exemple de I'ordre, et de desc€ndre pas à pas les degrés de
la classifrcation pour faire découwir au s)§tème la réponse qu'ils connaissent déjà.

2.1.1. Un raccourci: la notion de promorphe

Les s)6rèmes traditionnels lorsqu'ils ne forcent pas l'utilisateur à ce long parcours, le font en âssumant que
le genre auquel appartient le spécimen a déjà été re.onnu, et proposent une clé pour les espèces du genre er
queslion. I-a question de l'identification correcte du genre est évoquée ci-dessous (voir § 2.3.1) et une solution
proposée (voir § 2.3.2).

Si le genre n'est pas immédiatement et strement identifié, les biologistes, qu'ils soient ou non des
systémâticiens, peuvent souvent reconnaltre d'un coup d'oeil un c€rtain nombre de groupes qui ne
correspondent pas exactement aux divisions de la classificâtion. Par exemple, le geme Hoplorhytchus a été
décrit par Andrâssy (1985) dans lâ famille des Hoplolaimidae avec des câractéristiques intermédiaires entre
celles de cette famille et ceux du gente Tyknchorhyncftus (Belonolaimidae). Luc (1986) démontra qu'il
s'agissait en fait d'un synonyme dù gerfie halylenchoides dans la famille Pratylenchidae. Si un observateur
tente d'identifier l'espèce utilisé€ par Andrâssy et, faisant la même erreur, utilise une clé des Hoplolaimidae
il aura éliminé d'emblée la bonne réponse qui ne peut se trouver que dans une clé des Pratylenchidae. I,a
solution traditionnelle est de partir du nivesu de l'ordre des Tÿenchida et suivre le long chemin décrit plus
hâut-

J'ai proposé la notion de promorphe pour résoudre cette difficulté (Fortuner, 1989). Un promorphe
est une forme reconnaissable d'un coup d'oeil, avant l'étude détaillée de sa morphologie. Parmi les groupes
animaux mieux oonnus que les nématodes, un promorphe poisson regrouperait par exemple poissons et
étaés. Chez les inse.ctes, le papillon Sesra apilormis serait placé dans le promorphe "guepe" ou le scârabée
Eccoptoptera cupricollis dans le promorphe "fourmi". Un promorphe n'est pas un taxon, famille ou genre,
au sens phylogénétique du tenne, mais l'idé€ que l'on se fait d'un tel groupe. La liste des promorph€s que
l'on peut définir dans un groupe biologique donné est excessivement floue et dépend surtout de la culture
scientifrque de chacun. Lês non-spécialistes ne reconnaltront qu'une douzaine de promorphes, représ€ntant
les formes les plus typiques des familles les plus courantes. Par contre, le spécialiste d'un groupe pourra
reconnaitre des genres à l'intérieur de c€s familles, et meme des groupes d'espèces à I'intérieur de ces genres.
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Les promorphes ne constituent pas une classification en ce sens qu'ils ne sont pas arrangés
hiérarchiquemenr et qu'ils sont égaux entre eux, en dépit du fait que c€rtains sont définis de façon plus large
que d'autres. Le nématologiste généraliste reconnaltra les formes juvéniles (2'me stade) de toutes les espètes
du geûe Meloidogne comme appartenant au promorphe "meloidorynide", tandis qu'un expert du goupe
poura re.connaltre les groupes "exigua" et "graminis" (Eis€nbaclç 1989). Une aure différence importante
entre le concept de promorphe et la classifrcation Linné€nne est qu'une espè.c€ donné€ peut trà bien
appartenir à deux ou plusieurs promorphes différents (arrangement non exclusif) ou au contraire se trouver
en dehors de tous les promorphes reconnus par un observateur donné (arrangement non exhaustiD. Un
exemple du premier cas est offert par l'espèce utilisée pâr Andrâssy pour décrire le gente Hoplorlrynchus qrsi
appaflient aux promorphes pratylenchide, telotylenchide et hoplolaimide. Iæ deuxième cas esr représenté par
toutes les formes qui sont si rarement observéÉs que la plupart des nématologistes sont incapables de les
reconnaftre au premier coup d'oeil.

La reconnaissance d'un promorphe par un obs€rvateur permet de limiter la liste des e,spèces possibles
et cette information est communiquée au système de façon simple par I'entré€ d'un seul mot: le nom du
promorphe.

§

[,a rapidité du processus d'identification peut aussi être âssuré€ par le choix d'une méthode convenable pour
l'entré€ de la description des spécimens à idenrifier.

2,1.,2. EIIlIég des donné€s

Est à rejeter d'emblée tout système qui force les utilisateurs à entrer les donné€s dans un c€rtain ordre, ou
qui exige que toutes les données soient entré€ d'un coup. Il faut laisser à l'utilisâteur le choix de la nature
des données ainsi que de l'ordre et de I'opportunité de leur entrée. Il pourra ainsi entrer un petit nombre de
donné€s, les analyser et ne décider d'entrer de nouvelles données que dans la mesure où c€la s'avère
nécessaire. Cette âpproche permet à un utilisateur averti d'arriver à une réponse satisfaisante avec le
minimum de donné€s. Par contre le débutant risque de ne pas savoir choisir les donné€s les plus effrcaces et
le système dewa dans ce câs eüe capable de I'aider. NEMISYS calcule I'efficâcité des caractères discriminan6
pour les candida6 restant en course et montre à I'utilisateur quel est le pourcentage minimum de cândidats
qui seraient rejetés par chaque câractère.

Il y a de nombreuses façons d'entrer les données et le choix d'une méthode plutôt qu'une autre dé
pend des préférences personnelles et aussi de lâ situation.

Langage écrit. Uentré€ éÆrite des donné€s suit souvent une décomposition hiérarchique des caractères soit
par système (s)6tème génital, système nerveux, etc.), soit par fonüion (par exemple, foncrion digestive qui
réunit des élémen6 appartenant aux sÿstèmes digestif, bien str, mais aussi musculaire et glandulaire), soit enfin
Par région du corps (par exemple, tous les organes se trouvant à I'extrémité du corps, quelque soit le système
auquel ils appartiennent). Une telle hiérarchie est arrangée selon un format assez rigide, que doit bien
connaitre l'utilisateur. Ce qui est possible pour une douzaine ou une vingtaine de caractères devient une
organisation très lourde Pour les ,165 caractères déjà reconnus chez les nématodes phytoparasites. Il n'est pas
simple de se souvenir de tous ces caractères el de leur place dans la hiérarchie, et il est assez lent de naüguer
dans @tte hiérarchie pour aller trouver le câractère cherché.

L'idéal serait d'abandonner toute exigence de format et de langage et d'acc€pter I'entrée des données
en langage naturel. Ceci pose immédiatement le problème des différences de terminologie d'un udlisateur à
I'autre. Telle forme de queue (Fig. 10) sera décrite par I'un comme courbée dorsalement par l'autre comme
convexe-@noïde. Il faut que le s)6tème soit capable de d'interpréter c€s différences. Iæ Terminator, un outil
créé pour l'extraction semi-automatique des données publiées dans la littérature, a pu être utilisé pour
permettre à Nemisys de comprendre les donné€s entrées par I'utilisateur à condition que celui-ci se serve du
langage restreint que l'on trouve dans toutes le,s descriptions morphologiques. Le fonctionnement du
Terminator est décrit plus bas (voir § 4.3.2.)
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Figurr 10: Une forme de queue souvent obsewëe chez HeliroElenchus dihystera.

Langage pmlé. I-as s)6tèmes de reconnaissance de la voix commencent à etre disponibles sur le marché. Ils
permettront bientôt d'entrer les câractères qualitatifs en les décrivant oralement au cours de l'observation des

spécimens sous le microscope. L'utilisation conjointe des méthodes de compréhension du lângage naturel et
de reconnaissance de la voix permettra d'entrer une description quâlitative complète en quelques secondes.

Entée graphique. Cependant, il est souvent difficile à des gens qui ne sont pas des experts de décrire par des
mols les formes qu'ils observent. Il leur serait beaucoup plus facile de comparer leurs spécimens à un tableâu
graphique des formes possibles et de choisir celle ou c€lles qui s'en approchent le plus.

Une base de données graphiques pourrait aussi permettre à l'usager de dessiner à petites touches un
"portrait-robot" du spécimen comparable à celui employé par la police pour aider les témoins à décrire un
criminel. I-es caractères attachés aux divers éléments du portrait seraient ensuite transformés en données qui
serviraient à l'identification.

Enfiée assislée. Les méthodes décrites ci-dessus sont utilisables seulement pour les caractères qualitatifs ou
pour les cârâctères quantitatifs déjà mesurés. C€tte prise de mesures est une opération longue et fastidieuse
et il sera néc€ssaire d'adjoindre à NEMISYS un s)stème d'aide à la prise de mesures. Il suffira d'aménager
un pâssage entre NEMISYS et un des nombreux logiciels commerciaux déjà existant.

Reconnaissance automatique d6 formeJ. Dans l'avenir il sera possible à I'ordinateur de reconnaltre les limites
des organes et de procéder aux mesures et évaluations qualitatives sans la moindre intervention de l'usager.
h mise âu point d'une telle méthode, idéale pour I'entrée des données, demandera en@re bien des études,
tant du côté informatique que du côté biologie. J'ai accompli le premier pas en faisant la liste de tous les
organes (ou parties d'organes) utilisables, et des câractères qui leur sont attachés. C€tte liste de caractères
dits biologiques dewa ensuite êIre transformée en câractères utilisables par I'ordinateur (caractères
calculables). CJtte transformation est surtout néc€ssaire pour les caractères qualitatifs et pourra s'effectuer
de plusieurs manières.

Par exemple, I'extrémité antérieure est souvent décrite comme étant basse ou haute, et ce caractère
biologique peut être relié à un indic€ (câlculable par l'ordinateur) égal au quotient de la hâuteur par la largeur
maximum de c€tte région. L:utilisation de tels quotients (ou rapports) a récemmenr fait l'objet d'une
controverse entre les nématologistes qui rejettent totalement leur usage (Roggen & Asselberg, 1971; Roggen
et al., 1987) et c€ux qui l'admettent dans certaines circonstances (Fortuner, 1990). En nématologie, il est
d'usage de donner des rapports tels le rapport a égal à longueur Z divisée par le diamètre D du corps. A
première vue, il semble que ces rapports fassent partie d'une fonction mathématique simple, L = aD. En fait,
la croissance étânt allométrique, L et D sont reliée par une expression de la forme L = atD + D où al est
différent de a. Comme il a été montré par Roggen et al. (1990) I'expression o = I,/D n'est pas valide, quand
aux valeurs a, et â, elles ne sont jamais calculées par les nématologistes.

Tout en acceptant ces conclusions, j'ai montré qu'il est toujours possible de diviser I'une par I'autre
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deux longueurs mesurées avec la même unité chez le même indMdu. læ résultat de cette division, que
j'appelle I'indic€ o pour le différencier nettement des rapports traditionnels discutés pfi Roggen, est
I'expression chiffré€ d'un câmctère qualitatif. Par exemple, I'indice c donne une idé€ de I'aspect général du
corps, mince ou épais. Il n'qst plus ici question de relier un indice aux longueurs qui lui ont donné naissance
mais de décrire un nouveau câractère. En particulier, la valeur moyenne de I'indice dans un échantillon ne
per-met pas de câlculer l'une des longueurs à panir de l'autre. D€ nombreuses descriptions donnent les valeurs
moyennes pour la longueur du corps et I'indice o mais pas pour le diamètre. Il serait faux de dire que le
diamètre moyen du corps soit égal à alL. Il n'en reste pas moins que les indic€s sont la façon la plus simple
de transformer un câractère biologique quâlitatif en une caractère calculable.

Un autre moyen serait de transformer les courbes représenlânt la forme des organes en une expression
mathématique obtenue par transformation de Fourier, courbe de Bézier, ou toute autre transformation.
L'expression mathématique pourrait ensuite ere anal)§ée par une anâlyse discriminante. Chaque forme
câractéristique d'un organe serait représenté€ par un nuage de points dans un système d'axes. Il s€rait alors
possible d'analyser de h meme façon la forme de l'organe chez le spécimen à identifier et de s'adresser aux
fonctions discriminantes pour déterminer quelle est la forme câractéristique dont elle est la plus proche.

Dans un premier temps, [â reconnaissance automatique des formes utiliserâ des contours d'organes
tracés à la main. Plus tard, il sera peut-ere possible de faire re.onnaltre par I'ordinateur les limites des
organes et d'obtenir ainsi cê traé d'une façon automatique. Ceci demandera des études poussé€s câr I'absence
de contraste entre les différents organes rendra difficile la découverte de leurs limites.

2,2. Simpticité

Un système destiné à des usagers qui ne sont pas néÆessairement des spécialistes doit etre rrà simple à utiliser.
Cette simplicité doit s'exercer au niveau biologique comme au niveau informatique.

Au niveâu biologique d'abord, le système doit pouvoir ere utilisé par des gens n'ayant que d'assez
vagues connaissances du domaine. Il faudra leur apporter de l'aide, non seulement en leur offrant accès aux
définitions, par textes ou graphiques, des orgânes et de leurs câractédstiques, mais aussi en les guidant dans
le proc€ssus d'identificâtion. Par contre, puisque le s],stème doit aussi pouvoir servir aux spécialistes, oeme
aide te doit pas gêner le déroulement des opérâtions, limiter la liberté des ulilisateun, ou ralentir le s)6tème.

Au niveâu informâtique, le s)rstème doit eEe accessible à des gens n'ayant pas grande hâbitude des
ordinateurs et son mode d'emploi doit être clair, même pour des gens qui ne s'en serviront que rarement. De
nombreuses méthodes d'identificâtion par ordinateur se contentent d'une interface malhabile déroulant lignes
par ligne un dialogue au formalisme rigide. Un tel système rebuterail vite I'usager qui n'aurait bientôt plus
l'enüe de s'en servir. Nous avons mis I'interfac€ au premier plan des considérations qui nous guident dans
l'élaboration de NEMISYS. Nous verrons plus bas comment le s)6tème répond aux exigenc€s parfois
contradictoires exposées ici (voir § 3.7 seq.)

23, Sécurité

2.3.1. Caractères d'identificâtion et câractères phylogénétiques

De nombreux s)61èmes d'identification traditionnels sont basés sur les groupes définis par les s),stémâticiens
quand ils cré€nt leuls classifrcations. Un système pour I'identif,câtion des genres débute par exemple au
nivesu de I'ordre, et consiste en une série de clés pour I'identif,cârion suc{essivement des sous-ordre, super-
famille, famille, sous-famille et finalement du genre auquel appartient le spécimen. Une classifrcation est
défrnie (ou dewait etre défrnie) à parttu de câractères phylogénétiques, c'est-à-dire de câractères qui rrahissent
l'exislence d'un ancêtre commun à tous les membres de chaque taxon. Ces câractères ne sont pas forcément
faciles à voir. Par exemple, une clé proposée par Siddiqi (1986) pour la détermination des sous-ordres de
l'ordre des Tÿlenchida utilise soit des caracrères écologique,s (cycle ütal, mode de parasitisme) qui ne sont pas
immédiatement üsiblqs, soit des caractères morphologiques variables. D'une façon générale, il y a peu de
chances qu'un caractère phylogénétique soit aussi un caradère facile à observer. Une méthode fiable doit
n'utiliser que des cârâctères faciles et doit donc s'écarter, au moins temporairement, des taxons traditionnels.
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2.3.2. Nids d'espèces

Abandonnant temporairement le slalème Linnéen, j'ai proposé le concept de "nil d'espèces" pour désigner
un groupement de toutes les espèces qui partagent un même ensemble de câractères primaires d'identification.
J'appelle "caractère primaire d'ümtificarriotl " un caractère qui s'attache à un organe facile à voir et qui décrit
une caractéristique non ambiguë et à la variabilité intra-spécifique soit nulle, soit nettement délimitée dans
chacune des espèces du goup€.

