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Département d’informatique

AVEC LE JEU VIDEQ = vow
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L'INTELLIGENCE ARTIFICIELLE A LA RESCOUSSE

2016: DeepMind lance le projet AlphaFold pour le repliement des protéines
2020: AlphaFold 2 gagne la compétition CASP1 3.

2024: AlphaFold 3 inclut d’autres molécules que les protéines, mais seulement 100 ARN.

©) DecpMind AlphaFold



a b
4 -
<
3
5 37
2
€
S 24
c
G
i}
s
) I
0
NT ONONOANOOD0®ONMO©
NG ONANONANDD 0N WL —
SO r-dOSTIITOONAN
O HOIVIVIOIOIOIOIVIVIO IOV XOIO)
8
<
e
s
Genetic
database
search
Greveee
\

Input sequence

database
search

N terminus

AlphaFold Experiment
r.m.s.d.qs = 0.8 A; TM-score = 0.93
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AlphaFold Experiment
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AlphaFold Experiment
r.m.s.d.qs = 2.2 A; TM-score = 0.96

High
confidence

Low
confidence

3D structure

< Recycling (three times)




CONDITIONS FAVORABLES POUR L'IA

Données nombreuses et équilibrées
Annotations de qualité

Possibilité de formuler une fonction d’optimisation

repliement de protéines repliement de I’ARN alignement de séquences

N= 60 000 N=1 800 N= vy en a pas
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COMPARER DES h
SEQUENCES BIOLOGIQUES 'H‘ ERTCERCETENT

Les génomes des organismes vivants sont le
fruit de milliards d’années d’évolution.

On ne connait aucun des ancétres communs. ?

Comment les comparer 2 ? ?
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ALIGNEMENT DE SEQUENCES

En biologie, 'alignement de séquences est la mise en correspondance de régions des
séquences partagées avec un ancétre commun (inconnu) selon un modéle statistique.

Insérer une faille (gap) ou mettre en correspondance des bases différentes correspond a
formuler ’lhypothése qu’'une mutation s’est produite depuis I'ancétre commun.

On peut estimer la proximité de I'ancétre commun via la similarité des séquences alignées
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Estimation de la séquence ancestrale



ALIGNEMENT DE SEQUENCES MULTIPLES

Pas d’alignement optimal universel, mais on peut définir un bon alignement

Les approches algorithmiques se généralisent difficilement en I'absence d’optimum bien défini.
Méme si on avait un alignement optimal, quand méme exponentiel en nombre de séquences

Beaucoup de biologistes corrigent encore leurs alignements a la main

Applications:

Identifier des mutations responsables de maladies

Identifier la proximité évolutive entre especes
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GENOMIQUE COMPARATIVE

2§ ACCGACATGCATCATGACGCAGGACA

?p & TCCTAATGCATTATTAACCGACA 2

CTACATGGATTATGACGCGCCT °
1 =
} ACCGACATGCATCATGACGCAGGACA

w TCCTA-ATGCATTATTAACC--GACA

M ——CTACATGTATTATGGCGC--GCCT



QUE FAIRE QUAND LES CONDITIONS

FAVORABLES NE SONT PAS REUNIES ?




LES PROBLEMES DIFFICILES

Exemples de problémes informatiques «difficiles»:
Les régles changent constamment
On dispose de trés peu de données

Chaque exemple est différent

Exemple: trouvez le plus grand cluster de points roses




LES PROBLEMES DIFFICILES?

Trouver le plus grand cluster de points rose est visuellement TRES facile

Mais pas trivial a coder.

Beaucoup de taches sont plus faciles a résoudre visuellement qu’algorithmiquement

U'intuition visuelle ne requiert aucune information sur le probléme



CALCUL HUMAIN

CANT YOU PO

Utilisation de la cognition humaine i)

pour résoudre des problemes
informatiques, le plus souvent &
travers un interface humain-
ordinateur



CROWDSOURCING

(MYRIADISATION)

Une approche de type diviser-pour-

régner pour résoudre un probleme
informatique

Erobléme est divisé en micro-
taches, chacune résolues par un ou
plusieurs humains, et les solutions sont

ensuite agrégeées pour solutionner le
probléme.




