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CHAPITRE I 

I N T R O D U C T I O N  

-=-p-=-=-=-p- 

Un travail d'application peut mettre en évidence des besoins spéci- 

fiques qu'il est difficile du satisfaire ?ar des moyens existants, 

soit parce que ces moyens sont inaccessibles, soit pâyce qu'ils 

nl$xistent ?as ou sont inâdaptés. On est 3 i ~ ~ i  amené 2 iéveloypei ;es 

outils originaux dont l'utilisation dépâsse le cadre de lfappiication 

initiale. 

C'est l'exposé d'une démarche de ce type qui fait l'objet du déve- 

loppement suivant. Elle a pour domaine l'identification en Sactério- 

logie. 

I - IDENTIFICATION EN BACTEHIOLOGIE 

I-1.- Position du problème. 

La population bactérienne est soumise à un système de classification 

qui permet de regnouper les organismes ou souches bactériennes en 

espèces, unités de Sase de la ciassification, qui sont elles-mêmes 

regroupées en genre et les qecres en famiiles ([GAV~ 761,  [ G A v ~  761 , 
[GAV 771 , [SAVI 801 , [UV 81 ] 1. 



Le processus d'identification consiste à reconnaître une bactérie 

inconnue en définissant son appartenance à l'un des groupes carac- 

térise préalablement par classification (espèce, genre, famille). La 

validité de l'identification sera donc dépendante de celle de la 

classification. Gr, l'évolution des techniques et les nombreux travaux 

développés dans ce domaine font que la classification bactérienne et 

la définition des espèces sont en perpétuel remaniement. 

L'identification d'une bactérie repose sur son profil de réponses à un 

certain nombre de tests biochimiques, correspondant à sa capacité de 

dégrader tel ou tel substrat ou à se développer dans certaines condi- 

tions. Les réponses à ces tests sont de type GUI NON, ze qui permet un 

codage ae la réponse en , - ou sous forme cniffrér en 0 , i .  

Pour un orisemble déterminé d1?s?$ces, cn dispose alun ~nsemble pâr- 

ticulier de tests. Le couplage esphces-tests constitue un "kit 

d'identiiPicationn. 

La réalisation d'un kit d'identification repose sur le choix d'un 

ensemble de tests discriminants !(GAV~ 801 , [LEFI 821 , [ L E F ~  8 2 ] j .  

Tour une espère donnée, il faut s4lectionner une série aussi courte ec 

performante possible de ces tests. 

Les critéres retenus reposent en général sur 1î minimisation d'une 

erreut d'identification. La gamme aes procédés de sélection est vaste. 

Les techniquas sont souvent empiriques niais heureusement une longue 

phase de validation permet d'aboutir à un résultat souvent incontes- 

table. 



Certains de ces kits ont été miniaturisés pour des raisons comme?- 

ciales et de facilité d'emploi. L'utilisateur ensemence une série de 

cupules (une vingtaine en générâl) qui contiennent un rdactif coloré. 

Il laisse la réaction s10p6rer (souvent 24 heures) et observe les 

variations de couleur. Il note et code le résultat sous forme octale. 

Il obtient ainsi un wprofilw de réponses qu'il faut interpréter. 

Dans la plupart des cas, l'identification fait appel à des méthodes 

probabilistes basées sur la formule de Bayes. En fonction du profil 

des réponses observé, on calcule une probabilité d'appartenance à 

chaque espèce. On retient l'espèce la plus probable. 

Ce calcul peuc êtr2 réâlisé par un logiciel Lourni avec le KIL ( [LzF~ 

821 , [LCF~ 82]), mais le plus souvent l'utilisateur dispose d'an 

"codeurl' dans iequel il trouve un ciassenlent des r,:'cfils octaux les 

plus ccursnts. 

Certaines caractSristiques peuvent y être portées qui nuà~lcent le 

résultat ou mettent l'accent sur d'autres possibilités. On distingue 

souvent à cec égard des identifications douteuses dues à l'obtention 

d'une probabilité d'appartenance trop faible ou 2 l'existence de 

caractgres atypiques. Il s'agit, dans le prc ,ier cas, d'une situation 

de concurrence trop vive avec d'autres espèces possibles, dans l'autre 

cas, de résultats peu fréquents, voire jamais rencontrés pour l'espèce 

considérée. 

Ces situations ambigues peuvent amener à conseiller la mise en oeuvre 

de tests compl6mentair-es qui permettent ci' affiner le r6s:~ltat. Vcici 

quelques exemples tirés du codeur "AP120ECv. Ils concernefit des soc- 

ches de la famille des Enterobacteriacae qui proviennent toutes de 

ilenvironnener?t (sol, eau,...). 



Profil : 1464442, très bonne identification à l'espèce 

Escherichia-coli 

(probabilité : 0.999). 

Profil : 6617401, très bonne identification à l'espèce 

Serratia-liquefaciens 

(probabilité : 0.998) 

présence d'un caractère atypique : Inositol +. 

Profil : 6776401, très bonne identification au genre 

Enterobacter. 

Espèces probables : 

- E-amnigeneus (probabilité : 3.523) 

prSrencr de zaractèros acyyiques : Glycerol +, Sorbose -; 

- E.cloacae (probabilité : 0.468) 

présence des caractères atypiques : Esculine - , Glycerol +, 

Saccharose + , Salicine - 

Pour une meilleure identification, réaliser le test complémentaire de 

croissance à $1' : E.amnigeneus +, E.cloacae - . 

Pour une meilleure identification, réaliser le test compl6menbaire de 

croissance à $1' : E-amnigeneus +, E.cloacae - . 



I-2.- La pratique du laboratoire 

Les développements logiciels ont été réalisés pour un laboratoire de 

recherche en bactériologie spécialisé dans la taxonomie bactérienne 

( [LEFI 821 , [LEFZ 821 ) . Pour ses activités, ce laboratoire est amené 
2 développer de nouvelles méthcdes d'identification, de nouveaux kits. 

Il agit également comme conseil et est conduit A traiter un grand 

nombre d'identifications douteuses. 

Lors de sa réception, une souche bactérienne d'une fainille donnée est 

répertoriée en fonction de sa provenance, de son origine (sang, 

eau,...), d'un code de rgférence unique. Zlle subit ensuite les tests 

d'un ou de plusieurs kits a1id2ntification. Pour chaque kit, on peut 

alors obtenir, par utilisation d'un logiciel spécifique : 

- Un srcfil d'identification. 

- La liste des caractères complémentaires (tests et modalités 

de réponses). 

- La liste des espèces identifiées et les probabilités corres- 

pondantes. 

- Les caractères atypiques (tests et modalités de réponses). 

A la lumière de ces résultats et de l'expérience acquise, le bacté- 

riologiste juge de la qualité de l'identification 2 l'espéce la plus 

probable. Les critères de jugement sont nombreux, ils évoluent avec 

les connaissances du domaine. Certaines identifications jugées comme 

bonnes à une épo~ue donnée reuvent être remises en cause par la dé- 

couverte d < une nouvalle espèce. 



II - REALISATION D'UN SYSTEME EXPERT EN IDENTIFICATION BACTERIENNE. 

11-1.- Motivation 

La réalisation est principalement motivée par la prise en compte des 

évolutions et respecte les contraintes suivantes : 

1 - Il faut donner A l'utilisateur la possibilité de mettre en place 

une base de connaissances où seront précisés les critères qui per- 

mettent de juger une' identif ication. Il doit pouvoir les consulter, 

nodifier à sa convenance, ajouter de la connaissance de la aanière la 

plus conviviale possible. 

Il faut en conséquence Sonner aux critères de jugrment une forne 

déclarative plus adaptée à la aise 2 jour et à la consu:tatlon. Cstte 

aise en ?lace est zossible luisque crs critorrs ?eüvent $tr? Uéf'iflis 

sous forme de règles qui ont toutes la forme : 

si liste de conditions alors conclusion. - 

2 - La dgcouverte de nouvelles espèces peut amener à reconsidérer 

certaines identifications. Il importe donc de conserver les résultats 

et de les rendre facilement accessibles et modifiaSles. 

3 - Il faut intégrer dans un système global la démarche existante 

qui permet la définition et l'utilisation de ~ i t s  d'identifications. 



II-2.- Caractéristiques 

L'aspect convivial à donner au système, ses caractéristiques Bvolu- 

tives, l'existence d'une base de connaissances que l'on peut décrire à 

l'aide de règles logiques conduisent naturellement à une soiution 

systéme expert [LEF 831 . Les composants principaux en sont : 

- Une interface utilisateur chargée de la gestion du dialogue : 

introduction des profils à identifier, nature du kit d'identification 

à appliquer, édition des résultats, demande d'explications et de 

justifications, gestion de la connaissance. 

- Un mécanisme permettant dlobter,ir les probaoiiités d'appartenance 

aux espèces, les caractères atypiques zt complémentaires. 

- Un moteur d'inférence chargé d'rxploiter ces résultats 3 l'aide des 

règles d'interprétation. 

- Une base de connaissances formée de ces rhgles. 

- Une base de faits formée de l'ensemble des résultats acquis et 

interprétés. 

II-3.- Contraintes et choix d'iIrI~lantati0n. 

Les caract6ristFques du système pouraient être considérées comme 

conventionnelles s'il n'y av3it l'obligation de gérer une base de 

faits trè3 importante puisque composée de l'ensemble des résultats 

acquis (plus de 10000 éléments actuellement et en constante évolution) 



Il faut opter pour un outil qui concilie les aspects système expert et 

base de données. 

Il faut que l'interface utilisateur soit suffisamment développée et 

personnalisée pour que 1' utilisateur bactériologis te puisse gérer, 

après un temps d'accoutumance la totalité du système (interrogation et 

mise à jour de la S.D., définition et actualisation de la base de 

connaissances). 

Le développement a dû etre réalisé sur un PC-AT disposant de 640 K de 

mémoire centrale. 

Or, les systèmes de gestion de bases de données ne perrnet+ent pas 

encore une utilisation des connaissancrs suffisante sur II plan dé- 

ductif. 

Les générateurs de systèmes experts actuels ne couvrent pas, ou mal, 

la totalité des aspects évoqués. De conception trop générale, ils ne 

prennent pas assez en compte la spécificité de l'application. 

Le choix de PROLOG comme langage d'implantation résulte d'un compro- 

mis. Il permet la réalisation du moteur d'inférence et la gestion des 

règles puisqulil est conçu pour satisfaire des besoins de ce type. On 

peut lui adjoindre des capacités complémentaires qui lui permettent 

d'utiliser et de modifier les données contenues dans une base. On 

pourra trouver en [COND 86, chap. 41 un exposé général sur la coo- 

pération PROLOG-SGBD. 



C e t t e  i n t e r f a c e  e s t  d6veloppde dans l e  cadre  d'un S.G.B.D. pa r t i cu4  

l i e r  : Informix. De type  r e l a t i o n n e l ,  c e  S.G.B.D. o f f r e  en e f f e t  

t o u t e s  l e s  f o n c t i o n n a l i t é s  r equ i se s .  I l  permet deux formes de consul- 

t a t i o n  & l ' a i d e  d'un langage d ' i n t e r r o g a t i o n  de t ype  SEQUEL e t  d'un 

g e s t i o n n a i r e  de t r a n s a c t i o n s  du type Q.B.E. [INFOR 841 . 11 e s t  en 

o u t r e  do té  d 'un généra teur  d ' é t a t s  e t  d 'une i n t e r f a c e  avec l e  langage 

C.  Ce t te  i n t e r f a c e  e s t  u t i l i s é e  pour c o n s t r u i r e  l e  l i e n  avec PROLOG. 

1144.- Architecture du système d'identification 

Le systeme complet r epose  s u r  un ensemble de l o g i c i e l s  qui  u t i l i s e n t  

e t  a l imenten t  l a  Base d e  Donnkes chargge de r ecevo i r  l e s  r é s u l t a t s .  

Interrogation 

Processus 

d'interprétation 

CA'3ACTZRIS!Z'IdUES GEIJEFALES DU SYSTEME EXPERT 



Le processus d'identification est de réalisation purement procédurale. 

L'identification est obtenue en effet essentiellement par calculs de 

probabilités et ne présente guère d'aspect déclaratif. 

Ce processus repose sur un ensemble de programmes développés depuis 

une dizaine d'années qui permettent la définition et l'utilisation de 

kits d'identification. Les fondements théoriques et 11hi3torique de 

la réalisation sont exposés dans le chapitre 2. 

L'interface S.G.B.D. est au coeur de l'ensemble. Elle gère l'accès à 

une base de données destinée 3. recevoir les résultats relatifs aux 

identifications. Elle est utilisée par le Système Expert d'inter- 

prétation et alimentée par le système d'identification. Elle peut etre 

izterrogée parallèlement et fournir des informations spécifiques qui 

permettent l'évolution des données qui régissent le système. 

Les caractéristiques de cette interface sont exposées au chapitre III. 

Les aspects techniques sont développés dans les annexes . 

Le rôle du Système sxpert proprement dit est réduic à 11interpr6cation 

des résultats. Plus que les données qui permettent la réalisation 

d'une ic'?ntification, c'est en effet dans ce donaine que les évolu- 

tions et les modifications sont les plus fréquentes. C'est aussi dans 

ce domaine que les connaissances s'expriment naturellement de façon 

déclarative. Les cas d'identifications douteuses révélés par l'inter- 

prétation peuvent amener à la demande d'une identification complé- 

mentaire et au recour au processus d'identification. Le SystSme Expert 

est présenté au chapitre IV. Le programme.PROLOG correspondant est 

conmenté dans l'annexe correspondante. 
n 



CHAPITRE II 

RECONNAISSANCE DE SOUCHES BACTERIENNES 

CONCEPTION ET UTILISATION DE KITS D'IDENTIFICATION 

Ce chapitre est consacré à l'exposé de réalisations logicielles entte- 

prises dans le cadre de l'identification bactériologique entre 1976 et 

1982. Ces développements font partie Qu sysVSme tel qu'il a é+$ prd- 

senté au paragraphe II-& de l'introduction. Ils s'y retrouvrnt soit 

sous leur forme initiale (module de sélection de tests discrimizants 

et de concrption de k i t  d'identification) soit ont kt6 rrécrits gocr 

être intégrés au système expert (module d'identification). 

I - INTRODUCTION 

L'unité INSERM d'écotoxicologie du Professeur LECLERC a entano, depuis 

1975, un vaste progremme de recherches dont la responsabilité incombe 

à Melle GAVINI. Il a pour but de pallier à la mauvaise connaissance 

des bactéries se développant dans les milieux naturels. Ces bactéries 

ne présentant pas de caractère pathogène, leur étude systématique n'a 

donc pas été entreprise jusqnfà ces derni&res années. 

I 

Dans un premier temps, ce programme s'est lixité au groupe coliforme 

de la famille des entérobactéries. Un millier de ces souches furent 

isolées d'eaux polluées de diverses provenances oc de terres. Chacune 

de ces souches fut cultivée dans un milieu nutritif. 



Les germes c u l t i v é s ,  i d e n t i q u e s  à l a  souche mére, s o n t  soumis à une 

b a t t e r i e  de  t e s t s  (220 dans l e  c a s  de  c e  programme de  r e c h e r c h e s ) .  Ces 

t e s t s  m e t t e n t  e n  év idence  c e r t a i n e s  c a r a c t é r i s t i q u e s  b iochimiques .  Ils 

peuvent r é v é l e r  l a  p résence  d 'un enzyme ou montrer  l ' u t i l i s a t i o n  d 'un 

s u b s t r a t  ( s u c r e s ,  a c i d e s  aminés) .  

Le r é s u l t a t  p o s i t i f  du t e s t  s e  t r a d u i t  pa r  une c o l o r a t i o n  du m i i i e u  

r é a l i s é e  p a r  un i n d i c a t e u r  s p é c i f i q u e  de  l a  r é a c t i o n .  On l e  code 

généra lement  : 

O : absence de  r é a c t i o n ,  

1 : r é a c t i o n  p o s i t i v e ,  

on a  a l o r s  a f f a i r e  3 un tes t  à 2 m o d a l i t é s  ou dichotcrnique. 

Seu le  :a roponse  1 e s t  c o n s i d é r é e  comme s i g n i f i c 2 t i v e .  

Dans c e r t a i n s  c a s ,  pour a f f i n e r  l e  r é s u l t a t ,  on f a i t  i n t e r v e n i r  l a  

n o t i o n  d e  d u r é e ;  l e s  r éponses  s e  codent a l o r s ,  dans  l e  c a s  d 'un  t e s t  à 

3 moda l i t é s  : 

O : absence de  r é p c n s e  

1 : r é a c t i o n  p o s i t i v e  en  48 h . ,  

2 : r é a c t i o n  p o s i t i v e  en  24 h. .  

Généralement,  c e s  t e s t s ,  d i t s  o rd inaux ,  o n t  de  3 à 5 é t a t s  q u i  peuvent 

ê t r e  o r d o n ~ é s  par  v a l e u r s  c r o i s s a n t e s .  

Pour p e r m e t t r e  l ' a n a l y s e  de  c e s  r é s u l t a t s  pa r  un ensemble d e  méthodes 

taxonomiques,  d e s  t e s t s  o n t  étX t r a n s f o r m é s  en t e s t s  b i n a i r e s .  Chaque 

t e s t  ordiria: a é t é  p a r t i o n n é  s o u s  forme de  scalogramrne de  GUTTMAN. 

C e t t e  t r a n s f o r m a t i o n  e s t  i l l u s t ~ é e  par  l ' exemple  du t e s t  à 3 m o d a l i t é s  

p récéden t .  



t e s t s  O o u 1  1 1  1 1 1 0  1 

1 n i i l l e  1 l e n t e  / r a p i d e  1 

générés  I 

réponses  

1 

Quand on c a l c u l e  l e s  p r o x i m i t é s  à l ' a i d e  d ' u n  i n d i c e  de  s i m i l a r i t é  q u i  

f a i t  i n t e r v e n i r  l e  nombre de  1 en commun, c e t t e  méthode de  codage 

r e s p e c t e  l ' o r d r e  e x i s t a n t  e n t r e  l e s  m o d a l i t é s  du t e s t  i n i t i a l .  Un 

organisme a y a n t  une r é p o n s e  r a p i d e  s e r a  p l u s  é lo ignS  d 'un organisme 

dormant une réponse  n u l l e  que d 'un organisme donnant, une réponse  

l e n t e .  

1 I I I 
f o u 2 1 0  1 1 1  1 



Pour l'analyse d'un tableau de données binaires, on dispose d'un large 

éventail de méthodes. Certaines sont d'un usage courant en bactério- 

logie : ce sont principalement les méthodes de classification hié- 

rarchiques. Trois de ces méthodes ont été choisies qui diffèrent par 

l'utilisation de critères d'agrégation différents. Chacune d'elles 

donne un éclairage particulier et révèle certaines caractéristiques 

des données ( [SNEATH 1 963 1 , [DEL 71 1 ) - 

Certaines classes de souches peuvent être identifiées sans ambiguïté. 

Leur composition n'est pas affectée par un changement de critère 

d'agrégation. Dans.dlautres cas, la présence de souches intermédiaires 

rend l'interprétation difficile. 

L'analyse factorielle des correspondances gerniet, en fcurnissant un 

résumé facilement interprétable des distances entre individus, l'éli- 

aination de cetta catégorie de scuche at rend la composition des 

classes plus homogkne. 

L'utilisation de ces techniques d'analyse a amené la découverte de 

nouvelles espèces. Ces résultats onc été confirmés au moyen d'hybri- 

dations qui xirent en évidence des différences génériques signifi- 

catives. 

L'identification de souches iriconnues à ces nouveaux groupes ne peut 

être envisagée de manière courante sur la base des 220 caractères 

initialement choisis. Le problhme du choix d'un sous-ensemble de tests 

discriminants fut rapidement posé. La solution a été envisagée dans le 

cadre d'une :néthodologie de fondement Bayesier, q u i  s'appuie sur des 

résultats de MM. TERRENOIRE et TOUNISSOU [TER 761 . Elle a nécessité 
l'éc~iture d'un logiciel original sur micro-ordinateur. 

Un premier progranime est destiné au choix de tests discriminants, 



Le second permet une identification de souches inconnues à l'aide des 

tests précédents. 

II - DEFINITION DE LA MATRICE DE DONNEES 

Il a été décidé de sélectionner deux sous-ensembles de tests formant 

deux clés d'identification. La première clé est destinée aux entéro- 

bast6riacaes d'origine médicale, la seconde aux entérobactéricaes 

issues de l'environnement. 

Les données proviennent de deux sources : 

- l'une d'elles, originale, est formée des résultats obtenus 

après classification, 

- l'autre, pour les espéces déjà répertoriées, émane d'une 

compilation de résultats publiés et communément acceptés. 

Yalgré la provenance hétérogène de ces sources, une matrice de pro- 

babilités conditionnelles a pu être définie entre chaque espèce et les 

éléments d'un sous-ensemble de caract,res réputés pour leurs bonnes 

propriétés : indépendance, facilité de mise en oeuvre, fiabilité, 

etc.. . 

On notera : 

p(q1,/cj j 

la probabilité d'obtenir la modalité qi, du test i pour une souche 

appartenant au groupe cj. Ces probabilités ont 6th estimées par les 

fréquences observées ou publiées. Lâ qualité de ces estimations est 

parfois discutable pour les groupes nouveâux dont l'effectif est 



faible. Elles constituent cependant une première ébauche, présentement 

la seule accessible. 

Par contre, l'estimation des prcibabilites a priori p(cj) est plus 

délicate et prête à controverse. Les spécialistes ([PYB 661 , [FRIED 
731 , [LAP 731) s'accordent généralement pour considérer que lléqui- 

probabilité des groupes est l'hypothèse la moins mauvaise tant les 

facteurs liés au milieu rendent illusoires les tentatives d'estimation 

fondées sur des dénombrements. 

111 - SELECTION DE CARACTERES DISCRIMINANTS 

La forme des données et la nature de l'objectif à atteindre conduisent 

à utiliser une méthode de sélection pas à pas. Le caractère retsnu 2 

chaque étape optimise un critèr-. Le ?rocessus se ~oursuit jusqu7à ;a 

réalisation d'une condition limite. 

Le critère à optimiser consiste à minimiser la probabilité d'erreur 

quand on choisit, pour un profil de réponses donné relatif à un en- 

semble de tests sélectionnés, le groupe d'appartenance le plus pro- 

Sable. 

Si Q est l'ensemble des tests sélectionnés, la probabilité d'erreur 

pour un profil x de réponse parmi l'ensemble iig des profils pos- 

sibles s'exprime par : 

Pe(c/x) = 1 - Max p(cj/x) 

i<jSN 



(p(Cj/x) est la possibilité d'appartenance au groupe Cj pour un 

individu ayant fourni le profil x de réponses aux tests de Q). 

Si l'on considère l'ensemble des profils possibles, la probabilité 

d'erreur moyenne vaut : 

La recherche de Pe(Q) minimum, même pour un ensemble Q constrcit 

itérativement, se heurte rapidement à l'obstacle que constitue la 

taille de T[Q : plus d'un million de profils différents pour un 

ensemble de 20 tests dichotomiques. 

TOUNISSOUX [TOUN 801 a cependant ais en évidence un Son oncadremenc de 

cette probabilit6, plus facilement calculable. On choisira, en con- 

séquence, de minimiser la borne supérieure T(Q) de cet encadrement : 

p(cj) = la probabilité a priori dlappzrtenance au 

groupe cd (prise ogale à 1 / N )  

m r 
f Ijk\qr) = 1 (p(qip/~j) p(qir/~k)) 1 /2 

i=l 



Les probabilités conditionnelles p(qir/cj ) sont extraites de la 

matrice de données. L'encadrement obtenu est valide si dans chaque g 

hypothèse n'est pas généralement pleinement réalisée, mais, ccmme 

leroupe les tests peuvent être considérés ccmme indépendants. Cette 

notent TERRENOIRE et TOUNISSOUX [TER 761 l'indication fournie par 

T(Q) suffit au choix d'un l1bonW sous-ensemble des tests. 

