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RESUME. L’article présente I’approche suivie au sein du projet Epicure. Le projet consiste en
la mise en ceuvre d’un systéme d’information dédié, véritable base de connaissances approfon-
die et élargie nécessaire a I’étude et/ou la gestion du risque infectieux et parasitaire de notre
monde. Le plan général du projet sera présenté avant de détailler le ceeur de notre propos i.e la
phase de conceptualisation qui se fonde sur l'interdisciplinarité et a pour objectif de remettre
la connaissance au cceur de la science.

ABSTRACT. The article presents the approach taken within the Epicure project. The project
consists in the implementation of a dedicated information system, genuine extensive and expan-
ded knowledge base necessary for the study and/or management of the infectious and parasitic
risk of our world. The general plan of the project will be presented before detailing the heart of
our proposal i.e the conceptualisation phase, which is based on interdisciplinarity and aims to
put knowledge back in the core of science.
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1. Introduction

Notre travail s’inscrit dans le cadre du projet EpiCURe (Eco-Epidemiology of Ani-
mal and Human Pathogens Comprehensive and Utilitary Resources) développé grace
a un financement de I’I-site MUSE (Montpellier Université d’Excellence).

Ce projet, a visée pédagogique, s’appuie sur la nouvelle mention de master de
I’université de Montpellier « Eco - EPI : Eco-épidémiologie »., formation centrée spé-
cifiquement autour des agents pathogeénes des humains et des animaux.

Il s’agit de mettre en place une plateforme permettant de recueillir et rassem-
bler des « informations exhaustives » concernant les agents pathogenes de maladies
d’intérét en santé humaine et vétérinaire, afin de les synthétiser, les présenter et per-
mettre leur analyse de maniere globale. L’ensemble des informations disponibles sera
issu de la littérature scientifique ainsi que d e s ources g ouvernementales o u supra-
gouvernementales validées (OMS, OIE etc.) pour chacun des pathogeénes connus. Les
références des articles seront conservées par I'intermédiaire de métadonnées dont le
noyau sera conforme aux standards classiques.

Par ensemble d’informations disponibles, nous entendons les données médicales et
vétérinaires, biologiques, d’épidémiologie descriptive, mais aussi éco-environnementales
et socio-économiques. Si une partie de ces informations sont actuellement disponibles
via d’autres bases de données ', elles se présentent sous forme fragmentée et incom-
plete. De plus, certaines de ces plateformes ne sont accessibles ni au grand public, ni
a tous les acteurs scientifiques.

Ce projet présente 4 originalités :
— 1II se positionne clairement dans I’approche « One Health » (Zinsstag et al.,
2020), (Evans et al., 2014) ou « Une seule santé », vision holistique de la santé et

des liens entre santé, qualité de I’environnement (eau, air...), climat, socio - et éco-
systemes.

— Cette pluridisciplinarité structurelle du « One Health » est complétée par la mise
en ceuvre concrete de la pluridisciplinarité et de I'interdisciplinarité via les échanges
nécessaires entre informaticiens et éco-épidémiologistes (Bizouarn, 2016).

— Le projet se construit par des échanges recherche-enseignement qui demandent
de penser la pédagogie autour de la participation active des étudiants et de la co-
construction. Brievement, les informations seront collectées par les étudiants des pro-
motions successives de la nouvelle mention, puis validées par 1’équipe pédagogique
constituée d’experts des différents champs thématiques et disciplinaires concernés, et
finalement intégrées dans la plateforme avant d’étre mises a disposition de la commu-
nauté scientifique, universitaire ou du grand public.

1. Quelques exemples (Blanchet et al., 2019) Plateforme IFB regroupant diverses colletions. (Plateforme,
SPF, s. d.) Plateforme ESA (Goehrs et al., 2012) Portail Epidemiologie - France | Health Databasess
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— Enfin, il s’inscrit dans un contexte de « sciences ouvertes » (Kembellec, 2019),
les connaissances explicites devant enrichir tout a la fois un cursus universitaire et
répondre aux questions des spécialistes comme a celle du grand public intéressé
(Clément, 2004).