Comme les promorphes défrnis plus haut, les nids d'espèces ne représentent pas une classification
parallèle à la classification traditionnelle. IIs ne sont pas arrângés de façon hiérarchique, ils ne sont ni
exclusifs ni exhausüfs. Le conc€pt de nid permet de reconnaltre un groupe d'espèces sans grand dsque de se
tromper puisque les nids sont définis à partir de caractères faciles à voir. Bien enrcndu, l'identiflcâtion ne
s'arrête pâs au nid mais continue jusqu'à I'espèce. Une fois I'espèce identifié€, il e.st possible d'aller voir quelle
est sa position dans la classificâtion, par exemple en consultânt une base de données de nomenclature et
taxonomiques. Ceci permet de donner la réponse selon la nomenclature binomiate habituelle.

2.3.3. Dégradation ménagée du s]§tème

Quand on continue I'identification jusqu'au niveau de l'espèce, on est bien obligé d'utiliser des organes peu
visibles, des caractères ambigùs ou des caractères ayant une forte vadabilité intra-spécifique, ce qui rend très
réelle la possibilité de faire des erreurs. Il n'est pas possible d'éliminer totalement cette possibilité mais un
bon système doil en minimiser les conséquences. Il faut que les performances du système ne se dégradent que
lentement quand on fait des erreurs, et que cette dégradation soit proportionnelle au nombte d'erreur
commises.

h dégradation lente est une qualité inhérente à certaines méthodes (par exemple coefficient de
similarité) et absente chez d'autres (par exemple clé dichotomique). Elle existe chez NEMISYS câr le s)§rème
offte à I'utilisateur la possibilité d'utiliser une méthode à dégadarion lente. Meme si la méthode choisie est
à dégradation brutale, NEMISYS offre à l'utilisateur la possibilité de faire une ou deux erreurs avant que la
bonne réponse soit rejetée. Bien que n'étant pas vraiment une dégradation lente, ce procédé retarde le
moment où cette propriéré deüendrait nécessaire.

Il faut aussi que le système connaisse ses limites et soit câpâble de se rendre compte qu'il n'a pas assez
de donné€s pour conclue. Il y a deux aspects à ce dernier point. D'âbord, si l'utilisateur n'a pas fourni
suffrsammenl de données le système attribue à la réponse un coefficient représentant la probabilité qu'elle soit
exacte et offre des suggestions pour améliorer ce coeffrcient. D'autre pârt, si les données entré€s ne
corresPondent à aucune des espèces de la base de donné€s du sptème, le système est capable de reconnalte
qu'il a affaire à une espèce nouvelle et aide I'utilisateur à la décrire. I€s règles qui président à de telles
décisions sont en cours d'étude poü NEMISYS.

2.3.4. Evaluation des donné€s et endossement

AIoIs que la plupart des s)6tèmes d'aide à l'identiflcâtion font confiance à I'utilisateur et prennent pour argent
æmptant les informations qu'il leur fournit, NEMISYS juge le risque d'erreur attaché à chaque donnée en
fonction d'une douzaine de facteurs liés au matériel optique utilisé (type de mâtériel, grossissement), aux
spécimens eux-meme (nombre, état de conservation), au câractère en question (câractère aisé ou difficile), et
enfin à l'utilisateur lui-même, son degré d'expertise et ses Personal Intuitive Feelings (PID c'est à dire lâ
mesure de son degré de @nfianc€ dans la donné€ qu'il vient d'entrer. Un simple algorithme tire de ces
facteu$ un coefEcient d'endossement qui sera utilisé à plusieurs reprises dans le système, par exemple comme
Poids lÿ dans le coeffrcient de similarité NEMAID (voir § 3.4) ou pour âttribuer un coeflicient d'endossemenr
de la validité de la réponse finale.
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Iæs principes généraux et les exigenc€s de I'identification biologique une fois définis, il devient possible de
juger les performanc€s et les limitâtions des principâles méthodes d'identifrcation en usage à l'heure actuelle.

3.1. R.econnalssance immédiate

Dans la mâjorité des âctes d'identif,câtion, I'expert reconnâil une espè.e du premier coup d'oeil et s€ contente
ensuite de vérifrer rapidement que sa première impression était correcte. Aucune aide à I'identifrcation ne
tient compte de cette pratique pourtant si courante et lui offre le support nécessaire. En particulier, si l'expert
ne connalt pas pâr coeur les cârâctères à vérifier, il doit aller les chercher dans un dossier dans lequel il a
engangé les copies des descriptions de toutes les espèces dont il s'occupe. Chaque laboratoire devrait
maintenir une collection complète de tels dossiers, d'où duplication d'efforts et perte de temps et d'argent.
Souvent, les dossiers ne sont pas tenus à jour, en particulier dans le,s pa)§ en voie de développement qui
manqùent des ressources pour acheter les journaux où sont publiés les descriptions d'espèces. n est prévu
d'associer à NEMISYS une base de données textuelles el graphiques, avec toutes les descriptions publiées dâns
la littérature. Cette base de données permettra à I'expert de vérifier immédiatement la valeur de sa première
impression.

I-orsque l'identiflcâteur ne deüne pas Îoul de suite l'espèce en cause, il a quand même souvent une
bonne idée du groupe auquel appartiennent les spécimens, c'est à dire qu'il reconnait un promorphe tel qu'il
a été défini plus haut (voir § 2.1.1). Tout nématologiste peut faire la différence entre un tylenchide et un
hoplolaimide (Fig. 1l), deux promorphes qui correspondent en gros à deux familles différentes. Je connais
bien les hoplolaimides et, à I'intérieur de ce promorphe, je peux distinguer d'un coup d'oeil un "scutello" d'un
"helico". Un spécimen reconnu d'abord comme scutello peut ensuite se révéler appartenir au genre
Helieotylcnchus. Meme si je me trompe, mon erreur elle-même aide à I'identification. Iâ apparâir le problème
posé par le,s méthodes d'identification traditionnelles qui assument que le groupe, famille ou genre, a été
correctemenl identilié et qui ne s'intéressent qu'à la différenciation des espè.es à I'intérieur du groupe. Si je
prends tn Helicotylencrur pour un scutello et que j'qssaye de I'identifier avec une clé du genre Scutellonema"
je n'arriverai bien str à rien. Le conc€pt de promorphe permet à un s),stème intelligent de savoir que dans
un lel cas il ne peut s'agir que de I'une des quelques espèces intermédiaires entre les genres Hericotylenchus
et Scutellonema- Si par exemple le spécimen a été prélevé aux USA il appartient sans doute à l'espèc€ H.
vulgaris.

3,2, Clé dlchotomique

C'est la méthode traditionnellement la plus ulilisée en nématologie. Ses inconvénients sont bien connus et
se plac€nt surtout à deux niveâux. D'une part l'approche dichotomique rend impossible la prise en compte
de la vâriabilité intra-spéciEque, d'autre part I'arrangement de la clé, avec des renvois à des lignes qui peuvent
être éloignées I'une de I'autre, fait que toute erreur a d€s conséquences "mortelles". De plus, les clés
dichotomiques sont diffrcilqs à mettre à jour.

I-e succès des clés dichotomiques auprès des s),stématiciens tient au fait que les clés sont le moyen
le plus rapide d'identifier une espèc€ parce qu'elles éliminent à chaque ligne de larges fractions du groupe.
A condilion de ne pas faire d'erreur, une clé bien faite apporte la réponse souhaité€ en utilisant le nombre
minimum de caractères. Le risque d'erreur est minimisé pâr le fait que les clés sont le plus souvent utilisées
par des idenrifrcateurs expérimentés, qui connaissent bien à la fois les clés et les groupes auxquels elles se
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Tylenchide Hoplolaimide

Figurc 11: Deux promorphes faciles à différencier I'un de l'aure.

rapportent. Ceci leur permet de suppléer par leur expertise âux déficiences de la méthode. Ile savent quelles
sont les lign€s dangereuses, c€lles qui s'appuient sur des câractères dilficiles, et ils savent comment sunnonter
ces difficultés. Par exemple, la première ligne de rcutes les clés dichotomiques pour les e,spèces du genre
Pratylenchus utilise le câractère nombre d'anneaux labiaur, soit deux, soit trois à quatre anneaux Iæs
spécialistes du genre savent que plus il y a d'anneaux, plus ils sont minces et difficiles à voir. Si donc les
anneaux sont bien visibles, cela veut dire qu'il y en a deux, si au contraire on a du mal à les voir, il y en a trois
ou quatre ([nof i,, Fortuner, 1989). Il est éüdent que les débuÉnts, ou meme les s]4tématiciens experts pour
cl'autres groupes qrue les hatylenchus, ignorent cette astuce et ne peuvent dépasser la première ligne de lâ clé.

I,a mélhode dichotomique e§t dércrministe et il a été montré plus hâut (voir § 1.1.4) que les données
morPhologiques sont probabilistes. Pourtant, il est possible d'utiliser la rapidité offerte par ce type de clé en
prenânt un certâin nombre de précautions. Dans NEMISYS, la méthode d'éliminarion déterministe est
employé€ surtout pour sélectionner un nid d'espèÆe. Selon la définition de ce concept donnéæ plus haut (voir
§ 2.3.2), ces groupes d'espèces sont fondés sur des câractères qui sont déterministes, du moins en pratique.
Des procédés ad-hoc (endossement des données, élimination d'un nid seulement s'il présente plus de une ou
deux différences avec la description du spécimen à identifier) permettent de réduire le risque d'une dégradation
brutale des performances du système.
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3,3. Clé tabulairc

I-€s limitations des clés dicholomiques sont en partie surmontées par la clé tabulaire où tous les câractères
sont présentés simultanément poü chaque espèce (la clé est polytomique). Une erreur faite sur un caractère
peut etre rattrapê grâce aux autres c.:rrâctères. De plus I'utilisateur a une certaine liberté dans le choix des
câractères qu'il va utiliser. Alors que dans la clé dichotomique le caractère employé à chaque ligne sst choisi
une fois pour toute par I'auteur de la clé, I'utilisateur d'une clé tabulafue est libre d'é.carter certains des
caractères, soil parce qu'il ne leur fait pas conflance, soil pârce que qu'il ne peut pas les observer dans le
spécimen à identifrer. L'arrangement en kbleau permet de plùs à lhuteur de la clé de noter une c€rtaine
variabilité spécifique. [.â clé tabulâire est facile à mettre à jour lorsque de nouvelles espèces sont décrites dans
le genre. I-e gros inconvénient de ce type de clé est qu'elles cessent d'être d'un emploi pratique quand elles
comportent plus d'une ou deux douzâines d'espèces.

3.4. Cocllicient de similarité: NEMAID

Pour les grands genres, l'ordinateur peut âider à faire les comparaisons que l'on ne peut plus faire à vue et
pour ce faire, la méthode la plus directe est le calcul d'un coefficient de similarité entre le spécimen à
identiner et toutes les espèces du genre auquel il appartienl. D'une fason générale, un coefficient de similarité
compare chaque couple de câractères chez le spécimen à identifier et chez une espèce du genre et leur attribue
un soore de 0 (totalement différents) à 1 (parfaitement semblables). [,es données manquanrcs sont
neutralisées. Uordinateur fait la moyenne de toutes les notes obtenues par les caractères décrivant chaque
espèce pour obtenir un coeffrcient entre 0 et 1 qui indique dans quelle mesure I'espèce ressemble au spécimen.
On aboutit à une liste des espè.ces du genre classé€s d'après leur similarité avec le spécimen.

Gower (1971) a proposé un coefflcient de similarité générale §o utilisable pour trois types de
caractères (binaires, à états multiples et quanritâtift). Ce coeffrcient compare les indiüdus j et t et donne à
chaque câractère i un score 0<S,r.e<1. Chaque câractère resoit aussi un poids w1p Le coeffrcient frnal est égal
à:

Lwêv*
§ _ t-l

Enu,

Pour l€s caractères binaires, sr* est égal à I quand les caraclères ont le meme état chez i et j et à 0 dans le cas
contraire. læ même système est utilisé pour chaque état d'un caractère à étt|t multiple, et le nombre d'états
possibles n'est pas pris en compte, c€ qui introduit un certain biais. Pour les caractères quntitatift, Gower
prend s,y* = t - (14 - Xkl)lRi où R, est l'étendue du câractère i dans le genre considéré.

Il est assez facile de corriger l'importance excessive donnée aux caractères à états multiples et prenant
pour score du câractère la moyenne des scores obtenus par chacun de ses états possibles. Plus délicâte est la
modifrcation de ce coefficient pour la prise en comple de la variabilité intra-spécifique.

Depuis 1983 j'ai mis au point un programme, NEMAID, qui modifie en ce sens le coefficient proposé par
Golver (1971). I-e programme laisse la plus grande liberté possible à I'utilisâteu dans la définition des limites
de cette variâbilité, laquelle est prise en compte de façon différente pour les caractères quantitâtifr et
qualitatift.

Carauères quantitarrlr. Avec les câradères quantitatifs, il est tentant i'utiliser l'écârt-type comme mesure de
la variabililé. Si une mesure a une moyenne r}{ et un étârt-type e chez une c€rtaine espèc€, un indMdu
appartenant à I'espèrr a 95Vo de chances de se trouver dans I'intervalle X t €. On pourrait penser modifier
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I'algorithme de Gos,er pour accepter comme semblable à I'espè€e en question tous les sÉcimens tombant dans
c€t intervalle. Cependant, de nombreuses espècês de nématodes ont été décriles de façon succincte, sans que
les paramètres statistiques soient donnés pour les mesures.

Plus grave est le fait que les facteurs extérieurs (plante hôte par exemple) font varier les mesures de
façon statisliquement significative. Pour le montrer, la progéniture d'une femelle de I'espèce
parthénogénétique Heliîotylenchus dwteru a éÉ élevéÆ sur des hôtes différents. h longueur du stylet est de
?4,2 pn (e = o34) sur riz Morob€rekan et de 26,05 pm (e = 0,916) sur poiwon Eârly California Wonder.
L'intervalle X t e serait de 23,5 -248 pm pour le riz, ce qui éliminerait la plupart des spé.cimens élevés sur
poivron. Les moyennes des échantillons de I{ diltystaa yéleltés au champ sont encore plus variables et vont
de 23,9 à 27,7 pm (Fortuner, 1987).

Le programme NEMAID prend en compte la variabilité des mesures observé€ dans la natùre en
demandânl aux experts d'un groupe de proposer un pouroenlâge de correctionp basé sur leur expérienc€. IJs
exp€rts forment cette expérienc€ en étudiant en détail quelques une des espèces du groupe, et cette etçérience
est ensuite o(rapolé€ pour le genre entier. Iæ pourcentage p sert à câlculer une valeur P de ooEection pour
le couple inconnu/espèc€ prenant en compte la valeur moyenne C, du caractère dans la population inconnue
et la valeur moyenne C, du meme caractère dans une espèce connue. CJtte valeur correative est égale à:

C+C
P=-!---!*o2'

Si R est la différenc€ entre la plui grande et la plus petite moyenne spécifique pour ce caractère dans le genre,
la similarité S pour les câractères quantitatifr est égale à:

- . lc,-c)-P
ù=l --

À-P

L: différence C, - q n'est prise en compte que loBqu'elle dépasse la valeur seuil P, qui représente la limite
de la variabilité intra-spécifique admissible. La similarité S est prise comme étant égale à 1 quand la différence

lC" - ql est plus petite que P. Elle commence à diminuer dans la mesure où la différence dépasse P. Elle
serait égale à 0 si I'on comparait la plus p€tite et la plus grande des espèces du genre (lC" - C,l = n).