IV - IDENTIFICATION DE SOUCHES 

L'identification d'une souche à un groupe c est établie en consi- 

dérant, pour un profil x de réponses produit par la souche, le 

maximum des probabiiités conditionnelles p(cj/xj. La méthode gti- 

lisée repose sur les mêmes hypothèses que celles mentionnees pou? le 

processus de sélection. On suppose, en outre, que l'individu à iden- 

tifier est bien un aembre Ce la population étucige. 

Les probabilités a posteriori p(cj/x) sont évaluées à l'aide des 

probabilités p(x/cj) en appliquant la formule de Bayes : 

Dans l'espace iïg des profils possibles, un profil particulier x se 

dével-oppe sous la forme : 

qr € O et qri(~) est le sous-ensemble de RQ formé des profils 

possédant la même modalito que x au test qr . 



p(x) peut se développer sous la forme : - 

n n 

P(X) = 1 p(x/Cj) = 1 p(x/Cj) p(cj) 
j =1 j =1 

L'hypothèse d'indépendance déjà évoquée permet d'expliciter p(x/cj) : 

p(x/cj) = p(qr '(')lej) , 

r=l 

Les probabilités p(cj/x) peuvent, ainsi Stro estimées à l'aide des 

fréquences observées, définies dans la matrice des données. 

V - LE LOGICIEL D'APPLICATION 

Une première version du logiciel, écrit en Fortran, a été mis en place 

sur micro processeur, sous CPM ([LEFI 821 , [LEF~ 821 . 

Four utiliser au maximum une taille mémoire limitée à 54 K, le lo- 

giciel a été découpé en modules indépendants qui communiquent entre 

eux par l'intermédiaire de fichiers. Il peut prendre en compte 50 

groupes et un ensemble de tests présentant au plus 100 aodalités. 

- Un premier module permet l'entrée et le contrôle des données : 

il s'agit essentiellement de fréquences estimant les probabi- 

lités p(qir/~j) . 

- Vient ensuite un module de sélection de caractères discriminants. 

Il utilise le fichier de données précédent et nécessite l'intro- 

duction de paramètres spécifiques : 



* nombre de  c a r a c t è r e s  à s é l e c t i o n n e r  

* e r r e u r  maximum s o u h a i t é e ,  

( c e s  v a l e u r s  s o n t  u t i l i s é e s  par  l e  programme q u i  d é c i d e  l i a r r ê t  

du p rocessus  de  s é l e c t i o n  d è s  qu'un de  c e s  c r i t è r e s  e s t  s a t i s f a i t ) .  

l i s t e  d e s  groupes  à i d e n t i f i e r ,  

* l i s t e  d e s  t e r t s  u t i l i s a b l e s ,  

( c e s  l i s t e s  p e r m e t t e n t  de  s p é c i f i e r  l a  p o r t é e  du p rocessus  de  

s é l e c t i o n ) .  

- Le d e r n i e r  moduie e s t  c o n s a c r é  à l ' i d e n t i i i c a t i o n  d ' i n d i v i d u s  

nouveaux. 

11 peut ~ p é r e r  s u r  t o u t e  u l i  r é p e r t o r i i e ,  ou s u r  une c l 5  i n t r o a u i t e  

p a r  l ' u t i l i s a t e u r  l o r s  de  l a  phase d f i n i t i a l i s a t i o n .  Le p r o f i l  de  

réponses  x e s t  e n s u i t e  i n t r o d u i t  pour p e r m e t t r e  l e  c a l c u l  d e s  pro- 

b a b i l i t é s  u a b s o l u e s "  p ( x / c j )  e t  c e l u i  d e s  p r o b a b i l i t é s  " r e l a t i v e s "  

p ( c j / x )  pour l ' e n s e m b l e  des  groupes  C j .  Conformément à une p r a t i q u e  

c o u r a n t e  en  b a c t é r i o l o g i e ,  c e r t a i n e s  f r é q u e n c e s  o n t  é t é  m o d i f i é e s  : 

l e s  v a l e u r s  n u l l e s  de  p q i / ~ j  o n t  é t é  r e l e v é e s  à 1 e t  de  f a ç o n  

symét r ique  l e s  v a l e u r s  é g a l e s  à 100 % , a b a i s s é e s  à 99 % . L'absence  

de c e r t a i n e s  m o d a l i t é s  n ' e s t  généralement pas  c o n s i d é r é e  comme d é f i n i -  

t i v e ,  une muta t ion  pouvônt r e m e t t r e  en c a u s e  un t e l  r é s u l t a t .  Les 

n o u v e l l e s  v a l e u r s ,  a r b i t r a i r e m e n t  c h o i s i e s ,  pe rmet ten t  de ne pas  

r e j e t e r  a  p o s t e r i o r i  un p r o f i l  même s i  c e l u i - c i  n ' a  pas é t é  o b s e r v é  e n  

l a b o r a t o i r e .  Le programme é d i t e  un t a b l e a u  r e g r o u p a n t  l e s  p r o b a b i l i t é s  

"absolues"  e t  " r e l a t i v e s "  c a l c u l é e s  pour c h a q i ~ e  c l a s s e  . c j  . L ' u t i -  

l i s a t e u r  peu t  a i n s i  c o n t r ô l e r  l a  v a l i d i t é  d e s  r é s u l t a t s  f o u r n i s .  Une 

é d i t i o n  s u p p l é m e n t a i r e  met en év idence ,  pour chaque m o d a l i t é  du p r o f i l  

i n t r o d u i t ,  s a  p r o b ô b i l i t é  d ' o b s e r v a t i o n  dans  l e  groupe d ' a p p a r t e n a n c e  

l e  p l u s  2 robab le .  E l l e  permet de  compléter  l e  c o n t r ô l e  précBdent.  



Dans l e  c a s  où l ' a p p a r t e n a n c e  à d ' a u t r e s  groupes  n e  peut  ê t r e  r e j e t é e ,  

l e  programme f o u r n i t  une l i s t e  des  groupes  pour l e s q u e l s  l e  p r o f i l  a  

une p r o b a b i l i t é  d ' o b s e r v a t i o n  s u p é r i e u r e  à un s e u i l  donné. On propose 

à l ' u t i l i s a t e u r  une n o u v e l l e  s é l r c t i o n  de  c a r a c t è r e s  d i s c r i m i n a n t s .  

C e t t e  s é l e c t i o n  e s t  f a i t e  parmi l e s  t e s t s  n e  f i g u r a n t  pas d é j à  dans  l a  

c l é .  E l l e  a  pour o b j e t  a e  mieux s é p a r e r  l e s  groupes  pour l e s q u e l s  l e  

d o u t e  s u b s i s t e .  S i  l ' u t i l i s a t e u r  l e  s o u h a i t e ,  l e  programme é d i t e  

une l i s t e  de p ( q i r / c j )  pour chaque nouveau groupe à d i s c r i m i n e r .  

VI - APPLICATIONS 

Deux c l é s  c i ' i d e n t i f i c a t i o n  o n t  é t é  cons t i r ;uées  à l ' a i d e  du l o g i c i e l  

p récéden t .  E l l e s  c o r r e s p o n d e n t  à des  p r é o c c u p a t i o n s  d i f  r é r e n t e s  : 

L'une e s ~  d e s t i n é e  s u  c o n t r ô l e  des  a l i m e n t s  ~t des eaux.  E l l e  voncerne 

30 e s p è c e s  dont  7 f iouvel les .  E l l e  a  permis  l a  r é a l i s a t i o n  d 'une  

v e r s i o n  l1 i n d u s t r i e l l e 1 '  q u i ,  achevée en 1985, e s t  maintenant  .xinmer- 

c i a l i s é e  par  l a  s o c i é t é  llAPI1l s o u s  l e  s i g l e  API20EC. 

L ' a u t r e  e s t  d e s t i n k e  au  d i a g n o s t i c  médical .  E l l e  d i s c r i m i n e  35 e s p è c e s  

d é j à  t o u t e s  r é p e r t o r i é e s .  

Dans l e s  deux c a s ,  d e s  c o n t r a i n t e s  t e c h n i q u e s  o n t  imposé une l i r i i i -  

t a t i o n  e n t r e  24  e t  20 d u  nombre de  t e s t s  s é l e c t i o n n é s .  C e t t e  q c a n t i t 6  

e s t  a c c e p t a b l e  en  r e g a r d  du t a u x  d l e r ' r e u r  t h é o r i q u e  dont une najo-  

r a t i o n  e s t  c a l c u l é e  pa r  l e  module de  s é l e c t i o n .  

L ' e f f i c a c i t i  de c e s  c l é s  a  é t é  démontrée s u r  p l u s  de 800 souches .  Là 

o ù  l a  comparaison é t a i t  p o s s i b l e  ( e s p è c e s  connues)  d l  a u c r e s  sys témes 

d ' i d e n t i f i c a t i o n  o n t  i t é  u t i l i s é e s  (API e t  K i c r o  I D ) .  Une coInc idence  

de 100 % a  é t é  obse rvée  a v e c  a u  moins l ' u n  d e s  sÿs t8mes p récéden t s .  



Cer ta ines  souches r e s t e n t  non i d e n t i f i é e s  ( 6  % ) .  Toutes d ' o r i g i n e  

hydrique, e l l e s  peuvent appa r t en i r  à des nouveau groupes. 

VI1 - CONCLUSION 

Ces r é s u l t a t s  s a t i s f a i s a n t s  ne sau ra i en t  masquer l e  c a r a c t è r e  incom- 

p l e t  d'un t e l  système. 

Les techniques bac tér io logiques  son t  en e f f e t  en cons tan te  évolu t ion .  

La connaissance de l a  f l o r e  bactér ienne s ' amél iore  paral lé lement  mais 

r e s t e  t r è s  incomplète. Cer ta ins  r o s u l t a t s  acquis  peuvent ê t r e  remis 

en quest ion.  

Le c a r s c t s r e  non exhaus t i f  des données de base s e  t r a d u i t  par 

l 'absence d ' i d e n t i f i c a t i o n  pour c e r t a i n e s  souches. I l  l a i s s e  également 

c ra indre  que des i d e n t i f i c a t i o n s  erronnées puissent  s e  produire  pour 

l e s  souches dont l ' appar tenance  à l a  populat ion de ré férence  ne peut 

ê t r e  é t a b l i e  de façon s û r e .  

Lr exporimentations u l t é r i e u r e s  ont pu remédier à c e r t a i n e s  de ces 

lacunes,  n a i s  s e u l e  l a  conception d'un système évo lu t i f  e t  auto-cor- 

r ec t eu r  peut appor te r  une s o l u t i o n  généra le  e t  s a t i s f a i s a n t e  aux 

problémes soulevés.  

La première version présentés  dans ce c h a p i t r e  a  f a i t  place progres- 

sivement à un nouveau système qui t e n t e  de rémédier à ces  défaiics. 

1 

Les chap i t r e s  s u i v a n t s  sont  consacrés 2 l ' exposé  de s e s  c a s a c t é r i s -  

t i ques  e s s e n t i e l l e s  en commençant par l a  coopérat ion PROLOG-S.G.B.D. 

a ~ t o u r  de l a q u e l l e  s ' o rgan i se  une bonne p a r t i e  des t ra i tements .  



CHAPITRE III 

INTERFACE PROLOG-S.G.B.D. INFORMIX 

La structure, les propriétés d'une interface PROLOG-INFORMIX y sont 

développées et présentées dans le cadre de l'application à l'identi- 

f ication bactérienne. 

On présente, pour commencer, le syst2me d'information de I'application 

et son implantation sous la forme d'une base de données relationnelle. 

Cette base est ensuite utilisée pour illustrer les fonctions des 

différents niveaux de l'interface. 

Cet exposé est général et met l'accent sur les possibilités de chacun 

des niveaux. Il évite autant que possiSle les aspects 5erhniques 

propres à la réalisation. 

Pour ceux-ci et pour une présentation complète de la programmation, on 

peut se reporter aux annexes 1 ,  2, 3 et 4. 

.I 

1 - SCHEMA CONCEPTUEL DE LA BASE 

Une analyse des informations à ranger dans la base fait apparaître les 

ensembles dfentit6s suivants : 



clé : nom d'un kit d'identification composé d'un ensemble - 
d'espèces et de tests discriminants. 

espèce : nom d'une espéce faisant partie d'un kit d'identification. 

test : nom d'un test biochimique utilisé dans un kit et servant - 
à l'identification. 

test complémentaire : nom d'un test pouvant être utilisé en 

complément d'un kit pour préciser une 

identification douteuse. 

profil : une séquence de réponses aux tests d'un kit permettant 

une identification. Cette séquence est souvent codée 

sous forme d'un nombre octal. Elle concerne une souche 

Sactérienne. 

espèce identifi6e : espèce d'appartenance probable pour une souche 

bactérienne. On lui associe une probabilité 

d'obtention du profil de réponses pour l'expècr 

considérée. 

caractère atypique : test et modalité de réponse anormale pour 

l7esp&ce la plus probable. 

caractère complémentaire : test et modalité de répcnse complémentaire 

précisant l'identification. 

reférence : numéro de référence d'une souche bactérienne identifiée. 

Une clé est cozposée d'espèces, de tests et de tests complémen+aires, 

elle concerne un ensemble de profils de r6ponses. 



Pour chaque profil, on obtient une liste d'espèces identifiées et de 

probabilités, une liste de caractéres atypiques et une liste de ca- 

ractères complémentaires. 

Un profil correspond aux réponses obtenues lors de l'identification de 

certaines souches bactériennes. Chaque souche est référencée par un 

numéro. 

Les associations correspondantes sont donc les suivantes, elles sont 

du type 1-n : 

clé --> espèce 

clé --> test 

clé -->  est complémentaire 

clé --> profil 

clé x profil --> caractère atypique 

(test x modalité) 

clé x ?rofil --> caractère complémentaire 

(test x modalité) 

clé x profil --> espèce identifiée 

(espèce x probabilité) 

clé x profil --> référence de souche 

Ces associations conduisent à la définition des relations : 

ESPECES : clé, espèce, référence d'espèce, 

TESTS : clé, test, référence de test, 

TESTS COMPLEMENTAIRES : clé, test complénentaire, 

référence de test complémentaire, 

PROFILS : clé, profil, référence de profil, 

ESPECES-IDENTIFIEES : référence de profil, référence 

d'espèce, probabilitS, 



CARACTERES-ATYPIQUES : référence de p r o f i l ,  référence de 

t e s t  complémentaire, modalité, 

PROVENANCES : référence de p r o f i l ,  référence de souche. 

Les composants "référence de p ro f i l n  caractér isent  de manière unique 

un couple c l é  x p r o f i l .  Ils assurent de façon plus économique l e s  

l i e n  en t r e  l e s  r e l a t i ons  PROFILS, ESPECES-IDENTIFIEES, CARACTERES- 

COMPLEMENTAIRES. 

Les composants références d'espèce, de t e s t ,  de t e s t  complémentaire, 

jouent un r ô l e  analogue e t  correspondent aux couples c l e  x espace, 

c l é  x t e s t ,  c l é  x test complémentaire. 

II - INTERFACE PROLOG-INFORMIX 

11-1 .- Objectifs  

La r éa l i s a t i on  do i t  rependre à plusieurs ob j ec t i f s  d'importance e t  de 

d i f f i c u l t é  croissante.  

Le premier sans lequel  l e s  aut res  ne pourraient ê t r e  s a t i s f a i t s  

consis te  à ajouter  à PROLOG l e s  primitives qui l u i  permettent de gérer 

l e s  données rangées dans une base. 

Le second e s t  de f a c i l i t e r  l e s  accès au contenu de l a  base. Ijn u t i -  

l i s a t eu r  non ave r t i  do i t  pouvoir rédiger une requête sans connaître - 
l e s  d é t a i l s  r e l a t i f s  à l1 implantation. 

La s a t i s f ac t i on  de ces ob j ec t i f s  passe par i a  r é a l i s a t i on  de plusieurs 

niveaux dl in terfaçage de fonctionnali tés croissantes .  



11-2.- Interface de niveau 1 

Le n i v e a u  1 met en  o e u v r e  l e s  f o n c t i o n s  d é f i n i e s  dans  In fo rmix  pour l a  

l i a i s o n  a v e c  l e  l a n g a g e  C .  E l l e s  s o n t  a j o u t é e s  2 1 1 i n t e r p r 6 t e u r  P r o l o g  

sous forme de p r é d i c a t s  é v a l u a b l e s .  

11-2-1.- I n t e r f a c e  In fo rmix ,  l angage  C 

L ' i n t e r f a c e  r e p o s e  s u r  l ' u t i l i s a t i o n  d e  f o n c t i o n s  q u i  p e r m e t t e n t  d 'une  

p a r t  l ' a c q u i s i t i o n  de  conna i s sances  s u r  l a  s t r u c t u r e  de l a  base  e t ,  

d ' a u t r e  p a r t ,  l a  man ipu la t ion  d e s  données.  

Toutes l e s  i n f o r m a t i o n s  r e l a t i v e s  3 l ' i m p l a n t a t i o n  de l a  base  s o n t  

a c c e s s i b l e s  : 

- l e  nombre de  r e l a t i o n s  e t ,  pour chacune d ' e l l e s  : 

l e  nom, l e  nombre d ' é l éments  du n -up le t  composant e t  s a  

longueur .  

- pour chaque é lément  dse  n -up le t  : l e  nom, l e  type  ( c h a î n e ,  e n t i e r ,  

composé, ... ) e t  l a  longueur .  

- pour chaque é lément  composé : l e s  é l éments  de  l a  composi t ion e t  

l e u r  t y p e .  

- pour-chaque index  d ' a n  n -up le t  : l e  nom e t  l e  type  ( i n d e x  ou non 

index,  d u p l i c a b l e  ou non d u p l i c a b l e ) .  

On d i s p o s e  de f o n c t i o n s  pe rmet tan t  l ' o u v e r t u r e  e t  l a  f e r m e t u r e  de l a  

base e t  d e s  f i c h i e r s  r e l a t i o n s .  On peu t  a j o u t e r ,  suppr imer ,  m o d i f i e r  

un n -up le t  de  r e l a t i o n ,  a j o u t e r  ou suppr imer  un index.  



Les acc&s aux n-uplets d'une relation peuvent être effectués soit de 

fa~on indexée soit de façon séquentielle. Pour illustrer ces possi- 

bilités, voici deux exemples de programmes C utilisant l'interface : 

- Le premier réalise un parcours séquentiel des n-uplets 

de la relation des ESPECES : 

main( ) 

( 
char enr[100]; 

int j ,cond; 

short type, longueur, perms; 

char *lis techamp( 1 O ] , nomchamp [ 1 O] [ 1 O] ; 

/*ouverture de la base*/ 

dbselect (DEOPEN, l'bacterl' ) ; 

/*ouverture de la relation ESPECES*/ 

dbselect(FILEOPEN,"espv); 

/*définition d'une vue sur l'ensemble des composants de la 

relation ESPECES*/ 

for (j=O; 

! dbnf ield( j , "es pu, nomchamp [ j 1 ,  xtype , xlongueur , xperms) ; 
j++) listechamp[j]=nomchamp[j]; 

/*initialisation pour un accés séquentiel*/ 

dbself ield( llespl' ,O, ACCSEQUENTIAL) ; 

/*recherche du premier n-uplet*/ 

cond=dbfind("espl',FIRST,O,xlongueur,enr); 



while( cond=O) ) 
enr[ïongueur] = 0; 

/*édition du composant nom d'espèce*/ 

printf ('l%\ntl,enr+l 2 )  ; 

/*recherche du n-uplet suivants/ 

cond = dbfind(~esp~,NEXT,~",xlongueur,enr); 

/*fermeture de la relation et de la base*/ 

dbselect (FILECLOSE, ) ; 

dbselect(DBCLOSE,"bacter"); 

1 

- Le second est une recherche indexée du premier n-uplet de 

la rslation des TSSTS dont la valeur pour ie composant nom 

de test est supérieure à "APP" 

L 

char enr[100] ; 

int j,cond; 

short type,longueur,perms; 

char *listechamp[l0],nomchamp[10][10]; 

for( j=0; 

! dbnf ield(; , "carn ,nomchamp[; 1 ,  xtype ,xlongueur, xperms) ; 
j++) listechamp[j]=nomchamp[j]; 

dbsetfile~iew("car~~,listerhamp,(int)j); 



/*initialisation pour un accès indexé sur le ncmposant nom de 

test*/ 

dbselfield("carV,"carlib",ACCKEYED); 

/*recherche du premier n-uplet dont la valeur est supérieire 

à APP*/ 

dbf ind( "car", GREATZR, ltAPPfr, 2longueur, enr ) ; 

printf (l7%\n",enr+l 2)  ; 

dbselect (FILECLOSE, "car1' ) ; 

dbseiect(DBCLOSE,"bacter"); 

Ces exenples illustrent los caractéristiques de lr;nterfâce avec le 

langage C . La programnation des accSs à la base est lourde et déli- 

cate. On est loin des 3cssibil;tés offertes par les langages 3' inter- 

rogation classiques. A ce niveau la base se comporte comme un ensemble 

de fichiers séquentiels indexés pour lesquels on peut dofinir et 

utiliser un nombre quelconque d'index. 

11-2-2.- Les prédicats évalüables d'accès à la base 

Ils ccnstituent une extension de l'interpréteur PROLOG et utilisent 

les fonctions de l'interface au langage C. A la fonction 

dbselect(DBOPEN,~bacter") correspond ainsi le prddicat 

guvrir-bd("bactern). AprSs v6rification du type de l'argument qui doit 

être iristancié à un ncm, le prédicat réalise l'ouverture de la base. 

Il est évalué d vrai si css opérations sont effectuées avec succès. 

De même, info-numcharnp("espn,l,n,t,R) donne, 2 l'image de la fane- 

tion dbnfield(1 ,lfespW,n,t,R) , le nom (n) , le type (t) et la 

lcngueur (1)  du coiriposant numéro 1 de la relation des espèces. 



A l'aide de ces prédicats évaluables, on peut écrire en PROLOG 

l'équivalent d'un programme C : 

ouvrir-bd( ''bacter" ) 

ouvrir-fich("carl' ) 

init-ind("carW , wcarlibll ) 

trou~er-clé("car~,~carlib",grand,~~APP~~) 

v~e(~car~~,"carlib".nil,v-carlib.nil) 

écrire(v-carlib) 

fermer-f ich("carl1 ) 

fermer-bd("bacterl') ; 

On traduit dans cet exemple le prograrrime de recherche indexSe cité 

dans le paragraphe précédent. Lors de l'ouverture de la relation 

ouvrir-f ich définit une vue sur l'ensemble des composants. 

Trouver-clé réalise la recherche indexée et vue extrait d'un tampon 

interne à llinterpréteur la valeur du composant nom de test (carLiSI. 

L'interface de niveau 1 répond à l'un des objectifs poursuivis : 

PROLOG peut accéder aux informations rangées dans une base. Les pro- 

babilités sont cependant trop élémentaires et llutilisztion délicate. 

Il s'agit là néanmoins du point de départ obligé pour la constitution 

d'une interface plus évoluée. 

II-3.- Interface de niveau 2 

Cette interface est écrite en PROLOG (le progranme est comment6 dans 

1 ' annexe Interface 2 )  . Ce niveau réali.se une interrogation 
comportant des sélections relatives à plusieilrs composants. La combi- 

naison.de ces sélections sur plusieurs relatiofis permet de s i tuer  

ce t te  interface au niveau des langages d'interrogation classiques. 



On accède aux o p é r a t i o n s  de  s é l e c t i o n ,  p r o d u i t  e t  p r o j e c t i o n  comme l e  

montre l ' e x e m p l e  s u i v a n t  qu i  u t i l i s e  l a  base  " b a c t é r i e s n  . 

