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Système d’information 
Ensemble des moyens

organisation (CNRS,…), 
acteurs, 
systèmes informatiques

nécessaires au traitement et à l’exploitation des 
informations dans le cadre d’objectifs définis



IMGT®, the international ImMunoGeneTics information system®
(http://www.imgt.org)

Source unique de connaissances en immunogénétique et 
immunoinformatique, au niveau international.

IMGT® est spécialisé dans les séquences, structures et données génétiques
des immunoglobulines (IG), des récepteurs T (TR), du complexe majeur
d'histocompatibilité (MHC) des vertébrés, des protéines des superfamilles IgSF
et MhcSF, et des protéines apparentées du système immunitaire.



Système informatique (SI)
Partie automatisée d’un système d’information. 

Le système informatique regroupe :

• Le matériel physique et câblage (PC, réseau,….)
• Le réseau (adresse IP, noms, …)
• Le(s) système(s) d’exploitation (Windows, Linux, …)
• Sauvegardes

• Les applications : 
bases de données,  
logiciels de développement, 
interfaces d’exploitation, …



IMGT®, the international ImMunoGeneTics 

information system®  http://www.imgt.org
A unique integrated 
knowledge resource for :

• IG 
• TR 
•MH
• IG superfamily (IgSF)
•MH superfamily (MhSF)
• related proteins of the immune 
system (RPI) 

7 Databases
15 online tools

Based on IMGT‐ONTOLOGY, the first 
ontology for immunogenetics, and 
on  the IMGT Scientific chart rules



http://www.imgt.org



utilise plusieurs machines

L’architecture d’une application distribuée est donnée par:
– la description des machines utilisées,
– les fonctions de ces machines pour l’application:

• fonction stockage des données 
• fonction traitements des données
• fonction interface utilisateur

Une application informatique distribuée





• Contenir toutes les séquences IG et TR des bases 
EMBL/GenBank/DDBJ 
+ de 173.000 séquences de 341 espèces

• Expertiser les séquences en fonction des 
connaissances en immunogénétique
- identification des gènes, 
- description des motifs (régions codantes, …)

• Suivi et intégration des nouvelles connaissances
dans le système d'information IMGT®

Les objectifs de IMGT/LIGM-DB
http://www.imgt.org



Entrées EMBL
Nouvelles séquences/

Mises à jour

Entrées EMBL
Nouvelles séquences/Mises à jour

Candidats IG et TR

ftp

IMGT/LIGM-DB:  application distribuée

présélection

Entrées EMBL
Nouvelles séquences/Mises à jour

Candidats IG et TR
expertise IMGT/LIGM-DB

(Développement) (Distribution)

Base de données
Web, ftp

http://www.imgt.org



A l’arrivée dans IMGT®



Après expertise  dans IMGT®
http://www.imgt.org



A l’arrivée dans IMGT®



Après expertise  dans IMGT®
http://www.imgt.org



Administration et contrôle de données 
dans un système d'information: exemple de 

IMGT/LIGM-DB

1- Coordination des flux des données
de différentes sources dans la base: comment gérer
l’entrée des séquences (700 arrivées par semaine) , 
des annotations et leur distribution?

2- Gestion des accès aux données: qui annote les séquences, 
quelles informations peuvent être consultées, extraites 
et modifiées, et par qui?

http://www.imgt.org



Database (RDBMS Sybase)

Data 

Distribution

Flat files 
distribution

Web server

Java API
Temporary tables

Definitive tables

Reception tables

Data Coherence

Data Integrity

Administration

Annotation
LIGM Expertise

Knowledge tables

1- Coordination des flux de données

Data
Reception

EMBL Flat Files
Author 

Submission
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Etat avant 
traitement

Réception

Chargement

Prise en 
charge par un 
annotateur

Evénements

-

Traitements

(locked) : indique que l'entrée est prise en charge par un annotateur 

Enregistrement 
dans les tables 
opérationnelles

Arrivée d'une 
nouvelle entrée

Arrivée d'une 
mise à jour

Annotation 
d'une entrée 

existante

NEW

IMPORTED

IMPORTED (locked)