COMMENT RECRUTER DES CALCULATEURS HUMAINS ?

amazon
Les payer mechanical turk
N
[ ] I b
Les obliger m notaronet e

Demander gentiment: science citoyenne

Ludifier la tache : jeux sérieux



Frits Ahlefeldt

JEUX SERIEUX ET SCIENCE
CITOYENNE




ESP GAME: LE PREMIER JEU SERIEUX

taboo words

peace | SEMEZLE. & /N

h ¥
lay i

(von Ahn and Dabbish, 2004)



ESP GAME : LE PREMIER JEU SERIEUX

taboo words taboo words

peace | SAEZeE & N sheeps... peace | SMEZeE. & N sheeps...

lay | & i % = sheep lay | & @ U g sheep

Animals
White
Sheeps




ESP GAME : LE PREMIER JEU SERIEUX

New label: Mouton



(2008) FOLDIT

ATSTVTGGYAQSDAQGQMNKMGG
FNLKYRYEEDNSPLGVIGSFTYTEKSR
TASSGDYNKNQYYGITAGPAYRIND
WASIYGVVGVGYGKFQTTEYPTYK
NDTSDYGFSYGAGLQFNPMENVAL
DFSYEQSRIRSVDVGTWIAGVGYRF

http://fold.it



http://fold.it/

REVENONS A L'ALIGNEMENT DE SEQUENCES: PHYLO

< CATEGOR,ES Digestive and respiratory system diseases Gaps -0 Gap Extends - 0 Matches - 261 Mismatches - 51

Goal 202 23‘6"92 232 Top Score

5 | 0000000060080 00000000 - - - - -
M| 0000000000000 0000000 - - - - .

:“ ........ . ’ ... .‘ .....

s {57 1000000000000000000008- - - -
™| 0000000000900 000060000 - - - - .

— §7|00000000000000000004 - - -
£_a 0000000000000 0000000 - - - -

K| 0000000060906 00606000606 - - -

1 | 0000000000000 00 ® e - - - - -

' NEXT STAGE
O O O n O Oy O O n O gy O

| English [ISEIVEIEY



Alignement de séquences multiples calculé par un logiciel imparfait

ARMADILLO ----------————-—~ ---R-GTCTTAAAATGCACAGTGRAGCCCCTCCTCC---——~---———~— ACAAAGAATTAACTAGCCCAGAATGTCAGGA---———-—— GT--A-CCAAG