On d é s i r e  c o n n a î t r e  l e  nom d e s  espèces  i d e n t i f i é e s  e t  l e s  p r o b a b i l i t é s  

c o r r e s p o n d a n t e s  pour l e  p r o f i l  de r é p o n s e s  "0617401" de  l a  c l é  

" AP I N O V "  . 

II-3-2.- R é a l i s a t i o n  à l ' a i d e  d ' In fo rmix  

Dans l e  l angage  d ' i n t e r r o g a t i o n  d ' I r , fo rmix ,  c e t t e  r e q u ê t e  s ' e x p r i n e  

pa r  : 

p r i n t  e s p l i b , i d  prob where pro  prof  i l  = "0617401" and - - 
pro - c l e  = "APINOVv j o i n i n g  pro  r e f  = i d  r e f  and - - 
i d  comp = es? comp. - - 

E l l e  met en  j e u  l e s  r e l a t i o n s  d e s  e s p è c e s ,  d e s  p r o f i l s  e t  d e s  e s p è c e s  

i d e n t i f i é e s .  On s é l e c t i o n n e  dans  l a  r e l a t i o n  PROFILS l e s  n - u p l e t s  qui  

co r responden t  à l'O51 7401 e t  à l a  c l é  "APIMOV". Le composant r é -  

f é r e n c e  de  p r o f i l  met en  correspondance l e s  n - u p l e t s  de  l a  r e l a t i o n  

PROFILS e t  ceux de  l a  r e l a t i o n  CSPECES-IDENTIFIEES ( p r o  r e f  = i d  r e f ) .  - - 
On t r o u v e  a i n s i  dans  l a  r e l a t i o n  des  e s p è c e s  i d e n t i f i é e s  l e  composant 

r e l a t i f  à l a  p r o ~ a b i l i t é .  Le nom s ' o b t i e n t  dans 1s r e l a t i o n  d e s  es-  

pèces  pa r  l a  mise  e n  oeuvÏe  de  l a  j o i n t u r e  qui  p o r t e  sur7 l a  r é f d r e n c e  

d ' e spèce  ( i d  - comp = e s p  - comp). 



PROFILS : 

c l é ( p r o  - c l é )  : "APINOV" 

p r o f i l  ( p r o  - p r o f i l )  ; "061 7401 " 
r é f é r e n c e  de p r o f i l  (p ro - re f )  <-------- 

I 
ESPECES IDENTIFIEES : 1 

r é f é r e n c e  de p r o f i l  ( i d  - r e f )  <------- 
r é f é r e n c e  d ' e s p è c e  ( i d  - cornp) <------- 
p r o b a b i l i t é  ( i d  - p r o b )  1 

I 
ESPECES : 1 

e spèce  ( e s p l i b )  1 
r é f é r e n c e  d f e s p & c r  ( e s p  - compj <------- 

II-3-2.-  R é a l i s a t i o n  à l a i d e  de  P r ~ l o q  

La f o r m u l a t i o n  de c e t t e  q u e s t i o n ,  dans l e  c a d r e  de  l ' i n t e r f a c e  PROLOG, 

u t i l i s e  l e  p r d d i c a t  recherche-mul t .  E l l e  s e  p r d s e n t e  de  manière c l a s -  

s i q u e  : 

<"pro - c l e , d g a l , " ~ ~ ~ ~ ~ ~ " , v - c l é > .  
<"pro - r e f v , o l , v l , v - r e f > . n i l > .  

i d e n t "  , 
< " i d  - r e f " , e g a l , v - r e f , x > .  

<" id  - co1np",02,v2, v-camp>. 

< " i d  - probfl,03,v3,v-pr~b>,nil>. 
e s p t f ,  

<"esp - compv,egal ,v-conp,y>.  

<vesplib",04,v4,v-lib>.nil>.nil) 



Recherche-mult d é f i n i t  une s u i t e  ordonnée d e  s é l e c t i o n s  r e l a t i v e  aux 

r e l a t i o n s  "prof  i ls",  " i d e n t u ,  " e s p u .  Chaque s é l e c t i o n  peut p o r t e r  s u r  

p l u s i e u r s  composants e t  u t i l i s e r  ou non d e s  o p é r a t e u r s  ( é g a l ,  g rand ,  

p e t i t ,  p t e q ,  gdep) .  

La mise  en  oeuvre  d 'une  s é l e c t i o n  au  n iveau  d ' u n  composant p a r t i c u l i e r  

dépend de  l ' e x i s t e n c e  e t  de  l a  n a t u r e  d e s  pa ramèt res  composants, 

o p é r a t e u r ,  v a l e u r  de comparaison.  Les rense ignements  n é c e s s a i r e s  s u r  

l e  t y p e  de  composant, l ' e x i s t e n c e  d 'un index. . .  e t c , .  .. s o n t  e x t r a i t s  

de l a  base  à l ' a i d e  d e s  p r é d i c a t s  co r respondan t s  du n i v e a u  1 .  

On commence p a r  l 'examen du pa ramèt re  o p é r a t e u r .  S ' i l  n ' e s t  pas 

p r é c i s é  ( l a  v a r i a b l e  c o r r e s p o n d a n t e  e s t  l i b r e ) ,  on c o n s i d è r e  que 

l ' o n  a a f f a i r e  à un p a r c o u r s  s é q u e n t i e l  que l ' o n  r o a l i s e  Ce nar i iére  

c l a s s i q u e  : recherche  du premier  élément p u i s  a e s  é léments  s u i v a n t s  

3 l ' a i d e  d e s  p r o d i c a t s  d u  niveaü 1 .  C9us l e s  Slsrnents t r o u v é s  s o n t  

p r i s  en compte. 

S ' i l  e s t  p r é c i s d ,  deux c a s  peuvent s e  p r o d u i r e  s u i v a n t  q u ' i l  e x i s t e  ou 

non une v a l e u r  de  compar-l  5 son.  

L'absence d 'une  t e l l e  v a l e u r  e n t r a î n e  l a  r é a l i s a t i o n  d 'un p- a r c o u r s  

s é q u e n t i e l  comme dans  l e  c a s  p récéden t .  

Sa  présence impl ique un cho ix  d e s  é léments  à r e t e n i r .  Ce c h o i x  e s t  

r é a l i s é  en  t e n a n t  compte de  l ' e x i s t e n c e  d ' u n  index pour l e  composant 

qu i  permet un pos i t ionnement  d i r e c t  s u r  l e  premier  é lément  S r e t e n i r .  

9 

La r e c h e r c h e  d e s  é l é m e n t s  s u i v a n t s  d é p e ~ d  de  l . ' o p é r â t e u r  e t  du t y p e  de  

l ' i n d e x  ( d u p l i c a b l e  ou non d u p l i c a b l e ) .  E l l e  e s t  r é a l i s é e  de  façon  

s é q u e n t i e l l e .  S i  l e  composant n ' e s t  pas indexQ,  on met en  oeuvre  un 

pa rcours  s é q u e n t i e l  au  c o u r s  duquel na s e r o n t  r e t e n u s  que l e s  é léments  

convenables .  



Les s é l e c t i o n s  s u r  composant que l ' o n  t rouve  dans une requête  ~ e l a t i v e  

à une r e l a t i o n  ne peuvent pas jouer l e  même r ô l e .  

I l  f a u t  d é f i n i r  l a  s é l e c t i o n  p r inc ipa l e  : c e l l e  par l a q u e l l e  l e  t r a i -  

tement va commencer. E l l e  détermine l 'ensemble des n-uplets à examiner 

e t  à passer au  c r i b l e  des  c r i t è r e s  r e s t a n t s .  Les éléments incompa- 

t i b l e s  sont  r e j e t é s  e t  ne p a r t i c i p e n t  pas à l a  so lu t ion .  Le coût de 

l ' o p é r a t i o n  e s t  a i n s i  é t ro i tement  l i é  à l ' importance des éléments 

re tenus  l o r s  de l a  première é tâpe .  

I l  importe donc de c h o i s i r  dans une s u i t e  de s é l e c t i o n s  c e l l e  qu i  e s t  

l a  plus  préc ise .  On exprime pour ce  f a i r e  uEe préférence généra le  pour 

l e s  opéra teurs  é g a l ,  pour un composant indexé e t  non dupi icac le  ... Un 

des  i n t é r ê t s  de PROLOG e s t  de sermet t re  l ' axp res s ion  d e  l a  s t r s t é g i e  

de choix sous forme de r è g l e s .  E l l e  e s t  a i n s i  c lairement  d é f i n i e  e t  en 

conséquence faci lement  nodi f iab le .  

L ' u t i l i s a t i o n  de connaissances plus  p r é c i s e s ,  r e l a t i v e s  à uns bzse 

p a r t i c u l i è r e ,  peut cont r ibuer  à améliorer  l e s  coûts  de t r a i t emen t .  

Dans l e  cas de l a  base b a c t é r i e s ,  on p réc i se  par exemple que 1 2  com- 

posant ré férence  de p r o f i l  e s t  à c h o i s i r  s ' i l  e s t  en compétit ion avec 

un a u t r e  composant dans l e  cadre d'une s é l e c t i o n .  Le champ des va l eu r s  

t rouvées e s t  dans c e  c a s  généralement p l u s . r e s t r e i n t .  

Ce t r a v a i l  de mise en place e s t  une 09éra t ion  coûteuse q u ' i l  e s t  in- 

téressar i t  d ' é v i t e r  lo rsque  s e  r ep ré sen te  une sé lec t ior i  qui o f f r e  des  

c a r a c t é r i s t i q u e s  analogues : 

* . mêmes composants, 

. mêmes opé ra t eu r s ,  

. présence de va l eu r s  de comparaison aux mêmes zmplaceaents. 



On dé f in i t  pour une s é r i e  de sé lec t ions  sur une r e l a t i on ,  un schéma 

type qui peut s'identifier à toute requête comparable. On u t i l i s e  à 

c e t t e  occasion l e s  pos s ib i l i t é s  de PROLOG r e l a t i ve s  & l ' un i f i ca t ion .  

On implante ce schéma type sous l a  forme d'un obje t  non ins tancié  doté 

de ca rac té r i s t iques  e t  de propriétés : 

. nom de composant, 

. opérateur dé f in i  ou non déf in i ,  

. valeur de sé lec t ion  présente ou non présente. 

S i  l a  requête porte sur plusieurs r e l a t i ons  comme dans l'exemple 

proposé, l ' éven tue l l e  l i a i son  ( j o in tu r e )  e s t  r éa l i sée  en PROLOG à 

l ' a i d e  de variables qui ,  selon l e  cas,  reçoivent des valeurs de con- 

paraison ou des valeurs trouvées. 

Sans l'exemple précédent, l a  jo inture  en t re  l e s  r e l a s i o n ~  ?3OFILS e t  

ESPECES-IDENTIFIEES s'exprime en PROLOG par l ' in termédiai re  de l a  

variable v-ref. La valeur trouvae par l a  sé lect ion dans l a  r e l a t i on  

des p ro f i l s  e s t  t ranspcrtée dans l a  sé lec t ion  suivante comme valeur de 

comparaison. La jo inture  ent re  l e s  re la t ions  des espéces iden t i f i ées  

e t  des espèces e s t  r é a l i s ée  à l ' a i de  d'un procédé analogüe. 

II-4.- Interface de niveau 3 

La formulation d'une requête & l ' a i de  de l ' i n t e r f z c e  de niveaa 2 

nécessi te une bonne connaissance de l ' implantat ion de l a  base. I l  e s t  

souhai table ,  dans l a  mesure du pcss ible ,  de soulager 1 ' u t i l i s a t eu r  de 

ce r ta ins  aspects  r e l a t i f s  à c e t t e  implantation e t  non directanent l i é s  

à l ' e x p r e s s i x ~  de :a question. 



Pour déterminer quels sont les caractères atypiques relatifs au prof il 

n0617401w de la clé w A P I N O V "  , il est indispensable, dan3 le cadre de 
l'interface de niveau 2, de préciser, en plus des éléments qui se 

rapportent à la question : 

- les noms de relations qui interviennent, 

- les noms des composants qui sont impliqués, 

- les liens entre les relations constituantes. 

recherche-mult ( 

<"prof ilsn, 

<"pro - prof il", egal, If. 61 7401 ,v-prof il>. 

<lfpro clem, egal,llAPINOV", v - c m .  - 
<"pro - rofv,ol,vl,v-ref>.nil>. 

<flatypu, 

<"at  ref" ,egal,v-ref ,x>. - 
<"at - compw,02,v2,v-camp>. 
<"at mod" ,o3, v3, v-mod> .nil>. - 

<llcarw, 

<"car - compU,egal,v-comp,y>. 
< w c a r l i b v , 0 4 , v 4 , v - l i b > . n i l ~ i l )  

La formulation idéale doit se limiter à mentionner les composants 

strictement utiles à la question. Ils doivent apparaître sous la forme 

de noms d'ensembles d'entités et non sous uneforme interne parfois 

rébarbative : 

prof ii = "061 7401 " 

cl6 = " A P I N O V "  

test ? 

modalité ? 



La p r i s e  en compte e s t  r é a l i s é e  par l ' i n t e r f ace  de niveau 3. El le  

u t i l i s e  un ensemble de connaissances sur l a  s t r uc tu r e  de l a  bas? 

explorée. Parmi cel les-c i  ce r ta ines  sont déjà access ibles  : 

nom des r e l a t i ons ,  

nom des composants, 

type des composants, 

nature de l ' indexation.  

D'autres doivent ê t r e  a joutées .  Elles concernent : 

- d'une par t  l e  rapport en t re  nom d ' en t i t é  e t  compcsant 

interne ( u t i l i s é  dans Le cadre d'une r e l a t i o n ) ,  

- d 'autre  part  l e s  l i e n s  ex i s tan t  ent re  l e s  r e l a t i ons  

qui permettent l a  r é a l i s a t i on  des jointures. 

11-4-1 . - Choix d'une r e l a t i on  

Dans l a  question précédente l ' e n t i t é  "cldl' peut f igure r  : 

dans l a  r e l a t i on  des esgèces sous l e  nom esp-cle 

dans l a  r e l a t i on  des t e s t s  sous l e  nom car - c l e ,  

dans l a  r e l a t i on  des t e s t s  complémentaires sous 19  

nom carc c le . .  . - 

La détermination du l i en  nom alentité,composant repose sur l ' u t i l i -  

sa t ion  de prodicats q u i  expriment l e s  connaissances de c e t t e  nature : 

Le prédicat champ-lie essocie l e  nom d ' en t i t é  au nom du composant 

in terne  : 



Le prédicat champ-relat associe le nom du composant au nom de la 

relation : 

champ-relat ( l1carc - clen, l'carc" 1. 

Le prédicat nom-relation permet de renommer uhe relation de manière 

à rendre plus explicite le dialogue avec l'utilisateur : 

Pour la déterminacion de la relation ?I associer au nom d1entit6, 

l'interface de niveau 3 propose 3 solutions qui utilisent ces connais- 

sances : 

1 - une relation ddjà utilisée et liée à l'entité, 

2 - la relation optimale (celle qui offre la possibilité 

de sélection la plus précise au sens déjà évoqué dans 1s cadre 

de l'interface de niveau 2). 

3 - une liste de noms de relations possibles. L'utilisateur 

doit, dans ce cas, choisir dans cette liste. 

II-4-2.- Etablissement des liens 

L'examen de la question est réalisé de manière séquentielie. On ex- 

trait une relation de la suite des sélections et, après choix d'une 

relation à associer à l'entité courante, on examine les rappoi-ts entre 

cette sélection et les précédentes. 



On u t i l i s e  l e  prédicat  l i a i son  qui déc r i t  l e  l i e n  éventuel ex i s tan t  

ent re  deux re la t ions .  Entre l a  re la t ion  des t e s t s  e t  c e l l e  des pro- 

f i l s ,  il exis te  un l i e n  que l e  prédicat l i a i son  présente de l a  façon 

suivante : 

liai~on(~car","profiIs", 

<"carw, "car cornpu>. - 
<"atypU , llat-compn>. 

<uatypl ' , l fat  r e f v > .  - 
<vprof i ls" ,"pro  r e f V > . n i l ) .  - 

Liaison expriine que l e s  re la t ions  des t e s t s  ( " ca rv )  e t  des p ro f i l s  

sont l i 6 s  par 1' intermédiaire de l a  r e l a t i on  des caractères atypiques 

("atyp" ) au moyen des composants référence de t e s t  

("car - compn,"at - cornp") e t  référence de p ro f i l  ( " a t  - r e fn , "p ro  - r o f v )  . 

L e  l i e n  entre  r e l a t i o n s ,  s ' i l  ex i s te ,  do i t  ê t r e  unique. On n e  peut, en 

e f f e t ,  admettre l ' ex i s tence  de cycles qui engendreraiezt par comme- 

t a t i v i t é  e t  t r a n s i t i v i t é  une i n f i n i t é  po ten t ie l l e  de l i a i sons .  La 

présence de t e l s  cycles  révèle  en général l ' ex i s tence  d'une e n t i t é  

cachée qu'une analyse incomplète n'a pu révoler .  

La requête i n i t i a l e  e s t  a ins i  progressivement compil6e. Chaque nouveau 

composant e t  chaque nouvelle l i a i son  vient  compléter l a  sé lec t ion  à 

soumettre à l ' i n t e r f a c e  de niveau inférieur.  

Voici un exemplaire du dialogue généré par l ' i n t e r f a c e  e t  r e l a t i f  à l a  

question précédente : 



sé lec t ion ;  

'<prof iln = "061 7401 

"clé" = "APINOV" 

" t e s tTf  ? ? 

"modalit6" ? ? . 

On examine l a  s é l ec t i on  qui porte sur l e  composant p rof i l .  

Les valeurs s6lectionnées doivent ê t r e  égales à 0617401. 

Le composant p ro f i l  e s t  un composant de l a  r e l a t i on  des p ro f i l s .  

On examine l a  sé lec t ion  qui porte sur l e  composant c lé .  

Les valeurs sélectionnées doivent ê t r e  $gales à APINOV. 

La r e l a t i on  chois ie  e s t  l a  re la t ion  des p ro f i l s  qui contient un 

composant du même type.  Ce choix do i t - i l  ê t r e  retenu ? (c /n)  : n . 

I l  f au t  déterminer quel le  e s t  l a  r e l a t i on  associée au composant c lé .  

Ce choix peut-i l  ê t r e  l a i s s é  3 l ' i n i t i a t i v e  du système ? (o /n)  : O . 

La détermination va ê t r e  r é a l i s ée  en prenant l a  r e l a t i on  optimale : 

ce l l e  qui permet l a  sé lec t ion  l a  plus prkcise. 

Espéces e s t  l a  r e l a t i o n  cho is i r  : êtes-vous d'accord (o/n) : n 

I l  fau t  déterminer quel le  e s t  l a  r e l a t i on  associée au composant c lé .  

Ce choix peut-i l  ê t r e  l a i s s é  3 l ' i n i t i a t i v e  du système ? (o /n )  : n 



Dans la liste suivante, il faut sélectionner une relation : 

Relation des espèces 

Relation des.tests 

Relation des tests complémentaires 

Relation des prof ils 

Relation des espèces identifiées 

Relation des caractères complémentaires 

Relation des caractéres atypiques. 

Quel est le nom de la relation choisie : "testsn. 

Le composant c l 6  est un composant de :a reiation des tests. 

On examine la sélecticn qui ?orce sur le composant test. 

Le composant test est un composant de la relation des tests. 

On examine la sélection qui porte sur le composant modalité. 

Le composant modaiité est un composanc de la relation des caract2res 

atypiques. 

II-q-3.- Apprentissage 

Si cettr compilation interactive i1e peut Gtre évitée losrqu'une 

demande particulière se présente pour la première fois, on peut faire 

en sorte que 12 travail réalisé puisse servir pour une derndnde ana- 
* 

logue. A terme, ce, mécanisme d'apprentissage doit pernectre de 
* 

compléter l'interface et de la rendre totalement autonme pour un 

ensembie de besoins particuliers. 



Dans ce but, l'interface peut définir et ranger dans la base de con- 

naissances un couple : 

(question type, question compilée type). 

Chacun des Ql6ments de ce couple est constitue d'une manière compa- 

rable à celle évoquée dans le cadre de l'interface de niveau 2. 

Schéma de question type : 

profil = (valeur de profil] 

clé = (valeur de cl61 

Lesr. ? ? 

riiodalit6 ? ? 

13n exprime dans ce achema : 

que les composants profil et clé doivent être connus $t que 

la sélection porte sur un choix ae valeurs dgales. 

que les compçsants Lest et modalité ne doivent comporter 

aucuri critère de sélection. 

Schéma de question type compilée : 



"prof i lsv 

" p r o  - p r o f i l "  e g a l  ( v a l e u r  de  p r o f i l )  v - p r o f i l  

" p r o  c l é n  ega l  ( v a l e u r  de  c l é )  v-c le  - 
" p r o  r e f "  ? ? v-ref - 

liatypfl 

" a t  r e f f l  e g a l  v-ref  x - 
" a t  comp" ? ? v-cohp - 
" a t  modw ? ? v-mod - 

l1 car1' 

" c a r  compn e g a l  v-comp y  - 
" c a r  l i b "  ? ? v - l i b  - 

r e t r o u v e  dans  ce scn6m.â Les v a r i a b l e s  ( v a l e u r  de s r o f i l )  e t  ( v a l e u r  

de  clé) q u i  f i g u r e n t  dans  l a  q u e s t i o n  type .  

Le r o u p i e  e s t  i n s t a n c i 6  chaque f c i s  qus S? pix6sente Ilne i o q u ê t s  $3171- 

parab le .  L 1 i n s t a n c i a t i o n  permet l ' a t t r i b u t i o n  de  v a l s u r s  aux v a r i a , b l e s  

( v a l e u r  de  c l é )  e t  ( v a l e u r  de p r o f i l ) .  Les a u t r e s  composants r e s t e n t  

inddterminds  . 

La q u e s t i o n  compil6e r e l a t i v e  à l a  q u e s t i o n  type  e s t  A a i n s i  i:nmé- 

diaternment obtenue.  

R :a q u e s t i o n  : 

prof i l  = 11023567411 

c i e  = "AP120ECn 

t e s t  ? ? 

rnodali tg ? ? 

correspond i ~ m 6 d i a t e m e n t  l a  q u e s t i o n  ccmpiiBe : 



"prof  i lsn 

" p r o  - p r o f i l "  e g a l  "0235674" v - p r o f i l  

" p r o  c l é v  e g a l  "APf20ECft v -c le  - 
"pro- re fn  ? ? v-ref 

"a typ"  

" a t  r e f "  e g a l  v-réf  x - 
" a t  ccmpw ? ? v-comp - 
" a t  modu ? ? v-mod - 

' ' carU 

ncar-compn e g a l  v-coinp y  

" c a r l i b "  ? ? v - l i b  

III - CONCLUSION 

L'n p r o t o t y p e  de r e t t e  in-cerfacz a s c  sctae;;enien: 9 0 6 r a t i o n n e l  s ir  dr. 

PC-AT modèle 2  d 'une  mémoire de  640 K .  I l  e s t  u t i l i s é  à t i t r e  expé- 

r i m e n t a l  pour l ' i n t e r r o g a t i o n  de  p l u s i e u r s  bases  de r é s ü l t a t s  d ' i d e n -  

t i f i c a t i o n .  

Bien q u ' 6 c r i t e  dans  une v e r s i o n  de  PROLOG anc ienne  e t  ~ e l a t i v e m e n t  peu 

performante ,  c e t t e  v e r s i o n  d e  l ' i n t e r f a c e  donne l e s  r é s u l t a t s  demândés 

dans  d e s  d é l a i s  convenables  ( q u i  ne  décotiragent pas s o n  u t  i l  i s a t  ion! 

mais q u ' i l  s e r a i t  s o u h a i t a b l e  d ' a m é l i o r e r .  