NEWREADY

VALIDED

VALIDED

UPDATED

Tables définitives

Tables définitives

Tables de réception 

Tables temporaires

2 - Gestion  accès aux données

http://www.imgt.org
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Information et connaissance

• Une Information comprend des données primaires issues
l’expérimentation (mesures, images, séquences) ainsi que les
données secondaires qui comprennent aussi ce qu’il est
nécessaire de connaître pour leur analyse.

(résultats + matériels & méthodes)

• La connaissance inclut tout ce qu’il est nécessaire pour
réaliser l’expertise de données réalisée par des spécialistes
dans un domaine scientifique particulier.



Pour partager les informations, 
Les données, les connaissances,…

Il faut utiliser/parler le même langage

Nécessité d’utiliser le même vocabulaire
standardisé, contrôlé (terminologie)

=> Nécessité de définir les dépendances entre
les termes (ontologie)



Qu’est-ce qu’un gène?
=> plusieurs définitions, évolution
(What is a gene, post-ENCODE? History and updated definition. Genome Res. 2007 Jun;17(6):669-81)

Dans une base de données: 

- établissement d’un dictionnaire des données
- mise en place de contraintes à travers un 
vocabulaire contrôlé

Recherches bibliographiques  à travers des 
thesaurus de mots clés

Un exemple de question



Exemple : connaître le vocabulaire utilisé
dans
Les bases de données généralistes



Le vocabulaire contrôlé des bases de 
données généralistes DDBJ/EMBL/GenBank

Des codes pour indiquer les types d’information



EMBL Feature labels (http://www.ebi.ac.uk/embl/WebFeat/index.html)



EMBL Feature labels
V

J

N

D

code la majeur partie de la région 
variable (V_region) et les quelques 
acides aminés du peptide signal 

?



EMBL Feature labels

V

J

N

D

peut être composé de V_segments, 
D_segments, N_regions, et J_segments 

?



List and definition of IMGT standardized labels

V

J

N

D

OK

OK



Quelle est la signification des ces termes dans le 
contexte de la biologie?

Comment ces termes sont–ils organisés?

Comment sont-il reliés?



Une ontologie définit formellement les termes
employés pour décrire et représenter un domaine de 
connaissance. 

Les ontologies sont destinées à être utilisées par:

• des personnes
• des bases de données
• des applications 

ayant besoin de partager des informations

Ontologies



Nécessité de définir un vocabulaire standardisé 
utilisé dans le domaine de connaissance

Quelle est la signification des termes dans le 
contexte?

=> Terminologie + définition pour chaque terme.

Comment ces termes sont–ils organisés?
Comment sont-il reliés?

=> Propriétés expriment les relations entre les 
connaissances



Au sein d’une ontologie, les termes sont regroupés
sous forme de concepts (ou classes) sémantiques: 
ils définissent un groupe d’individus possédant des 
propriétés similaires. 

Les ontologies incluent les définitions, 
informatiquement exploitables des concepts
élémentaires et de leurs relations.

Les ontologies doivent permettre le partage et la
réutilisation des connaissances.

Ontologies



Une ontologie ainsi que l'ensemble des instances
individuelles des concepts constituent une base 
de connaissances. Une frontière subtile marque
la fin d'une ontologie et le début d'une base 
de connaissances.

Bases de connaissances:



Exemple simple: les formes géométriques
représentation hiérarchique de concepts avec la relation « is_a »

(OWL, Web Ontology Language)

Def : polygone à 4 côtés 

Def: quadrilatère (convexe)
dont les côtés sont parallèles
deux à deux

Def: Parallélogramme à 
angles droits

Def: rectangle dont les 
cotés sont égaux

Is_a

Is_a

Is_a

Is_a

spécialisation

Notion de Classe :
Définit un groupe d’individus possédant des propriétés similaires. 
Thing est la classe mère.