Ccow GCCTCTCTTT --j| -ATCAGAAAGTGTTCAG-- = ———— - CCATTTCCATACCACC----AGGAGCTA-CAATGTTGGGCTGCAGCTA- -~ -==—~ TTTGGATCAAA
HORSE GTCACAATTTAGGAAGTGCCACTGGCCT-----C-TAGAG-GGTAGAA-GA-CAGGGATGCTAATAATCATCCCACGRCATCCTACAGTGCTCAGAAQAGCACCCCTACCCTCACCCCATCAACARAGAATTATCCAGCCCAAAATGCCAATA- - —————— GT--GCCCAGA
CAT GTCACAGTTTAGGGGGTACTACTGGCAT-----C-TATCG-GGTGGAG-GA-TAGGGATACTGATAATC--—-————— -ATTCTACAGTGCACAGGAQ@AGTACCCCTACTTTCACCCCACAA-CAAAGAATTATCCAGCCCAAAATGCCAACA-——————— GT--GCTCAGA
DOG GTCACAATTTGGGGGATACTACTGGCAT--~---C-TAATG-GGTAGAG-GA-CAGGGATACTGATAATT---—-——— ~GCTTTACAGTGCACAGGAQ@AGCACCCTTATCTTCACCCCAAAAGCAAAGTATTATCCAGCCCCAAATGCCAATG-—————— GT--GCTCAGA
HEDGEHOG GTCATAGTTT----GATTATATGGGCTT-----CTTAGTA-GACAAAGAAA-AAGATGTTCTGGTAGTC-~-~----~-- ~ATTCTGCTTTCCATATGARAGCACTCCCATCTTCACTTCCAAAATTAAGAGTCATCATACTCAGTGTGCCAATA- -~ ———~ - TG--GCCCAGA
MOUSE GTCACAGTTTGGAGGATGTTACTGACAT-----C-TAGAG-AGTAGAC-TT-TAAAGATACTGATAGTC---—---— -ACCCCATTGTGCAC---- --CTCCAACAATAATGGCTCATCGAAACCTAAATGCCAATCTGCCAATTAT--GTCCATG
RAT GTCACAATTTGGAGGATGTTACTGGCAT-----C-TAGAG-AGTAGAC-TT-TAAGGACACTGATAATC---—-——— -ATACTATGCTGCAC---- --TTCCAACAATAATGGCTCATCTAGACCTAAATACCAATCTGCCAATTAT--ATCCATG
RABBIT ATCACAATTTGGGGAACACCACTGGCAT-----C-TCGGGTAGCAGGC----CAGGCATGCTGGTAATT- -~ ——— - —| -ATACTACAGTGCACAGTAQAGTTCCCCACATCCCGCACCAACAACA--GGTTTATGCTGCCCAAAGTGCCAGTGTGC-~-——~~--~-—— CCACG
LEMUR ATCACAA-TTGGGGG-TGCCACGGTCCT-~---C-CAGTG-GGTAGAG-AA-CAGGGAGGCTGATAACC- -~ —-—~—-| -ACCCTGCAGTGCACAGG GTGCC-CCACTCCCACCACAACAATGGAGAATTATTGGGCCCCAAATGCCAATA-~~-—~~~— GT--GCCCAAG
MOUSELEMUR ATCACAG-TTGGGGGATGCCACTGGCCT-----C-AAGTG-GGTAGAG-AA-CAGGGAGGCTGAAAACC-—--—--—-| -ACCCTGCAGAGCACGGG GTGCCTTCACCACCACTCCAACAACGGAGAATTATTGGGTCCCAAATGCCAATA- - - ————— GT—-GCCCAGG
VERVET GTCAGAATTTGGGGGATGCTTCTGGCTC--~---T-ACTTG-GGTAGAG-AAACAGGGATGCTTATAATC--—————— -ATCCTACAGTGCACAGGA@AGTACCCCCACCCACACTCCAGTATCGAAGAATCATTGAACCCAAAATGTTAATA-——————— GT--GTCCAGG
MACAQUE GTCAGAATTTGGGGGATGCTTCTGGCTC--~---T-ACTTG-GGTAGAG-AAACAGGAATGCTTATAATC--—-————— -ATCCTACAGTGCACAGGT@RGTACCCCCACCCACACTCCAGTATCGAAGAATCATTGGACCCAAAATGCTAATG-——————~ GT--GTCCAGG
BABOON GTCAGAATTTGGGGGATGCTTCTGGCTC- -~ --T-ACTTG-GGTAGAA-AAACAGGGATGCTTATAATC-~-~----~~— -ATCCTACAGTGCACAGGAQARGTACCCCCACCCACACTCCAGTATCGAAGAATCATTGGACCCAAAATGTTAATG-~~--~~~ GT--GTCCAGG
ORANGUTAN GTCACGATTTGGGAGATGCTTCTGGCTC-----G-ACTTG-GGTAGAG-AAGCGGGGATGCTTATAATC- -~ ———~—| -ATCCAACAGTGCACAGGA@AGTACCCCCACCCACACTCCAGTAATGAAGAATCACTGGACCCAAAATGTTAATG- -~ ==~ GT--GTCCAGG
GORILLA GTCACGATTTGGGGGATGCTTCTGGCTC-----A-ACTTG-GGTAGAG-AAGTGGGGATGCTTATACTC--—-————— -ATCCTACAGTGCACAGGA@AGTACCCCCACCCACACTCCAGTAATGAAGAATCATTAGACCGAAAATGTTAATG-—————— GT--GTCCAGG
CHIMP GTCACGATTTGGGGGATGCTTCTGGCTC-~-~---A-ACTTG-GGTAGAG-AAGCGGGGATGCTTATAATC- - - ————— ~ATCCTACAGTGCACAGGAQ@AGTACCCCCACCCACACTCCAGTAATGAAGAATCATTAGACCGAAAATGTTAATG-—————— GT--GTCCAGA
HUMAN GTCACGATTTGGGGGATGCTTCTGGCTC- -~ --A-ACTTG-GGTAGAG-AAGCGGGGATGCTTATAATC- -~ —— -~ -ATCCTACAGTGCACAGGAQAGTACCCCCACCCACACTCCAGTAATGAAGAATCATTAGACCTAAAATGTTAATG-——————~ GT--GTCCAGG

Réinsertion dans I'alignement originel
.+.