La suite de I’article est organisée de la maniere suivante : dans un premier temps,
nous présenterons dans la section 2. Planification et méthodologie globale du projet 1a
méthodologie globable du projet, les premieres interactions entre éco-épidémiogistes
et informaticiens ayant permis de mettre en ceuvre un plan de capitalisation des connais-
sances. Les maladies parasitaires et infectieuses sont ainsi abordées de maniere « sys-
témique » en nous focalisant sur les aspects structurels (organisation) et les aspects
fonctionnels (fonctionnement dont découle le concept de processus). Dans la section
3. Les résultats actuels, nous détaillerons comment diverses avancées ont été réali-
sées et illustrerons les résultats obtenus au travers d’exemples. La section 4. Spécifi-
cation de la plateforme décrira brievement les composants utilisables dans la partie
opérationnelle envisagée. Enfin la section 5.Conclusion présentera les propositions
ultérieures.

2. Planification et méthodologie globale du projet

Le projet est structuré en trois grandes phases : la conceptualisation des divers
«domaines d’intérét » sous leurs différents aspects, la spécification de la plateforme
et la réalisation opérationnelle.

Nous ne nous attarderons dans ’article que sur la premiere phase.

Retenons tout d’abord, les quatre axes thématiques qu’Epicure se propose de traiter
car ils permettent d’aborder 1’éco-épidémiologie dans toute sa complexité :

— En premier lieu la plateforme comprendra un corpus de données biologiques a
différentes échelles et niveau d’analyse. Celui-ci inclut la taxonomie des agents pa-
thogenes et les éléments de biologie des organismes en fonction de cette taxonomie.
Il s’agira donc de données concernant la morphologie, la reproduction, la structure
du génome et de la cellule, ou encore les mécanismes infectieux. On ajoutera éga-
lement des données sur les connaissances du génome des agents pathogenes (liens
vers les banques de geénes, geénes d’intéréts, éléments spécifiques de génome, diversité
génétique), de son évolution ainsi que sur la biodiversité intra-taxon et la génétique
des populations des agents pathogénes. Ce corpus inclut également les informations
d’écologie parasitaire, c’est-a-dire le cycle parasitaire naturel (sylvatique, domestique,
synanthropique) indiquant les especes hotes intermédiaires et définitives, les organes
infectés et les modalités d’exploitation associés du milieu hote. Le corpus inclut enfin
les informations de bio-géographie, c’est-a-dire la répartition des agents pathogenes a
I’échelle mondiale ainsi que les zones et les dates d’introduction récentes.

— La plateforme comprendra également les données épidémiologiques stricto sen-
sus, informations descriptives relatives aux différentes maladies telles que le nombre
de reproduction de base (R0), la prévalence,l’incidence, la 1étalité, le caractere épidé-
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mique et/ou endémique, la stratification dans la population héte en fonction de divers
parametres (age, statut socio-économique). Ces données seront renseignées en 1’ab-
sence et en présence de mesures de gestion ou de contrdle lorsque ces derniéres sont
disponibles.

— L’axe 3 comprendra les données sur le contexte socio-économique impliqué
dans I’épidémiologie, incluant entre autres les pratiques et usages culturels, les filieres
d’élevage, les échanges marchands, 1’organisation du systeme de santé.

— Enfin, des données de santé constitueront 1’axe 4. Elles incluent le tableau cli-
nique, les éléments et outils de diagnostic (avec des indications de performance et
d’accessibilité des tests), la prophylaxie, et les traitements existants. Les axes 3 et 4
sont joints par la notion de gestion (incluant les mesures de prévention, de surveillance
et de contr6le non médicamenteux).

La conceptualisation est donc le processus de représentation de la connaissance
extraite. Elle est réalisée par une construction collaborative, ce qui est un vrai défi
compte-tenu de la complexité. Elle est abordée par modélisation conceptuelle basée
sur 1’approche objet.

Recherche
bibliographique

T
Terminologie
Référence
Extraction A o=
X L\
Domaine '
d’interét

Co-Conception
Diagramme UML =

FIGURE 1. Vue globale de I’étape de conceptualisation
Le point de départ est donc la recherche bibliographique qui s’effectue dans un

ensemble de sources textuelles issues de revues, manuels, articles scientifiques, sites
Web. Seront extraits, de la source référence sélectionnée, par analyse textuelle, un en-
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semble de termes relatifs a I’intérét du lecteur c’est-a-dire ceux relatifs & une partie
de la terminologie concernant la donnée biologique ou épidémiologique (nous revien-
drons sur I’intérét ce cette terminologie dans la section 5).