Caractères qualiutifs. Les caractères qualitatih possèdent deux ou plusieurs états. Les pourcentages de
spécimens d'une espèce donnée qui possèdent chaque état sont enregistrés dans la base de donné€s. Par
eremple, la fusion câudale des lignes du châmp latéral chez la population t)?e de I{ pseudorobustus est
enregistré€ comme : fusion en Y: 207o; fusion en U: 807o. Lorsque plusieurs populations ont été décrites pour
une espèc€, il est possible de câlculer deux valeurs, M et ?4 à partir de K, et K2,le pourcenBge le plus petit
et le pourcentage le plus grand obsewés pour chaque état dans les populations déÆrit€s:

K^+K.
M=' t

2

, \-K,
2

M et.,4 sont calculés une fois pour loutes pour chaque espè{e et enregislrés dans la base de donnécs. Lors
d'une identification, le pourc€ntage LIde spécimens ayant l'état en question est câlculé dans la population à
identifrer et le coefEcient de similarité s pour l'état est donné par:

s=1-(U-Àrl-,{)



Le mêrne calcul est effectué pour tous les états du carâctère.
entier est donné€ par:

f,s
n
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S'il y a ,, étals, la similarité ,t pour le câractère

L: variabilité intra-spécifrque du caractère est prise en compte dans la mesure où elle a été enregistré€ pour
chaque espèc€. Quand une espèc€ est connue par sa seule population type, M est égal ù A et les calculs ne
prennent pas en compte la variabilité qui existe oeflainement dans la nature mais qui nors est
mâlheureusement inconnue. Il fâudrait qu'un plus grand nombre de populations soit décrit pour chaque
espèce connue.

Les similarités S calculées pour chaque caractère reçoivent un poids w proposé par l'expert pour
chaque genre et que I'usager du programme peut accepter ou modifier à sa guise. NEMISYS, qui offre l'accès
aux algorithmes de NEMAID, câlcule automatiquement le poids )ÿ en utilisant l'algorithme d'endossement
évoqué plus haut (voir § 3.4.4). La moyenne des valeurs §lÿ pour tous les caractères est calculé€ pour trouver
le coefEcient de similârité générale SG décrit plus haut. Iæ résultat final est donné sous la forme d'une liste
des espèces classé€s par ordle décroissanl de leur similarité avec la population à identiher.

Iæ.s performances de NEMAID ne se dégradent que lentement en câs d'erreur. Si par exemple
I'utilisateur fait une erreur sur dk caractères utilisés, I'espèce correcte sera encore donné€ comme étant mVo
semblable au spécimen à idenlifier. Un autre avântage est la grande liberté donnée à I'utilisaleur dans les
choix des @ractères qu'il veut utiliser, et dans la définition des limites de la variabilité. Un inconvénient
majeur est la néc€ssité d'enrer un nombre relativement élevé de caractères pour bénéficier de oes avantages.
Si par exemple on n'utilise que deux câractères, une seule erreur fera que I'espè.ce correcte ne sera donnée que
comme 5070 semblable aux spécimens à identifier. D'autre part, la réponse correÆte n'est pas nécessâirement
en Gte de liste. Une fois la liste obtenue, il est indispensable que l'utilisateur aille étudier dans la littûâture
la description complète des espèc€,s les plus semblables et déÆide quelle est la bonne. Ceci implique qu'il ait
l'expertise néc€ssaire pour faire ce choix en toute connaissanoe de cause et pour cette raison, NEMAID ne
peut pas efie utilisé lel quel par les non-experts.

3,5. Méthodes pmbabilistes: Règle de Bayes

I-a règle de Bayes est à la base des méthodes d'identificâtion qui toutes en dérivent. D'après certe règle, la
probabitité d'avoir le taxon ? si le caractère C est présent (P(T|C) est égate à :

Pglq = t(clt)xP(T) lP(c)

Cest à dire la probabilité d'observer ce caractère si on a le taxon, P(ClQ, multipliée pat P(T),la probabilité
d'observer ce taxon donné€ à priori, Cest-à-dire en I'absence de tout autre renseignement, et diüsée par P(Q,
la probabilité d'observer le câractère en question.

Il est diffrcile d'estimer la probabilité P(7), qui représente dans I'opinion d'un expert quelle esr la
probabilité d'observer l'espèc€ en question dans un prélèvement pris au hasard. Cette opinion se fonde sur
les observations, publiées ou non, des peuplements de nématodes observées au champ. I-es observations
publiées consisrent souvent en une simple liste d'espèces trouvé€s dâns c€rtaines circonstânces (plante hôte,
origine géographique du prélèvement, nature du sol, etc.). Elles comportent parfois les indices suivants:
(1) l-a densité absolue (o! abondance) d'une espèc€ dans un échantillon, c'est à dire Ie nombre de

spécimens de cette espèce par unité de poids ou de volume de sol ou de râcines de cet échantillon;
(2) la fréquence absofue (on constânc€) d'une espèce dans les rirconstances étudié€s, c'est à dire le

pourcenlage d'échantillons où cette espèce à é1é obs€rvé€ dans les circonstances en question;
(3) la proéminence d'une espè.e qui qst sa densité absolue multiplié€ par la racine carrée de sa fréquence

absolue.
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La proéminence esl une valeur absolue, mais elle peut être rendue relative en la divisant par la somme des
proéminences de toutes les espèces présentes dans les circonstances donné€s. Si aucune publicâtion n'qst
disponible pour des conditions locales données,les nématologistes travaillant dans la région peuvent proposer
des probabilités d'observer les différentes espèces présentes.

Dans la formule de Bayes, la probabiliré d'observer une espèce, P(Q, est supposée être valide "pour
I'univers entier". En fait les probabilités sont toujours conditionnées par certâines informations (origine
géographique de l'échantillon, plante hôte, et partie de la plante échantillonnée) et ce sont en fait des
probabilités conditionnelles. Par exemple, il y a !18,870 de chânces d'obserer I'espèce Ilrffcftmanniella orlzae
dans un échantillon de racine prélevé sur riz inondé au Nord Sénégal, mais seulement l,2Vo de clflanc*s
d'observer II spihicaulata et pratiquement aucune chance d'observer les autres 3700 espèces de nématodes
phytoparasites (Fortuner & Merny, 194). En Casamance, au Sud Sénégal, c€s probabilités doriennent2.A,SVo
poiùr H. otyzae ea 79,5Vo po]uI H. spinicaudara Dans la même région, ces deux espè{ês n'ont pratiquement
aucune chance d'appâraltre dans un prélèvement fait sur riz de plateâu où il y a au contraire 64§7o de chances
de trouver hatylenchus brachytrus ea 32,2Vo de chances de voir P. sda€rrsir (Fortuner, 1975). Si l'on me
demandait de donner la probabilité d'observer FL otyzae valable "pour I'univers entier" je serais bien en peine
de décider enlre 98,8Vo,2O,5Vo ott OVo.

Pour I'utilisation pratique de la Règle de Bayes dans un algorithme d'identification, les probabilités
d'observer à priori chaque espèce peuvent etre données des trois façons suivantes: 1) plusieurs probabilités
pour chaque espèc€, chacune étant valable dans des circonslances bien définies; 2) une seule probabilité pour
chaque espèce, valable dans touæs les circonstanc€s; et 3) une seule probabilité valable pour toutes les espèces,
ce qui revient à admettre notre ignorance de leur répartition.

Lâ première solution est possible dâns bien des cas, surtout pour les grandes cultures dâns les régions
où des laboratoires de nématologie sont installés. On pourra l'utiliser pour les identifications de routine, par
exemple le suM d'un essai au champ où les nématodes présents sont bien connus. Par contre, cette approche
est interdite dâns les régions ou les plantes hÔtes qui n'ont jamâis été étudiées, et surtout pour les études
faunistiques puisque le but de ces études est justement d'établir la liste et la proéminence des espèces
présentes.

Proposer une seule probabilité par espèce, valide sinon pour tout l'univers du moins pour toute la
Terre, est un exercic€ délicât et âux résultats suspects. Il serait difficile de proposer une telle probabilité pour
chacune des trois à quâtre mille qspèces de nématodes phytoparasites décrites. Il faudrait pour cela pouvoir
estimer la probabilité d'observer chaque espèce pour chaque situation possible (c'est à dire sur chaque plante
hôIe possible, dans chaque région possible et pour chaque partie de la plante), et aussi avoir une idée de la
probabilité de se trouver dans chacune de c€s situations. Par exemple, Ii. oryzae est fié4]uent dans les râcines
du riz inondé dans le monde entier mais est presque inconnu sur les autres plantes. En supposant que la
probabililé d'observer c€tte espèc€ sur riz inondé est de 90% et que les 140.000 hectares cultivés en riz inondé
représentent 17o des terres cultivé€s mondiâlæ, oU 0,ON28Vo de la surface de la planète, la probabilité
d'observer I/. oryzae 6t de 0,9 fois 0,01 = 0,0(D si on se limite aux terres cultivées, 0,0m25 pour la planète
entière. J'ai pu proposer ces chiffres pour cetæ espèce bien connue mais il me serait difficile d'en faire autant
pour la grosse majorité des eEpèces décrites.

Prendre toutes les probabilités égales entre elles serait une façon de dire que nous ne savons pas grand
chose de leur répartition. AveÆ 37m espèc€s nominales déÆrites à ce jour, la probabilité d'observer chacune
serail égale à LBT00 = O,W27. Ce nombre est presque égal à la probabilité d'obsewer I{ oryzae dars tn
prélèvement pris n'importe où sur Terre (0,00025), mais il est bien plus petit que la probabilité trouvé€ dans
le cas où I'on se limite aux tefies cultivées (0,009). Avec une probabilité aussi faible, les performances de
l'algorithme tiré de la règle de Bayes ne sont pas meilleures que c€lles de méthodes traditionnellqs, telle la
clé dichotomique. En supposant que dans la formule donné€ ci-dessus P(Cl D soit égal à I (chaque caractère
utilisé a 1007o de chanc€s d'être prêsent dans I'espèce considéré€), que P(C) soir égal à 0.5 (il y a 5070 de
chances d'observer le câractère en question, en d'autres termes, chaque câractère est présent dans 507o des
espèces), et que la probabilité à priori P(7) soit égâle à 0,00027, il faudrait une douzaine de câractères pour
parvenir à une réponse (probabilité à posteriori égale à lmVo), C€ nombre est identique au nombre de
câractères qu'il faudrait entrer dâns une clé dichotomique pour 3,700 espèce-s dans les memes conditions. Ce
résultat est normal puisque la clé dichotomique est simplement un caE particulier de la règle de Bayes dans
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lequel butes les espèces sont considérées avoir la même chance d'être présentes. Si on utilise une probabilité
défrnie dans des circonstances pârticulières (par exemple rizières du Nord Sénégal, P(7) = 0.98), un seul
câractère suffit pour arriver au meme résultat.

En résumânt cette discussion, un algorithme liré de la règle de Bayes donne de bons résultals lorsque
I'on se limite à des conditions d'observations bien définies (I"'univers" consiste en une ceftaine partie d'une
plante connue dans une région mnnue), mais ses performances sont similaires à celles d'autres méthodes
lorsque l'on ne peut pas (ou que I'on ne veut pas) prendre avantage de tellqs limitations. Il est impossible
de proposer des probabilités pour tous les câs de flgure possibles câr on ne connalt pas toutes les faunes
possibles. En particulier les faunes des régions non cultivées sont très peu connues, et un système basé sur
I'application directe de la règle Baye,sienne serail de peu d'intérêt pour l'étude de la diversité biologique. l,a
même remarque est vrai pour de nombreux pa)§ en développement dont la faune nématologique n'a jamais
été prospectée.

3.6. Méthodes statistiques

Depuis Fisher (1936), nous savons que l'analyse discriminante oflie une solution analytique à la recherche de
la séparation optimale entre deux (ou plusieurs) groupes d'objets préalablement définis. Il est possible
d'analyser par cette technique toutes les espèces d'un genre ou d'un nid d'espèces pour définir un espace
multidimensionnel. On peut ensuite placer le spécimen à identifier dans cet espac€ et calculer sa disBnce aux
différentes espèces. J'ai utilisé les analyses discriminantes avec succès pour séparer deux espècês très proches
l'une de I'autre,Ilrrchmanniella orÿzte et rL bel/i (Fortuner & Maggenti, 1991). J'âi d'abord mesuré la dérive
des mesures dans les spécimens types conservés sur lame depuis üngt ans, puis des analyses discriminantes
m'ont permis de sélectionner des critères raisonnablemenl à l'abri des influences extérieures, y compris des
déformations subies au cours du stockage. Cette sélection s'est appuyée sur la compârâison des coefficients
de structure calculés les uns avec les populations types des deux espè.ces, les autes avec plusieurs populations
appartenant à 1L belli. SepI @taclères ont une corrélation élevée pour la première anabse (ils participent à
la séparation des deux espèc€s), mais une faible corrélation dans lâ seconde (ils n'ont que peu d'influence sur
la séparation des diverses populations de la même espèce) et ils permettent lâ différenciation de c€s espèces.

L'analyse discriminante requiert que toutes les variables soient normalement distribuées dans tous les
groupes et que ces groupes âient des matrices de covariance identiques. Il existe des variantes non
paramétriques qui peuvent être utilisées quand ces assomptions ne sont pas vérifiées, mais elles sont moins
performantes que les méthodes paramétriques classiques. Dans tous les cas, il faut que chaque espèce soit
représentée par un échantillon de taille convenable, et que tous les caractères inclus dans l'anal)se soient
connus pour tous les spécimens de chaque échantillon et pour le spécimen à identifier. Ceci interdit
l'utilisation de ce genre de méthodes dans le cas général où nous nous sommes plaés, pour lequel les espèces
ne sont représentées que par leur description publiée dans la littérature. I-es descriptions publié€s ne donnent
au mieux que les valeurs moyennes des mesures et on ne connalt pas les valeurs individuelles qui ont servi à
les câlculer. De plus, de nombreùx qrractères manquent dans chaque description.

A noter que nous pensons proposer NEMbase, la base de donné€s associée à NEMISYS, comme une
sorte de journâl électronique dans lesquels les auteurs pourront déposer de nouvelles descriptions d'espèces
déjà connues. Il sera possible d'entrer séparément la description de chaque spécimen pour chaque population.
De plus, les aurcurs auront à leur disposition la liste de tous les caractères à enregistrer pour offtir une
description complète de leurs spécimens, et on peut espérer voir se réduire le nombre de données manquantes.
Tout c€ci permettra de constituer peu à peu une matrice de données utilisable pour les méthodes statistiques.

3.7. Réseaux neuronaux

[.€ dernier cri en matière d'identification est I'utilisation des réseaux neuronaux. Contrairement à I'approche
traditionnelle, un réseau neuronal n'a besoin ni de règles, ni d'âlgorithmes de calcul. Il consiste en un certain
nombre d'éléments interconnectés. L'actiüté de chaque élément est contrôlée par l'actiüté des éléments
auxquels il est relié et par la force ou poids de ces connections. [-e réseâu "apprend" de façon soit autonome
soit dirigée à fournir la réponse qui est attendue de lui (Zerwekh, soùs presse).
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A B C D E FG H I J K LH N

TALO. FIBUI.AR FACET
I slopint 88888800000000
2 sEeep-sided 00000088888888

TAI-O-TIBIAL MEDIAL FACET
3 broad & extending 888888800O0000

plancar surfâce
4 nârros & elevated 00000008888888

above planEar surface

FLEXOR GROOVE POSITION
(posterior lelus)
5 Lat€râI posicion 88888800000000
6 midline posiEion 00000088888888

SUBTAIÂR JOINT
7 concinuous discal faceEs 7174771777OO77

ir/ long proximal facet
8 separaEe disEal faceEs 0000000o008800

!r/ a shorE proximâl faceE

CALCANEO.CUBOID JOINÎ
9 moderately deep pivoc 1OO777O777OOOO

10 deep pivoc 08800000000088
ll. shalloç, pivot 00000000008800
12 flâÈ surfâce 00000080000000

---- eËc.