Evaluation

Extraction d’'une région suboptimale

CATACAC=-CC-CA

I == == ACAAACAATTAACTA

= Par
= Score
= Best Score 30

‘
g
-
~
~

TCTTARRATGCACAGTGTAGCCK
ATCACAAACTCTTCAG--=====-
ATCCTACACTCCTCACAACACCAL
ATTCTACACTCCACACCACACTAL
GCTTTACAGTCCACAGGACAGCAL
ATTCTGCTTTCCATATGATAGCA(
ACCCCATTGTGCAC-=======-
ATACTATCCTSCAC === mmm =
ATACTACACTCCACACTACACTTV
ACCCTCCACTCCACAGCGCAGTCL
ACCCTCCACACCACT CCACTC
ATCCTACACTCCACAGCACACTAL
ATCCTACAGTGCACAGGTCAGTA(
ATCCTACAGTGCACAGGACAGTAL
ATCCAACACTCCACACCACACTAL
ATCCTACACTCCACAGCCACACTAL
ATCCTACACTCCACAGCCACACTAL
ATCCTACACTCOCACACCACACTAL

tEm

[ ]
L |
a0l
|

Jeu vidéo: -
[ ] .
* Ordinateur W

* Tablette

1LY

% ID: 1029
9'1’)) a Stage: 8/8 Matches: 201 Mismatches: 14 Gaps:2 Gap extends: 2 Par: 170 «

Base de données de puzzles http://phylo.cs.mcgill.ca



AGREGATION & EVALUATION

Stratégie 1: utilisation des

uti " Assemblage des Stratégie 2: nouvel
>0 utllolr'\s pour g:' cr solutions en algorithme!
alienemen e
g ahgnements GUIdagedeIapprentlssage
: IPIP5E complets : par les solutions
: : ] : Environment
] c vReward
; S 0 » ) %
- : < Critic «— 2
. A

B \ : Error
A 4
. r

: / Actor <

J

. MAFFT
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: Nouvel algo
: appliqué au
dataset

Classement via score ou
statistiques bayesiennes &
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>1 million

>400,000

A40-95% +-°

Phylo




LES CLEFS DE PHYLO

Pourquoi? Probléme fondamental
de la biologie moléculaire

Quoi? Probléme bien défini

prouvé difficile pour les .=. N

‘ ‘ HENE NEENN
Commeni? Un IeU de pUZZIe qUI http://thegoddamn90s.com

maximise |'accessibilité

ordinateurs




LES LIMITES DE PHYLO

* Les puzzles peuvent prendre plus de
30 minutes a compléter

* Une minorité de joueurs compléetent

plus de 2 puzzles .=. L

: . 2l EBER
* Les solutions sont dominées par les BEEE BEE

http://thegoddamn90s.com

experts
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e 23,000 échantillons de selles

* 1 million de séquences ADN a aligner

= THE
. MICROSETTA
INITIATIVE



LES ALIENS PARMI NOUS: LE MICROBIOME HUMAIN




Comment décupler le nombre de participants ?

THE
MICROSETTA
INITIATIVE
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Brain Nanobots
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Statistiques

- En quatre ans:

1 * >5,000,000 participants
* >150,000,000 puzzles résolus

;I_"! !¥:¥ bt " - g“, l’f? !'H it i.x-zi"fi;zi!?'




BORDERLANDS SCIENCE: LE JEU

Borderlands Science _gameplay

RE RGET SCORE YOUR SCORE . - HIGH SCORE I F

A. Tile Guides :
H. Score Updated  (G1GapTile Usedey K. Objective met
v : to match or beat

target score
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Sarrazin-Gendron et al, Nature Biotech, 2024

OBJECTIFS DE

Mieux aligner les séquences du microbiome humain

Diversité microbienne humaine mpinfections, cancers
Phylogénie s diversité @ maladies
Améliorer les alignements ® améliorer la phylogénie

1M de séquences du microbiome humain a aligner.