La source référence sélectionnée sera conservée en métadonnée des données ci-
blées.

La modélisation objet est effectuée par consensus interdisciplinaire sous forme de
diagrammes de classes exprimés en formalisme UML Unified Language Modeling
(Muller, Gaertner, 2000), langage normé et universel (voir la Figure 2).

Le processus général de construction des diagrammes UML a nécessité de nom-
breux aller-retours entre différentes étapes de travail commun pour atteindre un
consensus;

— Lanalyse de texte de chaque référence se fait par classification des termes (sub-
stantif, verbe, qualificatif) puis par abstraction sous forme d’éléments (classes, attri-
buts, relations) de diagrammes UML de légende commune (voir la Figure 3) rendant
les connaissances sous-jacentes plus simples (mais justes) et lisibles.

Modélisation objet
UML m—

Analyse de texte

Substantifs |Verbes [Qualificatifs

FIGURE 2. Conceptualisation Modélisation objet

relation

‘(plusieurs i * (plusieurs)
1

Classe Classe ‘

Association
Classe

Légende
9 Classe ‘

Classe

Sous-Classe ‘

spécialisation/ généralisation

FIGURE 3. Légende formalisme UML
— Les divers aller-retours effectués sur ces analyses nous ont permis soit de re-

grouper les informations répertoriées a des niveaux d’abstraction plus généraux, soit
a compléter et préciser certains éléments.
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— Chaque diagramme UML obtenu est ensuite décrit par un texte résumé. Celui-ci
est écrit de sorte a ce que tous les concepts soient explicités et que les liens entre eux
soient mis en évidence. Ils permettront aux collaborateurs actuels et futurs du projet de
facilement discuter et réviser le contenu des diagrammes, s’assurer qu’aucune erreur
ou qu’aucun oubli n’a été fait, ceci sans étre familier avec le langage UML.

— A partir de ces résumés et des diagrammes déja obtenus nous simplifierons les
diagrammes afin de faciliter leur traduction sous forme de schémas de base de don-
nées.

3. Les résultats actuels
3.1. Vue d’ensemble des diagrammes

Les informations répertoriées dans divers diagrammes relatifs aux premieres ana-
lyses nous ont permis de concevoir une vue générale articulée autour des quatre do-
maines particuliers de données évoqués précédemment (cf. Figure 4).

Ce diagramme constitue alors un point de départ pour ensuite décliner I’ensemble
des diagrammes UML plus détaillés (Par exemple, la classe « Virus » dans le dia-
gramme général sera déclinée dans un diagramme plus spécifique). I1 p ermettra de
lier entre eux les divers diagrammes plus spécifiques une fois terminés, les liens d’as-
sociation simple, agrégation, composition, spécialisation / généralisation entre les dif-
férentes classes a décliner étant déja présents a cette étape.

A T’heure actuelle, nous avons structuré des concepts se rapportant aux données
biologiques, incluant la taxonomie, et en fonction de celle-ci des données morpholo-
giques et génomiques. Seront également décrits en détail les processus infectieux aux
différentes échelles (de la molécule a I’organisme) ainsi que le cycle parasitaire dans
son ensemble incluant leur spectre d’hotes ainsi qu’un ensemble de données biolo-
giques sur ces hotes.

Voici une liste des différents diagrammes UML produits jusqu’a mainte-
nant :

— «M¢éta-données »: associe toute donnée a un ensemble de métadonnées référen-
cant également les sources de référence.

— Schémas permettant la descriptions des différents organismes pathogenes : « vi-
rus », « bactéries », « plathelminthes », « eucaryotes unicellulaires ».

— «Cycle parasitaire »: permet de décrire I’ensemble des cycles parasitaires pou-
vant exister, quels que soient les hotes et les agents pathogenes.

— « Taxonomie »: classe les agents pathogenes de facon hiérarchiques en fonction
des taxons auxquels ils appartiennent.

— « Génome »: décrit I’organisation structurelle des génomes des eucaryotes, des
bactéries et des virus.

— « Description du systeme des eucaryotes »: description de 1’organisation hiérar-
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chique d’un étre vivant eucaryote.

— «Mode de transmission » (décliné en 5 schémas en fonction des hotes contami-
nants et contaminés) : décrit les parametres d’entrée des agents pathogenes dans un
hote.