L ' a m é l i o r a t i o n  p o u r r a i t  p o r t e r  s u r  l ' u t i l i s a t i o n  d ' u n  PROLOG p l u s  

e f f i c a c e  q u i  p u i s s e  ê t r e  é t endu  pa r  d e s  f o n c t i o n s  é c r i t e s  en  LATTICE C 

( c e  n ' e s t  pas couran t  s u r  PC ! j ,  ou sur l ' a c q u i s i t i o n  d'uri  n a t é r i e i  

g l u s  a d a p t é  ?t p l u s  p c i s s a n t  ( f inancement  ? ) .  



La réalisation de l'interface dans un langage de haut niveau : PROLOG 

permet une adaptotion facile de cet outil d'interrogation à è'autres 

S.G.B.D. . La décomposition en niveaux présente en particulier 

l'avantage de limiter les modifications au niveau 1 (le seul concerné 

par ies caractéristiques du S .G .B .D . ) .  Cette adaptabilité pourrai: à 

terme conduire à une ~ppr0Che multibase : les niveaux 2 et 3 s'ap- 

puyant sur des niveaux 1 spdcifiques et relakifs à des S.G.B.D.  pâr- 

ticuliers. 



CHAPITRE IV 

SYSTEME EXPERT D'INTERPRETATION 

DE L'IDENTIFICATION 

1 - ROLE ET ASPECTS GENERriUX DU SYSTEME EXPERT 

Le jugement d 'une  i d e n t i f i c a t i o n  fondé su? l ' e x p é r i e n c e  e t  l e s  

conna i s sances  du 5 a c t é r i o ; o g i s t e  r epose  s u r  2n r n r e a b l e  de n é s u l t a t s  : 

- l e s  p r o b a b i l i t é s  d ' appar tenance  aux esp&ces ,  

- l ' e x i s t e n c e  e t  l a  n a t u r e  d e s  c a r a c t è r e s  a t y p i q u e s .  

L . chercheur  en b a c t e r i o l o g i e  peut  q u a l i f i e r  1' i d e n t i f i c a t i o n  comme 

é t a n t  e x c e l l e n t e ,  bonne,  d o u t e u s e ,  ... r e l a t i v e m e n t  à une e s p è c e ,  un 

genre , . . .  à p a r t i r  de  c r i t è r e s  p r e c i s .  Son e x p é r i e n c e  l u i  permet,  dans 

l e s  c a s  douteux,  de c o n s e i l l e r  l a  r é a l i s a t i o n  de  t e s t s  complémentaires 

s u s c e p t i b l e s  de  l e v e r  c e r t a i n e s  ambigui tds .  



Ce jugement qualitatif est établi en fonction de l'utilisation d'un 

kit d'identification particulier qui ne concerne qu'une certaine 

catégorie d'espèces. Le kit a été conçu 2 partir d'un état de con- 

naissances dans le domaine concerné. Entre la conception, la réali- 

sation industrielle et la commercialisation, il s'écoule un temps 

suffisamment long pour que cet état ait évolué de manière 

significative. De nouvelles espèces sont fréquemment décou- 

vertes, elles peuvent entrer dans le champ d'application du kit et il 

faut en tenir compte. 

Le chercheur en bactériologie, ccnfronté à cette évolution, ?r6cise, 

en fonction des caractéristiques des espèces nouvelles, quels sont les 

profils de réponses qui, relativement au kit d'icentifieation, Yonc 

susceptibles d'interagir avec les nouvelies espèces. Sîs connsissanres 

lui permettent dans un tel cas de conseiller les tests supplémentaires 

à aettro on oeuv-r pour procise? L'identification. 

Le r6le du système expert est d'assimiler ce type de conncissance et 

donc de rendre compte des évolutions que le sys~hme d'identification 

proprement a i c  est lui-même incâpablr d'intégrer parce qu'il repose 

pour une part essentielle sur l'utilisation de kits miniaturisés et 

commercialement diffusés dont la constitution est figée pour une durée 

assez lcngue. 

II - LA BASE DE FAITS 

Les résultats d'identification qui alimentrnt 1â Case de faits pro- 

viennent de 2 sources : 

- la base de données pour les cas rspertoriés, 
- un logiciel d'identification intégré au système pour les 

noüveaux cas ou les cas spéciaux. . 



La Sase d e  f a i t s  à p r o d u i r e  e s t  formée d e s  p r é d i c a t s  : 

p r o f i l ( p r o f i 1  i d e n t i f i é )  

e s p è c e - i d e n t i f  i d e  (nom d ' e s p è c e ,  p r o b a b i l i t g )  

probmax ( p r o b a b i i i t 6 )  

espèce-nouvel le  (nom d ' e s p é c e ,  c a t d g o r i e )  

ca r -a typ ique  (nom de  t e s t ,  moda l i t é  de r é p o n s e )  

car-compldmentaire (nom de  t e s t ,  m o d a l i t é  de  r 6 p o n s e )  

On y t r o u v e  : 

- l e  p r o f i l  de r é p o n s e s  obtenu p a r  l ' u t i l i s a t e u r  d 'un  k i t  

d ' i d e n t i f i c a t i o n  p a r t i c u l i e r  (prédicat prof  i l ) ,  

- l a  l i s t e  des  e s p è c e s  d ' a p c a r t e n a n c e  p o s s i b l e s  n t  l e s  

p r o b a b i l i t é s  a s s o c i é e s  ( p r é d i c a t  e s p è c e - i d e n t i f i é e ) ;  

- l a  l i s t e  des  e spécus  n o u v e l l e s  que l e  K i t  d ' i d e n t i f i c a t i o n  

ne prend pas en compte e t  q u i  p o w r a i e n t  concerner  l a  

souche é t u d i é e ,  

- l a  l i s t e  des  c a r a c t é r e s  a t y p i q u e s  du p r o f i l  ( m o d a l i t d  de 

r6ponses  anormales gour l ' e s p è c e  d ' appar tenance  l a  p l u s  

p r o b a b l e ) ,  

- l a  l i s t e  des  t e s t s  complémentai res  e t  l e s  m o d a l i t é s  de  

réponse  qu i  p r d c i s e n t  une i d e n t i f i c a t i o n  

que l e s  s e u l s  t e s t s  du k i t  ne  pe rmet ten t  pas  d ' o b t e n i r  

co r rec tement  ( p r é d i c a t  car-compl4mentai re) .  

La base de f a i t s  a i n s i  c o n s t i t u é e  c o n t i e n t  l ' e n s e n b l e  des  g léments  

n & r ê s v a i r e s  e t  s u f f i s a n t s  l a  documentatign e t  1 1 i n t e r p r 4 t a t i o n  d 'une  

i d e n t i f i c a t i o n .  11 n ' y  a  pas a c t u e l l e m e n t  de  n é c e s s i t é  à demander des  

i n f o r m a ~ i o n s  complémentai res  a u  c o u r s  de  l a  r é s o i u t i o n .  



11-1.- La base de faits est produite à partir de la base de données. 

Pour générer les prédicats de la bâse de faits, on utilise un 

sous-ensemble de l'interface d'interrogation PROLOG-INFOaMIX. 

Le niveau 3 de l'interface a été utilisé pour obtrnir une formulation 

utiiisable par le niveau 2 des interrogatio~s de la forme suivante : 

1 vprofill' = valeur de profil 

"cleV = valeur de clé 

I1reference de profil" ? ? 

"espece" ? ? 

"probabiiltel' ? ? 

2 "reference de profil1' = vsleur de référence 

''testw ? ? 

"modaliten ? ? 

3 "reference de profil" = valeur de référence 

"tesc complementaire" ? ? 

"rnodalite complementairew ? ? 

L'iilterrogation 1 permet pour un prof il de r-dponse et un kit d'uti- 

lisation donné d'obtenir les n ~ m s  et probebilit6s des espéces iden- 

tifiées. 

L'interrogation 2 retrouve dans la base la liste des trsts atypiques 

et leurs mgdalitds. 

L'interrogation 3 ?&lise le même trai.tement pour les test complé- 

mentaires. 



C'es-t la forme ffcompiléen de ces interrogations qui est utilisée par 

les interfaces de niveau 2 et 1. Les réponses obtr~ues sont alors 

mises en forme pour produire les prédicats de la base de faits. 

II-2.- La base de faits est produite par un logiciel 

d'identification. 

Si l'e profil de réponses de la souche bactérienne étudiée ne figure 

pas dans la base, l'utiiisateur du systkme peut faire appel à un 

logiciel d'identification pour proauire les résultats demandos. 

La conception de ce logiciel rlepose sur les principes énoncés au 

Cnapitre II. Il calcule les prcbabilités d'ap~arte~ance aux aspSces 

df un kit d f  iaentif ication et détermine quels sont les caractères 

atypiques. 

Il est directement utilisable à partir de prédicats évaluabies ajoutés 

à l'interpréteur ot pour des raisons de conpatibilit6 il a été réécrit 

en langage C. 

II.-2-1.- Les ~rédicats évalüables d'identification 

Ils sont au nombre dr 5. 

- ident-init initialise les variables de l'intepréteur p o w  une 

nouvelle identification. 

- carlact$ro-complémentdire(x-prof ,x-teut.,x-mod) : ajoute UR carac- 

tère complémentaire (x-tost,x-mod) 5 1s liste de ces caractères. 9ans 

ce cas le profil ix-prof) contienc les réponses supplémentaires 

correspondan~es. Ce prgdicat doit être évalué pour chaque test 

complémentaire ?vant toute Ventstive d'identification. 



- i d e n t i f  i c a t i o n - e s p è c e  ( x - p r o f ,  i ,x-esp,x-prob)  : donne r e l a t i -  

vement au  prof il x-prof l a  i-ième p r o b a t i i l i t é  (x-prob) d '  i d e n t i -  

f i c a t i o n  à une espèce  ' (x-exp) .  Ce p r é d i c a t ,  ccmme l e s  s u i v a n t s ,  

l a n c e ,  si c e l a  n ' a  pas déjA 6 t é  r é a i i s é ,  l ' ensemble  des  c z l c u l s  re-  

l a t i f s  à une i d e n t i f i c a t i o n .  Les r é s u l t a t s  s o n t  r a n g é s  dans une s é r i e  

de v a r i a b l e s  de  l ' i n t e r p r é t e u r  e t  peuvent ê t r e  u t i l i s é s  u l t é r i e u r e m e n t  

par  d ' a u t r e s  a p p e l s  aux p r é d i c a t s  d f  i d e n t i f i c a t i o n  pourvu que 1 1 9 n  

r e s t e  dans  l e  même c o n t e x t e .  

- c a r a c t è r e - a t y p i q u e  ( x - p r o f , i , x - n u n c )  : p r o d u i t  i e  niméro (x-numc) 

du i-&me t e s t  a y t p i q u e  d 'une i d e n t i f i c a t i o n  ( x - ? r o f ) .  S i  l e  numéro 

d ' o r d r e  i excèse  l e  nombre de t e s t s  a t y p i q u e s  r e n c o n t r é s ,  l e  

p r é d i c a t  envo ie  l a  v a i e u r  O comme riuméro de  t e s t .  

- proba-r6ponse (x-profi,x-nuilic,x-?rab) : donne l a  p r o b a b i l i t é  

x-?rab d l s p p a r i t i o n  3e l a  a o d a l i t é  du cêsc de r,uméro x-nurnc qu i  

f i g u r e  dans  l e  p r o f i l  d e  réponses  ( x - p r o f )  l o r s q u e  l 'or .  c o n s i d è r e  

l ' e s p è c e  l a  p l u s  p robab le .  

Le programme ?ROLOG d ' i a e n t i f i c a ~ i o n  u t i l i s e  c e s  p r e d l r a t s  pour 

c o n s t i t u e r  l a  base  d e  f a i t s  du sys tsme e x p e r t  comme si  e l l e  a v a i t  6 t 6  

e x t r a i t e  de l a  base  par  l ' i n t e r f a c e  S.G.3.3. La r é a l i s a t i o n  de  c e  

t r a v a i l  n é c e s s i t e  l ' u t i l i s a t i o n  d '  i ~ f o r m a t i o n s  c o ~ p l é m e n t s i r e s  siIr l a  

c o n s t i t u t i o n  d 'un  k i t .  

I I -2-2.-  Les p r é d i c a t s  de  d é f i n i t i o n  d ' u n  k i t .  

Le c a l c u l  d e s  p r o b a b l i i t é s  qu ' ex ige  une i d e n t i f i c a t i c n  e s t  r é a l i s é  à 

p a r t i r  de  données é lémenta i r>es  qu i  s o n t  l e s  p r o b a b i l i t é s  de réponse  à 

une moda l i t6  d ' u n  t e s t  polur une espèce  donnée. Ces v a l e u r s  s o n c  ex- 

t r a i t e s  d 'un f i c h i e r  r e l a t i f  q u i  concerne  o u t i e  l e s  Yests  p r o p r s s  à un 

k i t  ceux qu i  ?euvent  ê t r e  ü t i l i s é s  comme t e s t s  complémentaires.  



Les p r o b a b i l i t é s  s o n t  rangées t e s t  par t e s t  pour l 'ensemble des 

espèces.  

Les p réd ica t s  étraluables qui  u t i l i s e n t  ce f i c h i e r  connent comme ré- 

s u l t a t  l e s  numéros d ' o r d r e  des  t e s t s  e t  espèces t e l s  q u ' i l s  f i g u r e n ~  

dans l e  f i c h i e r .  Les p r é d i c a t s  de d é f i n i t i c n  d'un k i t  r é a l i s e n t  l a  

correspondance néces sa i r e  e n t r e  noms e t  numéros. 

- f i c h i e r - k i t  (x-nomfich,x-kit)  é t a b l i t  l e  l i e n  e n t r e  un f i c h i e r  de 

p r o b a b i l i t é s  e t  un k i t  d ' i d e n t i f i c a t i o n .  

- espèce (x-nume,x-nomes?) a s soc i e  un numéro d 'ordre  e t  un nclm 

d'espèce appartenant  au  k i t .  

- test(x-numc,x-numk,x-ncmtest) r é a i l s e  l ' a s s o c i a t i o n  correspcndance 

pour l e s  t e s t s  d'un k i t .  I l  donne par 1' intern;Ê-diairr  d e  x-numk 1e 

2uméro d ' o rd re  d u  t e s t  dans l e  k i t  ( i l  peut ê t r e  d i f f i r e n t  du ncmero 

c ' o r d r r  cans i$ f i c h i e r  : x-r?umcj. Les t e s t s  cornplinientaires u t l -  

l i s a b l e s  s o n t  également f o u r n i s  p a r  ce préd ica t  qui  l e u r  a t t r i b u e  un 

numéro d ' o rd re  x-numk éga l  à 0. 

- n C - ~ e r t s - k i t ( x - ~ ~ t )  i n s t a n c i e  l a  va r i ab i e  x-nbt avec 13  norricre 

de t e s t s  qu i  composent un k i t .  

III - LA BASE DE VQNNAISSANCES 

La 'case 3e connaissances e s t  cons t i t uée  des r è g l e s  qui permettent 

l ' i n t e r p r é t a t i o n  des r é s u l t a t s  d ' m e  i d e n t i f i c a t i o n .  Ces r i g l e s  

n ' u t i l i s e n t  que i e s  éléments fou rn i s  par l a  base de f a i t s .  I l  n t e s t  

pas néces sa i r e  d ' e n t r e r  interact ivenient  des informations compl&me?- 

t a i r e s  au cours  d s  l a  r é s c l u t i o n .  



III-1.- Les com~osants d'une rèale 

Les é léments  s u s c e p t i b l e s  d ' i n t e r v e n i r  s o n t  : 

- l a  forme d 'un p r o f i l  

C e r t a i n s  p r o f i l s  de r é p o n s e s  peuvent i n t e r f é r e r  avec  c e r t a i n e s  e s p h e s  

n o u v e l l e s .  I ls p r é s e n t e n t  p a r f o i s  d e s  c a r a c t é r i s t i q u e s  p r é c i s e s  qu i  

co r responden t  3 d e s  r é p o n s e s  p a r t i c u l i è r e s  à c e r t a i n s  t e s t s  du k i t .  

C e r t a i n e s  r è g l e s  u t i l i s e n t  c e s  r éponses  p a r t i c u l i o r e s .  

Exemple : 

S i  l a  r éponse  au t e s t  3RNITBINE-DECARBOXYLASE e s t  + a l o r s  d e d u i r e  

que l e  p r o f i l  e s t  o r n i p l u s .  

D ' a u t r e s  r-ègies c a r a i  l e s  ?lx nombreuses c o n c r r n e n t  un 3qsern~i.e 

a s s e z  v a s t e  de  p r o f i l s .  I l  f a u t  dans c e  c a s  pouvoir  donner une forme 

s y n t h é t i q u e  à c e t  ensemble pour é v i t e r  une m u l t i p l i c a t i o n  t r o p  impor- 

t a n t e  de  z e s  r è g l e s .  L 1  i m p l a n t a t i o n  à l ' a i d e  du l angage  PROLOG permet 

ûeaucoup de s o u p l e s s e  ec f â c i l i t e  l a  r é s o l u t i o n  de  ce type  e e  p r o b l è z e  

t r è s  s p é c i f i q u e  du d ~ n a i n e  d ' a p p l i c a t i o n .  On u t i l i s e  un p r é d i c a t  

llCORRESPONDu q u i  compare l e  p r o f i l  é t u d i é  à une l i s t e  où s o n t  r e -  

groupés  l l ensemSle  d e s  c a s  p o s s i S l e s .  

Exemple : 

S i  l e  p r o f i l  é t u d i é  cor respond  à ( 4  6 )  (2 6) (0 1 2 3) (1  2 3) 

O (O 1 )  ( O  1 )  a l o r s  d é d u i r e  que l e  p r o f i l  e s t  d e  type  cdav. 

Ii - L ' i d e n t i f i c a t i o n  p a s s i b l e  à une espèce  
a 

C e t t e  c a r a c t é r i s t i q u e  e s t  souvent  u t i l i s é e  e n  cornpiornent 

d ' a u t r e s  p r o p r i é t é s .  



Exemple : 

S i  l e  p r o f i l  e s t  o r n i p l u s  e t  si l a  souche e s t  i d e n t i f i a b l e  à 

l ' e s p è c e  E.AGGLOMERANS-1 a l o r s  d é d u i r e  que l e  p r o f i l  e s t  probablement 

eagl  . 

- L'appar tenance  p o s s i b l e  à une espèce  n o u v e l l e .  

C ' e s t  un f a c t e u r  qu i  i n t e r v i e n t  dans  l ' e x p r e s s i o n  d e  nombreuses 

r è g l e s .  On d i s t i n g u e  3 c a t é g o r i e s  de souches  b a c t é r i e n n e s  qu i  peuvent 

a p p a r t e n i r  à d e s  e s p è c e s  n o u v e l l e s .  

La c a t é g o r i e  1 e s t  formée de souches  q u i  o n t  même p r o f i l  de r é -  

ponses qu 'une scucne  de c o l l e c t i o n  de  l ' e s p è z e  nouve l l e .  311es forment  

l a  c a t é g o r i e  l a  p l u s  connue. 

La c a ~ é g o r i e  2 regroupe  l e s  souches  dont l ' â p p â r t e n a n c ?  une 

espèce  n o u v e l l e  e s t  p robab le  s u r  l a  base  de  t e s t s  du k i t .  

La c a t é g o r i e  3 comporte l e s  souches  dont  l ' i d e n t i f i c a t i o n  A une 

espèce  ~ o u v e l l e  e s t  p o s s i b l e  b ien  que p rése f i t an t  c e r t a i n s  a s p e c t s  

d i v e r g e n t s .  

Voici  deux r è g l e s  de c e  type  e x t r a i t e s  de  l a  base  de  conna i s sances  

API20EC : 

* si l e  p r o f i l  e s t  de  t y p e  cdav e t  s i  aucune espèce  n o u v e l l e  n ' e s t  

p o s s i b l e ,  a l o r s  d é d u i r e  que l e  p r o f i l  e s t  du  t y p e  cdavseu l .  

* si  l ' a p p a r t e n a n c e  à une espèce  n o u v e l l e  e s t  p o s s i b l e  ( z a t é g o r i e  

2 )  a l o r s  c o n c l u r e  que l e  p r o f i l  a  déJ3 é t 6  r 'encontré e t  q u ' i l  y a 

i d e n t i f i c a t i o n  p robab le  à l t e s p & c e  n o u v e l l e .  



- La p r é s e n c e  ou l ' a b s e n c e  de  c a r a c t è r e s  a t y p i q u e s .  

E l l e  p e u t  s e r v i r  à nuancer  l a  q u a l i t é  d 'un r é s u i t a t  : 

S i  aucune espèce  n o u v e l l e  n ' e s t  p o s s i b l e  e t  s i  aucun t e s t  a t y p i q u e  

n ' e s t  p r é s e n t ,  a l o r s  d é d u i r e  que l ' i d e n t i f i c a t i o n  e s t  normale.  

La p r é s e n c e  de c a r a c t è r e s  complémentai res  

- La p r o b a b i l i t é  du g e n r e  

Dans l e  c a s  où p l u s i e u r s  e s p è c e s  s o n t  p r o b a b l e s ,  c e r t a i n e s  de ? e s  

e s p è c e s  peuvent  a p p a r t e n i r  à un même genre.  La p r c b a b i l i t é  du genre  

n ' s s t  pas un r é s u i t a t  e n r e g i s t r é  dans l a  base des  i d e n t i f i c a t i c n s .  Le 

c a l c u l  e s t  r g a l i s é e  ? a r  un 3 r 6 d i c a t  é v a l u a b l e  a j o u t é  à 1 ' i n t s r y r d t e u r  . 
S i  l a  p r o b a b . i l i t é  de l f e s p & c r  i d e n t i f i é e  e s t  <990 e t  s i  l a  proba- 

b i l i t é  du g e n r e  e s t  >900 a l o r s  conc lu re  ii une tr&s bonne i d e n t i -  

f i c a t i o n  a u  genre .  

111-2.- Le type d e s  règles 

Ces exemples i l l u s t r e n t  e t  m e t t e n t  en évidence l e s  d i f f é r e n t e s  formes 

d e  r è g l e s .  On a i s t i n g u e  2 g randes  c a t b g o r i e s  : 

- Les r è g l e s  d é u c t i v e s  q u i  pe rmet ten t  l a  d é f i n i t i o n  de r é s u l t a t s  

i n t e r m é d i a i r e s  qui  peuvent ê t r e  u t i l i s é s  dans d ' a u t r e s  r è g l e s .  Dans 

l e s  r è g l e s  précédemment c i t é e s  on t r o u v e ,  en p a r t i c u l i e r  : " l e  p r o f i l  

?st du type  cdav" ou " l e  p r o f i l  e s t  p r o ~ a b l e m e n t  e a g l " .  E l l e s  compor- 

t e n t  des  v a r i a b l e s  du sys tème  e x p l i c i t e m e n t  c i t é s  comme l ' p r o f i l  ou 

impl iqués  comme " p r o b a b i l i  t é n  dans  "proSablement eagl  l? e t  l1 espèce  

i d e n t i f i a b l e ' '  . Ces v a r i a b l e s  peuvent ê t r e  i n s t a n c i é e s  l o r s  de l a  r é -  

s o l u t i o n  e n  f o n c t i o n  d e s  c a r a c t é r i s t i q u e s  d e  1' i d e n t i f i c a t i o n  e t  d e s  

r 6 s u l t a t s  d é j à  acqu i s .  Les - ~ a l e u r s  do iven t  ê t r e  t r a n s p o r t é e s  dans  une 



r è g l e  ( e n t r e  c o n d i t i o n  e t  r é s u l t a t )  e t  e n t r e  r è g l e s .  

- Les r è g l e s  c o n c l u a n t e s .  Dans c e  c a s  l a  c o n c l u s i o n  e s t  une p h r a s e  où 

peuvent a p p a r a î t r e  c e r t a i n s  mots qui  o n t  l a  s i g n i f i c a t i o n  de  v a r i a -  

b l e s .  Leur v a l e u r  p r o v i e n t  de l a  base  de f a i t s  v i a  l e s  c o n d i t i o n s  

v é r i f i é e s  e t  l e s  r è g l e s  d é d u c t i v e s  u t i l i s é e s  l o r s  de  l a  r é s o l u t i o n .  