TAI'NAV ICU1ÂR JOINT
35 laEerally rotaced & 00088o41770O88

oblong Èalar head shape
36 medially rocâced & 80800000000000

oblong calar head shape
37 lacerally rocated & very 00000800000000

round talar head shape
38 larerally roEaced & 00000000008800

as)rmmeEtical calar head
shape

39 medielly rocaËed & 08000000000000
flaEtened Ealar head
shape

A-Cheirogeleidae B-Irrisidee C-Calâgidee D-Daubentoniidee
E-Lemuridae F-fndriidâe C-larsi.idee H -Calli Èrichidâe
I -Cebidae J-Acelidae K-Cercopithec inae
L-Colobinee M-Hylobacidâe N-Pontidae

Figure 12. Identificâtion de familles de primates par des cârâctères de l'anatomie du pied. Base de
connaissances d'un s)6tème neuronal développé par Urwekh (sous presse).

I: Iigure 12 représente une table pour l'identification de familles de primates basée sur les os du pied
(Zerwekh, sous presse). ks données ont trait à 39 caractères pour 14 familles. Une échelle de 0 à 8 mesure
l'indication donnée par chaque c.âractéristique pour chacune des familles considérées. Par exemple, une facette
talo-fibulaire en pente est fortement indicative des prosimiens (note 8) et n'est pas indicative du tout des
anthropoïdes (note 0). h création d'une telle tâble pour les z165 caractères décrivant 4000 espèces de
nématodes phytoparasites représenterait un travail énorme.

Une fois de plus, les méthodes de pointe donnent des résultats très impressionnants, mais elles exigent
des bases de données nouvelles qu'il faut bien recueillir. Ceci est possible pour des petits groupes tels c€lui
de l'exemple cidessus, mais c'est humainement impossible pour les larges groupes tel celui qui m'intéresse.
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3,8, Les stratégies

[,e processus d'identificâtion comprend un c€rtain nombre de fonctions de base, prise puis entréæ des données,
leur anal)Be soit pour élimination, soit pour comparaison, vérification d'un résultat préliminaire, flânerie au
hasard parmi les descriptions des taxons d'un groupe, focâlisâtion des recherches sur les taxons les plus
probâbles, etc. (Diederich & Milton, sous presse, b). I-â strarégie de base pour l'identification consiste à entrer
des données, les anal)6er, puis à vérifler lâ réponse obtenue, mais les stratégies possibles sont innombrables.
Par exemple, un expert peut reconnâltre d'un coup d'oeil I'qspèc€ en câuse el aller d'emblé€ lâ vérifier. Si les
circonstances sonl fâmilières, on peut limiter le nombre des €spèces à considérer en focâlisant les recherches.
Un utilisateur qui, sans êre un débutânt, n'est pas Îrès à I'aise dans le groupe qu'il essaye d'étudier, va peut-
être cornmencer par flâner un peu au hasard parmi les descriptions des espèces du groupe dans l'espoir de
reconnaltre en I'une d'elles le spécimen qu'il étudie; il peut ensuite focaliser les recherches sur un petit groupe,
entrer quelques données, les anal),ser, soit pour éliminer les espùes qui ne conüennent pas, soit pour
comparer son spécimen aux espèces possibles. Iæs possibilités sont très nombreuses et on peut parcourir de
nombreux chemins au cours d'une session d'idenlification.

Ceci est vrai surtout pour un expert. Il a été dit plus haul que la différence fondamentale entre
experts et débumnts est I'utilisation d'un plan d'action. L'expert se fie à son intuition, fruit d'une longue
expérience, pour décider de la meilleure marche à suivre dâns chaque circonstance. Iæs noüces au contraire
doivent suiwe un plan d'action bien déflni câr ils manquenl de l'expérience nécessaire pour fabriquer une
stratégie sous l'inspiration du moment. Ceci est un défi pour un slxstème comme NEMISYS qui se veut
universel câr il lui faut aider le débutant sans pour autant gêner l'expert.

Nous proposons de résoudre cette difficulté en offrant un "Plan Visuel" dans la fenêre des outils de
NEMISYS. I-es différenrs panneâux de la fenetre de I'outil et les boutons d'action sont judicieusement placés
pour suggérer une marche à suiwe âux utilisateuB occâsionnels ou débutants. L'expert, lui, se sert de I'outil
comme il l'entend, soit en suivant le plan suggéré, soit au gré de son inspiration. Je montrerai plus bas (voir
§ 4.2.2) une réalisation pratique de c€ principe pour l'outil BASIC ID.

§

Pour conclure, chaque méthode d'identifrcation a ses avantages mais aussi présente des inconvénients et des
limitations qui la rendenl impropre à être utilisée dans telle ou telle circonsrance. NEMISYS trânscende cês
méthodes en les incluant toutes dans un s)§tème qui sera la première pierre d'une station de travail experrc
pour le némâtologiste, système que je vais maintenant présenter un peu plus en détail,
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Depuis 1987, je travaille avec Jim Diederich et Jack Milton à lâ mise au point de NEMISYS (NEMatode
Identification SYStem), une station de travail experte pour l'identificâtion des nématodes. Le projet
NEMISYS est à la chamière de deux sciences, informatique et biologie, il est dirigé par trois chercheurs, il
dépend m panie de la collaboration de plus de soixante{ix participants et il vise à créer un système très
nouveau par bien dqs aspecrs. I-€ cott de sa réâlisation s€ chiffre déjà en dizaines de milliers de dollars. Il
est évident que torxi oes facteurs se sont traduits par un oertain nombre de problèmes dont il a fallu tenir
compte pour I'organisation du projet. Avanl de décrire les réalisations pratiques de NEMISYS, je veux
évoquer quelques un€s de c€s diffrcultés et la fason dont nous les avons résolues.

4.1. L'organisation du Projet NEMISYS

4.1.1 Iæ but du projet

I,ors du démarrage du projet, les buts de mes collègues informaticiens étaient bien différents des miens. Je
voulais un s),stème utilisable en vlaie grandeur dans les conditions déf,nies dans les deux premières parties de
ce mémoire: un système global, utilisable par tous dans toutes les circonstanc€s possibles, et qui soit rapide,
simple et str. J'avais alors des idées assez vâgues sur les implications praliques et théoriques de c€ que je
demandais et sur les possibilités offertes par I'informatique moderne. Jim et Jack, eux, avaient travâillé sur
un système utilisant le langage Smalltalk pour la créâtion de bases de données orientées-objet et ils
cherchaient un domâine d'applicâtion pour tester leu$ idées. Pour eux, la réâlisâtion pratique des outils
devait éder le pas aux recherches de base.

Il nous a fallu trouver un terrain d'entente. Plutôt que de mettre au point rapidement un outil simple
qui me serve dans mes futures recherches en systémâtique et en écologie, j'ai fait du développement de I'outil
le but de mes activités de recherches et j'ai étudié des questions fondamentales telles la définition de nouveaux
algorithmes d'identification, la formulation de nouveaux conc€pts (promorphes, nids d'espèces), la déflnition
des types de caractèr€s et de leur relations ainsi que leur traduction sous forme de métadonnées ou de règles.

De leur cÔté, mes collègues ont acrepté de oonsacler un pourcentage assez important de leur temps
à l'écriture du code pour la réalisation pratique des outils. En contrepartie, ces outils leun ont p€rmis de
tester leurc idées en vraie grandeur.

4.1.2. L'attaqùe des problèmes

Aussi bien pour la définition du projet dans son ensemble que pour la réalisation de ses différenles parties,
le principe diredeur a été de commencer par défrnir le but à âtteindre de façon aussi complète que possible.
J'ai vu bien des gens s'engager dans des recherches sans avoir la moindre idée de c€ qu'ils en attendaient. Il
me semble évident qu'il faut au contraire bien savoir ce que l'on cherche. Iæ but peut changer au cours du
voyage, des erreurs de parcours peuvent apparaltre, mais Christophe Colomb n'aurait jamais découvert
l'Amérique s'il n'avait pas un jour décidé d'aller aux Indes!

Ma façon de voir s'aeordait üà bien avec les préoccupâtions de mes collègues qui n'étaient pas
satisfâits de la méthode traditionnelle de construction d'un système expert selon laquelle le moteur d'inférenc8
et la base de connaissanc€s sont d'abord crées et I'interface est ensuite plaqué Ént bien que mal sur le système
déjà existant. Eux voulaient inverser le processus et développer I'interface en premier. Ces deux types de
considérations se sont mariées très heureusement pour nous faire déIinir le développ€ment des outils de
NEMISYS selon le schéma suivant:
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(D Défrnition da but à atteindrc. I: création d'un outil commence lorsque je déIinis une activité que je
considère comme importante poul I'identification, lelle I'entrée des données, la sélection d'une
réponse possible, le câlcul d'un coeffrcient de similarité, etc. J'explique quelles sont les fonctions
primaires à inclure et la façon dont elles seront utilisé€s. Par er@mple, I'oulil Terminator €st destiné
à I'extraction des données morphologiques d'un texte publié, et il comprend un cenain nombre de

fonctions primaires: ouwir un dossier avec une description à traiter, acc€pter ou rejeter le choix
proposé par I'outil, proposer un choix différent, chercher un caractère, ajouter un organe, un camctère
ou un état de caractère aux listes de term€s po6sible.s, inclure l€s qualificâtift rencontrés dans le t€xte,

récapituler les câractères déjà lraité,s, sortir de I'outil, etc. I..es conséquences de chaque âction sont
o.aminé€s en démil. Par s(emple, doit-on donner à lbpérateur la possibilité d'ajouler de nouveâux
termes aux listes utilisées par I'outil à mesure qu'il les détouvre dans les descdptions? l.lavantage est

une mise à jour immédiate de la liste de rcrmes qui est au coeur de l'outil, les inconvénients sont le
risque de se tromp€r et d'ajouter des caractères déjà inclus, ou d'utiliser un mauvais format pour la
définition des nouveaux camctères. Ici, nous avons atteint un compromis selon lequel I'opérateur
entre c€s termes dans une liste provisoire qui est ensuite vérifiée par le responsable de la base de

données.
(2) Dessin de I'outil. Une fois but et fonctions de I'outil clairement définis, nous essayons d'aranger un

ensemble de panneaux, boutons et menus qui apparaltront sur l'écran de I'ordinateur pour remplir
les fonctions ainri définie,s. [-€s textes à traiter, les données entré€s, le résultat d'analyses ou de

recherches faites dans la base de donné€s, etc,, apparâissenl dans les panneâuL Boulons et menus
perme(ent à l'utilisateur de piloter I'outil. I faut atteindre un équilibre entre diverses exigences

contradictoires. Par exemple, il fâut âvoir des panneaux âssez nombreux pour pouvoir remplir toutes
les fonctions de l'outil tout en étant ass€z grands pour etre utilisables; il faut avoir tous les boutons
nécessaires au pilotage, sans risquer de voir I'utilisateur occasionnel se perdre dâns les commandes,

bref, it esl évident que le dessin final ne Peut être réussi du premier coup.

(3) Protowe c'esr là qu'intervient la flexibilité du langage Smalltalk choisi par mes oollègues car, entre
autres âvantage§, il permet la création rapide de prototypes. Nous avons donc le luxe de créer une

fenere proüsoire, l'essayer, voir ce qui ne convient pas et la modifier rapidement.
(4) Atil fonctioruæL C-e n'est que lorsque nous sommes tous d'acrord sur les fonctions de l'outil et

l'aspect de son interfâce que les méaanismes de fonctionnement sont mis en place. Il reste à fâire les

essais en waie grandeur qui entrainent souvent de nouvelles modifications de détail mais les grandes

lignes ne changent plus. De plus, la façon dont I'outil a été dessiné, qui met en avant les

considérations lié€s à son utilisation, assure que I'interface sera bien adaptée à sa fonction et facile
à utiliser.

Comme on le voit, les considérations biologiques dirigent le proaessus, c€ qui est normal en raison du but du
système que nous sommes en train de créer, mais l'informatique fâcilite la tâche, par exemple en permettant
la mise au point rapide de prototypes qui nous permettent de tester nos idé€s. C€s bénéfices de

I'interdisciplinarité se retrouvent dans l'élude des problèm€s plus fondamentaùx qui apparaissent au cours de

nos travaulq comme nous allons maintenant le voir.

4.1.3. Collâboration et interdisciplinarité

Le projet NEMISYS est dirigé par un monstre à deux tetes (informatique et biologie) et trois jambes (Jim,
Jack et moi). En plus des conflits qui apparaissent dans toute collaborâtion en raison de différences de
caradères, compliquées dans notre cas par des cultures différentes, française et américaine, notre ignorânc€
réciproque des méthodes et traditions de l'autre science a câusé de nombreux problèmes. Chaque science a
son propte vocabulaire technique et certains mots ont une significâtion différente, voir opposée en

informatique et en biologie. Pâr exemple, les informaticiens appellent "classilication" ce que les biologistes
appellent "identificâtion".

Plus graves auraient pu etre les problèmes causés par les différenc€s de méthodes mais nous avons
joué le jeu et acaepré de considérer soigneusement les points soulevés par les autres. Très vite nons nous

sommes rendus compte que ces difficultés avaient un aspect positif, en nous offrant un point de we inhabituel
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sur des questions que norxi ne nous posions meme plus tant elles semblaient aller de soi. Chacur a dt
expliquer sa science, préciser des conc€pts pârfois vagues et les creuser. Ce faisant nous avons obtenu une
meilleure idée de ce que nous voulions dire et les nouvelles contraintes soulevé€s par une discipline inconnue
jusque là nous ont foré à plus de logique, plus de clarté.

Finalement chacun approche les problèmes des autres avec I'enthousiasme d'un néophyte et les
résultats sont parfois étonnânt. Confronté au problème de l'intelligenc€ artifrcielle des te)(tes, une des
diffrculrés majeures qui se posent à I'informatique moderne actuelle, j'ai demandé quelle était la raison qui
nous interdisait d'utiliser les fonctions d'un logiciel de traitement de textes, et ma question nalve a donné à
Jim l'idée de cré€r le Terminator (voir § 4.3.2).

Les problèmes soulevês par la définition de l"'utilité" (u sefulness) d']un caructère sont un bon exemple
de la façon dont nous organisons les recherches et des avantages de l'interdisciplinariÉ. Au début du projet,
j'avâis défrni les nids d'espèces comme les group€ments des espèces qui partagent le même ensemble de
caractères primaires d'identifrcâtion, et c€s câractères primaires comme étant à la fois constant et assez facile
à observer dans un groupe d'espèces donné. C€rtains câractère variables ou difficiles étaient donnés comme
"câractères secondaires" s'ils pouvaient aider à I'identificâtion (Fortuner rn Fortuner, 1989). L utitité d'un
caractère était définie comme une métadonnée proposée par les experts: les caractères utiles étaient ceux
qu'un exp€rt regarde en priorité lorsqu'il cherche à identifier un nid (Diederich et al., 1989). C-omme on le
voit, il y avait une nette circularité dans la défrnition des nids et des caractères primaires, et le concept d'utilité
se basait sur I'opinion des experts.