— « Sortie des organismes »: décrit les parametres de sortie des agents pathogenes
d’un hote.

— « Processus »: Formalisation de la notion de processus, impliquant 2 agents et
étant soumis a plusieurs parametres.

— «Contamination »: schéma simplifié représentant les entrées et sorties associées
au processus de contamination.

— « Cycle parasitaire (dont contamination) »: schéma simplifié représentant le
cycle parasitaire et incluant le schéma « Contamination ».

3.2. Détail du processus de conceptualisation de certains diagrammes

Nous allons détailler dans un ordre « logique » le processus de conceptualisation
de diagrammes UML ayant particulierement impliqué I’interdisciplinarité. Grace aux
divers points de vue sur les exemples étudiés, nous avons progressivement rassemblé
et unifié la vision en gagnant en généricité par abstraction successives. Cela a été
réalisé pour les diagrammes explicitant les structures et ceux explicitant les processus
(réifiés).

3.2.1. Diagramme de vue générale

Le diagramme général (cf. Figure 4) a été initié par réflexion apres le début de
la construction des premiers diagrammes de description des organismes pathogenes.
Nous avons eu besoin de le construire afin de le concevoir comme un référentiel
permettant de visualiser I’ensemble des connaissances a sauvegarder dans la base,
c’est-a-dire I’ensemble des éléments devant y figurer (structures et processus) ainsi
que I’ensemble des liens les reliant.

Ce diagramme a été construit a partir des domaines des données du projet (données
biologiques, épidémiologiques, de santé, socio-économiques, environnementales), en
identifiant puis en organisant les différentes informations que devaient regrouper ces
domaines.

Ce diagramme est modifié au fil du temps pour intégrer les nouveaux diagrammes
qui n’avaient pas été envisagés lors de sa conception initiale. En effet, le projet étant
tres vaste, il est difficile de cerner I’intégralité des concepts a aborder.

3.2.2. Cycle parasitaire général

A chaque nouvelle lecture, les extractions de connaissance et les réflexions nous
amenent a créer de nouveaux diagrammes UML afin d’abstraire des caractéristiques
déja présentes dans divers exemples permettant ainsi une vision générique de celles-
ci; c’est la cas du cycle parasitaire général.
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Les parasites sont des organismes vivant aux dépens des ressources d’un hote. Leur
cycle de vie, ou cycle parasitaire, comporte plusieurs stades évolutifs (par exemple:
ceuf, stades juvéniles, stade adulte) et peut se réaliser a I’intérieur d’un ou plusieurs
compartiments hotes, un compartiment hdte étant I’ensemble des organismes vivants
dans lesquels un parasite peut effectuer une partie spécifique de son cycle. Les hotes
peuvent étre intermédiaires (ils accueillent alors les stades larvaires effectuant éven-
tuellement une multiplication asexuée), définitifs (ils accueillent alors le stade adulte
effectuant la reproduction sexuée), ou facultatifs.

Le diagramme du Cycle parasitaire général (cf. Figure 5) a été construit apres
avoir conceptualisé les cycles parasitaires des plathelminthes et des eucaryotes uni-
cellulaires. Les plathelmintes (des vers plats) ont une grande diversité de cycles para-
sitaires du fait notamment qu’en fonction des especes, ils ont un nombre variable de
stades évolutifs ainsi qu’un nombre variable d’hotes nécessaires a leur cycle. De plus,
ils se déplacent, se développent et se reproduisent dans leurs hotes (Combes et al.,
2018) (Pereira et al., 2013). Les eucaryotes unicellulaires (agent pathogénes compo-
sés d’une seule cellule nucléée) ont également plusieurs stades évolutifs, un nombre
d’hdtes variable, se déplacent, se développent et se reproduisent dans leur hote (Bates,
2007) (Loftus et al., 2005).

Nous avons alors remarqué les similarités entre les deux diagrammes de cycle
parasitaire effectués pour ces deux types d’organismes, et avons en conséquence dé-
cidé de généraliser le cycle parasitaire en concevant un diagramme UML qui pour-
rait permettre de décrire les cycles parasitaires de I’ensemble des agents pathogenes.
Pour ce faire, nous nous sommes également appuyés sur le cycle de 1’Anguillose
(Strongyloidiasis biology, 2019) et de Anisakis (Cycle évolutif de I’anisakiose, 2016),
deux nématodes (cf. Figure 6) ayant des cycles parasitaires trées complexes, afin de
minimiser la probabilité d’oublier des éléments nous permettant de les décrire.