Exemple de hiérarchie : ontologie des pizzas
(exemple fournit avec l’éditeur d’ontologies Protégé http://protege.stanford.edu/)

Exemples d’ingrédients



Instances
Ce sont les « individus » qui peuplent les classes



Propriétés/Relations
(OWL, Web Ontology Language)

Person

ManWoman

SonMother

Is_a

Is_a

Existe-t-il des relations particulières
Autres que « is_a » :

- fondamentales sur le plan sémantique
- caractéristiques des concepts/classes
- qui lient les concepts/classes entre eux?

Is_a

Is_a



-Propriété : de type de données: 
classe =>ensemble de valeurs (numériques, 
alphabétique,…)

- date de naissance
- numéro de sécurité sociale
…..

- Propriété d’objet : classe => classe

Propriétés/Relations
(OWL, Web Ontology Language)



domain : classes pour lesquelles  est définie la propriété, 
range : classes reliées par la propriété au domain.

brother_of

mother_of

son_of

domain range

Son Son

relation

Mother Son

Son Mother

Définir et caractériser les Propriétés/Relations
(OWL, Web Ontology Language)



Caractéristiques des Propriétés/relations:
symétriques, transitives, inverses et fonctionnelles

Symétrique: brother_of 
Transitive: parent_of
Inverse:  son_of / mother_of
Fonctionnelle : son_of

parent_of

parent_of

parent_of

GrandParent

Parent

YoungChild

(familles de 3 générations avec de jeunes enfants)



Ex de familles nombreuses de moins de 10 enfants

- Une mère a au moins 3 enfants
- Une mère a au plus 10 enfants
- Un enfant a une et une seule mère

minCardinality: toute instance de la classe sera relié par la propriété à au moins 
x individus Exemple: propriété mother_of de la classe Mother : minCardinality=3

Caractérisation des Propriétés/Relations : 
cardinalités

maxCardinality: toute instance de la classe sera relié par la propriété à au plus x 
individus Exemple: propriété mother_of de la classe Mother : maxCardinality=10

cardinality: toute instance de la classe sera relié par la propriété à exactement x 
individus Exemple: propriété son_of de la classe Mother : cardinality=1

Mother

Child

mother_of
child_of



Les ontologies en Biologie

• On s’intéresse aux ontologies qui sont du domaine public 
• Leur nombre augmente régulièrement 

(besoin de définir, de partager)
• Elles couvrent des sujets et domaines différents

NCBO Bioportal (http://bioportal.bioontology.org/)
OBO  (Open Biological Ontologies) 

(http://www.obofoundry.org/)

recensent les ontologies en biologie. 



NCBO Bioportal (http://bioportal.bioontology.org/)



NCBO Bioportal





OBO (http://www.obofoundry.org/)



OBO (http://www.obofoundry.org/)



Gene Ontology
• GO a été créée en 1998. GO résulte d’une collaboration entre 
plusieurs bases de données: FlyBase (drosophile), the 
Saccharomyces Genome Database, et des bases de données 
de génomes (homme et souris), etc. 

• GO comprend 3 parties axées sur  :
– la fonction moléculaire (fonction des gènes exprimés 
ex: ATPase activity.
– le processus biologique (rôles biologique généraux de 
fonctions moléculaire complexes ex: la mitose).
– les composants cellulaires (structures subcellulaires, 
localisation des complexes macromoleculaires ex: le 
noyau, le télomère).



Gene Ontology (http://www.geneontology.org/)





















Dans le domaine de l’immunogénétique

Problèmes et limites de GO:

- Comment se compose le site de reconnaissance d’un 
anticorps?

- Quels sont les motifs constitutifs importants?

- Comment caractériser précisément les séquences d’IG 
(.. et des TR): identification, classification des gènes,  
description, numérotation des acides aminés, obtention ?