En janvier 190, j'ai tenté de redéfinir le conc€pt de I'utilité des câractères dans I'espoir de découwir
des règles ou algo thmes permettant au s)6tème de proposer lui-même des nids d'espèces de fason plus
objective que les experts. Je me suis très üte heuné à ces problèmes de circularité et de subjectivité. De plus,
lorsque j'ai transmis mes observations à Jim et Jack, ceux-ci s'aperçurent que les définitions des cârâctères
primaires et secondaires aboutissâient à une liste non-minimale de câractères primaires, ce qui heurtait leurs
habitudes d'informaliciens. Ils m'expliquèrent qu'un système à hautes performanc€s doit utiliser le nombre
de données le plus petit possible pour accomplir une tâche et que, puisque les nids pouvaient etre définis avec
un petit nombre de câractères, ils ne voyaient pas I'utilité d'autres câractères primaires, encore moins des
caractères s€condaires.

Nos discussion, souvent très vives, durèrent jusqu'à la mi-féwier. Nous mimes en question des
définitions que nous avions cru acquises et noùs mlmes parfois le projet lui-meme en question. Finalement,
un armistice fut conclu el des définitions proüsoires furent proposées pour nous permeure de continuer.
L'utilité n'était plus considéré4 comme une méBdonnée eI les câractères primaires et secondaires étaient
simplement définis comme étant c€ux proposés par les exp€rts.

J'ai récemment décidé de rouvrir la question avec un plan d'étudqs rigoureux. Il me faudra d'abord
bien expliquer à Jim et Jack la différence entre discrimination d'un objet existant et création d'un tel l'objet
par agglomération. Uagglomération procède de bas en haut, d'un niveâu inférieur (par exemple des espèces)
ven un niveau supérieur (par exemple un nid). [,a discrimination au contraire va en sens inverse, d'un groupe
de nids possible vers le nid qui seul convient. Si la discrimination s'âccommode d'un nombre minimal de
caractères et c€sse dà qu'un seul nid reste en jeu, l'agglomération doil tenir compte de tous les caractères
communs aux e§pè€es réunies dans le meme nid. I-e processus aboutit à une liste de câractères qui est plus
que minimale et qui comprend à la fois des caractères primaires et des câractères secondaires. C€ci est un
avantage pour la vérification de la réponse fournie par discrimination. Ayant trouvé le seul nid possibte parmi
les nids existant à I'aide de la liste minimale de caractères primaires, les autres câractères primafues et les
caractères secondaires permettent de s'assurer que c€ nid est le bon et que le spécimen inconnu n'appartient
pas en fait à un nouveau nid non encore décrit.

Une fois ces points acquis, il deviendra possible de proposer une méthode pour la sélection des
câractères primaires et des nids. Une agglomération direcle est impossible câr bien des câractères sont
manquanls dans la description de chaque espèc€ (ce qui interdit d'utiliser la procédure "cluster anal)sis" d6
logiciels SAS par exemple). Par contre, NEMAID (voir 3.4) fonctionne même en I'absenc€ d'une partie des
caractères et il peut donc etre utilisé pour créer une matrice de similarité pour toutes les espèc€s considérées
entre elles. L'agglomération peut alors eüe faite à partir de cette mâtric€.
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Cet exemple montre que je suis à I'origine de la définition des problèmes qui se posent sur le plan
biologique, parfois à la suite de questions posées par mes collègues. S'ils n'âvaient pas mis l'acc€nt sur la
nécessité d'avoir une liste minimale de câractères, je n'aurais sans doute pas cherché à mieux définir les
concepts employés. Eux âgissent en exâminânt les solutions que je propose à lâ lumière des théories et
pratiques de I'informatique, et nous travaillons tous à trouver un lerrain d'entente.

4.1.4. Communications

Bien entendu notre collaboration n'est possible que grâce à des communications très serrées. Nous nous
rencontrons chaque semaine à Davis et nous échangeons des messages électroniques plusieurs fois par jour.
Ceci pose des problèmes techniques (la ransmission de dossiers entre mon IBM AT et leurs Sun et Macinlosh
en passant par le système Unk de I'université de Davis est un vrai casse-tete). I-es communications à distance
oacerbent les conflits qui apparaissent parfois entre nous. Le message écrit est un message mort, figé, qu'on
ne p€ut pari ajuster au vu des réâctions immédiâtes du partenaire. Nous avons failli plusieurs fois rompre
notre collaboration jusqu'au jour où nous nous sommes rendu compte qu'il suffisait de se rencontrer en
personne pour que, comme pâr mâgie, lqs échanges acrimonieux fassent place à la recherche d'un terrain
d'enrcnte. Il est possible de collaborer à distance mais pour débattre de questions fondamentales, le contact
peBonnel est indispensable, soit réel, soit par téléconférenc€s téléüsées qui en donnent l'illusion.

4.1.5. l-r, "NEMISYS International kojecf' (NIP)

J'ai décidé dès le début du projet NEMISYS de faire appel aux systématiciens nématologistes pour deux
raisons. Uexpertise dans c€ domaine est très distribué€ et bien peu peuvent se dire exp€rts complets pour lous
les groupes de nématodes. Ce n'est certainement p:rs mon câs, er j'ai donc besoin de I'aide de mes côllègues
pour les groupqs qui ne me sont pas familiers. En 1988, le projet a pu démarré parce j'âi invité une trentaine
de personnes à un atelier de travail aux USA grâce à une subvention de I'OTAN. Cet atelier m'a donné
I'occasion d'attirer les meilleurs experts mondiaux et de réunir ainsi un bon groupe de soutien. Sur la lancée
de I'atelier j'ai pu recruter une quarantaine d'autres collaborateurs.

A certe époque, I'un des participanB s'est targué de contacts personnels avec le directeur d'une
organisation inlernationale pour faire miroiler I'espoir d'une grosse subvention. En contrepartie il demandait
un titre qui lui fasse honneur et lui donne de l'imponance vis-à-vis de ses collègues. Alléché par son offre,
j'ai décidé de couper le globe en régions, chaque région ayant un dire.teur (voici notre homme casé) et chaque
directeur s'occupânt de recruter @llaborateurs et futurs utilisateurs de NEMISYS. Je dois avouer que j'ai
essuyé un échec total. Non seulement mon vantard s'est montré incâpable de remplir ses promesses, non
seulement lui et les autres directeurs n'ont pas trouvé un seul nouveau participant, mais de plus cette
organisation régionale, mise en plac€ au cours de l'anné€ 1989 si riche en événements historiques, m'a causé
toutes sortes d'ennuis. Iæs chercheurs que j'ai contacté dans les pa)s de I'est se sont indignés d'avoir été mis
dans la même région que I'URSS! Je ne regrette pas d'avoir essayé car le jeu en valait la chandelle. La
réussite nous aurait assuré un frnancement très confortable. De plus la rédaction de lâ demande de subvention
nous a forcé de coucher sur papier bien des aspects du projet qui resserviront pour d'autres requête§. Quoi
qu'il en soit, I'organisation en régions a été mise en sommeil et le NIP continue seulement avec des groupes
d'experts, un par promorphe.

[â-aussi, les résultats ont été déc€vants, un peu par la faute des circonstanc€s. Il était nécessaire de
créer rapidement un prototype de NEMISYS avec une ou deux douza ines de nids, pour fâire démonstrations
et tqsts. J'ai demandé aux collaborateurs de décrire autant de nids qu'ils pouvaienl. I-a réponse a été ass€z
bonne et sept collaborateurs ont décrit quatorze nids. L'ennui est que crs nids appartiennent à divers
promorphes et ne permettent donc pas des comparaisons fines. Pour faciliter les essais, j'ai dt décrire moi-
même une üngtaine de nids dans le seul promorphe hoplolaimide et j'ai demandé aux participants du NIP de
cesser de décrire de nouveaux nids. A I'heure actuelle, un seul groupe est actif et m'a fourni les descriptions
des nids d'esÊ.es du promorphe dolibel (dolichodorides/bélonolaimides). læ même group€ a maintenant
commencé I'étude du promorphe pratylenchide. Je comple relancer bientôt les autres participanas pour
terminer rapidement cet aspect du projet.
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[-e NIP survit grâce ut NEMISYS Intemational hoject Updaré, un bulletin que j'envoie aux participants
Pour les informer de l'état d'avancement des recherches et pour recueillir leur opinion sur c€rtains poi s.
Enüron la moirié des personnes interrogé€s répondent à mes questionnaires. J'ai mis en place un réseau
élmronique qui devrait permettre d'acsélérer les @mmunications.

Il sera diffrcile de maintenir I'inGret de collaborâteurs dont les préoccupations sont parfois bien
éloignées de I'identificâtion. Pour recueillir leur expenise il faudrait pouvoir les inüter à un nduvel atelier
et les faire travailler sur une liste de questions soigneusement définies à I'avance. J'ai mâintenant une bonne
oPérience de I'organisation de lels ateliers car en plus de I'atelier flnancé par I'OTAN en 1988 j'ai organisé
en 1990 I'alelier ARTISYST, sur fonds dela National Scionce Foundation (NSF), pour le survol des mérhodes
informatiques modernes utilisables pour la systématique en général.

4.1.6. Financrment du projet

J'ai parlé à plusieurs reprises des considérations monétaires et il est vrai qu'elles ont souvent décidé de
I'orientation à donner à nos actiütés.

Aux USd les dépenses de fonctionnement assuré€s pâr I'organisation où l'on travaille sonr
ridiculement faible, deux ou trois milliers de dollars par an dans les meilleurs cas, pratiquement rien dans les
cir@nstanc€s où nous nous trouvons, mes deux collègues et moi-meme. Notre seul espoir est d'obtenir un
financement exlérieur, par exemple auprès de la NSF. Iâ rédaction d'une demânde de subvenlion demande
deux à trois mois de travail et, avant d'entreprendre un tel exercic€, il faut s'assurer que les chanc€s de succès
sont bonne§, ou du moins raisonnables, ou bien que le texte pourra gtre réemployé pour d'aures demandes
ou pour un article.

Le projet doit bien cadrer avet les préoccupâtions de l'organisme auquel on demande une subvention.
Par exemple, en nématologie, le US. Depaftment olAgriculnrre (USDA) subventionne uniquement les études
portant sur l'étude du stress câusé aux plantes par l'attaque des parasites. J'ai bien essayé d'exptiquer que
NEMISYS permettait de déterminer quel était le nématode cauiant le stress et que donc noJ projets
méritaient d'être subventionnés en dépit des restriction de I'USD{ mais I'argument était un peu trop spécieux
et il n'a pas été accepté,

[â section systémarique de la NSF a elle-aussi rejeté nos premières demandes câr le jury de séle€tion
a jugé I'identificâtion comme une actMté de service indigne d'un frnâncement NSF, organisme dévoué à la
§cience "pure". Cette attitude a porté un rude coup à nos projers car la NSF est la principale source de
financ€ment de la recherche aux USA En désespoir de câuse, nous avons décidé d'essayer de changer la
politique de la NSF! Nous avons obtenu une subvention de c€t organisme pour organiser un arclier de travail
destiné à passer en revue les possibilités offertes à la s)Etémâtique par lqs mélhodes informatiques modernes.
Nous avons réussi à faire inclure dans la lisre des questions à débattre les thèmes qui ndus intéressent
(identification, bases de données et stations de travail expertes). Utilisant au mieux notre position
d'organisateurs de I'atelier, nous avons fait admettre aux participants que l'identificâtion est une aüivité
scientifique à part entière et que la NSF devrair finânc€r les études qui s'y râpportent, ainsi que la création
de bases de données sur des sujes pratiques (Fortuner, 1992). Armé de ces conclusions, je suis plus optimiste
des chances de sucês de ma prochaine demande.

Il est Parfois né.c€ssaire de s'écarter un moment du but à atteindre pour mieux obtenir les fonds qui
pemettront d'y parvenir. Par exemple, j'ai accepté une subvenlion du cDFA pour l'étude d'un point <l'un
intéret certain mais très timité (différentiation de I{ oryzae et de H. belli voii § 3.6). Certe subvèntion m,a
Permis d'acheter un système de prise informatisée des données. Une stralégie semblable üent de me rapporter
une subve ion de 20.0ü) dollars, grâce à laquelle je vais pourvoir commenc€r de peupler NEMbase, É base
de données attachée à NEMISYS.

Tout ceci m'â donné une bonne expérience de directeur de projet et m'a appris comment se diriger
dans le maquis de's règles administratives. Mes efforts ont parfois été couronnés de succès et mes collègues

i{"ry4t1*l eux-aussi ont pu trouver des fonds pour faire avancer le projer er construire un protorype de
NEMISYS. Ce prototype est loin de représenter le s),srème compler, bien str, mais il nous a peÀis de tesrer
nos conceptions et de les démontrer au cours de nombreuses conférences scientifiques. Je vais maintenant
présenter quelques :§pecls du s),stème, surtout pour donner une idé€ de ses câpacités présentes et porentielles.
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4.2, Iæ système I{EMISYS

Je ne veux donner dans ce mémoire donne qu'une description trà brève de la structure du s)6tème NEMISYS.
Seuls sont décrits l'interface et les principes et concepts qui gouvernent sa concepüon sur le plan biologique.
I-a panie informatique du projer est sous la direction de mes collègues Jim Diederich et Jack Mitton. Dans
un mémoire qui veut démontrer mes aplitudes à diriger des recherches, il m'a semblé qu'il ne m'appârtenait
pas de parler de recherches dirigées par autrui!

Ma collaboration avec mes deux collègues est bien structurée. Je décris les principes et concepts de
I'identification biologique, et je les trâduis en un ensemble de fonctions et d'outils informatisables. Nous
travaillons tous les trois à la déftnition de I'interface qui doit satisfaire à la fois aux exigences des
informaticiens qui le construisent et à c€lles des biologistes qui t'utiliseront. Mes collègues s'occupent seuls
de la partie informatique. Je me contente de recevoir les résultats de leurs efforls et de vérifier qu'ils
correspondent bien à mon attente.

A la différence des approches traditionnelles, basées sur une méthodes d'idendflcâtion bien définie,
NEMISYS est un ensemble d'outils qui veut intégrer toutes les méthodes. Chaque outil accomplit une tâche
parmi toutes les tâches possibles liées au processus d'identification. Je peux décrire le fonctionnement de
certains outils, je ne peux pas décrire c€lui du s),stème entier câr il dépend de chaque utilisateur, et de chaque
utilisation. On peut décrire chacun des outils d'un charpentier, le marteau, la scie, le ciseau etc., mais
I'utilisation de ces outils dépend du charpentier et de ce qu'il veut faire. L'artisan qui réalise une salle à
manger en chêne sculpté se servira des mêmes outils que le bricoleur qui installe une étagère pour les jouets
des enfants, mais les utilisera de manière bien différente. NEMISYS est un ensemble d'outils dont le
fonctionnement dépend de l'utilisateur qui lui âpporte son expérience.

4.2.1. C-nncept d'un ensemble d'outils

Il est peu probable que l'on arrive un jour à défrnir une méthode d'identifrcation unique qui soit la meilleure
approche possible dans toutes les circonstanoes possibles. En fonction de I'utilisateur, du mâtériel à idenlifier,
du but de l'identif,câtion, et surtout des différentes phases d'une même session d'identification, l'une ou l'autre
des méthodes existantes sera optimale. Iæ.s paramètres présidant au choix d'une méthode sont si changeants
qu'il serait illusoire de vouloir les définir à priori. Il qst préférable d'offrir une série d'outils à I'utilisateur,
chaque outil ayant une fonction différente et utilisant des méthodes différentes, et lui laisser l'entière liberté
de choisir I'outil qui conüent le mieux à chaque instant. C'est le concept de station de travail eJperte qJi dit
à l'utilisateur: "Fais ce que tu ÿew, quand tu le vew".

NEMISYS utilise le langage Smalltalk-80. Un des avantages de c€ langâge est qu'il est sans "modes".
[æ programmeur peul corriger une erreur, tester sa corregion puis l'insérer dans le programme principal sans
avoir jamais à passer d'un mode à I'autre. Dans le même ordre d'idées, l'utilisateur de NEMISYS pourra
passer d'un outil à I'autre en conservant tes donné€s et les résultats partiels déjà âcquis et sans avoir à les
copier.