Une fois le diagramme réalisé, nous avons testé le modele avec différents agents
pathogenes.

3.2.3. Mode de transmission

Idée de départ : Un agent pathogene peut étre transmis d’un hdte a un autre de
multiples facons et il semble difficile de 1’inclure uniquement comme attribut d’une
classe dans le diagramme « cycle parasitaire général » (par exemple en attribut d’une
classe « entrée dans I’organisme hote »). En effet, soit la liste des modes de transmis-
sion serait exhaustive et donc probablement illisible, soit elle serait réduite, et donc
trés peu informative du processus réel.

Un premier diagramme a donc été construit dans le but de décrire la fagon dont un
organisme pathogene rentre dans un nouvel hote.

Nous avons recherché les différents modes de transmission qui pouvaient exis-
ter autour tout d’abord de 1’hote humain. Nous nous sommes alors rendu compte
que le mode de transmission ne pouvait étre un objet simple, mais qu’il devait étre
décomposé. Les différents éléments de décomposition que nous avons créés et qui
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caractérisent la transmission d’un agent pathogeéne depuis un hote A vers un héte B
sont:

— la voie de contamination (ex: systeme musculaire, systeme digestif...)

— le mode de contamination (ex: transépithélial par passage traumatique via une
1ésion déja existante, non transépithélial...)

— I’événement permettant la contamination (ex: morsure, rapport sexuel, respira-
tion...)

Une fois ces catégories créées et des exemples ajoutés, il est apparu que ces
exemples étaient difficilement organisables, car ils regroupaient des interactions entre
des hotes invertébrés et vertébrés de toutes les facons possibles. Nous avons donc
choisi de créer 4 diagrammes distincts pour décrire I’interaction de contamina-
tion :

— vertébré -> vertébré
— vertébré -> invertébré
invertébré -> vertébré

invertébré -> invertébré

Enfin, nous avons séparé un type de transmission qui aurait pu étre inclus dans
le diagramme « invertébré -> vertébré » ainsi que dans le diagramme « vertébré ->
invertébré »: celle depuis un hote vecteur invertébré vers un vertébré. En effet, cette
relation est spécifique, redondante, et « simple a décrire », il nous est donc apparu
judicieux de la séparer afin de faciliter la construction des diagrammes d’une part, et
d’augmenter le confort des utilisateurs de la base de donnée d’autre part.

De la méme facon que le diagramme « cycle parasitaire général » a induit la construc-
tion du diagramme « entrée dans les organismes », il a induit celle du diagramme
« sortie des organismes ».

Nous avons également décomposé la sortie en trois éléments :

— la voie de sortie (systeme digestif, systeme urinaire...)
— le mode de sortie

— I’événement permettant la sortie (toux et éternuement, contact depuis une mu-
queuse...)

3.3. Schématisation des processus

La schématisation des diagrammes « entrée des organismes » et « sortie des orga-
nismes » nous a permis d’aborder 1’idée de la schématisation générique de tout pro-
cessus.

Les processus relévent du fonctionnement des objets, ce qui implique une dyna-
mique, une séquence temporelle entre différentes classes.
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Dans les diagrammes déja créés, d’autres processus ont été réifiés. Afin de simpli-
fier la tiche de « transfert vers un schéma de base de données », nous avons cherché a
généraliser les processus, de sorte a ce qu’ils puissent tous suivre le méme modele.

Pour ce faire, nous avons en parallele :

— simplifié les diagrammes « entrée des organismes » et « sortie des organismes »,

— analysé les processus des diagrammes déja construits,

— extrait de ces deux « travaux » les éléments les plus généraux possibles permet-
tant de décrire un processus.

Résultat :

La réflexion autour des processus, nous a amené a proposer une généralisation
sous forme de chalne de traitements ou workflow. Inspirés par les propositions de
(Lin, 2011) nous proposons le diagramme suivant ( Figure 7).

Element
de WK

P Composite

* Processus
Donnee
T P simple ‘
*

< Port
RN de donnee

désignation

D composite D simple

<séquenc\e~vers pn+1

de Sortie

Port
d'Entree

FIGURE 7. Modeéle de Workflow

Les éléments d’un workflow sont des données liées a des processus par des liens.
Tout processus simple ou composite comporte des ports (port d’entrée ou de sortie).
Les liens de données peuvent étre contraints selon la nature du processus.