Mieux comprendre les solutions humaines

Caractériser les différences entre les joueurs débutants et experts

Entrainer des |A a reproduire les stratégies des joueurs

37



APPLICATIONS

Article | Published: 11 March 2020

Gastroenterol Hepatol (N Y). 2012 Mar; 8(3) 191-194. pmciD: PMc336ss24  [Miicrobiome analyses of blood and tissues suggest
PMID 22075283 namcer diagnostic appl‘OﬂCh

Fecal Transplantatlon for the Treatment of Clostridium drﬂicrie Infection Greqgory D. Poore, Evquenia Kopylova, Qiyun Zhu, Carolina Carpenter, Serena Fraraccio, Stephen Wandro,

Lawrence J Brandt, MD, MACG, AGAF, FASGE: Tomasz Kosciolek, Stefan Janssen, Jessica Metcalf, Se Jin Song, Jad Kanbar, Sandrine Miller-Montgomery,

~ Author information » Copyright and License information ~ PMC Disclaimer Robert Heaton, Rana Mckay, Sandip Pravin Patel, Austin D. Swafford & Rob Knight ™

Nature 579, 567-574 (2020) | Cite this article

PERSPECTIVE BIOLOGICAL SCIENCES o ‘F ¥ in & .‘l].

Microbiome as a tool and a target in the
effort to address antimicrobial resistance

David A. Relman B and Marc Lipsitch Authors Info & Affiliations

Edited by Rino Rappuoli, Glaxo5SmithKline, Siena, Italy, and approved Qctober 11, 2018 (received for review April 19, 2018)

December 17, 2018 115(51) 12902-12910 | https://doi.org/10.1073/pnas. 1717163115




COMMENT/POURQUOI CA MARCHE ?



Design and analysis pipeline
UCSanDiego | @@ HioRoserm ) . :

Collaborative
microbiome
research study

Friig.‘vﬁlarcxe'mcnt into GG

(1 {4 | i Ji
Tight PASTA pre- alignment

oRADRED! AMnC

Citizen science
alignment of
gut microhes

‘ 4
'

VBN oy =R L prm

. . 'i;l |
Puzzle Database PP P PASTA ;Eri i

Muscle5 l
Alignment benchmark }§ i Iu _ | ".\iy ‘
Alignment output




LE PROJET AMERICAN GUT

= Omerlccn

American Gut Project



LES DONNEES DERRIERE BORDERLANDS SCIENCE
150 nt (v4 region)

1 million de séquences

NOTre miSSion: Ies qligner! TR W W WS W W R W SR SRR AR T R R W .

165 rRNA fragments



CLUSTERING

i S RITE 0
AR EnnIEE

TMiEisiF i s lllll_}---— —

Sequence

. N S NN OSSR N S B W —

R T I —— ;
RE:IES =8 -—-—-—— - .

clustering

Regrouper les séquences similaires
pour maximiser I'efficacité du jeu



PRE-ALIGNEMENT

o Exécuté par un !
logiciel congu pour
les grands
alignements
o Bon départ, mais
trés imparfait

Tight PASTA pre-alic nment




PUZZLE-IFICATION

alignment region

Des échantillons de I'alignment initial
sont transformés en puzzles
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Puzzleification




FILTRAGE DES SOLUTIONS

Solution filterinc



EVALUATION D’OPTIONS DE POULET

Restaurant Prix ($) Evaluation gustative (/10)
A 8.50 8.5
B 12.00 7
C 5.00 5
D 18.00 9.5
E 11.00 7
F 7.00 4.5
G 10.00 7.5
H 13.00 8
I 14.00 9.5
J 8.50 5
K 10.00 8

Moyenne des évaluations du
prix et de la qualité du poulet
dans 11 rotisseries de
Montréal par une équipe de
172 inspecteurs.

Quel restaurant est le meilleur?

Fonction bi-objective!



PARET0-0PTIMALITE DU POUI_ET Restaurant Prix ($) Evaluation (/10)
Relative value of chicken A 8.50 8.5
—C.: e Chicken-serving restaurants B 12.00 7
6
B C 5.00 5
" T D 18.00 9.5
é & E 11.00 7
E 24 F 7.00 4.5
g 14 4 G 10.00 7.5
16 H 13.00 8
I 14.00 9.5
18 A
5 6 7 8 9 J 8.50 5
Gastronomic rating out of 10
K 10.00 8

Pareto optimal: strictement inférieur d aucune autre option




PARETO-
OPTIMALITE DES
SOLUTIONS

On cherche des solutions:
Prés du front de Pareto
Compatibles avec le

consensus des solutions des
joueurs

Number of Gaps

10 A

All solutions to the same family of puzzles

® e suboptimal solutions
® Pareto optimal solutions
@ @
@
@
@ @ @ (2] @
52 54 56 58 60 62 64 66