Dans une station de lravail experte, un outil p€rmet d'accomplir une fonction importante pour
I'apPlicalion en question, ici I'identification. Un outil doit pouvoir conserver son utilité dans les versions
succ€ssives du système. Un outil peut etre utilisé conjointement avec d'autres outils, et son utilisation peut
varier au gré de l'imagination de l'utilisateur. Finâlement, un outil n'est pas complet en soi. Il n'âccomplit
qu'une partie du ravail néc€ssaire et il ne fonctionne qu'en présence d'un utilisateur et conjointement avec
d'autres outils. Un outil ne remplace pas un expert mais il lui permet d'accomplir sa mche plus rapidement,
surement et aisément (Diederich & Milton, sous presse, a). Quelques exemples d,outils NEMISYS
permettront de mieux faire voir comment fonctionne ces outils.

4.2.2. Exemples d'outils de NEMISYS

"DATA ENTRY' Cet outil, qui n'a pas encore été construit, se composera d'une fenetre avec quatre panneaux
Principaux. Un panneau permetta l'entrée des observations en langage naturel, sans aucune contrainte. Un
bouton activera un microphone et un système de reconnaissance de la voix qui évitera à I'observateur d'avoir
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à taper ses observations au claüer de I'ordinâteur. Il lui suffira de décrire à haute voix c€ qu'il voit dans son
microscope. Un autre bouton permettra de demander au système de compârer les donné€s entré€s à la liste
des câractères et de leurs valeurs constituant la base de <lonnées NEMbase. L'utilisateur pourra aocepter ou
rejeter chaque caractère. Si le système ne reconnait pas I'une des donné€s entré€, I'observateur pourra
souligner un mo1 ou une expression du texte et les rechercher dans la décomposition hiérarchique par organe,
pârtie d'organe et caractère qui apparaltra dans un autre panneau. C€tte dé.omposition pourra être vue par
système (système musculaire, système digestif, etc.), par fonction (par exemple, la fonction digestive comprend
aussi les muscles attachés aux organes digestifs) ou par région du corps. Un troisième panneau permettra de
vofu le dessin d'un organe ou caractère souligné dâns I'un des deux panneaux supérieuÉ. Il sera aussi possible
de voir apparaltre une déf,nition te-{tuelle du meme caractère ou organe, ainsi qu'un résumé de toutes les
données entré€s.

D'autres méthodes d'entrée des données seront proposées dans de futures versions de NEMISYS, y
compris la prise de données assisté€ par ordinateur. CJs méthodes appâraitront soit dans I'outil DATA
ENTRY, soit dans d'autres outils spéciâlisés.

"BASIC ID" Uun des outils de base de NEMISYS, le BASIC ID, est destiné aux identificâtion de routine par
un utilisateur de compétenc€ moyenne, pa.s assez expert pour pouvoir deviner directement quel est la bonne
réponse, mais ayant pourtant suffisamment d'expérienc€ pour ne pas avofu à etre guidé pas à pas par le
système.

tAor."di=.T;,)X@!-.ti*Ïi.'n) @ @x@
Central nêrvous Jy:
Commissures

diâlneter
type

Glèndulàr Syrtem
Digeitive System
:xcre(ory sy5teln
iernalq/'-\iral Syr
Màle Lral sytre o o

Enrer chàracter S!à!e5 or Valuê5 J:::.ïl:ii:l:i!:i conrpicuous

1'_"1'll"_:"_.,_'_

^t 5,

il UoOy snape roburt, Jtraight, body tize largl
I
ii /-\:i t ri,,I \ -//
: Leàdinq Càndidate5

chôr "..( ' I ep.*@@
' 'whole body' 'generàl JhàPê temàle' 'roburt'
' 'whole body' 'hàbitut' 'JtrÀight'

:_li:':_:::I 'rize' 'ràrse' 
@

Leàutng

!%\ N-bâJirolaimur;3
N-hoplolàimui/gàleà1uJi 3
N-hoplolailnuJ/pàràrobuJtur; :

N-helicorylenchuJ/cooananii; :

N-5cutellonemà;1
N-nectopeltà;1
N-r/'\nchus: t
N-t(1,kylencÎur/vulgÀri5i 1

N-peltamigrà tuJ; 1

N-àorolàimur;1
N-ôriêntylur; t
N-pàràrotylenchuJ; 1

N-helicotylenchur/dihyiterà;
N-rotyl€nchoideJ/ihrerrDediur;
N-rotylenchoideJ/brevi5; O

Disl
Â

l2 I:::i:
,nç-
@
Chars

Æu-i:i::.::,,
'pha5midi','poiitio
'Sland oYêrlàp' 'p(
'lareràl field linei'
'àhDullà' 'pretencr

::::::::::j:::i:::1,| 4

r on body' 10 nertr; hin dirc: (ao%)Iâ
si(ion' 14 neitJ; lnin ditc: (33%) . \:/
'number of regulàr line5' t5 ôet!r; lnin diJc! (34
r' 12 nestJi min ditc: (27%)

t%)

'phÀ5mid openin§"(ypê' 1o ne5rr; min dirc: (2o%)

Figure 13: Un outil de NEMISYS: le BASIC ID.
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[-a fenere de cet outil (Fig. 13) comprend plusieur panneâux et des boutorxi. [-€s panneau 1 à 6 permettent
I'entré€ rapide des donné€s sans passq par l'outil spécialisé dans c€rte foncrion (DATA ENTRY).

Quand I'urilisateur presse le bouton 7 (par l'intermédiaire de la souris), lâ liste des données entréæs
apparait dans le panneau 8. I-es panneaux 8, 11 et 13, et les boutons 9, 12 et 14 lotmett la boucle
d'identification qui est le coeur de I'outil. Cette boucle est un exemple de Plan Visuel qui illustre la stratégie
la plus couramment suiüe pour une identificâtion de routine: I'utilisateur accepte les données du panneau 8,
presse le bouton 9 pour vofu une liste de candidab possibles en fonction de ces données appâraftre dans le
panneâu 11, presse le bouton 12 pour obtenir dans le panneau 13 la liste des câractères qui permettraient de
séparer c€s formes, et il retourne enfrn aux premiels panneaux pour entrer de nouvelles données avant de
recommencer la boucle. [, boucle d'identiflcâtion aide I'utiüsateur en lui suggérant la marche à suivre, mais
elle le laisse libre de sauter d'un panneau à I'autre, ou bien d'aller utiliser les fonctions offertes par d'autres
outils.

I.a méthode d'identificâtion utilisée dans le Basic ID est déterministe dans son principe. Les données
entré€s par I'utilisateur éliminent les groupes d'espèces (niG) qui ne leur correspondent pas. Pour éviter les
ereurs, ces nids sont définis à partir de caractères primaires d'identifrcation, c'est à dire des câractères qui sont
si facile à observer dans un groupe donné que même un débutant a peu de risques de sy tromper (voir §
2.3.2). L utilisateur prudent peut aussi s'octroyer la possibilité de faire une ou deux erreuls avant que le bon
nid d'espèce soit rejeré.

"SHOW ME" Il arrive souvent qu'un expert croit avoir re.onnu les spécimens à identifier et qu'i[ veuitle
comparer leur description à celle d'une espèce ou de tout autre taxon. L'outil SHO\ry ME va lui montrer la
diagnose de la forme sélectionnée. L'outil se compose de trois panneaux principaux. Le premier panneau
permet de sélectionner un promorphe, un nid, une espèce ou tout autre taxon. Iæ deuxième panneâu montre
un dessin de la forme sélectionné€ tandis que le dernier panneau donne une description textuelle de ses
câractères diagnostiques. Il sera possible de noter quels sont les caractères qui correspondent bien à ce que
l'on observe dans les spécimens à identifier.

Si l'on craint d'être influencé en voyant sur l'écran la "bonne" réponse, on peut faire disparaltre les
valeus des caractères dans la forme sélectionné€. Il faut alors entrer les valeum de chaque camctère observés
chez le spécimet inconnu. Un coeffrcient de similarité est alors câlculé pour chaque câractère et pour le nid
ou I'espèc€ sélectionnés.

A noter que les donné€s entrées pâr n'importe quel outil deviennent pârtie inÉgrale de la description
de spécimens, au même titre que celles entrées par l'outil spécialisé DATA ENTRY.

43. I.a base de données NEMbase

4.3.1. Etude des données publié€s

I-es aides à I'identifrcâtion de tel ou tel taxon sont générâlement proposé€s à partir de données frâîches,
réunies par I'auteur de la révision. Cela permet de partir d'une matric€ de données complète (pas de donné€s
manquântes), cohérente (Ioutes les données sont entré€s selon le même format) et de qualité uniforme (pas
de variabilité introduite par l'observateur). En contrepartie de ces avantages, chaque syslème ne peut
raisonnablement porler que sur un petit nombre de taxons. Il y a enüron 3700 espèc€s dans le seul groupe
des nématodes phytoparasites et leur redescription à partir de données ftâlches est impossible en pratique.

Ualternative est de se servir de toutes les descriptions d'espèc€s qui ont été publié€s dans la littératue
spécialisé€.. Cette solulion a deux inconvénients majeurs. D'abord la qualité des donné€s publiées est très
variable d'une description à l'autre en fonction de l'expeniEe de I'auteur. Il faut cependant remarquer que le
même problème se pose pour les donné.es entré€s par les futurs usagers du syslème et que les solutions
retenues pour se protéger des erreurs des utilisateuB s'appliquent également aux erreum commises par les
auteurs de descriptions.

Plus grave est le fait que les données publiées ne suivent âucun format commun. [æ vocabulaire et
le choix des câractères varient d'une description à l'âutre, c€ qui multiplie le nombre de caractères utilisés dans
l'ensemble des dqscriptions publiées. J'âi déjà trouvé ,165 caractères dans les descriptions des espèces de
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l'ordre des Tÿlenchida et la liste ne cesse de s'allonger. Il devient presque impossible de se rappeler tous les
caractères de la liste et, meme si I'on s'en souüent, il est difficile de retrouver le caractère cherché dans une
base de données comportant z165 colonnes. h créâtion de la bâse de données devient une tâche au dessus
des possibilités humaines et il faut chercher de l'aide électronique.

4.3.2. l-r., Terminator

Il compréhension par les systèmes d'intelligence aniticielle des textes écrits en langage naturelle est I'un des
points chauds des recherches actuelles en informatique mais les résultats n'ont pas encore atteint la maturité
nécessaire pour devenir urilisables en pratique. Avec Jim Diederich et Jack Milton, j'ai tourné ta diffrculté
en créânt le Terminator, un système qui cherche dans les phrases sucressives d'une description les termes et
expressions réunis dans la liste des noms d'organes et caraclères en usage pour un groupe biologique donné.
Quelques règles permettent au s),stème de deüner dans la liste le caractère auquel se réfère chaque phrase
de la description.

L'opérateur peut accepter le caractère proposé par le système ou en sélectionner un autre âu terme
d'une recherche aidé€ par le s)stème. Dans la figure 14 le Terminator est en train d'étudi er la phrase the body
is ventralÿ curved in the shape of a wideÿ open C et I'opérateur a souligné l'expression wideÿ open C.

Figure 14: I-e Terminator, un outil pour I'extraction semi-automatique des donné€s
morphologiques de la littérature.
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Dans le panneau marqué SUGGESTED, le Terminator a proposé plusieurs possibilités pour Ie
placement de cette informalion dans la base de données. L'opérateur voit qlùe whole bdy, habirus 6t le
câractère qui conüenl et que l'état winery open C correspond à l'état wde C. L'opérateur sélectionne cet état
comme corect et il enlre I'expression wideÿ open C trouvée dans le rcne comme un synonyme de l'état \ride
C. Il peut aussi directement accepter I'expression trouvée dans le texte d'un simple clic de la souris et le
Termi.nator la place dans le panneau marqué ACCEPTED.

[.es premiers essais montrent qu'il faut enüron un quart d'heure pour extraire les données d'une
description. Il sera possible à un opérateur de traiter en un an la dizâine de milliers de descriptions de
populations de nématodes phytoparasites qui ont été publiées jusqu'à présent. A noter que l€s anicles
publiées en langues autres que l'anglais pouront etre anal)6és en traduisant simplement la liste de termes et
d'expressions utilisés par le Terminator.

4.3.3. Schéma d'une base de données morphologiques

I-€ stockage en ordinateur des données extraites par le Terminator pose un c€rtain nombre de problèmes câr
les s)6tèmes de gestion de bases de données (DBMS en anglais) ont été conçus pour les milieux d'affaire et
d'industrie. [,e format qu'ils imposent conüent mal à la richesse, pour ne pas dire I'exubéranc€, des données
biologiques. En collaborâlion âvec Jim et Jack, j'ai défini les caractéristiques des donnécs morphométriques
auxquelles nous avons affaire. [,e but de c€l exercice est la définition d'un bib-DBM.S, un s],stème de gestion
de bases de donné€s capable de prendre en compte tous les aspects des données biologiques tels qu'il ont été
définis plus haut (voir § 1.2).

[.es études en cours permettront de mettre un peu d'ordre dans le fouillis extrait de lâ litÉrâure. Des
règles et des relalions mathémâtiques permettont de compresser les données dans une base de données finâle
(NEMbase) la plus petite possible, c'est à dire comprenant le nombre minimum de câractères nécessaires à
la description complète d'un spécimen ou d'une espèxe. Si l'usage de cette base de donné€s se répand parmi
les némâtologistes, il est à espérer que les auteurs prendront peu à peu I'habitude d'utiliser les caractères et
les termes retenus, c€ qui se traduirâ à long terme par une amélioration de lâ qualité des descriptions.

Il est préw de mettre NEMbase à la disposition des auteurs pour qu'ils y déposent de nouvelles
descriptions d'espèces connues ce qui leur éüterâ d'avoir à les publier sur papier. Iæs journaux scientifiques
n'auront plus qu'à publier les descriptions des populations types des espèc€s nouvelles. Le stockage dans une
base de données unique de nombreuses populations de la même espèc€ permettra de proposer une définition
statistique des espèces.

4.4. La base de connaissances

Une base de connaissanc€s est une collection d'information sur l'expertise (plus éventuellement des données
brutes) se rapportant à un c€rtain domaine et représenté€ d'une manière (par exemple règles, réseaux
sémantiques, etc.) qui rend cette expertise explicitement disponible pour un logiciel d'application. I-a base
de connaissance de NEMISYS est indépendante de la base de données NEMbase, ce qui perme ra d'utiliser
NEMbase conjointement à d'autres bases de connaissances pour des applications autres que I'identifrcation.

Uexpertise nécessaire pour l'identiflcâtion comprend diveBes câtégories de connaissances que je vais
brièvement passer en revue.

4.4.1. L-es métadonné€s

Dès le début du projet NEMISYS (Diederich et al., 1989), nous avons défini les métadonnées suivânres:
(D Méladonnées indépendantes dcs instances. C€ genre de mékdonné€s comprend le type de câractère

avec échelle et étendue telles qu'elles ont été déf,nies plus haut (voir § 1.2.2), l'unité pour les mesures,
et certaines relâtions entre caractères, par exemple les caractères dont la value peut etre calculée à
partir de celle d'autres câractères (par exemple, épaisseur d'un anneau = longueur du corps divisée
pâr nombre d'anneaux).