- Vocabulaire contrôlé pour l’annotation des 
séquences et des génomes

- proposer une représentation structurée des annotations

- vocabulaire pour la description des mutations

Sequence Ontology 
(http://www.sequenceontology.org/)



Sequence Ontology: une ontologie pour décrire les séquences







5' 3'

L-PART1 V-REGIONL-PART2

1st-CYS
23

2nd-CYS
104DONOR

-SPLICE
ACCEPTOR
-SPLICE

V-HEPTAMER

V-NONAMER
V-SPACER

V-RS
V-GENE

IMGT



Dans le domaine de l’immunogénétique

Limites de SO:

- Il est nécessaire de prendre en compte d’autres 
informations:

type de gènes, type de chaînes, …

- Il faut des relations plus précises que « part_of » entre les 
motifs

- Comment caractériser précisément les séquences d’IG 
(.. et des TR): identification, classification des gènes,  
description, numérotation des acides aminés, obtention ?

=> nécessité d’une ontologie spécifique



Pour standardiser, partager, réutiliser et représenter 
les connaissances en immunogénétique
IMGT-ONTOLOGY repose sur 7 axiomes:

IMGT-ONTOLOGY

IDENTIFICATION

DESCRIPTION

CLASSIFICATION

OBTENTION

NUMEROTATION

ORIENTATION

LOCALIZATION

http://www.imgt.org



IMGT-ONTOLOGY

IMGT Scientific chart : 
IMGT-ONTOLOGY en langage naturel pour les biologistes
http://imgt.cines.fr/textes/IMGTScientificChart/

En cours : édition en langage OWL
Version v1.0.1 sur le site BioPortal

(http://bioportal.bioontology.org/ontologies/1491)

http://www.imgt.org



Les composants moléculaires (MolecularComponent) 
de la réponse immunitaire adaptative:

• Les immunoglobulines
• Les récepteurs des cellules T
• Les molécules du complexe majeur d’histocompatibilité

1 – Concepts d’identification d’IMGT-ONTOLOGY: keywords



Synthèse des immunoglobulines

http://www.imgt.org
Chaînes lourde 

(IGH)
Chaînes légère 

(IGK/IGL)

(undefined for C)

(undefined for C)



Les types de chaîne d’une immunoglobuline (ChainType) :

• Les chaînes lourdes (Alpha, Delta, Epsilon, Gamma, Mu)
• Les chaînes légères (Kappa, lambda)

1 – Concepts d’identification d’IMGT-ONTOLOGY: keywords



Synthèse des immunoglobulines

http://www.imgt.org
Chaînes lourde 

(IGH)
Chaînes légère 

(IGK/IGL)

(undefined for C)

(undefined for C)



Les types de molécules (MoleculeType) :

• gDNA
• mRNA
• cDNA
• protein

1 – Concepts d’identification d’IMGT-ONTOLOGY: keywords



Synthèse des immunoglobulines

http://www.imgt.org
Chaînes lourde 

(IGH)
Chaînes légère 

(IGK/IGL)

(undefined for C)

(undefined for C)



Les types de gène (GeneType) :

• variable 
• diversity
• joining
• constant
• conventional (with or without leader)

1 – Concepts d’identification d’IMGT-ONTOLOGY: keywords



Synthèse des immunoglobulines

http://www.imgt.org
Chaînes lourde 

(IGH)
Chaînes légère 

(IGK/IGL)

(undefined for C)

(undefined for C)



Les types de configuration  (ConfigurationType) :

• germline 
• rearranged
• partially-rearranged
• undefined

1 – Concepts d’identification d’IMGT-ONTOLOGY: keywords



Synthèse des immunoglobulines

http://www.imgt.org
Chaînes lourde 

(IGH)
Chaînes légère 

(IGK/IGL)

(undefined for C)

(undefined for C)



Les types d’Entités moléculaire (Molecule_EntityType) :