IV - L'INTERFACE UTILISATEUR POUR LA GESTION DE LA BASE DE 

CONNAISSANCES 

Le r ô l e  de  c e t t e  i n t e r f a c e  e s +  de r e p r é s e n t e r  l e  p l u s  f i d è l e m e n t  pos- 

s i b l e  l e  langage u t i l i s é  pa r  l e  o a c t 6 r i o l o g i s t e  dans sa p r a t i q u e  quo- 

t i d i e n n e .  L ' e n t r é e  d 'une  r è g l e ,  l ' k d i t i o n  de son  con tenu ,  l a  sup- 

p r e s s i o n  d e  r è g l e  d o i v e n t  s ' e x p r i m e r  dans  l a  s y n t a x e  du s p é c i a l i s t e .  

PROLSG e s t  un o u t i l  a d a p t é  à l a  d é f i n i t i o n  d 'une  t e l l s  i n t e r f - c e  o t  

répond b i e n  à c e s  e x i g e n c e s  p a r t i c u l i è r e s .  

Son fonct ionnement  e s t  i l l u s t r é  par  l e s  exemples de r è g l e s  qu i  o n t  é t é  

mentionnés dans l e  c h a p i t r e  p récéden t .  On montre success ivement  

l ' e n t r é e  d 'une  r è g l e  e t  l ' é d i t i o n  d s s  s o n  contenu.  

IV-1.- Entrée des règles 

Pour e n t r e r  une n o u v e l l e  r è g l e  on u t i l i s e  l e  p r é d i c a t  l'AJOUTER". La 

r è g l e  e s t  ana lysée .  En c a s  d e  s u c c è s ,  e l l e  e s t  t r a d u i t e  dans  une forme 

i n t e r n e  e t  a j o u t é e  à l a  base  de  connaissance .  Le l e c t e u r  i n t é r e s s é  par 

l e s  a s p e c t s  t e c h n i q u e s  p e u t  c o n s u l t e r  l ' a n n e x e  "Système Expert".  



> a j o u t e r ;  

si l e  t e s t  e s t  ORNITHINE-DCCARBOXYLASE e t  

l a  m o d a l i t é  e s t  + 

a l o r s  prof  il o r n i p l u s .  

si  l e  p r o f i l  est 

( 4  6 )  ( 2  6 )  ( O  1 2 3)  ( 1  2 3 )  O (O 1 )  (O 1 )  

a l o r s  p r o f i l ' c d a v .  

> a j o u t e r ;  

s i  p r o f i l  o r n i p l u s  e t  

l ' e s p è c e  i d e n t i f i a b l e  e s t  E - AGGLOMERANS-1 

a l o r s  prof il p r o b a b i i i t é  eagl  . 

> a j o u t e r ;  

si p r o f i l  cdav e t  

pas d l  esphce n o u v e l l e  

a l o r s  p r o f i l  c d a v s e u l .  

> a j o u t e r  ; 

si quelque s o i t  l e  p r o f i l  e t  

appar tenance  p o s s i b l e  à une espèce  n o u v e l l e  

a l o r s  c o n c l u r e  p r o f i l  d é j à  r e n c o n t r é  e t  

i d e n t i f i c a t i o n  p robab le  à espèce  n o u v e l l e .  

> a j o u t e r ;  

si l a  p r o b a b i l i t é  maximum e s t  <990 e t  

l a  p r o b a b i l i t e  du genre  e s t  >990 

a l o r s  c o n c l u r e  t r è s  bonne i d e n t i f i c a t i o n  à genre .  



>a jou te r ;  

si p r o f i l  p r o b a b i l i t é  eagl e t  p r o f i l  cdav 

a l o r s  conclure 

appartenaflce p o s s i b l e  à C - DAVISAE pour p ro f ' i l .  

IV-2.- Edition des règles 

Les r èg le s  son t  implantées sous forme de f a i t s  PROLOG. Le f a i t  "REGLE" 

coprrespond aux r è g l e s  déduct ives ,  l e  f a i t  "REGLE-FINALEw aux r è g l e s  

concluantes.  Dans chacun de ces cas on t rouve dans l e  préd ica t  deux 

arguments : l a  l i s t e  des  condi t ions  e t  l a  conclusion. Les r è g l e s  a i n s i  

représentées  peuvent ê t r e  i d i t é e s  sous m e  forme i n t e l l i g i S l e  à l ' a i d e  

des p réd ica t s  llLISTER-REGLE" , "LISTER-SUIVANT1' eu  "L ISTER-C2NCLUSIOI.I" 

a i n s i  que l e  montrent l e s  exemples su ivan t s  : 

SI  

? cdav 

il n ' e s t  pas v r a i  que : espèce nouvel le  ? de ca t égor i e  ? 

ALORS D E D U I R E  

? cdavseul 

S 1 

? ornip lus  

espèce iden t  i f  i a b l e  E. AGGLOMERANS-1 

avec l a  p r o b a b i l i t é  ? 

ALORS D E D U I R E  

? ? eagl 



SI 

prof il ? correspond à 

(4.6.nil).(2.6.nil).(C.1.2.3.nil). 

~1.2.3.ni1~.0.~0.1.ni1~.~0.1.ni1~.ni1 

ALORS DEDUI RE 

? cdav 

le caractère est ORNITHINE-GECASBOXYLASE + 

modalité de test + 

ALORS DEDUIRE 

S I 

? ? eâgl 

? cdav 

ALORS CONCLURE 

appartenance possibie à C.DAVISAE pour ? 

SI 

probabilité ? de l'espèce identifiee ? rst infer 990 

probabilité ? du genre ? est super 990 

ALORS CONCLURE 

très bonne identificaticn à ? 



S I  

prof  il ? cor respond  & ? 

e s p è c e  n o u v e l l e  

? de c a t é g o r i e  2 

ALORS CONCLURE 

? d é j à  r e n c o n t r é  e t  i d e n t i f i c a t i o n  p robab le  à ? 

Le c a d r e  s y n t a x i q u e  a  é t é  d é f i n i  en  . f o n c t i o n  d e s  b e s c i n s  du bacté-  

r i o l o g i s t e  de l a  façon l a  p l u s  e x h a u s t i v e  possit;le. En cours, de di -  

veloppement,  il e s t  apparu  cependant  l a  n é c e s s i t é  d 'augmenter e t  de  

m o d i f i e r  13. s y n t a x e  é t a b l i e  à l ' o r i g i n e .  La s t r u c t u r e  du module de 

communication a  é t é  i t u d i i e  pour f a c i l i t e r  c e  t y p s  d ' i n t e r v e n t i o n  qui  

r e s t e  cependant  du domaine du s p é c i a l i s t e .  

Ajou te r  une c o n d i t i o n  p r é d é f i n i e  à une r é g l e  s ' e f f e c t u e  e n  i n t e r v e n a n t  

simplement au n iveau  a n a l y s e ,  a u  n iveau  v a r i a b l e ,  a u  n i v e a u  i n t e r -  

p r é t a t i o n  e t  a u  niveau é d i t i o n .  Chacun de  c e s  niveaux e s t  r é a l i s é  pcr 

un p r é d i c a t  s p é c i f i q u e  : 

- ANA-CONDA pour l ' a n a l y s e ,  

- V A R I A B L E  pour l a  d é f i n i t i o n  d 'une  v a r i a b l e ,  

- EST pour 1' i n t e r p r é t a t i o n  d l  une r è g l e  prédéf i n i e ,  

- YXPL pour l t é C i t i o n .  



V - LE MOTEUR DE RESOLUTION 

Les r è g l e s  q u i  c o n s t i t u e n t  l a  base  de conna i s sance  s o n t  p r i s a s  en 

compte par  un moteur d e  r é s o l u t i o n  en t i è rement  é c r i t  en  PRCLOG. Le 

moteur f o n c t i o n n e  en cha înage  a v a n t .  I l  u t i l i s e  l a  b a s e  de  f a i t s  cons- 

t i t u é e  à p a r t i r  d e  i a  base  ou d u  l o g i c i e l  b 1 i d e r , t i f i c a t i o n  e t  l ' e n -  

semble  des  p r o p r i é t é s  d é d u i t e s ,  pour é t a b l i r  de nouveaux r é s u l t a t s .  La 

base  do f a i t s  s ' e n r i c h i t  a u  f u r  e t  à mesure des  d e d u c t i o n s  s o u s  l a  

forme de p r é d i c a t s  n D E C U I T f f .  S i  une c o n c l u s i o n  e s t  a t t e i n t e ,  e l i e  e s t  

e n r e g i s t r é e  pa r  l ' i n t e r m é d i a i r e  d 'un  p r é d i c a t  "CONCLUSION". 

Le moteur e s t  m i s  en marche 3 a r  l e  p r é d i c a t  "INTERROGATION" qu i  

demande à l t ~ i t i l i s a r ; e u r  ;es 6 l&nencs  d ' i n f o r m a t i o n  i r ?d i spensâb ies  5 l a  

c o n s c i t u t i o n  de 1â base  de  f a i t s  i n i t i a l e  : 

> i n t e r n o g a t i û n ;  

Que l  e s t  l e  p r o f i l  à r e c h e r c h e  ? : 

"621 301 1 " 
Extens ion  cornpllmentaire ? : 

I I  It 

Becher che dans l a  Sase  (O/ 1 ) ? : O 

Les r é s u l t a t s  d e  l f i d e n : i f i c a t i o n  demandée s o n t  é d i t é s  : 

PFiOFIL : 6213.11 CLE : APILOEC 

L ' i n t e r p r é t a t i o n  peut  uommer,cer. Le mote'lr d  9 n f  é rence  prodüi t 

l ' ensemble  d e s  c o n c l u s i o n s  p ~ s s i b l e s  s a s f  s ' i l  r e n c o n t r e  un type  de  

r & g l e  p a r t i  e u l i o r  : l e s  r E g l e s  t e r m i r , a l ~ s  qu i  a r r ê t . e n t  iinm6diaterner.t 

l a  r é s o l ü t i o n .  Les c o n c l u s i c r , ~  s o n t .  é d i t s e s  d è s  q u ' e l l e s  s o n t  05teniles 

: appar tenance  p o s s i b l e  à C.DAVISRE pour 6213071 

v é r i f i e r  l e s  t e s t s  MEiIBISSE(-)  ,ARABINOSE(-) , RHAMNOSE(-) 

pas d ' i a e n t i f i z a t i o n  p o s s i b l e  avec  l a  base  A I 1  20 EC 



- Les r é s u i t a t s  in te r7m6dia i re  o n t  é t é  ga rdés  a i n s i  que l ' ensemble  d e s  

c o n c l u s i o n s  a t t e i n t e s .  

d é d u i t ( < c d a v , n i l > )  ->; 
d é d u i t ( < e s a k , n i l > )  -> ; 
d é d u i t  ( < e a g l  , x l714 .6 .  n i l > )  -> ; 
déduit(<orniplus,xlS70.nil>) -> ;  
d é d u i t  ( < c d a v ,  Il621 301 1 l l .n i lm>)  ->;  

c o n c l u s i o n  (l1identiquel1.  I1a1l. llunen. l lsouchell .  lldell. 

l l ~ ~ l l l e ~ t i o n n  . l lden . "C. DAVISAEl1. n i 1  -> ; 
c o n c l u s i o n  ( n p a s u . l l d l l  .ll'll.nidentificationll.llpossiblew. 

"avec:'. " la1 '  . t l base l l .  "API" .20. "ECtl. n i l )  -> ; 

I l  e s t  a l o r s  p o s s i b l e  de  demander une t r a c e  du ra isonnement  . ~ t i l i s é .  

On u t i l i s e  un moteur s p é c i f i q u e  q u i  f o n c t i o n n e  en marche a r r ; é r? .  Gn 

p a r t  des  c o n c l u s i o n s  e t  on remonte par  l e s  f a i t s  d é d u i t s  j u s q ~ l a u x  

f a i t s  i n i t i a u x .  Chaque r è g l e  u t i l i s é e  e s t  é d i t 6 e  a v e c  l u s  v a l e u r s  

o b t e n u e s  pour l e s  v a r i a b l e s  pendant l a  r é s o i u t i o n .  

Le r é s u l t a t  : . 

pas  d ' i d e x t i f i c a t i o n  p o s s i b l r  ôvec l a  base  API 20 EC 

a é t é  démontré c a r  : 

p r o b a b i l i t é  994 de l l e s p & c e  i d e n t i f i é e  E . 5 A K A Z A K I I  

est super  990 

t e s t  a t ÿ p i q u -  MELIBIOSE de  m o d a l i t é  - 



Le r é su l t a t  : 

vé r i f i e r  l e s  t e s t s  MELIBIOSE ( - )  , 
ARABINOSE (-1, 'RHAMNOSE ( - )  

a é t é  démontré car : 

cdav 

esak 

La propriété intermédiaire : 

cdav 

a é t é  démontrée car 

p r o f i l  ? correspond 3 

(4.6.nii).(2.6.nii).(0.1.2.3.nil). 

~1.2.3.ni1~.0.~0.1.ni1~.~0.1.ni~~~ni1 

La propriété intermédiaire : 

esak 

a é t é  démontrée car 

espèce i den t i f i é e  E.SAKAZAKI1 avec l a  probabi l i t -  ? 

Le r é su l t a t  : 

appartenance possible 3 C .DAVISAE pour 621 301 1 

a é t é  démontrée car : 

621 301 1 6 eagl 

621301 1 cdav 

La propriété intermédiaire : 

621 301 1 6 eagl 

a é t é  démontrée car 621 301 1 orniplus 

espèce iden t i f i ab le  E.AGGLûMERANS-1 

avec l a  p r o b a ~ i l i t é  6 



La p r o b a b i l i t é  i n t e r m é d i a i r e  : 

621 301 1 o r n i p l u s  

a é t é  démontrée c a r  

l e  c a r a c t è r e  e s t  ORNITHINE-DECARBOXYLASE + 

modal i t é  d e  t e s t  + 

La p r o p r i é t é  i n t e r m é d i a i r e  : 

621301 1 cdav 

a é t é  démontrée c a r  

prof il 621 301 1 correspond à 

(4.6.ni1).(2.6.ni1).(0.1.2.3.qil). 

~1.2.3.ni1).0.(0.1.ni1~.(0.1.ni1).ni1 

VI - CONCLUSION 

Le Système Exper t  e s t  a c t u e l l e m e n t  complétenent  é c r i t .  I l  e s t  t e s t 6  

s u r  un ensemble r é d u i t  d 'une  c i n q u a n t a i n e  d e  r è g l e s  qu i  s ' e n c h a î n e n t  

j usqu'  à une profondeur  de 3. Les performances  obtanues  p e r m e t t e n t  

d ' e n v i s a g e r  l a  c o n s t i t u t i o n  d 'une  v e r s i o n  p l u s  complète q u i  s ' e n r i -  

c h i r a  e t  s e  m o d i f i e r a  r ir  l a  p r i s e  en  compte de conna i s sances  nou- 

v e l l e s .  Les o u t i l s  n é c e s s a i r e s  o n t  é t é  déve loppés  dans  c e  s e n s .  

L ' u t i l i s a t i o n  de PROLOG comme langage de  g é n é r a t i o n  de Syst ime Exper t  

a  é t é  conc luan te .  Au c o u r s  du développement,  c e  langage a montré  s e s  

a p t i t u d e s  à r é s o u d r e  e t  t r a i t e r  l e s  a s p e c t s  p a r t i c u l i e r s  du sys teme à 

concevoir  : i n t e r f a c e  u t i l i s a t e u r  s p é c i f i q u e ,  u t i l i s a t i o n  d ' u n e  base 

de  donn ies . . .  I l  a tapidement  permis l a  d é f i n i t i o n  d 'un p r o t o t y p e  qu i  

a pu f a c i l e m e n t  ê t r e  a d a p t é  conformément aux s o u h a i t s  du b a c t é r i o -  

l o g i s t e .  La méthodologie  u t i l i s é e ,  l a  s t r u c t u r a t i o n  du programme en 

niveaux f o n c t i o n n e l s ,  1' i n t e r f a ç a g e  a v e c  un SGBD, peuvent ê t r e  r é u t i -  

l i s é s  e t  s e r v i r  de c a d r e  à l a  mise en  p l a c e  de nouveaux sys tèmes 

e x p e r t s  dans  d e s  domaines d i f f é r e n t s .  



PROLOG a aussi montré certaines limites. Il n'est pas raisonnable de 

l'utiliser pour mettre en oeuvre certains calculs importants (PROLOG 

n'est pas un langage de programmation scientifique). Ces limites ont 

été dépassées en ajoutant 3 l'interpréteur un ensemble de prédicats 

évaluables écrits dans un langage plus approprié. Cette possibilité 

offerte par PROLOG II est fondamentale. 

Les performances, jugées acceptables, pâtissent de l'utilisation d'une 

version de PROLOG ancienne et peu rapide. Elles pourraient être mul- 

tipliées par 5 ou plus par l'emploi d'interpréteurs ou compilateurs 

plus récents. Ceux-ci ne permettent malheureusement pas llinterfaçage 

sur D M - A T  avec le SGBD I N F O R M I X .  





SYSTEME EXPERT 
EN IDENTIFICATION BACTERIENNE 

Le système expert d'interprétation de résultats 
d'identifications bactérienne est de conception classique. Il 
comporte : 

- une base de faits formée des résultats 
d'identification, 
- une base de connaissance les règles 

d'interprétation, 
- un moteur d'inférence qui produit en marche avant un 

ensemble de résultzts à partir des bases prédédentes, 
- une interface utilisateur dont les fonctions 

principales sont : la trace du raisonnement utilisé pour 
obtenir l'ensemble des résultats et la gestion des réqles de 
la base de connaissance. 

Son oriuinalité tient à son intégration avec une base ae 
données de résultats d'identifications et un logiciel 
d'identification. La base de faits est constituée à partir 
d'éléments extraits du SGBD par 1 ' intermédiaire d'une 
interface spécificue ou groduite ~ o i  le loqiriel 
d'identification. 

Ce système expert est entièrement Scrit en PROLOG II et 
l'on trouvera dans ce qui suit le détail du programme et les 
commentaires assortis. 

interrogation -> 
exl("Que1 est le profil à rechercher ? : " )  

in-chaine(p) 
exl("Extension complémentaire ? : " )  

in-chaine(x-ext) 
auestion(p,x-ext) 
edition 
moteur; 

Le ~rkdicat INTERROGATION permet d'amorcer le processus 
d'identification et d'interprétation du résultat. On demande 
le profil de la souche à identifier relatif a un kit qui a 
servi à l'identification. Le prédicat QUESTION oriente vers 
l'utilisation de la base ou du logiciel d'identification. On 
obtient dans les deux cas la liste des espèces identifiées et 
leurs probabilit6s d'appartenance, la liste des espèces 
nouvelles pour lesquelles une identification est possible, la 
liste des caractères atypiques et la liste des caractères 
compl&nentaires. Avec cet ensemble de résultats QUESTION 
construit une base de faits PROLOG formée des ~rédicats : 

PROFIL(x-prof) 
PROBMAX(x-prob) 
ESPECE-IDENTXFIEE(x-esp,x-prob) 



Dans ce qui précède la variable PROLOG : 

x-prof représente un profil à identifier, 
x-prob une probabilité, 
x-esp un nom d'espèce, 
x-cat une catégorie d'espèce nouvelle, 
x-car un nom de test atypique, 
x-mod une modalité de réponse à un test, 

Voici à titre d'exemple la base de faits produite 5 
partir du profil "1616400" pour le kit "APISOEC". On notera 
l'absence de caractères complémentaires : 

profil("1616400") ->;  
probmax(649) - > ;  
espece-identifiee( 

"E.AMNIGEMUS ",I) -> ;  
espece-identifiee( 

"E.AGGLOMERANS-1 " , 2 )  ->;  
espece-identifieet 

"E.ACECAREOXYLATA $ ! , 3 )  - > ;  
espece-identifiee( 

"K. ASCORBATA ",30) ->;  
espece-identifiee( 

"X.CRYOCRESCENS ",315) - > ;  
2s?ece-ldent~fiee( 

"B.AGRESTIS ",649) -> ;  
espece-nouvel le ("E.VULI\JERIS ",2j ->;  
car-atypique("LYS1NE-DECARBOXYLASE 11 , # ' + a '  1 ->; 

Le prédicat EDITION rjalise l'impression des résultats. 
Le prédicat MOTEUR utilise les règles du système 
d8interpétation pour inferer une conclusion relative à la 
qualité du résultat. 

edition -> page profil(x-p,x-ext) 
exm("PR0FIL : " 1  exm(x-pl exm(" " )  exm(x-ext) 
ligne ligne 
exm("1dentification 2 l'espèce : " j  ligne ligne 
probmax(p) 
espece-identifies(e,p) exm(e) exm(" " )  ex(pj 
ligne ligne 
exl("Autres identifications possibles : O )  

ligne edit-esp(p) 
ligne exl("~aractères atypiques : " )  

ligne edit-at 
ligne exl("caractères complémentaires : " )  

ligne edit-comp /; 
e?iti.cn ->;  



edit-esp(p) -> 
espece-identifiee(e,p') dif(p,pl) 
exm(e) exm(" " )  ex(pl) ligne echec; 

edit-esp(p) -> ;  

edit-at -> 
car-atyplq~e(c,m) exmtc) exm(" " )  exm(m) 
ligne echec; 

edit-at -> ; 

edit-comp -> 
car-complementaire(c,m) exrn(c) exm(" " )  exm(m) 
ligne echec; 

edit-comp -> ; 

moteur -> regle(c, a) 
non(deduit(a)) 
verif-cond(c1 ajout(<deduit(a),nil>) / moteur; 

moteur -> regle-finale(c,a) 
verif-cond(c) 
edit-preài(a) ajoutI<conclusion(a),nil>) /; 

moteur -> regle-terminale(c,a) 
verif-cond(c) 
edit-przdi!a) ajout(<conclusion~a),nil>) echec: 

moteur -> ;  

MOTEUR est le prédicat qui décrit en PROLOG le mécanisme 
de résolution. Dans la base de ccnnaissance du système on 
trouve trois types de règles : 

Les règles qui permettent de déduire un résultat 
interr.é2iaire. Elles sûnt dé£ inies 5 1 ' aide du predicat 
EEGLE. 

Les règles qui concluent sür un résultat qualifiant 
7 1 
A interprétation. Elles se trouvent dans le prédicat 
regle-terminale. 

Les règles oui concluent de manière définitive et uui 
arrètent la r6solution. Elles sont définies à l'aide du 
prédicat regle-finale. 