(2) Mémùonnées relatives aux caraclères pour chaque instance, Ce sont les métadonné€.s dont j'ai pârlé
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plus hâut (voir § 1.1), visibilité des organes, ambigulté, variabilité et utilité du câractère. Ii prioriré
sépare les câractères d'un nid ou d'une espèce en caractères primaires, secondaires ou tertiaires. Elle
est en principe câlculé€ à partir d'autres métadonné€s. Un caractère primaire n'est ni ambigu ni
variable, et il est lié à un organe bien üsible dans le nid ou l'espèce en question. Lâ métadonné€
"priorité" permel aux experts de passer outre au classement proposé automatiquement pâr Ie système.

(3) Métadonnées relatives aut valeun dcs caructères, Ce dernier type comprend par exemple I'intervalle
des valeurs prises par un caradère dans une es$ce, la valeur la plus typique du caractère pour un nid
d'espèces donné, la ftéquence d'apparition de chaque état ou classe de valeur dans un nid, etc.

C€s métadonnées sont, soit recueillies âuprà des experts du NIP, soit calculées à partir des donnéÆs de
NEMbase. [.eur défrnition a demandé de longues discussions avec mes collègues car les exigences de
I'informatique vont souvent à I'encontre des praliques courantes en nématologie. Par exemple, une certaine
exp€rtise est cachée dans les noms de caractères tels "phasmide absente, peu üsible, présenre, ou tràs üsible".
Ce genre d'information, que I'on lrouve très souvent dâns l€s descriptions morphologiques, est un mélânge
de deux types d'information bien différents. Lâ présenc€ ou I'absence de l'organe est une donnée qui a sa
place dans la base de donné€ NEMbase. Irrsque la phasmide est présente, sa plus ou moins gande üsibilité
est une métadonnée qui doit être engrangée dans la base de connaissance. A noter que la visibilité de la
phasmide est peut-être liée au diamètre de son ouverture, ce qui est une autre donné€!

4.4.2. Relations entre câractères

De nombreux carâctères sont liés entre eux par des relations de redondance, de dépendance, de dérivâtion,
de récapitulation, etc., telles celle,s qui ont été définies plus haut (voir § 1.2.2). Dans chaque câs, il est
néc€ssafue de défrnir les règles à appliquer pour élucider c€s relations. Par exemple, les positions respectives
de I'hémizonide et du pore excréteur sont des qrractères redondants pour lesquels il faut défrnir les règles
permettant de passer de l'un à I'autre en fonction des valeurs rencontrées dans les descriptions. Ce,s règles
sont du type SI condition ALORS action, par exemple SI hémizonide, position par rapport au pore excréteur
= poslérieure, ALORS pore excréteur, position par rapport à I'hémizonide = antérieur. Il €xiste des centaines
de relations possibles qu'il faudra définir et stocker dans la base de connaissance.

Les participanls au Projet NEMISYS seront mis à contribution pour cette tâche. Pour cêla il leur
sera demandé de répondre à des enquêtes publié€s dansle NEMISYS Intemational Projea Updare. Ce bullerin
sert aussi Pour les enquetes destinéÆs à résoudre le problème de la correspondance entre câractères flous et
données chiffrées et il qst à craindre que les expers se lassent bien vite et cessent de répondre aux
questionnaires. Pour les aider, un réseau électronique a été mis en place. Questions et réponses pâsseront
par courrier électronique.

4.5. Etat d'aYancement du projet

Il faut bien comprendre que NEMISYS ne sera jamais fini! C'est un sÿstème ouvert, un ensemble d'outils,
et il est prévu de continuer de créer outil après ouüI, à mesure que leur besoin s'en fera sentir et en fonction
des possibilités en temps et en ârgent. Il est donc impossible de décrire l'état d'avanc€ment du projet entier,
mais seulement celui de composantes, base de donné€s, bas€ de connaissances, et d'outils particulien.

IJ base de donné€s comporte les descriptions de promorphes, de nids d'espèc€s et d'espèces. Les
données se rapportant aux promorphes et aux nids d'esÈces sont obtenus auprès des experts associés au
projet. A I'heure actuelle deux des onze promorphes définis pour les nématodes phytoparasites (hoplolaimides
et dolicho/bélonolaimides) sont complètement déarits ainsi que tous leurs nids d'espèces. Une douzaine de
nids isolés ont été décrirs dans les autres promorphes. h description complète d'un troisième promorphe
(Pratylenchides) a démarré avec un protocole plus léger, cê qui dewait acrÉlérer les choses. Læs donné€s
existantes sont suffisantes pour tester les outils qui s'arrercnt au niveau nid d'espèces, tels le BASIC ID.

Il a été très difEcile d'obtenir le frnancement de la création d'une base de donné€s pour les
de.scriptions d'espèces, activité traité€ avec mépris par les rapporteurs de la National Science Foundatian q]J,i
nï ont vu que manipulation d'une information existante. Ma persévérance a c€pendant été récompensée et
j'ai obtenu 20.000 dollars (112.m0 francs au cours du jour) pour acheter l'ordinateur (un Mac IIi( poussé a
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20 méga octets de mémoire üve) qui me permet d'utilis€r le Terminator. J'ai embauché des étudiants qui ont
commencé la capture des descriptions d'espèces publiées dans la littérature. Je disposerai bientôt des donné€s
pour une cinquanlâine d'espèces dans deux genres (Radopholus el Globderu). C€la peut paraitre faible en
regard de la tâche à accomplir (environ 4.0m espèces) mais c'est un début et surtout cela permettra de tester
les outils pour I'identification spécifique tels NEMAID. De plus, je pense que je pourrai faire faire bien plus
que les deux genres exigés par le contIat de financement. Il faut enüron une demi heure de travail par
description. Comme mes étudiants sont payés 7,10 dollars de I'heure, une description me cotte moins de
quatre dolla6. Il me reste enüron 6.000 dollars après I'achat du matériel, soit l'équivalent de 1.5ü)
descriptions. Même en lenânt compte des impondérables ce travail représentera une partie significative de
la lâche à accomplir (enüron 10.(m descriptions pour les 4.0ü) espèces du groupe).

[.4 base de connaissance recueillera I'expertise des spé.cialistes comme décrit ci-dessus (paragraphe
4.4.). Les métadonné€s attachées aux nids d'espèces one été réunies pour les nids déjà décrits. ks
métadonnées décrivant la nature des câractères ont été définies sur le plan conceptuel et deux articles sont
en cours de rédaction, I'un dans lequel je pose le problème sur le plan biologique, I'autre dans lequel Jim
Diederich explique le.s solutions informatiques que nous nou.s proposons d'appliquer. CJrtaines de c€s
solutions font déjà partie du système, d'aulres lui seront ajouté€s à mesure que leur besoin se fera sentir.
Notre situation financière précaire nous interdit d'embaucher I'aide technique massive qui serait nécessaire
à la mise en oeuvre rapide du système, et il est impératif de bien ménager nos faibles ressourc€s. Certains
aspects du projet sont délibérément mis en sommeil, s'ils ne sont pas absolument indisp€nsâbles à la version
de base du s),stème.

Cette version de base est bientôt prete. Nous avons déjà un prototype qui a été démontré en juin
dernier au cours d'une tourné€ dans plusieurs laboratoires en France. Ce prototype comprenait la liste
minimum d'outils nécessaires pour illuster le conc€pt de NEMISYS: BASIC ID, SHOW ME (décrits cidessus,
püag]Iîphe 4.2.2.), ASK ME (proche du SHOW ME), PROMORPH (pour la séleqion d'un promorphe). l,e
prototype incluâit aussi des sous-outils, fragments de futurs outils destinés à illustrer nos plans d'avenir. Il
s'âgissait surtout de fonctions graphiques (comparaison des illustrations de deux némabdes, tableâu de toutes
les formes possibles de queues, etc.) et de c€ que Jack et Jim ont bapaisé pixel menus, menus qui chângent de
contenu en fonction du point (pixel) de l'image sur lequel se trouve le curseur lorsqu'on les appele. Ceci
permettra de sélectionner un détâil morphologique d'une image pour obtenir le nom de I'organe en question,
sa défrnition et les caractères qui lui sont attachés. Tous c€s outils (ou certains de leurs panneaux) peuvent
etre doublés et châque copie traité€ indépendamment de I'aulre. Enfin leldonnées entré€s dans un outil
apparaissent automatiquement dans tous les autres.

La version I de NEMISYS permettra à l'utilisateur d'identifler jusqu'au niveâu de I'espèc€ les formes
incluses dans la base de données. NEMISYS 1 comprendra les memes outils que le prototype plus les outils
pour l'identification des espèces, en particulier l'outil NEMAID. Certains de ces ourils (BASIC ID) sont
terminés, d'autres en sont aux derniers ajustements. L'outil NEMAID est en cours de réalisation. Son
concept, basé sur le câlcul d'un coeffrcient de similarité selon les principes exposés plus haut (paragraphe 3.4.)
est bien au point. NEMISYS 1 deyrait etre prêt à la fin de I'anné€. Iæ Terminator esr en cours de testage.
Il est déjà queslion de I'adapter à d'autres disciplines (e suis en pourparlers avec des entomologistes
américains et avec un ichtyologiste du Muséum National d'Histoire Naturelle).

4.6, Test des performances

NEMISYS est un ensemble d'outils dont l'utilisâtion dépend des circonstânces et de l'utilisâteur. Chaque outil
et chaque fgnction peuvent être testés séparément mais les performances du système entier dépendront de la
fason dont il est utilisé.

Le.s outils sont testés en permanence à mesure qu'ils sont créés et mis au point. Par exemple,
I'interface et les régles du Terminator ont été analysées et changé€s pour rendre cet oulil plus p€rformant et
Plus facile à utilis€r. Lorsque le logiciel ne parvient pas à trouver le câractère contenu dans une phrase d'une
description d'espè.€, il est possible de placer dans un dossier la phrase en question, les caractères suggérés par
effeur, et le bon câraclère sélectionné par l'opérateur. Le contenu de ce dossier permet ensuite à mes
collègues informaticiens de chercher la raison de l'échec initiâl du slstème. Il fâut en moyenne un quart
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d'heure pour exlraire les données d'une description d'espèc€ en utilisant le prototype du logiciel. Iæ système
final sera certâinement encore plus rapide. I-e BASIC ID, lui, fonctionne parfaitement avec les nids du
promorphe utilisé pour les tests (hoplolaimides). Il est peu probable que I'addition des dix autres promorphe§
diminuera beâucoup les pedormances câr, en régime normâI, l'utilisateur commence son identificâtion en
sélectionnant ur promorphe eI il part donc d'un nombre de nids du même ordre de grandeur que celui utilisé
pour les tests (une üngtaine).

[æs données sont preæs pour tester l'outil NEMAID au cours de sa réâlisation. I-es dqscriptions des
espèces du gefie Radophohts seront disponibles quand I'outil serâ prêt à etre testé. L'outil NEMAID est
destiné à I'identification spécifrque aprà qu'un ou deux nids aient été retenus par I'outil BASIC ID.
Considérant qu'un nid moyen contient le meme nombre d'espè€es qu'un genre tel Fadopholus, on peut dire
que les tests de NEMAID seront conduits en waie grandeur.

En conclusion, le,s grand traits du s)§tème de base sont en place ou seront en place dans quelques
mois, au moment où les données s€roût disponible pour I'exÉrimentation en waie grandeur. CJtte
expédmentation n'a pas encore été conduite d'une façon systématique, mais les tests limités déjà effectués
permettent d'etre optimiste sur les chances de succès.

4,7. Accueil de NDMI§YS par les futurs utilisateurs

Il est bien str trop tôt pour dire comment la première version opérationnelle de NEMISYS sera accueillie
par les utilisateurs. Je peux cependant rapporter l'accueil très favorable qui a été donné au prototype quând
il a été démontré au cours d'une tournée organisée en Franc€ l'année dernière sous l'égide du CNRS et lors
de divers séminaires et ateliers de travail (Diedeich et aL, 1990; Fortuner, 1991a; 191b).

læs nématologistqs sont très intéressés par nos idées puisq\e le NEMISYS Intemational hoject gro]uw
plus de soixante-dix taxonomistes, un chiffre énorme pour notre petite discipline. Une démonstration de
NEMISYS a été filmé€ et une bande vidéo circule en c€ moment parmi les participants du projet. Quand au
Terminâtor, les biologistes à qui je parle du concept d'une extraction semi-automatique des données publié€s
dans la littéralure ont tous h meme réaction que Dallrrilz, le père du langage DELTA qui m'a dit: "J'en reve
depuis üngt âns mais c'est impossible à réaliser". [,a démonstration du Terminator l'a lâissé sans voix!

L'accueil des informaticiens pour les conc€pts développés par mes collègues dans le cadre de ce projet
n'est pas moins en@urageant. Par o(emple, Dr. Haher a écrit en ces termes à Jim Diederich:

"I am definiæÿ going to use Chapter 3 as part oî the rcadings lor my seminar at Harÿatd in the spring.

[..]. I was very intrigued by your ideas about the qert h,orkstation. I think thk awoach is utremeÿ
vafuable in appÿing AI concepts 10 research tasks, in whirh taditional adyisory spert systems do not
seem particularÿ useful. I'm delighted that you have some good publications on this ptoject, which I can
use to bring these issues on my class. The course is enütled 'Computational Analysis of Legal Researcl4'
and its purpose is n develop a model of the legal research process, which we can then translate into the
design of an apert lcgal rcsearcher's workstation along the same lines as your exry biologt researcher's
worl<statian.'4

Ces commenlaires montrent clairement que noûe concept d'un ensemble d'outils est applicable en dehors de
notre domaine et meme, comme le suggère Cârol Hafner, à lâ reaherche de points de Droit. Il faudra attendre
la sortie de NEMISYS 1 et ses premiers rcsts à I'extérieur de notre petit groupe pour être str de son succè,
mais les premières réactions me laissent très optimiste sur ses chances.

1: J'utiliserai certainemellt votre chapitre 3 dans la liste des travaux à lire pour mon séminaire à Harvard au printemp§.
(...) J'ai été très intéressée par vos idées sur la station de travail experte. Je pense que cette approche a une grande valeur
pour I'application des concepts d'intelligence artificielle aux travaux de recherche pour lesquels les slatèmes experts consultatifs
traditionnels ne semblent pas très utiles. Je suis très heureuse que vous ayez quelques bons articles sur ce projet, que je peux
utilis€r pour introduire ces points dans mon cours. I-e cours est intitulé "Analyse de la recherche légâle par ordinateur" et
il üse à développer un modèle du processus de recherche légale, que nous pourrons ensuite traduire dall§ la conceptioD d'uDe
station de travail de recherche pour l'erçert en Droit dans la ligne de votre station de travail de recherche pour I'expert
biologiste.
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NEMISYS, comme son nom I'indique, Cest d'abord l'identification des némalodes. Le système grandira pour
oftir de plus en plui d'outils et de plus en plus de fonctions. Par exemple, des s],stèmes experts, des réseaux
neuronaux ou des méthodes statistiques pourraient ere employés si les données (règles, métadonnées ou
donné€s statistiques) existent pour leur application dans un petit groupe d'espèces. J'ai pu séparer les espèces

du groupe Hinchmannizlla oDzae I H, belli à l'aide d'anal)ses discriminantes (Fortuner & Maggenti, 191).
lorcqu'une session d'identiflcation sera bloquée au niveau de ces deux espè€es, une future venion de
NEMISYS donnera accès à une fonction qui utilisera la matrice de données érablie au cours de mon étude
pour classer le spécimen à identifier par rapport aux axes que j'ai dénnis à l'éPoque. Dans un autre ordre
d'idé€s, un petit s),stème expert sera disponible pour guider I'utilisateur débutant dans son utilisâlion des divers
outils.