• V-gene, D-gene, J-gene, C-gene        
• V-D-J-gene, V-J-gene
• L-V-J-C-sequence, L-V-D-J-C-sequence
• V-D-J-chain, V-J-chain

1 – Concepts d’identification d’IMGT-ONTOLOGY: keywords



Synthèse des immunoglobulines

http://www.imgt.org
Chaînes lourde 

(IGH)
Chaînes légère 

(IGK/IGL)

(undefined for C)

(undefined for C)



Les types de structure (Molecule_StructureType) :
Les types de fonctionnalité (Molecule_FonctionnalityType) :

1 – Concepts d’identification d’IMGT-ONTOLOGY: keywords



Les types de fonctionnalité pour les entités moléculaires en configuration
germline ou undefined

Human IGL locus (22q11.2)



Les types de fonctionnalité pour les entités moléculaires en configuration
réarrangées



Concepts d’Indentification

http://www.imgt.org

Quelles sont relations/contraintes sémantiques qui relient les concepts entre eux?



Relationships between Molecule_EntityType 
and the other IDENTIFICATION concepts

http://www.imgt.org



Relationships between the L-V-D-J-C-sequence 
concepts and the other IDENTIFICATION concepts



Result: the formalization of the relationships between concepts of 
IDENTIFICATION allows to represent the rules of the dependency
between keywords used in IMGT® databases

ID   X07448 IMGT/LIGM annotation : by annotators; genomic DNA; HUM; 618 BP.
XX
AC   X07448;
XX
DT   15-MAY-1995 (Rel. 2, arrived in LIGM-DB )
DT   20-OCT-2008 (Rel. 200843-1, Last updated, Version 10)
XX
DE   Human V35 gene for Ig heavy chain ;
DE   genomic DNA; germline configuration; Ig-Heavy; regular; functionality
DE   functional; group IGHV; subgroup HV1. 
XX
KW   antigen receptor; Immunoglobulin superfamily (IgSF); 
KW   immunoglobulin (IG); IG-Heavy; variable; IMGT reference sequence; gDNA; 
KW   germline; functional; V-gene. 
XX
OS   Homo sapiens (human)
OC   cellular organisms; Eukaryota; Fungi/Metazoa group; Metazoa; Eumetazoa; 
OC   Bilateria; Coelomata; Deuterostomia; Chordata; Craniata; Vertebrata; 
OC   Gnathostomata; Teleostomi; Euteleostomi; Sarcopterygii; Tetrapoda; 
OC   Amniota; Mammalia; Theria; Eutheria; Euarchontoglires; Primates; 
OC   Haplorrhini; Simiiformes; Catarrhini; Hominoidea; Hominidae; 
OC   Homo/Pan/Gorilla group; Homo. 
XX
RN   [1]
RP   1-618
RX   PUBMED; 2841108.
RA   Matsuda F., Lee K.H., Nakai S., Sato T., Kodaira M., Zong S.Q., Ohno
H.,
RA   Fukuhara S., Honjo T.;
RT   "Dispersed localization of D segments in the human immunoglobulin
RT   heavy-chain locus";
RL   EMBO J. 7(4):1047-1051(1988).
XX

IMGT/LIGM-DB flatfile



Human IGL locus (22q11.2)
http://www.imgt.org

2 – Concepts de Classification d’IMGT-ONTOLOGY:
Principes de nomenclature des gènes IG et TR





V-GENE
V-EXON

FR1-IMGT FR2-IMGT FR3-IMGT

L-PART1

V-REGION

CC
5 ’UTR 3 ’UTR

C
D

R
3

-IM
G

T

DONOR-SPLICE

W

V-GENE V-EXON

FR3-IMGT CDR3-IMGT

L-PART1 DONOR-SPLICE

V-REGION FR1-IMGT

Label 1 Label 

V-REGION CDR3-IMGT

Label relations

http://imgt.cines.fr
http://www.imgt.org

3 – Concepts de Description d’IMGT-ONTOLOGY:
Labels et features



5' 3'