Score




RECONSTRUCTION DES SEQUENCES A PARTIR DES PUZZLES

\ 4
EEE N N O

Seguence consensus




ALIGNEMENT DES SEQUENCES CONSENSUS

Puzzle-informed alignment



| ALIGNEMENT FINAL

Final ¢

Allgnment output



UNE PHYLOGENIE ESTIMEE A PARTIR DE BORDERLANDS SCIENCE

Phylogénie estimée a partir des
distances entre les séquences de
I'alignment

Comparée a la phylogénie de
référence du sous-ensemble des
microbes connus

oooooo




COMPARAISON AVEC LA REFERENCE

Evaluation against GG



POURQUOI AME“ORER I.A PHYLOGENIE ? . Echantillon de selles

Comportement/santé de

I’lhumain
* Brossage de dents

e Consommation d’alcool

* Types de plantes
* Antibiotiques

Echantillon de selles

Prédiction

> Borderlands Science

4

Information sur
'auteur des selles



Gamification

Computational ' Play!
problem @; % I
ﬁ Q@OZ;‘P Q\ﬂ’m\eo{ﬁ

Behaviour Cloning

UTILISATION DES DONNEES GENEREES |




Mutalova®, Sarrazin-Gendron™, Cai* et al, SIGCHI 2023

APPRENDRE DES STRATEGIES DES JOUEURS

Entrée Modeéle Sortie

Modéle FCN

Image a image

Chaque puzzle est séparé en 4
canaux comme une image, et ! ( ) :
chaque brique est encodée en :  Matrice 2D de position des failles

one-hot dans les canaux

Encoders Decoders

Ll :
EEER [

S

O
EEN HEE
 HnEE

Séquence a

séquence EEEE

Modéle Transformer
Chaque puzzle est séparé en

séquences différentes en :
encodage one-hot : 57

Séquences séparées avec des failles



Mean game score per puzzle difficulty level

2J02S swen

] \
c \
= Ty A
= ,.,,///
e \ W\ VY
\Vy VY
. = AW\ VY
O SYRY!
- m —____
= Y
yaru m ...nlu £ = ——__
© E 5= % - Rl
() * cC © _—__
emsnwaNe = 8
ud a ®© © O 1EE
O TaoaocZELS=S ,-__:
. ol
B o 1 KRt
— - — — - | |
T I
o o o o o o
) A < ™M ~ —

Puzzle difficulty level



0.80

0.75

0.70

0.65

0.60

Cosine similarity

0.55

0.50

0.45

Mean cosine similarity to human solutions per puzzle difficulty level

—
—
=
==
==
—

Greedy

PPS
Random
NW*
Transformer
FCN

4 5
Puzzle difficulty level




CONCLUSIONS —
APPRENDRE DES
STRATEGIES DES
JOUEURS

On peut entrainer des agents pour

reproduire les solutions humaines

Ces agents sont plus similaires aux
humains qu'aux algorithmes traditionnels

Les agents produisent de bonnes
solutions aux puzzles (hauts scores)

En théorie, on peut donc appliquer ces
agents a de nouvelles données



DECRYPTER LA -
CONTRIBUTION @m
SEES

HUMAINE EEEs
aees

Début de partie

Modéliser la séquence de décisions d’un
joueur via modéles Markoviens

Mais est-on sirs qu’il y a quelque chose &
apprendre ¢

Cai*, Sarrazin-Gendron™ et al, Foundations of Digital Games 2024

11
1]

111
@] |
S8as

1ére action
(Premier trou)

Début de partie

Saan 2 88
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DEVELOPPEMENT D’UNE EXPERTISE

Rang des solutions en fonction
de I'expérience des joueurs

3 0-200-

5

o

3

o

0

E 200-5001 Plus un joueur joue, plus ses
g solutions sont hautes dans le
> classement... donc ils apprennent !
3,500-1000

S

Q

k5

._% 1000+ 1

62




CONCLUSIONS —
COMPRENDRE
LES STRATEGIES
DES JOUEURS

Les joueurs s'améliorent en jouant

Les experts jouent différemment des
débutants

Les experts trouvent des meilleurs coups
et jouent plus longtemps

Les non-experts contribuent tout de
méme significativement a la résolution du
proble




POURQUOI LA BIOLOGIE ?

