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Omnicrobe a permis de repérer 10 espèces potentiellement capables de fermenter le jus de soja. 179/229 souches appartenant à 9/10 
espèces testées in vitro acidifient effectivement (pH<6) le jus de soja en moins de 48h (Harlé et al. 2020, Food Micro).

Et vous quelles fonctionnalités vous intéressent ? 
Flasher le QR code ci-dessous. Essayer tout de suite Omnicrobe et laissez moi un commentaire à : helene.falentin@inrae.fr. Merci !
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CONTEXTE & OBJECTIF STRATEGIE

RESULTATS

Besoin de rassembler et de structurer les données
d’habitats et de phénotypes microbiens éparpillées
dans la littérature et les bases de données pour :
• Mieux comprendre le fonctionnement des écosystèmes microbiens :

qui fait quoi ?
• Assembler des consortia bactériens pour des fonctionnalités

d’intérêt scientifique ou industriel
• Etudier la diversité fonctionnelle par habitat
• Valoriser les collections microbiennes par affichage des

fonctionnalités des souches
• Identifier dans les collections les espèces sur ou sous-représentées

pour en améliorer la qualité
• Proposer des milieux et des conditions de culture (température, sel,

pH, oxygène) adaptés à chaque espèce.

CONCLUSION & PERSPECTIVES 

Figure 1 :  Principe de la fouille de texte1. Récupération des résumés de la base
bibliographique PubMed.

2. Utilisation d’outils de fouille automatisée de texte
qui s’appuient sur la syntaxe et des lexiques pour
détecter automatiquement les entités : taxons,
habitats, phénotypes et usages.

3. Chaque entité est détectée et rattachée à une
classe de l’ontologie (arborescence) de son type
(Taxonomie, Ontobiotope).

4. Extraction des relations entre entités.

5. Agrégation des résultats pour présentation d’une
information structurée et non redondante en
tables. Implémentation en base de données pour
des requêtes multicritères.

Besoin d’une base de données publique, 
accessible par le Web et facile d’utilisation
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Figure 3 : Requête Taxon > Phénotypes. 
Exemple avec Lactiplantibacillus plantarum.

Figure 4 : Requête par matière première à fermenter. Exemple du jus de soja.
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Figure 2 : Nombre de relations 
interrogeables dans Omnicrobe
https://omnicrobe.migale.inrae.fr/
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