L-PART1 L-PART2

V-HEPTAMER

V-NONAMER
V-SPACER

V-RS
V-GENE

V-REGION

V-EXON

http://imgt.cines.fr
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Alignment
of alleles

Protein
Display

Collier
De

Perles

4 – Concepts de Numérotation d’IMGT-ONTOLOGY:
Numérotation standardisée des domaines des IG et TR



human
rat

IMGT® http://www.imgt.org

VH domain
[8.10.12]

http://www.imgt.orgAlemtuzumab (CAMPATH®)

2 mutations:
S28>F

S35>T

Antibody humanization and engineering



The "OBTENTION" concepts specify the origin and methodology

"OBTENTION"

libraries
- genomic
- cDNA
-combinatorial

Origin Methodology

transgenic
- animal
- plant

PCR

cell, tissue, organ
- PBL
- liver

autoimmune diseases
- autoantibody
- rheumatoid factor

clonal expansion diseases
- leukemia
- lymphoma
- myeloma

hybridoma
- monoclonal antibody

http://www.imgt.org



Locus IGH (human) 
14q32.33

Orientation of the locus on
the chromosome: REVERSE (REV)

Locus TRA/TRD (human) 
14q11.2 

Orientation of the locus on
the chromosome: FORWARD (FWD)

"ORIENTATION"



"ORIENTATION"

http://www.imgt.org



I
D
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Annotation and IMGT-ONTOLOGY concepts
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Les atouts de IMGT-ONTOLOGY

• Définir un vocabulaire précis et spécifique du 
domaine qui permette de décrire en détail 
toutes les caractéristiques des IG et des TR

• Proposer ce vocabulaire standardisé comme 
critères de sélection dans la base

1 - Pour les utilisateurs:

http://www.imgt.org



• Faciliter la communication au sein de l’équipe

• Faciliter la formation du nouveau personnel

• Etablir les règles d’annotation qui expriment 
les dépendances entre les termes du 
vocabulaire

2 - Pour les annotateurs du laboratoire:

Les atouts de IMGT-ONTOLOGY
http://www.imgt.org



• Alléger le travail des annotateurs

• Développer des outil d’annotation

3 - Automatisation des procédures:

Les atouts de IMGT-ONTOLOGY
http://www.imgt.org



• Modifier les règles existantes

• Appliquer les modifications aux données 
préexistantes 

4 – Intégration des nouvelles 
connaissances en immunogénétique

Les atouts de IMGT-ONTOLOGY
http://www.imgt.org



Partage des connaissances 

Partager/relier les différentes ontologies

 ontologies généralistes/spécialisées
- ontologies développées pour la biologie « en général »
partager les mêmes concepts
quelque soit le domaine (ex: Gene Ontologie)

- ontologies spécialisées dans un domaine (ex: IMGT-
ONTOLOGY dans le domaine de l’immunogénétique)

 ontologies d’autres domaines scientifiques

 physique
 chimie
 médecine



Une ontologie correspond à une représentation des connaissances

La subjectivité est liée aux nécessités du domaine d’application. Il 
faut accepter que les connaissances soient représentées sous 
différents points de vue, par exemple:

- GO: fonction moléculaire, composant cellulaire, processus 
biologique 
- IMGT-ONTOLOGY: 7 axiomes 

Il existe différentes terminologies, différentes conventions, différents 
niveaux de granularité

Les langages utilisés pour la formalisation des ontologies n’ont pas 
le même niveau d’expressivité

=> D’où la nécessité de comparer et de mettre en évidence les 
ressemblances



Chaque ontologie a sa propre organisation

Chaque concept :

- a une position donnée dans le graphe
- est désigné par un terme
- possède une ensemble de propriétés 
(dont les relations avec les autres concepts)

Comment relier les ontologies?



• Correspondance entre les concepts/classes/entités 
de deux ontologies.