Toutes ces règies comportent deux arguments. Le premier 
contient la liste des conditions d'application, le second la 
conclusion. Les conditions d'application sont établies par le 



prédicat VERIF-COND. 
Le moteur fonctionne en marche avant. Il utilise les 

règles déductives pour inférer un ensemble de résultats 
intermédaires. Chacun d'eux est ajouté à la base 2e 
connaissance par l'intermédiaire d'un prédicat DEDUIT. La 
première règle du paquet MOTEUR est réutilisee récursivement 
tant qu'une règle déductive permet d'inférer un résultat 
intermédiaire nouveau. Les rèqles 2 et 3 concernent lss 
regles concluantes. Une utilisation réussie de la règle 2 
amène une conclusion définitive et l'arret de la résolution. 

pourquoi -> conclcsion(a) 
regle-finale(c,a) 
verif-cond(c) 
ligne 
exl("Le resultat definitif : " )  edit-prediia) 
exl("a ete demontre car : " )  

edit-cond(c1 ligne / parceque(c); 
poiircjuoi -> conclusion(a) regle-terminale(c,a) 

verif-cond(cj 
ligne 
exl("Le resultat : " )  edit-predi(a) 
exl("a ete demontre car : " )  

edit-cond(c) ligne parceque(c) echec; 
pourquoi - > ;  

parceque(ni1) ->  /; 
parceque(p.1-c) ->  deduit(p) expl(p,m) 

ligne 
sxii 'La proprlete interrneàiaire : " )  

edit-predilm) 
exl("a ete demontree car") regle(c,p) 
edit-cond(c) / 
parceque(c1 parceque(1-c); 

parceque(e.1-c) -> parceque(1-c); 

POURQUOI est un moteur d'inférence en narche arrière qui 
partant de la conclusion obtenue retrace en l'expliquant le 
raisonnement utilçS. On part des rkgies concluantes en 
recherchant en premier lieu celle, si elle existe, qui permet 
une conclusion définitive. On examine par le ~rédicot 
PARCYQUE les causes déclanchantes qui sont ou des faits 
établis ou le résultat de déductions antérieures. Dans ce 
dernier cas on réütilise de manière récursive le prédicat 
PCURQUOI pour compléter la trace du raisonnement. 

lrster-conclusion(n) ->  teteiregle-terminale) 
moins(n,l,n') descendre(nl) 



lister-suivante -> descendre(1) 
tampon-neuf(prendre-regle(r)) editer-regle(r); 

Les prédicats LISTER permettent d'afficher à l'écran le 
contenu de chacune des règles déductives pour chacune des 
catégories. L'argument permet de se positionner à l'intérieur 
d'un paquet de règles sur la règle d'ordre n. Le prédicat 
EDITXR-REGLE utilise les ~rédicats EDIT-COND et EDIT-?RED 
pour éditer les conditions et la conclusion d'une règle d'une 
catéaorie donnée. On extrait le texte explicatif relatif à 
une condition à l'aide du prédicat EXPL qui associe à la 
représentation interne d'une regle sa representatio~ externe. 

edlter-regleireyle(c,a) 1 ->  ligne 
exl("S1") edit-cond(c) exl("AL0RS DEDUIRE") 
expl(a,m) edit-~redi(m) liçne /; 

editer-regle(req1e-terminale(c,a)) -> ligne 
exl("SIn) edit-condfc) exl("AL0RÇ CONCLUREw) 
edit-predi(a) ligne /; 

editer-regie(reg1e-finale(c,a)) - >  ligne 
exl("SIW) edit-cond(c) 
exi("AL0RS CONCLURE DEFINITIVEMENT") 
edit-predi(a) ligne /; 

editer-reqlê(fin-du-monde) ->  ligne 
exl("F1N DE LA LISTE DES REGLES") 
ligne monter(1); 

edit-cond(ni1) ->  /; 
edit-cond(non(p).l-c) -> 

exin( "il n'est pas vrai que : " )  

edit-pred(p) / edit-cond(1-c); 
edit-cond(p.1-c) -> edit-pred(p) / 

edit-cond(1-c); 



edit-predi(ni1) -> ligne /; 
edit-predi(a.1-a) ->  edit-conc(a) exm(" " )  / 

edit-predi(1-a); 

expl(testat(c.m.nil), 
"test atypiquen.c."de rnodalite".m.nil) -> ;  

expl(testcomp(c.m.nil), 
"test complementaire".c."de modalite".m,nil) -> ;  

expl(carac(c.m.nil), 
"le caractère est ".c." " .m.nil)->; 

expl(modat(c.m.nil), 
"modalite de test atypiqueW.m.nil) -> ;  

expl(modcomp(c,m,nil), 
"modalite de test complementaire".m.nil) -> ;  

expl(modkit(c.m.nil),"modalite de test".m.nil) - > ;  
expl(gsnr(g.nil),"genre",g.nil) - > ;  
expl(esoid(e.p.nil), 

"espece identifieen.e."avec la probabiliteH.p.nil) -> ;  
expl(oçp(e.p.nilj, 

"espece identifiableU.e. 
"avec 12 prcbzbilite".p.nil) - > ;  

expl(espn(e.k.nii), 
"espece nouvelle".e."de categorien.k.nil) -> ;  

expl(probg(g.o.p.v.nil), 
"probabilite".p."du genre".g."estW.o.v.nil) - > ;  

tx?l(?r~»rni~.a.?.v.;11i) , "probabllite" . p .  
"de l'espece identifiee".e."estW.o.v.nil) -> ;  

expl!prob(e.o.p.v.nil),"probabilite".p, 
"de l'espece identifiable".e,"est",o.v.nil) -> ;  

expl(prof(p.1-p.nil), 
"profil".p."correspond an.l-p.nii) ->;  

La gestion des rèales est complétée par le prédicat 
SUPLRIXER-REGLE et le prgdicot AJOUTER. 

supprimer-reqle ->  supprimer(1); 

AJOUTER cermet l'adjonction d'une regle nouvelle dans la 
base de cûnnaissance. Il autorise l'entrée de la règle dans 
un làngaqe proche de celui du ~actériologiste. Son 
vocabulaire et sa grammaire sont explicités dans ce qui suit. 

<regle> :- si <liste-conds? alors < f i n >  
<liste-tonds> :- ccond> et <liste-conds> 

/ ccond> 
<fin> :- conclure definitivement <conclu> 

/ conclure cconclc> 
/ <concl:. 



<tond> :- pas de <conda> 
/ pas d' <conda> 
/ il n'est pas vrai que <conda> 
/ <conda> 

<conclu> :- <mod> <conclu> 
/ <ponct> <conclü> 
/ <entier> <conclu> 
/ <nom> <conclu> 
/ <variable> <conclu> 
/ <mot> <conclu> 

<concl> :- <liste-var> cident> <liste-var> 
<conda> :- le test atypique est <nom> 

/ test atypique 
/ le test com~lementaire est <nom> 
/ test complementaire 
/ le test est <nom> 
/ la modalite atypique est <mod> 
/ la modalite complementaire est <mod> 
/ la modalite est <mcd> 
/ le genre est <nom> 
/ l'espece identifiee est <nom> 
/ l'espece identifiable est <nom, 
/ l'espece nouvelle est <nom> 
/ espece nouvelle 
/ identique a une souche de collect~c2 de 

<nom> 
/ identique a une souche de collection 
/ appartenance possible a üne espece nouvelle 
/ appartenance possible a <nom> 
,' rapprocnement possible ci'une espece nouvelle 
/ rapprochement possible de <non> 
/ la probabilite du genre est <oper> <entier> 
/ la probabilite maximum est <oper> <entier> 
/ la probabilit-e est <ooer> <entier> 
/ le profil est <prof> 
/ quelque soit le profil 
/ <pred> 

cpred> :- <liste-var> cident> <liste-var> 
<liste-var> :- <variable> <liste-var> / <vide> 
<prof> :- <co~ .p>  <prof> 

/ <camp> 
<conp> :- ( <lisce> ) 

/ <entier> 
/ <var> 

<liste> :- <entier> <liste> 
/ <entier> 

<var> :- p <entier> 

P 
cident> :- <mate> - cident> 

/ <mate> 
<mate> :- <mot> <entier> 

/ <mot> 
<nom> :- <rnotmaj> - <noms> 



L'analyse syntaxique d'une règle du système expert se 
programme facilement en Prolog à l'aide de règles qui 
correspondent à la grammaire. 

La phrase à analyser est entrée çous forne d'me l i s t ~  à 
l'aide du prédicat Prolog II "IN-PH". A chaque étape on 
réalise l'analyse d'une tête de liste qui correspona à une 
unité syntaxi~ue et on prcduit une queue de liste qui reste à 
analyser. 

A la première règle de la grammaire correspond en Prolog 
le prédicat "ANA-REGLE(r,r-i,a)". Il analyse la règle r, 
produit la règle compilée r-i et génère un arbre de variables 
a. La règle doit commencer par le mot "si" se poursuivre Dar 
R 1;sze de con~ltions anâiÿsée Far le prédicat 
"ANA-LISTE-CONDS". Elle doit continuer par 12 mot '*alorsw et 
se terminer par une conclusion anlysGe par le prédicat 
"ANA-FINW.La règle compilée r-i est ün "fait PROLOG*' qui se 
présente sous l'une des formes suivantes : 

regie(1ist.e de conditions, conclusion intermédiaire), 
regle-finale(1iste de conditions, conclusion finale), 
regle-terminale(1iste de conditions, conclusiori 

definitive) 

La iiste des conditions d'application de la règle du 
systk? ex~ert est formée de ~rédicatç "EST", -de conclusions 
interinédaires ou de la négation de ces éléments. 

Un pr6dicat "EST" correspond 2 une situation 
psrticulière dgcrite en Prolog à l'aide de prédicats de la 
hase de faits ou de prédicats prédéfinis en Prolog. Il peut 
comporter des variables propres au système expert. 

Une conclusion intermediaire provient d'une règle non 
terminale. Elle peut utiliser des variables du système expert 
placees avant ou aprés l'identificateur qui la caractérise 
fia notztion est quelconque : postfixée ou 
inf ixée) . 

Les variables du système expert sont décrites par un 



prédicat "VARIABLE". Leur nom est formé d'une suite de mots, 
on leur associe une représentation interne. 

nom de variable représentation interne 

test 
modalite 
test atypique 
modalite atypique 
test complementaire 
modalitê complemectaire 
espece identifiee 
espece identifiable 
espece nouvelle 
espece nouvelle1 
espece nouvelle2 
espece nouvelle3 
genre 
probabilite maximum 
probabilite genre 
probabilite 
prof il 

testkit 
modt 
testat 
modat 
testcomp 
modcomp 
espid 

esp 
e spn 
espnl 
espn2 
espn3 
genr 
probm 

~ r o b g  
prob 
prof 

Lors de l'analyse d'une règle à chaque rencoctre d'une 
variable on explore l'arbre des variaeles 3 la recherche C'un 
couple ;repésentation interne,varlable prolog>. Cela permet 
d'unifier entre elles toutes les occurrences des variables 
Prolog attachées à une même représentation interne. Ce 
travail est réalisé par le prédicat "DANSA". 

ajouter -> positionner in-ph(r) 
ana-regle(r.,r-i,a) ajout(<r-i,nil>); 

ana-regle(mt-si.l,r,a) -> 
ana-liste-conds(1,mt-alors.1-r,l-p,a) 
ana-fin(l-r,".".nil,l-p,r,a) /; 

ana-regle(i,r,a) ->  ligne 
exrn("UNE REGLE DOIT S'ECRIRE SOUS LA FORME : " )  

1 igne 
exn( " 
SI condition [et condition ...] ALORS conclusion") 
liane echec; 

ana-fin(mt-conclure.mt-definiti~ernent.1~1-r,l-p, 
regle-finale(1-p,p),a) ->  
ana-conclu(1,l-r,p,a) /; 

ana-fin(mt-conclure.l,l-r,l-p, 
regle-terminale(1-p,F),a)  -> 
ana-conclu(1,l-r,p,a) /; 

ana-£in(l,l-r,l-p,regle(l-s,p),a) -> 
ana-concl(i,l-r,p,a) /; 

ana-fin(l,l..p,a) ->  ligne 
exm("CONCLUS1ON INCORRECTE") ligne / echec; 



ana-liste-conds(1,l-r,c.l-c,a) -> ana-cond(l,l',c,a) 
ana-conds(ll,l-r,1-c,a) /; 

ana-liste-conds(l,l,l-c,a) -> ligne 
exl("L1STE DE CONDITIONS INCORRECTEw) / echec; 



est(espidle.p.nil)),a) -> 
ana-esp(1,l-r,e) / 
dansa(<espid,e>,a) dansa(<probm,p>,a); 

ana-conda(mt-1."'" ,mt-espece-mt-identifiable.mt-est.1, 
1-r,est(esp(e.p.nii)),a) -> 
ana-esp(1,l-r,e) / dansa(<esp,e>,a) dansa(<prob,p>,a); 

ana-conda (mt-1 . " ' " .mt-espece.mt-nouvello,.mt-est.l,l-r, 
est(espn(e.k.nil)),a) -> 
ana-nom(1,l-r,e) / 
dansa(<espn,e>,a); 

ana-conda(mt-espece.rat-noi~velle.l,l, 
est(espn(e.k.nil)),a) -> / 
dansa(<espn,e>,a); 

ana-conda(mt-identique.mt-a.mt-a.mt-une.mt-souche.~t-de. 
nt-collection.mt-de.ltl-r, 
est(espn(e.l~nil)),a) -> 
ana-nom(1,l-r,e) / 
dansa(<espnl,e>,a); 

ana-conda(mt-ic2entiuue.mt-a.mt-une.mt-souche. 
mt-de.mt-co1lection.1,1,est(espn~e.1.ni1)a - >  ,! 

dança(<espnl,e>,a); 
ana-conda(mt-appartenance.mt-possible.mt-a.~t-~~ne. 

mt-espece.mt-nouvelle.l,l, 
est(e~pn(e.2.nil))~a) -> / 
dansa(<espn2,e>,a); 

ana-conda(mt-appartenance.mt-p~s~ible.mt-a.l~l-r~ 
e~t(espn(e.2.nil))~a) -> 
ana-nom(1,l-r,e) / 
dansa(<espn2,e>,a); 

ana-conaâ(nt-rapprocnement.mt-p~s~~ble.mt-d.~"'.m~-~ne. 
mt-espece-nt-nouvelle.l,l, 
est(es~n(e.3.nil)),a) -> / 
dansa(<espn3,e>,a); 

ana-conda(mt-rapprochement.mt-pos~ible.mt-de.1~l-r~ 
est(espn(e.3.nil)),a) -> 
ana-ncm(1,l-r,e) / 
dansa(<espn3,r>,a); 

ana-conda(mt-la.mt-probabilite.mt-du.mt-genre.mt-est.lt 
1-r,est(probg(g.o.p.v.nil)),a) -> 
ana-oper(1,l1,o) ana-entierlll,l-r,v) / 
dansa(<probg,p>,a) dansa(<genr,g>,a); w 

ana-conda(mt-la.mt-pr~b&ilite.mt-naximum.mt-est.l~~-r, 
est(probm(e.o.p.v.nil)),a) ->  
ana-oper(l,18,0) ana-entier(l1,l-r,v) / 
dansa(<probm,p>,a) dansa(<espid,e>,a); 

ana-conda(rnt-la.mt-pLohabilite.rnt-est.l,l-r, 
est~prob(e.o.p.v.nil)),a) ->  
ana-oper(l,il,o) ana-entier(l"1-r,vf 
/ ~anso(<esp,e>,a) dansa(<prob,p>,a); 

ana-conda(mt-le.rnt-profi1.ii1t-est.1~1-r, 
est(prof(p.1-p.nil)),a) -> 
ana-prof(1,l-r,l-p) / dansa(<prof,p>,a); 

ana-conda(mt-quelque.mt-soit.mt-ie.mt-p+ofil.lflf 



est(prof(pV.p.nil)),a) -> 
/ dansa(<prof,pV>,a); 

ana-conda(1,l-r,p,a) -> ana-pred(1,l-r,p,a) /; 
ana-conda(1,l-r,p,a) -> 
ligne exm("COND1TION INCONNUE OU MAL ECRITE") ligne 
ex(1) ligne echec; 

ana-test(1,l-r,c) -> ana-nom(1,l-r,cl) test(i,j,c) 
strcmp(c,cl,2) /; 

ana-test(l,l,c) -> ligne exl("TEST INCONNU") ex(1) 
ligne echec; 

ana-testc(1,l-r,c) -.> ana-nom(1,l-r,cl) test(i,O,c) 
strcmp(c,cl,2) /; 

ana-testc(l,l,c) -> 
ligne exl("TEST COMPLEMENTAIRE INCONNU") ex(1) 
ligne echec; 

ana-esp(1,l-r,c) -> ana-nom!l,l-r,cl) espece(i,c) 
strcmp(c,cl,2) /; 

ana-esp(l,l,cj -> ligne exl("ESPECE INCONNUE") ex(1) 
ligne echec; 

ana-genre(l,l-r,c) -> ana-nom(1,l-r,cl) genre(c) 
strcmp(c,cl,2) /; 

ana-genre(l,l,ci ->  ligne exiinGENRE INCONNU") ex(1) 
ligne echec; 

ana-concli1,l-r,<m,l-v>,af -, ana-liste-var(l,iV,l-vl,a) 
ana-identil',l",ml) 
]Iioun(m,n') 
ana-liste-varflV',l-r,l-v-,a) / concil-vl,l-v2,l-v) 
ssiInon(expl(<m,l-vi,m-exp)), 

ajout-expl(m,ml,l-v1,l-v2)); 
ana-concl(1,l-r,m,a) -> ligne exm("EHREUR CONCLUSION*) 

ligne ex(1) ligne echec; 



ana-pred(1,l-r,<m,l-v>,a) ->  ana-liste-var(l,ll,l-vl,a) 
ana-ident(l',l",ml) 
boürn(m,rnl) 
ana-liste-var(ll',l-r,l-v2,a) / conc(1-vl,l-v2,l-v) 
expl(<m,l-v>,m-exp); 

ana-pred( l,l-r ,m, a) -> 
ligne exm("ERREUR PROPRIETE NON DEFINIE") 
ligne ex(1) ligne echec; 

variablefmt-test.mt-atypiqueel,lIvIa) -> 
/ dansa(<testat,v>,a); 

~ariable(mt-modalite.mt-atypique.l~1~v~a) -> 
/ dansa(<modat,v>,a); 

variable(mt-test.mt-complementaire.l,l,vIa) -> / 
dansa(<testcomp,v>,a); 

variable(mt-mcdalite-mt-compiementaire.lIIIv, 
"modalite complementaire",a) -> / 
dansa(<moàcomp,v>,a); 

variable(mt-test.l,lIvIa~ ->  
/ dansa~<testkit,v>,a); 

variable(mt-modalite.l,b,v,a) ->  
/ dansa(<modt,v>,a); 

variable(mt-espece.mt-identifiee.I,l,vIa -> / 
dsnsa(cespi2,v>,a); 

variable(mt-espece.mt-identifiabLe.l,l,v -> / 
dansa(<esp,v>,a); 



ana-mote(e.l,l-r,m) ->  ma-mot(e,e1) 
ana-entier ( l , l - - - r ,  v )  / 
Gecstr(v,ot) strcat(e',v1,m); 

ana-mote(e.i,l,et) -> ana-mot(e,et); 

ana-nem(1,l-r,m) -> ana-motmaj(l,l',ml) 
ana-noms ( l ' , l-r, a2 ) / s t r c a t  i 'nl, n2, nj ; 

ana-motmaj(e.l,l-r,m) -> maj(e,el) 
ana-motmaj(1,l-r,ml) / 
strcat(el,ml,rn); 

ana-motma) (e.l,l,m) -> maj (e,rn);  



On t r o u v e  c i  a p r è s  l a  d é f i n i t i o n  d e s  p r e d i c a t s  "EST" q u i  
peuven t  a p p a r a i t r e  d a n s  l e s  r è g l e s  c o m p i l é e s  du sys t ème  
e x p e r t .  11s u t i l i s e n t  l e s  p r é d i c a t s  de  l a  b a s e  de f a i ~ s  e t  
d ' a u t r e s  p r é d i c a t s  comme "EXPANSION" ou  "CORRESPOND" qui s o n t  
d é f i n i s  en  P r o l o u .  



L'INTERFACE PROLOG INFORMIX 
DE N I W A U  3 

Ce niveau d' interface complète les précédents. On 
utilise ici les possibilités de PROLOG pour intégrer les 
connaissances qu'un utilisateur averti peut avoir de 
l'organisation et de l'utilisation d'une base de données 
particulière. Ces connaissances permettent la génération a 
partir d'une formulation aussi simple que possible d'une 
série de demandes à destination de l'interface de niveau 2. 

INITIALISATION est le prédicat d'entrée dans l'interface 
de niveau 3. On descend dans un eçpac? de travail (monde en 
Prolog II) spécifiaue, on ouvre la base de nom n-b. On 
verifie que l'es~ace de travail contient la base de faits 
nécéssaire à l'utilisation de l'interface et dans le cas 
contraire on la génère à l'aide de IYITIALISATION". 

INITIALISATION" utilise des prédicats de l'interface de 
niveau 1 pour complgter une base de faits relative à la B.D 
utilisée. Cette base de faits se compose de prédicats qui 
fournissent certains renseignements sur l'implantation d'un 
système d' l n f  ormation particxlier et est utile à la 
réalisation des traitements ulterieurs. Certains de ces faits 
sont genérés automatiquement lors de cette phase 
d'initialisation. D'autres doivent etre ifitroduits par le 
concepteur de la hase. Dans la première catégcrie on note les 
prédicats suivants : 

NOM-BASEln-h) : nom de la base concernée, 
CHAMP-RELAT(n-c,n-r) : nom (n-r) de la relstion à 

laquelle appartient le constituant (n-c), 
CHAMP-COMPO(3-c,c-c,i-c,n-u') : nom du constituant 

complexe (n-c) auquei peut appartenir un composant 
élémentaire (n-cl), ic-c) est le nombre de composants et i-c 
le numéro d'ordre du composant, 



TYPE-INDEX(n-r,n-c,t-i) : type de l'index (t-i) associé 
à un constituant (n-c) d'une relation (n-r) (index unique, 
duplicable, constituant non indéxé). 

Dans la deuxième on trouve les prédicats : 

NOM-RELATION(n-r-e,n-r) : donne le nom externe (n-r-e) 
associé à la relation (n-r), 

CHAMP-LIE(n-ent,n-c) : nom de l'entité (n-ent) associée 
au constituant n-C, 

LIAISON(n-r,n-rl,l-1) : 1-1 est une liste qui detaille 
le lien existant entre deux relations (n-r) et (n-r'), 

CLASSEMENT(i,n-r,n-c,o,v-c) ordonne (i) les 
différentes requètes en fonction de leurs caractéristiques. 

initialisation" (n-b) -> 
obtient-num-relat(n-r,i) 
ouvrir-fich(n-r) 
gener-champ-relat(n-r) fermer-fich(n-r) echec; 

initialisationU(n-b) - > ;  

gener-champ-relat (n-r ) ->  
info-fich(n-r,c-c,l-e) 
entier-inieg(j-cfc-c) 
~nfo-numchamp(n-r,j-cd-c,t-c,l-c) 
g e n e r - c h a m p - c o m p o ( n - r I n - c m )  
info-index(n-rfn-c,t-i) 
ajout(<type-index(n-rd-cd-i),nil>) 
a;-ü:~;champ-reiat(n-c,n-riIn~i>~ 
echec ; 

gener-champ-relat(n-r) -> ;  

gener-champ-compo(n-r,n-c,comptype,c-c) -> 
entier-infeg( j - c f  c-c) 
info-composite(n-r,n-c,j-c,n-c',x,y) 
val(add(j-c,l), j-c') 
ajout(<champ-compo(n-CG-c,j-c>-c'),ni echec; 

c e n e r - c h a m p - c o m p o ( n - r I n - c m )  -> ;  

Dans l'.interface de niveau 3 une demande se formule à 
l'zide du pédicat SELECTION. Ce prédicat se présente sous 
deux fornes . La première ne comprend pas de paramètres et 
se contente d' afficher à 1 ' écran 1 'ensemble des réponses 
obtenues. La seconde ajoute en outre les prédicats (n-r) qui 
contiendront les n-uplets de la réponse. Les deux formes 
appellent le prédicat SELECTION à 2 arguments n-r et 1 (n-r 
reste libre dans le cas de-la première forme). 1 contient une 
liste acquise par le prédicat ENTRER-SELECTION qui contient 
les éléments de la requète  prés compilation cette liste est 
transmise à l'interface de niveau 2 par l'intermgdiaire de 
SELECTION'. 



selection -> 
fermer-tout 
entrer-selection(1) 
selection(n-r,l); 

selection(n-r) -> 
fermer-tout 
garder-solution(n-r) 
entrer-selection(1) 
selection(n-r,l); 

garder-solutionl(n-r) -> ligne 
exl("Cette relation existe dé jà  , faut-il : " )  

exl("- 1 - supprimer.") 
exl("- 2 - ajouter.") 
exl("- 3 - donner un autre nom.") 
in-entier(i) 
garder-solution'(i,n-r); 

selection(n-r,l) ->  
confiqurer ( 1,ll) 
traiter-selection(l,11,1') 
commencer-relation(?') 

ligne 
selection' (n-r,l,19); 

ENTRER-SELECTION saisit une liste de n-uplets terminée 
par le caractére ".". Chaque n-uplet concerne un élément de 
la requ&te et correspond à une sélection dans la base. Cette 
sélection qui porte sur une entité (n-c) est définie par un 
opérateur ( O )  et une valeur de comparaison (v-c). Le 

élément du n-uplet est une variable (v-t) qui sera 
ultérieurenent unifiée à la valeur trcuvée dans la base. 
IN-CHAMP saisit le nom de l'entité, IN-OPEX l'opérateur, 
IN-VAL la valeur de comparaison. 