Nous avons ensuite testé ce modele sur le processus le plus compliqué déja construit :
le « cycle parasitaire général »

Le diagramme Figure 8 reprend sous la forme de processus uniquement (repré-
sentés avec leurs port d’entrée et de sortie) le diagramme « cycle parasitaire général »
Figure 5

Il contient les diagramme « entrée des organismes » et « sortie des organismes »
précédemment effectué et lui associent 6 autres processus issus du diagramme « cycle
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FIGURE 8. Cycle de contamination général

parasitaire général », reli€s entre eux pour former une boucle : déplacement, dévelop-
pement, multiplication, sortie dans I’environnement, développement, multiplication.

4. Spécifications de la plateforme
La plateforme doit :

— Assurer I’intégration des données issues des descriptions des divers diagrammes

conceptuels au sein d’une base de données ;
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— Assurer que toute donnée sauvegardée est référencée par une métadonnée liée
a la référence bibliographique dont elle a été extraite. De plus si la connaissance sur
la donnée est mise a jour, la métadonnée doit aussi enregistrer celle-ci. Le schéma
conceptuel relatif aux métadonnées a été co-construit (cf. Figure 9)

Métadonnées de la donnée

‘ dénominationn de la donnée

i type e
controlé ‘ date creation

date modif
source
mots clés thésaurus

Métadonnées de la référence

type
titre
auteurs
Dol
ISBN
ISSN
PMID

Donnée URL
date
mots clés du résumé
Données biologique Données socio-économique ‘
Données épidémiologique Données environnementale ‘

Données de santé ‘

FIGURE 9. Les metadonnées

— Proposer une interface de recherche pour les utilisateurs soucieux d’acquérir des
connaissances. Les recherches vont naturellement reposer comme point de départ sur
les métadonnées et les vocabulaires partagés que celles-ci ont invoqué avant d’inter-
roger le contenu de la base.

Du point de vue opérationnel cela implique d’une part la construction de la base
de données comprenant les métadonnées liant les références bibliographiques et les
concepts (structure et processus) et d’autre part la conception de 1’interface d’acces
proposée aux futurs utilisateurs soit spécialistes, soit grand public.

Pour un tel projet ou la connaissance évolue sans cesse, la complexité et la va-
riété des données sont importantes, le choix de la plateforme impose une réflexion ap-
profondie sur I’architecture et les systemes retenus (SGBD relationnels et/ou NoSql,
thesaurus, ontologie, .. .).

5. Conclusion

Le projet nous a permis de mesurer 1’importance de la pluridisciplinarité et celle
de 'interdisciplinarité. Il était clair des le départ que plusieurs disciplines allaient
forcément intervenir et travailler dans le projet, cependant elles n’étaient pas forcé-
ment en interaction. La complexité des phénomenes étudiés nous invite en effet a ne
plus disjoindre les savoirs ni les disciplines scientifiques et a questionner les objets
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d’étude avec un ceil extra-disciplinaire. (Morin, 1986), (Morin, 2014). Ce genre de
projet, permet de développer une stratégie de résolution des confrontations voire des
conflits grace a des transferts de méthodes, de concepts et d’outils. Nous touchons
alors a la richesse et a I’innovation de I’interdisciplinarité. Certes la mise en ceuvre de
la démarche reste simple (cf. Figure 2), manuelle mais pour I’instant elle a permis, a
notre petit groupe, de partager, de co-construire et de naviguer entre généralisation et
spécialisation de concepts.

Les perspectives sont évidemment liées a la description des domaines de données
complémentaires. La formalisation des vocabulaires partagés utilisés pour les méta-
données est d’ores et déja une étape complémentaire en cours effectuée a partir de
la terminologie (évoquée en section 2) et avec recherche parmi les thesaurus et on-
tologies existants. L'usage des traitements informatiques liés a la terminologie sera
aussi envisagé pour automatiser les propositions de termes extraits des sources biblio-
graphiques désignant les objets des diagrammes (modeles UML). Restera a préciser
les solutions nécessaires a la résolution des demandes des usagers de la plateforme
(requétes sur métadonnées et sur données).
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