• Le mapping exprime une « similarité » sémantique

Le mapping







Mappings sur le site NCBO Bioportal











L’alignement d'ontologies permet d’établir des liens de
correspondance entre deux ontologies originales. 
Les ontologies destinées à être alignées sont des ontologie
Distinctes. 
L’alignement si les ontologies concernées deviennent
« homogènes » et ceci tout en restant séparées

=>L’automatisation de ces tâches est 
encore du domaine de la recherche

Alignement d’ontologies:



La fusion d'ontologies permet de créer une seule 
ontologie qui regroupe les connaissances des deux 
(ou plus) ontologies fusionnées.

Ces ontologies appartiennent en général au même 
domaine d’application. 

Fusion d’ontologies :



L'intégration d'ontologies permet de construire une 
nouvelle ontologie tout en utilisant des 
connaissances formalisées dans l’ontologie 
intégrée.

La nouvelle ontologie n'est pas destinée à remplacer 
l’ontologie intégrée. 

Intégration d’ontologies :



IMGT-ONTOLOGY intègre les ontologies « protegé », « protege-dc » 



A quoi servent le mapping/alignement/fusion/intégration?

- Facilite l’extraction de données dans des bases hétérogène

- Correspondance entre les termes utilisés dans différents 
domaines pour l’expertise de données

- Pour le web sémantique

- Collaboration entre logiciels



Partage des données entre diverses bases de données

Relier des données entre les différentes bases

Quelle est la signification des liens?

Exemples : 

Dans les fichiers EMBL: 

-Les numéros d’accès reliés (intra EMBL): ligne AC
- pour rappeler les anciens numéros d’accès
- pour indiquer des séquences identiques, incluses l’une dans l’autre,….

-La liaison avec les données dans d’autres bases: ligne DR
- identité
- protéine correspondante
- gènes impliqués ….

 Compréhension implicite (ou presque) par l’être humain
 qu’en est-il des machines?



Exemple d’éditeur d’ontologie: OBO-Edit  (GO, SO, …)
http://oboedit.org/



Exemple d’éditeur d’ontologie: Protégé
http://protege.stanford.edu/



Rôles des responsables de SI

Assurer la cohérence d'un ensemble d'informations 
qui comprend des données (dans une base de 
données...), des  applications, interfaces pour un 
ensemble d’utilisateurs

On demande en plus:
• la disponibilité de l'information le plus rapidement

possible
• simultanément sous différents formats
• à travers diverses interfaces
• "tout le monde" veut offrir des services

Les utilisateurs ont des demandes difficiles à anticiper, 
qui évoluent rapidement



• Les systèmes d'information n'ont jamais été conçus
pour durer si longtemps ou pour être résistants au 
temps qui passe (bug de l’an 2000) 

• Il faudrait adapter certaines méthodes, standards, 
protocoles dépassés/oubliés. 

• Les versions des outils, standards, changent plusieurs
fois au cours d'un même projet. 

• “La toute dernière release, (ou la version beta)" des 
outils disponibles comprend souvent de nombreux bugs.

Complexité des  SI

Quand c'est enfin mature, c'est déjà obsolète !



La durée de vie d’un SI dépend de 

• Portabilité:   il existe plusieurs plate-formes alternatives qui 
peuvent faire tourner le système 

• Evolutivité:  un système est  évolutif, on peut:
- ajouter des fonctionnalités 
- augmenter ses capacités maximum 
- l'adapter à des besoins différents/nouveaux 
- corriger des dysfonctionnements 

• Réutilisation:  Un système est réutilisable s'il peut être intégré
(en totalité ou en partie) dans un nouveau projet.

• Standardisation: ensemble de propriétés décrites
dans une norme, supportée ou certifiée 
par un organisme officiel.



L’équilibre des SI

introduire une innovation rester standard/compatible

augmenter l'intégration 
avec d'autres systèmes

préserver la capacité à 
évoluer du système



http://www.imgt.org