IN-CHAMP permet l'entrée d'un nom d'entité. Il en 
v6rifi.e l'existence à l'aide de champ-relat et arrète la 



saisie à la rencontre du caractère point par mise en échec. 

in-champ(n-c) -> car-apres'("."j / vider-ligne echec; 
in-champ(n-c) -> 

in-chaine(n-c) 
champ-relat(n-c,x) /; 

in-champ(n-c) -> ligne 
exm("Ce champ n'existe pas dans la base.") / 
vider-ligne in-champ(n-c); 

Les opérateurs admis par IN-OPER sont " < " ,  ">", "<=",  
Il > = Il 

I "=". Chacun de ces opérateurs est transmis par le 
paramètre (O) sous la .forme d'un des identificateurs petit, 
grand, pteq, gdeq, eqal . Le caractére " ? "  peut être utilisé 
dans le cas où l'on ne souhaite pas fournir un opérateur. Ce 
cas correspond à une absence de sélection pour l'entité 
concerné (toute les valeurs trouvées seront retenues), le 
par'amétre (O) reste libre. 

in-oper(o) -> in-operl(o) /; 
in-oper(o) -> ligne exm("0perateur inconnu.") 

vider-ligne / in-oper(o); 

Les valeurs admises par IN-VAL sont : une chaine, un 
entier ou le caractère " ? "  si l'on ne souhaite pas 
transmettre de valeurs de comparaison (l'argument v du 
pré6icat reste libre dans ce cas). 

in-val(v) -> in-chaine(v) /; 
in-val(v) ->  in-entier(v1 /; 
in-val(v) ->  in-car'("?") /; 
in-val(v) -> ligne exrn("Va1eur incorrecte.") / 

vider-ligne in-val(v); 

CONFIGURER transforme une liste des requètes relatives à 
des entités en ajoutant des marques (prs ou lbr) aux éléments 
opérateur (O) et valeur de cçmparaison (v-c). La marque prs 
e s t  utilisée si l'élément correspondant est défini sinon on 
appose la marque lbr. Le choix de la marque apprcpiée est 
effectué par 1.e prédicat MARQUE-ELEM. Le narquage joue un 



rôle lors de la définition de la sélection type et lors de la 
réalisation de la demande. 

TRAITER-SELECTION examine la liste (1) des sélections et 
la traduit en la complétant en une liste (1') qui peut être 
comprise par l'interface de niveau 2. La liste marquée (11) 
est utilisée pour rechercher dans la base de faits si une 
compilation comparable n ' a pas déjà été effectuée. 
SELECTION-TYPE produit alors immédiatement 1s résultat. 

terminer-selection(l2,l') 
ligne 
exm("Faut-il définir un prototype") 
exm(" pour cette selection ? (o/n) : " )  

Chaque élément de la liste des demandes doit être mis en 
rapport avec les éléments précédents. Des liens doivent être 
constatés et établis entre une nouvelle requète et les 
requètes antérieures. Ce travail est réalisé par le prédicat 
CONSIDERER-SELECTION. A partir de la liste initiale (1) ce 
prédicat construit la liste compilée (1') en utilisant un 
arbre de constituants (a). La liste 1 est une liste de 
demandes qui ne mentionne que le nom d'une entité, un 
opérateur et une valeur de comparaison. A chaque entité 
peuvent naturellement correspondre plusieurs constituants qui 
appartiennent à des relations différentes. Il faut 
déterminer quelle est la relation et le constituant concerné 
(DEFINIR-RELATION) et réajuster la liste résultat (1') 
(METTRE-SELECTION OU ETABLIR-SELECTION). 



TRACE-SELECTION génère un texte rappelant le contenu de 
la sélection examinée. 

trace-selection(<n-c,o,v-c,v-t>) -> 
ligne ligne ligne 
exm ( 

"On examine la selection qui porte sur le champ " )  

exm( n-c) 
trace-selectionl(o,v-c); 

trace-selectionl(o,v-c) ->  ou(libre(v-c),libre(o)) /; 
trace-selection'(o,v-c) ->  ligne 

exm("Les valegrs selectionnées doivent être " )  

edit-oper(o) 
edit-val(v-c); 

edit-oper(petit1 -> exm("p1us petites que " )  /; 
edit-oper(pteq1 -> exm("éqa1es ou plus petites que " )  /; 
edit-oper(ega1) -> exrn("égales à " )  /; 
edit-oper(gi!eq) ->  exm("éga1es ou plus grandes que " )  /; 
edit-oper(grand) -> exm("p1us grandes que " )  /; 

A un nom d'entité (n-c-r) on fait correspondre un nom de 
rllation (3-r) et an nom de constituant (n-c). On propose 
dans ce but une série 6e solutions : 

- Une relation où l'on trouve un constituant lié à 
l'entite qui a déja été choisie lors de l'examen des requètes 
précédentes. Ce choix pour être entériné doit être validé par 
BON-CHOIX-RELAT. 

- Une nouvelle relation et un nouveau constituant 
déterminé par le prédicat CHOIX-RELATION. 

DEFINIR-RELATION donne une liste 1-s relative aux 
recpètes déja compilées pour la relation choisie. Dans le cas 
d'une nouvelle relation cette liste est vide. 



LIEN-REFERENCE établit l'existence d'une association 
entre une entité et un couple relation-constituant. 

bon-choix-relatfn-c-rIn-rIn-c) -> 
relation-unique(n-c-rIn-rIn-c) ligne/; 

bon-choix-relat(n-c-rIn-rIn-c) -> 
ligne 
exm("La relation cnoisie est la relation des " )  

exr(n-r) ligne 
exm("qui contient un champ du même type.") ligne 
exm("Ce choix doit-il être retenu ? (o/n) : '0 
in-car ' ( "O" ) ; 

relation-unique(n-c-r,n-r,n-c) -> 
lien-reference(n-c-r,n-r,n-c) 
lien-reference(n-c-rIn-r',n-c') 
dif(n-r',n-r) / echec; 

relation-unique(n-c-rIn-rIn-c) -> 
l i e n - r e f e r e n c e ( n - c - r , n - r d - c ) ;  

Le choix d'une relation 3 associer à une entité se pose 
s'ii existe dans la base plusieurs constituants de relations 
différsntes qui correspondent à l'entité. Si RELATION-UNIQUE 
est mis en échec CHOIX-RELATION propose d'une part : 

- Zne Liste de relations possibles fournie par 
LIEPJ-REFERENCE. Par le prédicat ENTREE-CHOIX-RELATION 
l'utilisateur donne sa réponse. 

- La détermination d'une relation optimale effectuée par 
le ~rédicat CHOIX-RELATION' à l'aide du prédicat CLASSEMENT. 
Les critères utilisés pour obtenir cet optimum peuvent gtre 
des critères ou dépendre de la structure d'une base 
particulière. Ils doivent être établis par l'utilisateur qui 
généralement indique par ce moyen ses préférences pour des 
relations où les constituants associés à l'entité sont dotés 
de propriétés (indexation) qui favorisent les recherches 
ultérieures. 

choix-relation(n-c-rIoIv-c,n-r,n-c) -> 
r e l a t i o n - u n i q u e ( n - c - r d - r , n - c )  ligne /; 

choix-relation(n-c-r,o,v-c,n-r,n-c) -> 
ligne 
exm("I1 faut déterminer quelle est") 
exm(" la relation associée au champ " )  

exl(n-c-r) 
exm("Ce choix peut-il être laissé") 
exm(" à l'initiative du système ? (o/n) 
in-cart("n") 



exl("Dans la liste suivante") 
exm(" il faut sélectionner une relation") 
entree-choix-relat(n-c-r,n-r,n-c) /; 

choix-relation(n-c-r,o,v-c,n-r,n-c) -> 
ligne 
exl("La détermination va étre réalisée") 
exm(" en prenant la relation optimale : " )  

exl("ce1le qui permet la sélection la plus 
affe~ter(optirelat~999) 
choix-relationf(n-c-r,o,v-c) 
val(numrelat,j-r) 
info-numfich(j-r,n-rIx,yi 
lien-reference(n-c-r,n-r,n-c) 
exr(n-r) exm(" est la relation chcisie , " )  

exm(" êtes vous d'accord (o/n) : " )  

in-car'("o") /; 
choix-relation(n-c-r,o,v-c,n-r,n-c) -> 

/ choix-relaticn(n-c-r,o,v-c,n-r,n-c); 

entree-choix-relat(n-c-r,n-r,n-c) -> 
lien-reference(n-c-r,n-r,n-c) 
ligne 
exm("Re1ation ?es " )  exr(n-r) 
echec ; 

e n t r e e - c h o i x - r e l â t ( n - C - r , n - c )  ->  
ligne 
exm!"Quel est le nom de la relation chcisie : " )  

inr ( n-r ) 
lien-reference(n-c-r,n-r,n-c) /; 

zn~ree-cnoi:<-re;acin-c-r,n-r,~-c) ->  
ligne exm("Cette relation n'existe pas dans la base") 
vider-ligne / 
entree-choix-re la t (n-c- rd-r ' ,n-c ' ) ;  

choix-relationV(n-c-r,o,v-c) -> 
l i e n - r e f e r e n c e ( n - c - r d - r , n - c )  
clasçement(c,n-r,n-c,o,v-c) 
val(inf(c,optirelat),1) affecter(optirelat,c) 
obtient-num-relat(n-r,j-r) 
affecter<numrelat,j-r) echec; 

choix-relationl(n-c-r,o,v-c) ->; 

e d i t e r - r e l a t i o n i < n - c - r , o , v - c I v - t > , < n - r , s  -> ligne 
exm("Le champ " 1  exm(n-c-r) 
ligne exm("est un champ de la relation des " )  

exr (n-r ) ; 

L-Ç est une liste de selections relative 5 la relation. 
n-r, s est une nouvelle sélection à ajouter à cette liste. Il 
s'agit d'un 4-uplet cn-c,o,v-c,v-t> : ccnstituant, opérateur, 
valeur de comparaison, valeur à trouver. Le prédicat 
VOIR-LIAISON a pour objet d'unifier entre elles toute les 
occurences des variables et des valeurs figurant dans les 



4-uplets relatifs à une même entité. VOIX-LIAISON utilise 
pour réaliser ce travail un arbre ordonné par noms d'entités 
(a) dont les feuilles sont des triplets <n-c-r,v-c,v-t> : nom 
d'entité, valeur de comparaison, valeur 2 trouver. 

Si la sélection concerne une nouvelle relation ii faut 
compléter et réactualiser la liste des sélections deja 
compilées (1). Entre cette nouvelle relation et les 
précédentes pecvent en effet exister dga rapports dont il 
faut tenir compte. Ces liens se traduisent par i'existence , 
dans des relations différentes, de constituants liés à une 
même entité. Cela peut amener à introduire des 4-uplets 
sélection supplémentaires : ceux qui sont induits par la 
présence de deux r'elations liées par une chaine d'entités. 
ETABLIR-LIEN complète ainsi la liste 1' en utilisant la 
nouvelle sélection s', la liste initiale 1'' et l'arbre des 
entités a. 

# * 
Le prédicat LIAISON donnr dans la liste 1-1 les ~1emunts 

nui lient entre elles les relations n-r' et n-r. Cc prédicat 
appartient à la base de faits et doit être préalablzment 
défini par l'admnistrateur de la base. Les listes S O G ~  

conçticuées de couples <nom ae relation, constituant>. Les 
constituants qui figurent dans deux couples succ~ssifs de la 
liste sont rattachés à une même entité et font correspondre 
deux realtions différentes cÙ figurent dans une même 
-" - &<&3x:?n. 

COMPLETPR-LIAISON utilise les éléments de la liste 
liaison 1-1 pour mettre à jour la liste 1' des sélections. 

Le premier argument de COMPLETER-LIAISON : cn-r,n-ci> 
est un couple de la liste liaison entre deux relations. Ce 
couple permet la définition d'une séiectlcn à ajouter a 
celles. de la relation n-r. 

Le deuxième argument du prédicit COMPLETER-LIAISON 
correspond à l1élé!nent liaison précéaent 33ns la liste 1-1. 
Cet clément a été cornpleté par un opérateur, une valeur de 
comparaison et une valeur 2 trouver de nanière à définir une 



nouvelle sélection. Cette nouvelle sélection est ajoutée à la 
liste 1-s des sélections pour la relation n-r par le prédicat 
COMPLETER-RELATION. 

L'examen de la liste liaison 1-1 peut conduire à changer 
de relation. Le prédicat DANS est alors utilisé pour aller 
rechercher dans la liste 1 des séiections, la sous liste 1-s' 
qui correspond à la nouvelle relation. 

Lorsque l'on. change de relation la nouvelle sélection 
est définie à l'aide des éléments de la sélection précédente 
puisque par hypothèse les constituants correspondznts 
dépendent de la même entité. 

Lorsque l'on reste dans là relation on complète par 
l'opérateur egal et une valeur de comparaison définie sous la 
forme d'une variable libre v-c'. Lors de la recherche de la 
réponse cette variable v-c' peut être unifiée à une valeur 
trouvée dans la base. 

COMPLETER-RELATION met à jour la liste 1-s des reyuètes 
pour une relation. On utilise VCIR-LIAISON pour unifier les 
variables et valeurs qui dépendent d'une même entité. 

completer-relation(s,s.l-s',a) -? voir-liaisonis,a) /; 
completer-relation(s,l-sIa) -> libreil-s) / echec; 
completer-relation(s,s'.l-s,a) -?  

./ completer-relation(s,l-ç,a); 

VOIR-LIAISON urilise l'arbre des entités (a) pour 
ünifier les éléments d'une nouvelle sél~ction par rapport à 
ceux des sclecticn ~récédentes. On tient compte de 
l'existence de constituants de nature complexe O; 

interviennent pluçie~irs cornposants &lémentaires. 

voir-liaison(Cn-c,o,v-t>,a) -> 
champ-conpo ( n-c , x, y ,  z ) / 
deccmpcse-chanp(<n-c,-J-cIv-t>,a); 

voir-liaison(<n-c,o,v-c,v-t>.,a) ->  
champ-lie(n-c-r,n-c) 
deja-vu(<n-C-r,v-C,V-t-) /; 

voir-liaison(<n-c-r,o,v-c,~~-t>,a) -> 



DECOMPOSE-CHAMP extrait les composants élémentaires 
d'un constituant complexe. 

decompose-champ(e,a) -> 
decompose-champl(l,e,a) /; 

decompose-champ(~n-cI~v-~Im~Iv-t>,a) -> 
decompose-champ" (lI<n-cIv-~Iv-t>Ia); 

decompose-champl'(iI<n-c,v-c.1-cIv-t.1-ta -> 
~ h a i n p - ~ ~ m p ~ ( n - ~ ~ ~ - ~ , i , n - c ' )  
champ-lie(n-c-r,n-c') 
d e j â - ~ ~ ( ~ n - ~ - r ~ < ~ - ~ , n ~ , v - t > , ~ )  
vai(add(i,l),il) / 
decompose-champ" (il*-c,l-c#L-t> ,a) : 

decompose-champU(iI<n-cInil,nil>,a) -> ;  

DEJA-VU gère l'arbre ordonné des entités. Il recherche 
ou ajoute l'glément relatif 3 l'entité correspondant au 
d 2 n s t  i z - ~ ü n t  exam1T.e. 

TERMINER-SELECTION achève la consitution de ;a liste 
compiiée des requètes en ajoutant aux opérateurs et aux 
va-leurs de comparaison les marques Ibr si l'élément est une 
variable libre ou prs dans l'autre cas. 

La constitution de la liste des requètes 5 fournir 2 - 
l'interface de niveau 2 est une opération couteuse. qui 
nécéssite en outre l'intervention ~onctzel-le de 
l'utilisateur. Le résültat de ce travail peut étre rangé dans 



une base de connaissances sous une forme générale où sont 
mentionnés les noms d'entités, relations et constituants, la 
valeur des opérateurs et les caractéristiques (prs oc lbr) 
.Les valeurs de comparaison elles mêmes sont remplacées par 
des variables libreç qui peuvent être unifiées aux valeurs 
d'une requète comparable . La forae générale est constituée 
par un couple de listes : forme générale de la requète 
initiale, forme générale de la requète compilée 
correspondante. 

Les prédicats qui suivent permettent la réalisation de 
la demande : on ouvre les relations et on recherche 
l'ensemble des solutions à l'aide du prédicat RECHERCHE-MULT 
5e l'r.~ter2ace Se niveau 2. 

selectionl(n-r,l,l') -> 
editer-entete(1) rectifier-selection(1',11~ 
recherche-nult(l1) 
ranger-solution(n-r,1) 
ec?iter-solution(1) îchec; 

selection'in-r,l,l') ->  
terniner-relation(1':; 
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vider-ligne -> car-apres(c) no-car(c,lO) /; 
vider-ligne -> in-car(c) vider-ligne; 

fermer-tout -> nom-relation(n-r,x) fermer-ficn(n-r) 
echec ; 

fermer-tout -> 



L'INTERFACE PROLOG INFORMIX 
DE NIVEAU 2 

L'interface de niveau 2 utilise les prédicats de 
l'interface de niveau prédédent pour réaliser, en grande 
partie, les fonctions habituelles de s langages 
d'interrogation des S.G.B.D relationnels. On retrouve en 
particulier les opérations de produit, de sélection, de 

" projection et d'intersection qui sont parmi les pius 
pratiquées. D'autres opérations : union, différence ... 
peuvent être facilement programmées en PROLOG avec un effort 
minimum. 

Les accés à la base sont réalisés à l'aide d'un seul 
prédicat : RECHERCHE-MULT, qui comporte un seul argument : 
une liste de requètes à différentes relations de la base. 
L'exploitation de cette liste est séquentielle, l'ordre de 
rangement des éléments est donc important et conditionne les 
gerformances 2o réalisation. Dans un élément de catte liste 
on regroupe toutes les demandes relatives à une relation.11 
se nresente sons la forae d'un couple : 

- nom de relation (n-r), 

- liste de demandes pour cette relation (1-s). 
L-S est elle même une liste de 4-uplets 

~ n - C I < O P r n - O > , < ~ - ~ , m - c > I v - t ~ .  

- n-c est le nom d'un constituant de la relation, 
- O est un opérateur de comparaiscn qui se présente sous 

la forme d'un identificateur : egal, gedq, grand, pteq, petit 
ou d'une variable libre. 

- n-O et m-c sont des attributs qui sont unifiés aux 
valeurs d'identificateur : prs ou lbr. 

- v-c est une valeur de comparaison ou une variable 
libre. 

- v-t est unifiée à une valeur trouvée dans la base. 

Une demande prticulière concernant 1-a recherche du 
constituant référence d'espèce des n-uplets de la relation 
IDENT dont le constituant référence de profil "id ref" vaut 
234 et le constituant probabilité "id prob" est > 950 peut se - 
~rgsenter sous la forme : 



La liste 1-s comporte 2 sélections, la première porte 
sur le choix de n-uplets qui ont une probabilité > 900, la 
seconde sur le choix de n-uplets qui ont 234 comme référence 
de profil. La requète globale correspond à lti.ntersection des 
2 relations. On obtient la relation résultat par projection 
de l'intersection sur les constituants probabilité (v-prob), 
référence de profil (v-ref), reférence d'espèce (v-esp). 

D'une manière générale une requSte relative à une 
relation sera toujours considérée comme l'intersection àe 
relations produites par séléction dans la relation'initiale. 

L'intersection est réalisée de manière progressive en 
retenant à chaque fois parmi l'ensemble des n-uplets produits 
par les sélections précédentes ceux qui répondent à la 
nouvelle sélection. 

Dans cette liste certaines demandes sont plus sélectives 
que d'autres. La demande relative 5 lz rgférsncî Ce profil 
est à cet égard meilleure que la demande relative aux 
nrobabilités puisqu'elle conduira certainement au choix d'cn 
moins grand nombre de n-cplets. Pour optimiser la réalisation 
des intersections çuccessives on a donc intéret 2 commencer 
par la demande la plus précise, les autres demandes ne 
servant en fin de compte qu'à éliminer des n-uplets parmi 
ceux initialement choisis. 

Le prédicat CHOIX-CHAMP réalise, en fonction de 
cr:x;res jul sonr cécr~ts snsultr er qui peuvent dépencre de 
la structure particulière d'une hase, le choix de la 
sélection à mettre en oeuvre en premier lieu. Ce choix est 
effectué lors de la première rencontre d'un ensemble de 
sélection. Le résultat correspondant est alors rangé dans la 
base de faits relative à la B.D sous la forme d'un prédicat 
STRATEGIE-RECHERCHE. 

RECHERCHE réalise la prenière sélection et 
RECHERCHE-MULT' les intersections succésives. 

recherche-multl<n-r,l-s-r>.l) - >  
si-sinon(strategie-recherche 

(n-r,1-s-r,<n-c,<o,m-o>,<v-c,m-z>,v-t>.l-sy ) ,  

vrai, 
choix-champ(n-r,l-s-r, 

< n - c , < o , ~ - o ~ , < v - c , I ~ - c ~ , v - ~ ~ . ~ - s ' ~ )  
recherche(n-r,n-c,o,v-c,v-t) 
recherche-mult'(n-r,M) 
recherche-nultfl); 

recherche-mult(ni1) -> ;  

CHOIX-CHAMPS(n-r,l-s,l-s'l détermine pour la relation 
n-r la stratégie d'utilisation 1-s'de la liste de requètes 
1-S. Ce prédicat choisit dans 1-s la demande la plus précise 



qu'il place en tête de S .  Cette demande provoque la 
sélection dans la base C'un ensemble de n-uplets qui sont ou 
acceptés ou rejetés en fonction des requètes restantes. Les 
critères qui permettent le choix de la première sélection 
sant définis par le prédicat CLASSEMENT de la base de faits 
realtive au S.G.B.D. Ces critères dépendent de la nature et 
de la valeur des opérateurs et valeurs de sélection. 

choix-champ(n-r,l-stl-s') ->  
affecter(opti~harnp~999) 
choix-champ1(n-r,l-stl) 
val(numchamp, j-c) 
permuter-champs(j-c,l-stl-SI) 
ajout-strategie-recherche(n-rtl-s'); 

La mise en forme précédente est ajoutée à la bzse de 
faits par l'intermédiaire du prédicat AJOUT STXATEGIE 
RECHERCHE. La liste de requètes (les) est (1-s1) 
en remplaçant les valeurs de comparaison (v-c) par des 
variables libres, l'attribut (prs ou lbr) est conservé. On 
cbtient ainsi une fcrme qui peut être unifiGe 5 toute demande - 
comparable : mêmes constituants, mêmes opérateurs, meme 
attribut de présenc~ (prs) ou d'absence (lbr) des vaieurs de 
comparaison. La liste mise en forme 1-s' est généralisée de 
la même façon sous la forme - S .  Le prédicat 
STRATEGIE-RECHERCHEh-rI1-s1,l-SI') est ajouté à la base de 
faits. 