I-e but lointain du développement de ÀIEMISYS est l'identification aulomatique sans intervention
humaine. Cela demandera un c€rtain nombre de travaux dont certains sont déjà en cours. Il faudra d'abord
établt une liste minimale de câraclères ainsi que les règles qui permettent, à partir de ces caractères, de
retrouver tous les auües (par exemple, passage d'une donnée chiffrée au caractère flou correspondant). Cette
liste a déjà été établie pour les membres de I'ordre des Tyenchida à l'aide d'un outil spécialisé (outil
SCHEMA DEVELOPMENT) qui p€rmet de déAnir les organes et leurs eractères, ainsi que les relations qui
existent entre ces caractères.

Une fois établie la liste minimale de caractères, il faudra rédiger des instructions précises pour
mesurer ces donné€s à panir de points carucaérisriqtes (landma*s). Cas règles peuvent effe très simples (par
exemple la mesure de la distance qui sépare deux points), ou plus compliquées, comme dans le câs de la
reconnaissance des formes. Des s)§tèmes de reconnaissance automatique d€s formes existent déjà. Par
exemple, Chris Meacham à Berkeley a mis au point un qËtème qui applique une transformée de Fourier au
trâcé (manuel ou automatique) du @ntoü d'un organe pour obtenir à une expression mathématique de la
forme de c€t organe. Ces expressions maüématiques pewent être analysé€s par une analyse discriminante
qui permet d'associer à chaque forme un point dans un sy6tème d'axes. Lidentificâtion de la forme de I'organe
dans un spécimen inconnu se fait en câlculant sa position dans le système d'axes ainsi défini.

§

Le prototype de NEMISYS oomporte des bases de donné€s et de connaissances et des outils qui serviront
d'abord à I'identifrcâtion des nématodes phytoparasites. NEMISYS a été cotrçu comme un système ouvert,
et il est prévu de le développer selon deux directions orthogonales I'une à I'autre.

Tout d'abord, il sera possible de cIé€r de nouveâux outils utilisant de nouvelles bases de connâissânces
pour des applications différentes dans le même groupe biologique. Nous avons commené de réfléchir à ce
que pourrait être un outil pour l'alpha-taxonomie (description d'e,spèc€s nouvelles de nématodes
phytoparasites), un processus calqué sur c€lui de I'identincaüon. En présence d'une espè.e supposé€ nouvelle,
I'outil aidera I'usager à vérifrer qu'elle appartient bien à un genre donné. Il établira la liste des espèce,s du
genre auxquelles la nouvelle forme est reliée, et il proposera les caractères diagnostiques de l'espèce nouvelle.
ToÙt æci se/? 1ié à la question de )a confranca que l'oll p€ut aq det aux donnéss et donc à )a notion
d'endossement dont je parle plus haut (paragraphe 2.3.4.).

Plus intéressants seront les outils qui s'adresseront à la question de l'évolution des câractères et des

formes. Nous avons dans nos cartons ELECTRONEMÀ le nématode électronique, qui utilisera une série
de photos pour montrer, soit I'aspect de tous les organes dans une espèce donnée (y compris leur
développement au cours des stades larvaires), soit l'aspect d'un organe donné chez des espèc€s différentes.
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L'ensemble devrait aider à la formulation d'hypothàes sur les plésiomorphies et les apomorphies pour c€rtains
cârâctères (l'inclusion de vues de pseudodiplogastérides est enüsagé€ pour aider à ce genre d'études). Chaque
application se serÿira des bases de donné€s et de connaissances créés pour d'autres usages, complétées par des
bases s'adressant aux problèmes spécifiques à lhpplicâtion nouvelle. Par exemple, un outil pour l'âide à la
s)stématique cladistique se sewira sans doute de la base de données morphologiques, mais il lui faudra une
base de connâissances ave€ les apomorphies pour chaque tiüon.

Je pense aussi à un outil pour Ia modélisation de l'évolution des formes qui utiliserait les mêmes
transformées que l'outil d'identificâtion automatique dont je parlais plus haut. Si deux formes, I'une présumé€
anc€strale, I'autre dérivé€, sonl plaé€s dans le système d'axes discriminants, on peut utiliser le s)6tème à
I'envers et obtenir I'aspect des formes intermédiaires à partir des coordonné€s d'un point situé à mi-chemin
des deux poinrs donnés. Il est bien str impossible d'en déduire immédiatement que ces formes intermédiaires
représentent bien le chemin suiü au cours de l'évolution pour passer de lâ forme ancestrâle à la forme dérivée.
Iæs expressions mâthématiques qui permettent de passer d'une forme à I'autre ne sont pas né.cessairement

câlquées sur l'évolution biologique. Il n'empêche que ces formes intermédiaires fournissent un modèle qu'il
dewait être possible de tester. Une indication intéressante serait la découverte dans la nature d'une forme
identique à c€lle produite par les fonctions mathémâtiques. Cet outil s'appuie sur plusieurs méthodes
existantes qu'il suffrrait de réunir dans un outil unique pour pouvoir réaliser des expériences qui devraient etre
plein d'inéret.

Figure 15. Pâssage d'une queue effilée à une queue ronde. Fonction "Blending" du logiciel Adobe
Illustrâtor.
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h figure 15 montre le passage d'une queue pointue à une queue ronde. Elle a été obtenue par la
fonction Blending de Adobe lllusfiato4 un logiciel de design. Elle n'a aucune valeur mathématique mais elle
donne une idé€ des résultats auxquels on peut s'attendre. Il est amusant de noter que l'évolution de la forme
pass€ par un stade "projection ventrale" qui est visible chez c€rtâins nématodes.

L'écologie est une discipline très liée à la laxonomie et elle fournira sans doute la matière aux
premières applicâtions de NEMISYS en dehors du cadre étroit qui lui a donné naissance. NEMISYS
penneftra aux écologistes d'identifrer plus rapidement les espèces et on p€ut espérer voir se multiplier le
nombre d'études de peuplemens nématologiques rencontrés dans des circonstances particulière.s. Iæs
écologistes pourront se servir de NEMbase pour déposer les descriplions des spécimens témoins correspondant
à ces éûdes faunistiques. [-es performances du s]6tème d'identifrcation ne peuvent que bénéficier d'un
accroissement du nombre de données qu'il utilise et on voit que les rétroactions multiples entre identification
et écologie serviront les deux sciences.

[æs relarions entre écologie et identification sont également appârenrc dâns certaines fonctions du
processus d'identification (règle de Bayes, focalisation des re.herches), qui ont besoin d'informations d'ordre
écologique. C€s données, liste de plantes hôtes, répartition des espèces en fonction de l'origine géographique
des prélèvemenrs, de la narure du sol, du régime hydrique, de la partie de la plânte étudiée, etc., seront réunies
dans des bases de données ad-hoc. Ces bases de donné€s seront peuplées à partir des études publiées par les

écologistes, et ceux-ci seront sans doute très heureux d'avoir accà à un index de leurs travaux.
Un outil simple permettra de dé.rire les peuplements observés. L-entré€ des données comportera lâ

liste des espèces (couplé€ p€ut-ere avec les outils d'identification), le nombre de spérimens, la description du
site et son emplacement, ce dernier point se faisant avec l'assistance d'un système d'information géographique.

[,a sortie serait des cârtes de répartition géographique, des graphiques décrivant I'inl]uence des facteurs de
milieu, ou les paramètres descriptifs habituels, densité et fré4uence de chaque espèc€, soit relative, soit
absotue, indice de dominance, biomasse, etc. Tous c€s concepts sont bien connus et il suffira de disposer de
temps et d'argent pour les mettre à la disposition des chercheurs par I'intermédiaire d'un outil NEMISYS.

Plus difficile sera l'élaboration d'outils permettant les études plus poussé€s et en particulier la
modélisation. Un outil NEMISYS pourrait etre utilisé par les écologistes pour proposer une série
d'âlgorithmes pour la modélisation d'un biotope donné.

[-es outils de NEMISYS sont conçus pour être indép€ndants du groupe biologique utilisé pour leur
créâtion. Un deuxième axe de développement du s),stème consistera à étendre I'utilisation des outils créés

pour les nématodes à d'autres groupes biologiques (par exemple, les poissons des eaux continentales
françaises) en changeant simplement les bases de donné€s et de connaissances. L,a nouvelle base de données
sera créée à I'aide du Terminator qui doit etre modifié pour permettre la créâtion du schéma simultanément
à l'entrée des données, chaque nouveau caractère ou organe découvert dans les descriptions d'espèces étant
placé à I'endroit convenable par I'utilisateur avec I'assistanc€ du syslème. Il base de connaissanc€ sera à
développer en collaboration avec les oçerts de chaque domaine considéré, mais il est à espérer que les
solutions aux problèmes fondamentaux étudiés pour les némabdes seront applicables aux problèmes similaires
rencontrés dans les autres groupes. I.es remarques de Cârol Hafner (paragraphe 4.7.) montrent que le principe
de la station de travail experte est applicable en dehors de la biologie.

§

Le projet NEMISYS dépasse les possibilités d'un homme seul, et meme de trois hommes en comptant mes
collègues informaticiens. Ceci est vrai pour le projet tel qu'il existe, c'est à dire pour I'idenlification des

némâtodes phytoparasites, ce l'est encore plus lorsque lbn enüsage I'extension à d'autres groupes et à dhutres
disciplines. J'ai essayé de montrer que je me sentais capable de diriger un tel projet dans ses développements
les plus ésotériques, mais je n'aurai jamais le remps de réâliser seul le détail des applicâtions. Il faut donc
prévoir que dans un avenir proche le projet NEMISYS s'efface pour laisser lâ place à une réalisation de toute
autre envergure, c€lle d'un centre de bioinformatique. Il définition de la mission et des moyens d'un tel
centre en est encore à ses premiers pas et il ne m'est pas possible de le décrire en détail. Je me contente ici
d'en donner ici une vue d'ensemble.
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IÉ CentE de Bioinformatique

Je propose avec Jim Diederich et Jack Milton la création d'un centre de bioinformatique qui, sâns vouloir
remplac€r les équipes existantes ou limiter en quoi que ce soit leur autonomie, devrait accomplir les fonctions
suivantes:

1. coordonner les recherches en cours pour les applicâtions biologiques de l'informatique;
2. démarrcr des recherches originales en informatique pure et assurù le lransfert de technologie vers

lâ biologie;
3. intégrer les résultats obtenus au oentre et ailleurs dans un ensemble d'outils type NEMISYS;
4. former les biologistes à I'utilisalion prarique de ces outils; et
5. aider les structures d'enseignement existantes (université, grandes écoles) à développer des cours

spécialisés dans le domaine de la bioinformatique.
[æ centre ne üendrait pas en concurrence des équipes déjà en place, mais leur offrirait une ressourc€ nouvelle.
Les chercheurs en bioinformatique qui ont développé des systèmes originaux seraient invités à venir les
intégrer à un s)6tème général. Par exemple, NEMISYS pourrait très facilement avoir un outil XPER donnant
ac.ès au s)6tème expert développé par I-ebbe (1984). Cet outil serait acÆ€ssible pour l'identifrcation dans les
groupes biologiques couverts par XPER. L outil NEMAID en cours de développement est en fait I'intégration
au système d'un logiciel existant (Fortuner, 1983; 1986; Fortuner & Wong, 1983; 1985).

Coordination des recherches

I-e centre delrait développer une base de donné€s pour informer les chercheurs intéressés des actiütés des
autres bioinformaticiens en France ou dans le monde. I-€s chercheurs d'un labo ignorent souvent que des
chercheurs d'un autre centre travaillent sur un sujet parallèle au leur dans un autre domaine. [.a base de
données servirait de trait d'union entre tous.

Le c€ntre pourrait aussi organiser des "opération de sauvetâge des connaissânces" âu cours desquelles
seraient câpturés l'expérience, le savoir et le savoir-faire de biologistqs de renom. [æ centre essayerait de
mettre cette expertise sous une forme qui puisse être engrangée dans une base de connaissanc€s.

Chaque année, le centre organiserait ateliers, rencontres et conférenc€s pour faire le tour d'un sujet
particulier. Des experts nationâux et internationaux spécialistes du domaine seraient inütés à ve r travailler
au oentre pendant plusieurs mois ou même un an.

Activités de recherche

I-es informaticiens du centre travailleraient sur les problème,s liés aux applicâtions biologiques, comme cela
a été le câs au cours du projet NEMISYS qui a fortement modiflé l'orientâtion des recherches auxquelles se

liwaient mes collègues Diederich et Milton. [æ centre s'intéresserait aux problèmes qui couvrent des domaines
multiples plutôt qu'à c€ux qui n'ont qu'un champ d'action limité. Ce genre de recherche est difficile à justifier
dans un labo à la mission spécifrque bien délimitée, mais il s'âppliquerâit parfâitement au concept d'un centre
de bioinformatique. Un exemple est la mise au point d'un s,§tème de gestion des bases de donné€s
biologiques par I'adaptation au domâine biologique des logiciels mis au point pour le commerce et l'industrie.

[-es biologistes du c€ntre, eux, se tiendraient au courant des recherches en cours en biologie pour
repérer les problèmes susc€ptibles de recevoir une solution informatique. Ils devraient identifier les
spécialistes de c€s problèmes et servir d'intermédiaires entre c€s experts et les informaticiens du c€ntre.

[.e centre aurait I'oeil sur les recherches de pointe en informatique (ordinateurs parallèles, réâlité
ürtuelle, réseaux neuronaux, etc.) et être pret à les uliliser.

Formâtion pratique

I-a formation informatique des biologistes ferait partie de la mission du centre dans le cadre de la
dissémination de ses résultats. Il faudrait non seulement les former à l'utilisation des outils mis au point par
le c€ntre et par d'autres chercheurs, mais aussi les préparer à collâborer âvec les informaticiens pour
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développer leurs propres recherches en bioinformatique. læ projet NEMISYS m'a donné une bonne
expérience des difficultés de communicâtion entre spécialistes des deux sciences.

Iæ c€ntre devrait aussi participer au transfert de technologie dans le cadre du dialogue NordÆud. Iæs
pays en développement manquent des outils modernes, des données et des connâissancts nécessaires pour
uüliser les méthodes modernes. I-e centre pourait chercher les fonds nécessaires pour inüter des chercheurs
de ces pa)§ à venir se former sur place à I'utilisation des outils et méthodes mis au point au cenfe. Ils
repartiraient chez eux munis du matériel néc€ssaire à I'utilisation de leur nouveâu savoir. IJs communicâtions
(si possible par voie électronique) avec les anciens élèves du centre s€raient cruciales pour briser leur
isolement, les mettre au courant des développemenls les plus réc€nÎs et leur donner les complémenrs de
formation qui leur seraient nécessaires.

Enseignement

Il serait bon que les unive6ités associé€s au centre proposenl des classes spécialisées en informatique
appliquée à la biologie. Au début ces clâsses pourraient eüe rattaché€s à l'enseignement traditionnel en
biologie. Plus tard, elles pounaient donner naissance à un certincât "Bioinformatique" spécialisé. Dans tous
les câs, les élèves dewaient recevoir un haut niveâu de connaissânces à la fois en biologie et en informatique.
C€rtains des étudiants pourraient d'ailleurs avoir déjà un diptôme dans l'une des deux Eciences et vouloir se
spécialiser dans l'autre. l-es jury de thèse dewaient inclure de,s spécialistes de toutes les disciplines concernées.

§

NEMISYS devra se transformer peu à peu en une station de travail experte pour le biologisre. Iæ système
ne sera plus alors lié à un certain type d'actiütés (idendfication, s)§tématique ou écologie), ni à un groupe
biologique donné (nématodes phytoparasites). Il sera le modèle d'un nouveâu type de système alliant toutes
sortes de méthodes mathématiques et statistiqu€s à une inlerfâc€ pennettant un dialogue naturel entre
I'utilisateur et la machine. Ce modèle pourra être appliqué à toutes les disciplines biologiques et même, si
l'on en croit le Dr. Hafter, à des domaines bien éloignés de lâ biologie tels le Droit.
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