Le prédicat RECHERCHE organise la sélection de n-uplets 
dans une relation n - r .  Elle repose sur la valeur (v-t) 
d'un constituant (n-c) de la relation que l'on compare (O) a 
une valeur de comparaison (v-c). Plusieurs cas sont 
distinguer en fonction des valeurs et caractéristiques 
respectives de n-c,o et v-c. 

Un parcours séquentiel est à effectuer pour la relation 
( n - r )  s i  la valeur de comparaison n'est ?as précisse 3u si le 
ncm du constituant n'est pas mentionné. Dans ce dernier cas 
on effectue un parcours séquentiel de la relation en fonction 
de l'ordre de rangement des n-uplets dans la base,La 
réalisation de l'autre cas dépend de la nature du constituant 
: ixdexé ou non 1ncex6. Si le constituant esr indexé l'ordre 
de parcours est celui imposé par l'index sinon il s'agit d k n  
parcours séquentiel conme précédemment. 

RECHERCHE-VAL concerne les cas où l'on doit retrouver un 
ensemble de valeurs en fonction d'un critère. On dispose 
d'une valeur conparaison (v-c) pour un constituant (n-c) de 



la relation (n-r). 
Si le constituant n'est pas indexe il faut réaliser la 

sélection à partir d'un parcours séquentiel des n-uplets de 
la relation : PARCOURS-SELECTION. On rejète ou on accepte les 
n-uplets trouvés par le ~rédicat VALEUR-COMPATIBLE. 

Si le constituant est indexé on utilise cet index pour 
mettre en oeuvre la sélection : RXCHERCHE-INDEX. 

Pour une recherche indexée on utilise le constitüant et 
la valeur de comparaison pour se positionner directement sur 
le premier n-uplet compatible : RECBERCZE-DEE. L'obtention 
éventuelle des n-uplets suivants dépend de la nature de 
l'opérateur (O) et du type (t-i) de l'index, PARCOURS-VALEUR 
et RECHERCHE-EGAL réalisent cette recherche. 



Lorsqu'un n-uplet est obtenu par le prédicat RECHERCHE 
son contenu est examiné par RECHERCHE-MULT'. Les sélections 
restantes sont prises en compte sequentiellement par le 
prédicat VALEUR-COMPATIBLE, y compris celles qui concernent 
les constituants structurés en champs élémentaires (les 
valeurs trouvées sont dans ce cas organisées sous forme de 
liste). 



PRISL est une généralisation du prédicat PRIS de 
l'interpréteur PROLOG II qui peut s'appliquer à une liste 
d'éléments. Il est vrai si et seulement si tous les éléments 
sont pris (unifiés à une valeur au cours de 1a.résolution). 

prisl(v) -> libre(v) / echec; 
prisl(x.1) -> / pris(x) prisl(l); 
prisl(x) ->;  
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Les prédicats prédéfinis de PROLOG II sont nommés dans 
un espace de travail spécifiqce (le monde SUPERVISEUR). Ils 
utilisent souvent les ~rédicats évaluables que l'on mentionne 
avec la syntaxe /?N où N représente le numéro interne du 
prédicat dans l'interpréteur (114 correspond au cas 14 de la 
fonction AUTRESPREDICATS). 

Les prédéfinis de l'interface PROLOG INFORXIX 
ont été ajoutés à cet espace de travail. On les trouve en 
générai sous deux foraes : 

- Une forme primitive qui comporte un argument de retocr 
a , qui correspond à la valeur de la fonction C 

équivalente. Cette valeur est égale à O si la réalisation 
s'est effectuée correctement. On obtient sinon un code erreur 

a .  

qu'il faut interpréter. L z  prédicat est toujours évalue a 
vrai si les paramètres en encrée sont définis et du type 
correct. 

- La deuxième forme est définie à ~artir de la première. 
Zlle est ~ r l v é e  Ce l'argument a. Le prédicat c3rres~ondant 

* - 
est évalue a vrai si le code retour est O ,  faux sinon. 

On utilise la syntaxe suivante dans le cadre des 
définitions : 

i-d : identificateur, 
i : entier, 
n-b : nom de base de donnée, 
c-f : nombre de relations d'une base, 
n-é  : nom de relation (fichier), 
j-f : numéro d'ordre d'une relation, 
c-c : nombre de composants d'un n-uplot de relation (de 

champs d'un enregistrement), 
1-e : lonqueur d'un n-uplet de relation (taille d'un 

enregistrement), 
j-c : numéro d'ordre d'un composant de n-uplet (d'un 

champ d'enregistrement), 
n-c : nom d'uri coniposant, 
t-c : type d'un composant, 
1-c : taille d'un composant, 
t-i : type d'un index (unique, non unique, absent), 
v : valeur d'cn com?osant, 
l-v : liste de valeurs de composants, 



O : opérateur de comparaison, 
1-n-c : liste de noms de composants. 

La présentation suivante rappelle les définitions 
introduites dans le cadre de l'annexe PREDICATS EVALUABLES 
qui font le lien avec l'interface INFORMIX-langage C . Les 
prédicats prédéfinis sont ensuite présentés sous leur deux 
aspects. 

NB-FICH(x-nbrel) 
donne le nombre de relations dans la base 

DBSELECT(PILEOPEN,nornfieh) 
OUVRIR-FICH(x-nomfich,x-retf) 
et on définit une vue sur l'ensemble des composants 



DBNFILE 
(&numfich,nomfich,&nbrchamp,&tailenr,&perms) 

INFO-NUMFICH 
(x-numfich,x-retf,x-nomfich,x-nbrchamp,x-tailenr) 

DBNFIELD 

DBNC3HPOSITX 
(numchamp,nomfich,nomchampfnorn,tYPflonqfperms) 

INFO-COMPOSITE 1) 

ix-nomfich,x-nomchaxnp,x-numchamp, 
x-retf,x-nom,x-typ,x-long) 







DBFIND(nomfich,operateur8val,long,ptenregis) 
TROUVER-CLE 

(x-nomfich,x-nomchamp,x-operateura-val,x-retf) 

trouver-cle(n-f,n-c1oIvta) -> /?135; 
trouver-cle(n-fin-clo,l-v) ->  

oper-cle(o,ol) 
info-champ(n-f,n-c,comptype,c-c) 
/ tr~~~er-cle-c~rnp(n-f,n-c~o~~O~c-c,l-v); 

trouver-cle(n-f,n-c,o,v) -> 
chaine(n-f) 
chaine (n-c ) 
ent-chaine(v) 
oper-cle(o,o' ) 
trouver-cle(n-f,n-c,o',v,a) 
eg(a,O); 

C ~ E R C H E - C R f i ~ ! ~ - n ~ m f i ~ h ~ ~ - n ~ m ~ h p ~ ~ - ~ ~ x - r e t f )  
donne la valecr d'un composant de relation 



ADD-ENRS(x-nomfich,x-vL,---,x-vn,x-retf) 
l e s  v a l e u r s  des composants  s o n t  dans  x-vl . . .x-vn 

ENTRER-CHAMP(x-ncimfieh,x-nomchamp,x-v,x-retf) 
pe rme t  de  r e d é f i n i r  l a  v a l e u r  d ' u n  composant  d e  r e l a t i o n  



p o u r  m i s e  à j o u r  ü l t é r i e u r e  



LES PREDICATS EVALUABLES DE L'INTERPRETEUR 

PROLGG II est un langage interprété qui utilise un 
certain nombre de prédicats prédéfinis qui permettent, entre 
autre, le réalisation de certaines fonctions relatives à 
l'environnement de programmation (entrees-sorties, gestion 
des énoncés, trace .... ) .  Certains de ces prédicats sont 
réalisés en PROLOG, d'autres, plus primitifs, sont définis 
dans l'interpréteur lui-même : les prédicats ;valuables. Une 
des caractéristiques essentielle de PROLOG II est de 
Dermettre à un utilisateur compétent de modifier ou d'ajouter 
des prédicats évaluables a ceux qui existent déjà. On peut 
ainsi étendre l'environnement de programmation et se tailler 
un PROLOG sur mesure aui répond 5 des besoins spécifiques. 
PROLOG II fournit dans ce but une fonction écrite en langage 
C : AUTRESPREDICATS. 

Dans cette fonction chaque prédiczt ivalxable est 
12entifié jar un numéro. On communique avec le rests de 
l'interpréteur par l'intermédiaire de certaines variables et 
fonctions externes. Les variables sont du type ENTM ou ENTC, 
ENTM coorespond à un mot de 32 bits et ENTC à un mot de 16 
bits. 

X l'entrée ce la proc6aüre ?a varlabie externe, de type 
ente, R1 contient le numéro de prédicat appelé lors de la 
résolution PROLOG. 

La fonction GETZ permet d'obtenir la valeur du paramètre 
courant du prédicat à évaluer. S'il s'agit d'un entier : 
getz(entier), la variable externe de type entm, RR1 permet 
d'en acquérir la valeur (un entier PROLOG est codé sur 32 
bits, les 8 bits de gauche for~ent un préfixe qui donne ie 
type de la constante, les 24 bits de droite contiennent la 
valeur proprement dite). S'il s'agit d ' m e  chaine de 
caractkses PROLOG: getz(chaine), on aispose dans RR1 d'un 
pointecr sur cette chaine. La transformation en chaine C est 
réalis& ên utiiisant la fonction CHAINEC (le codage n'est 
pas le même). 

La fonction RANGER permet la transmission d'une valecr 
a3 prédicat à évaluer. Ranger comporte trois arçunents: 

- un pointeur (entm) sur le du prédicat 
( SUBST 1 , 

. - une valeur (entm) a transmettre (entier PROLOG ou 
chaine PROLOG), 

-une indication d~ type : chaine ou entier. 



Dans le cas d'une chaine, on peut utiliser préalablement 
la fonction CHAINEP pour transformer une chaine C en chaine 
PROLOG. 

Pour passer d'un paramètre au paramètre suivant on 
utilise la fonction PARAMETRE SUIVANT qui met à jour la - 
variable externe SUBST. 

Ces facilités on été utilisées pour définir une 
extension de l'interpréteur PROLOS II qui réalise un 
interface avec le système de yéstion de base de données 
relationnel INFORMIX. On dispose d'origine avec INFORMIX 
d'une interface avec le langage C fournie sous la ferme d'un 
ensemble de fonctions. Elles réalisent les accès et les mises 
à jour dans une base sous une forme trés primitive. On 
trouvera dans la notice INFORMIX [INFOR 841 le détail relatif . 
à l'utilisation de chaque fonction. L'interfoce avec TROLOG 
est céfinie par un ensemble de prédicats évaluables ajoutss à 
la fonction AUTRESPREDICATS de l'interpréteur qui 
corres~ondent sensiblement à c5acune des fonctions de 
1' interface C. 

En prototype de l'interface avait été écrit par C.OLIVE 
dans le cadre d'un méaoire de DEA. Ce travail a été repris 
pour donner naissance à cette version définitive 

Le fichier PREDCL.H contient toutes les déclarations 
relatives à l'interpréteur PROLOG, DBI0.H celles relatives à 
l'interface C-INFORMIX. Certaines de ces déclarations sont 
u~ilisées Cans ia fonction AUTRESPREDICATS. 

Pour chaque cas on trouvera en commentaire le nom et les 
argüments de la fonction C de l'interface INFORMIX et le nom 
et les arguments du prédicat. Les noms des paramètres PROLOG 
corespondent aux noms des paramètres des fonctions Cl ils 
sont simplement préfixés par "x-" pour obéir à la syntaxe 
PROLOG II. Le paramètre x-retf correspond quant-à lui à la 
valeur de la fonction proprement dite, cette valeur est dans 
la majorité des cas un code retour. 

+include "predci.hU 
tinclude "dbio.hW 
$define lgenrmax 500 
Pdefine lgchaine 81 
#define nbchamps 20 

autrespredicats() 
t 
F n t  i,n,retf,operatetir; 
entm pp,ival; 
entc typindex,lgü,permç, 

tailenr,numfich,typ,j; 
entc indic,numchamp,nbc; 





chainec ( rrl , nombase ) ; 
retf=dbselect(DBCLOSE,nombase); 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)retf,entier); 
break; 

case 17: 

/* DBSELECT(FILEOPEN,nomfich) 
O U V R I R - F I C H ( x - n o m f i c h * - r e t f )  

et on définit une vue sur l'ensemble des composants 
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  / 

ge~z(chaine); 
chainec(rr1,nomfich); 
retf=dbselect(FILEOPEN+EXCLUSIVEInomfich); 
if (retf==O) + 

for (j=O; 
!dbnfield(j,nomfich,listchamp[j],&typ,elgu,&perms) 
; j++) 

ptrchamp[j]=listchamp[j]; 
retf=dbsetfilevi~w(nomfichIptrchamp,(int)j); 

i 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)retf,entier); 
break : 

case 18: 

getz(chaine); 
chainec(rr1,nomfich); 
retf=dbselect(FILECLOSE,nomfich); 
pararnetre suivant; 
ranger(subst, (entm)retf,entier) ; 
break; 

case 19: 

J* DBNFILE 
(&numfich,namfich,&nbrchamp;&taiienr,&perms) 

INFO-NUMFICH 
(x-nuinfich,x-retL,x-nonfich,x-nbrchamp,x-tailenrj 

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  

getz (entier) ; 
nümfich=rrl & OxOOffffffL ; 
retf=dbnfile(numfich,nomfi~h,&n~mchamp~&tailenr~&perms); 



parametre - suivant; 
ranger(subst,(entm)retf,entier); 
if (retf==O) f 
parametre suivant; 
chainep ( ngmf ich, &pp) ; 
ranger(subst,pp,chaine); 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)numchamprentier); 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)tailenr,entier); 

+ 
break; 

case 20: 

/* DBNFIELD 
(numchamp,nomfich,nomchamp,typ,long,perms) 

INFO-NUMCHAMP 
(x-nomfich,x-numchamp,x-retfIx-nomchamp,x-typIx-lon~) 

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  / 

parametre suivant; - 
getz(entier); 
numchamp=rrl & OxOOffffffL; 
retf=dbnfield (numchamp,ncmfich,nomchamp,atyp,&lgu,&perms); 
if (typcO) typ=lO; 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)retf,-ntier); 
if (retf==O) f 
parametre suivant; - 
chainep(nomchamp,&pp); 
ranger(subst,pp,chaine); 
paranetre suivant; - 
ranger(subst,(entm)typ,entier); 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)lgu,entier); 

+ 
break; 

case 21: 

getz(chaine); 
chainecirrl,nomficn); 
parametre suivant: - 
getz ( chaine) ; 



chainec(rrl,nomchamp); 
parametre - suivant; 
retf=dbfield(nomfich,nomchamp,&typ,tlgu,&perms); 
if (typcO) typ=lO; 
ranger(subst,(entm)retf,entier); 
if (retf==O) + 
parametre - suivant; 
ranger(subst,(entm)typ,entier); 
parametre - suivant; 
ranger(subst,(entm)lgu,entier); 

+ 
break ; 

case 22: 

getz(chaine1; 
chainec(rr1,nomfich); 
retf=<bfile (nomfich,&numchamp,&tai1enr,&perms); 
parametre suivant; - 
rangerfsubst,(entm)retf,entier); 
if (retf==O) + 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)numchamp,entier); 
parametre suivant; - 
rançer(çubst,(entm)tailenr,enr,entier); 

+ 
break: 

case 23: 

/* DBDELETE ( nomf ich ) 
DEL-ENR(x-nomfich,x-retf) 

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  

getzfchaine); 
chainee(rr1,nomfich); 
retf=dbdelste (nomfich); 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entn)retf,entier); 
break:  

case 24: 
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case 28: 

chainec(rr1,nomfich); 
pararnetre suivant; 
getz ( chaine) ; 

parametre suivant; 
getz (entier) ; 
indic=rrl & OxOOffffffL; 
retf=dbaddindex (nomfich,nomchamp,indic); 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)retf,entier); 
break : 

case 29: 

getz(chaine); 
chainec(rr1,nomfich); 
parametre suivant; - 
g e t z  iznainc j ; 
chainec(rr1,nomcharnp); 
parametre suivant; 
retf=dbdeïindex ( nomf ich, nomchamp ) : 
ranger(subst,(entm)retf,entier); 
break ; 

case 30: 

/* NB-FICH(x-nbrel) 
donne le nombre de relations dans la base 

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  

rrl=nf ; 
ranger(subst,rrl,entier); 
break ; 

case 31: 



chainec(rr1,nomfich); 
parametre suivant; - 
getz(chaine); 
chainec(rr1,nomchamp); 
retf=dbselfield(nomfich,nomchampIACCKEYED); 
parametre suivant; 
ranger (subst, (entm)retf, entier) ; 
break; 

case 32: 

parametre suivant; - 
getz(entier1; 
operateur=rrl & OxOOffffffL; 
retf=dbselfield(nomfichfOI~perateur); 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)retf,entier!; 
break ; 

case 33: 

/* DBNCOMPOSITE 
:nurnchamp,nornEicn,nomcham~~n~m,~yp,lcng,perms~ 

INFO-COMPOSITE 
(x-nomfich,x-nomchamp,x-numchamp, 
x-retf,x-nom,x-typ,x-long) 

* * * * * * * * * * * * * * * * * . k * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * /  

parametre - suivant; 
getz(chaine); 

parametre suivant; - 
getz(entierj; 

Inumchamp,nornfich,noachamp,nom,&typI&lguI&perms): 
parametre suivant; - 

chainep!nom,&pp); 
pzrametre suivant; - 
ranger( subst ,pp,chainei ; 
paranetre suivant; - 



ranger(subst,(entm)typ,entier); 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)lgu,entier); + 

break; 

case 34: 

getz (chaine) ; 
chainec(rrl,nomfich); 
parametre suivant; - 
getz (entier) ; 
operateur=rrl & OxOOffffffL; 
retf=dbfind(nomfich,operateur.O,&lgu,red); 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)retf,entier); 
b r e a k ;  

case 3 5 :  

/* ~~~~~~(nomfich,operateur,va~ong~ptenregis) 
TROUVER-CLE 

(x-nomfich,x-nomchamp,x-operateur,x-va1,x-retf) 
* + ~ t ~ * X * * * x f t x * f x x x x x * ? t i t X t ' R * f . * * f * ~ f ~ i t ~ X * * * * ~ * : k x x * * *  / 

getz (chaine) ; 
chainec(rr1,nomfich); 
parametre suivant; 
getz(chaine) ; 
chainec~rr1,nomchamp); 
retf=dbfield!nomfich,nomchamp,&typ,algu,&perms); 
parametre suivant; 
getz (entier) ; 
operateur=rrl & OxOOfffiffL; 
parametre suivant; - 
if (retf==O) 

çwitch (typ) f 
case CHARTYPE: 

getz (chaine) ; 
chainec(rrl,val!; 
for (j=strlen(val);j<lgu;j++) val[j]-' l ;  

val[lgu]='\Ot ; 
retf=dbfind!nomfich,operateur,valP&l~ufred); 
break; 

case COMPOSTYPE: 
retf=dbfind(nomfich,operateurlOI&lgulred); 
break; 



case INTTYPE: 
getz(entier); 
n=rrl & OxOOffffffL; 
retf=dbfind(nomfich,operateur,&n,&lgu,red); 
break; 

default: 
getz(entier); 
rrl=rrl & OxOOffffffL; 
retf=dbfind(nomfich,operateur,&rrl,&lgu,red?; 

+ 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)retfIentier); 

break; 

case 36: 

/* CHERCHE-CHAMP(x-nomficbx-nomchampfx-v,x-retf) 
donne la valeur d'un composant de relation 
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  / 

getz(chaine); 
chainec(rrl,nonfich); 
parametre suivant; - 
qetzichainej; 
chainec(rrl,nomchamp); 
retf=dbfield(comfich,nomchamp,&typ,&lgu,&perms); 
parametre suivant; - 
if (retf==O) + 
?tr=red; 
for (numchamp=O; 

(dbnfield(numchamp,nomfich,nom,atyplalgu~&perms)==O)&& 
(~strcmp(nom,nomchamp)!=O); 
numchamp++) 
if (typ!=COMPOSTYPE) ptr+=lgu; 

switch (typ) t 
case INTTYPE: 

rbytec~y(ptr,&j,2); 
ranger(subst,(entm)j,entier); 
break; 

case CHARTYPE : 
rbytecpy(ptr,val,(int)lgu); 
val[lgu1='\Of; 
chainep(val,&pp); 
ranger(subst,pp,chaine); 
break ; 

case COMPOSTYPE: 
retf=-1; 
break ; 

def ault : 
rbytecpy(ptr,&ival,4); 
ranger(subst,ival,entier); 

+ 



'r 
parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)retf,entier); 
break ; 

case 37: 

/* DBADD(nomfich,ptenregis) 
ADD-ENR' (x-nomfich,x-vlI...Ix-vn,x-retf) 

les valeurs des composants sont dans x-vl...x-vn 
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  

getz(chaine); 
chainec(rr1,nomfich); 
retf=dbfile(nomfich,anbc,&tailenr,aperms); 
if (retf!=O) nbc=-1; 
ptr=red; 
for(numchamp=0;numchamp<nbc;nuachamp++) f 
retf=dbnfield 

(numchamp,nomfich,nomchamp,&typI&lgu,&perms); 
if (retf==O) 
switch ( t y p )  f 
case CHARTYPE: 
parametre suivant; 
getz (chaine) ; 
chainec(rr1,val); 
n=strlen(val); 
for(j=n;j<lgu;j++) val[j]=' ' ;  
rbytecpyival,ptr,{int)lgu); 
ptr=ptr+lgu; 
break; 

case INTTYPE: 
parametre suivant; - 
getz(entier); 
j=rrl & OxOOffffffL; 
rbytecpy(&jIptr,2); 
ptr+=2 ; 
break; 

case COMPOSTYPE: 
break; 

case SERIALTYPE: 
ptr+=4; 
break; 

default: 
parametre suivant; 
getz(entier) ; 
ival=rrl & OxOOffffffL; 
rSytecpy(&ival,ptr,4); 
ptr+=4 ; 

? 
'r 
if (retf==O) retf=dbadd(nomflch,red); 



parametre suivant; - 
ranger(subst,(entm)retf,entier); 
break ; 

case 38: 

getz(chaine); 
chainec(rr1,nomfich); 
retf=dbupdate(nomfich,red); 
parametre suivant; 
ranger (subst, (entmlretf entier) ; 
break ; 

case 39: 

/* ENTRER-CHAHP(x-nomfich,x-nomchzmp,x-v,x-retf) 
permet de redéfinir la valeur d'un composant de relation 
pour mise à jour ultérieure 
* * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * x * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * x /  

getz (chaine) ; 
chainec(rr1,nomfich); 
parametre suivant; - 
Getz : cnaine j ; 
chainec(rr1,nomchamp); 
parametre suivant; 
retf=dbf ield(nomf ich,nomchamp, &typ &lgu, &perms) ; 
if (retf==Oj f 
ptr=red; 
for (numchamp=O; 

Idbnfield(numchamp,nomfich,non,&typ,~lgu,&perms)==O)&& 
(rstrcmp(nom,nomchamp)!=O); 
numchamp++) 
if Ity-!=COMPOSTYPE) ptr+=lgu; 

switch (typ) t 
case -CHARTYPE: 
getz(chaine); 
chainec(rr1,val); 
n=strlen(val); 
farlj=n;j<lgu;j++) val[j]=' ' ;  
rbytecpy(val,ptr,(int)lgu); 
break; 

case INTTYPE: 
getz(entier); 
j=rrl & OxOOffffffL; 
rbytecpy!aj ,ptr,2); 
break; 



case COMPOSTYPE: 
retf=-1; 
break; 

case SERIALTYPE: 
retf =-1; 
break ; 

def ault: 
getz(entier); 
ival=rrl & OxOOffffffL; 
rbytecpy(&ival,ptr,4); 

+ 
.) 
paranetre suivant; - 
ranger(subst,(entm)retf,entier); 
break; 

+ 
avancer(); 
if ( bretoux==true ) return(0); 
cond=true;return(O); 
i. 
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