Pas besoin de faire des jeux en rapport avec la biologie

En pratique, la bio contient plein de problemes visuels et plein
de données partielles et déséquilibrées

Il est essentiel d’avoir une expertise dans les problémes ciblés
indépendamment des jeux pour pouvoir en valider les résultats
avec les méthodes d’état de I‘art du champ de recherche.

Mon background est en bio, donc je fais de la bio, mais en
théorie on peut travailler sur n'importe quoi a condition d’avoir des
collaborateurs avec de I'expertise sur le sujet.



PROJETS EN COURS



Comment concevoir et développer un jeu vidéo amusant 2
jeu vidéo
Comment répartir le travail entre joueurs ¢
Comment agréger des millions de solutions ¢
calcul humain
Comment bien choisir une tdche a transformer en jeu 2

Comment démontrer la qualité du résultat ¢ bioinformatique

Comment reproduire les solutions des humains 2
apprentissage * Comment capturer I'hétérogénéité des stratégies 2

avtomatique . .y ment appliquer les modéles entrainés ¢

Commen’r dis’ringuer un débUTan d,Un eXperT 2 informaiique cogniﬁve

Qu’est-ce que les joueurs font mieux que les algos 2



JE CHERCHE

Des étudiants en informatique & tous les cycles qui sont intéressés par:
La biologie et/ou

Le développement de jeux vidéo et/ou

Le potentiel de contribution humaine & la résolution de problémes et/ou

'analyse du comportement humain dans le jeu vidéo

Pas besoin de connaitre la biologie!

La date limite pour le BRPC est demain



DNADLE — UN NOUVEAU JEU SERIEUX

| Rejouer

DNAdle:

Mini-jeu d’identification de
motifs d’ADN/ARN
développé a TUQAM.

But: évaluer la performance
des humains dans
I'identification de motifs



NOUVELLES APPLICATIONS D’AGENTS ENTRAINES
SUR BORDERLANDS SCIENCE
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L'HUMAIN ET LE JEU: PERSPECTIVE INFORMATIQUE

L'utilisateur choisit un jeu de son choix
On applique de la chaleur sur sa peau

On évalue son niveau de douleur en jouant, en
ne jouant pas, et avec un jeu poche comme
controles.

Méthodes statistiques pour déterminer si le jeu
vidéo généere de I'analgésie, et comment.

Nouveau projet similaire avec des exercices
d’échecs, dans une machine IRM.

Mon obijectif: déterminer si les joueurs arrétent
d’essayer si le probleme est trop dur.
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Questionnaires:
—& - Pain Catastrophizing questionnaire (PCS)
—c - Big five inventory (BFI)

— - Five Facet Mindfulness Questionnaire (FFBQ)

1) Pain Intensity (0-100)
2) Pain Unpleasantness (0-100)

50 100
3) Game Experience Questionnaire
Task 2-back Left-right 1 Least preferred Game T Game I
Conditions P




DESIGN DE NOUVEAUX JEUX SERIEUX

Jeu web de coloriage de graphe
Obijectif: évaluer la performance des humains

Enjeux:
Possibilité de bouger les noeuds pour mieux voir
Coloriage intuitif minimisant le nombre de clics

Ludification



Boucle terminale

BIOINFORMATIQUE
DE L'ARN

Q) . fréquences|
Intern e Q @ w = CAGCAAUACACUGUCAGUCCGAAUCGGCCUGCAC

s A U |des
O—=© Mﬁ&“”&i chiéAug, bases

! RNAsubopt . o S N @) 5

. Ensemble de structures Q \o 9“9 o0

Hellce ,o 3 3 \ %2e®  o—6@ L J
d % % m (4; 4; 3) Mo (8) e

0
¢ Entrée: séquence ARN (" BD de modules 3D ) ( Réseau Bayésien )
3 ; m m
‘ Hernie ! 2

y

correspondance ]P)
: de
pour chaque structure de I'Ensemble Raﬁme taille (m2 | LJ)
S
|
i
—_— > . A
£2(4’ 4’@ Sortie: score probabilistique
S S
| ! MS = log[P(ms | w)P(Ls | w)*]
Ly(5)




BIOINFORMATIQUE DU MICROBIOME HUMAIN
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Phylogeny-based
clustering

Phylogeny feature embedding



CONCLUSION

Certains problémes sont comparativement plus faciles pour les humains que pour les
algorithmes d’état de 'art.

On peut cibler ces problémes et combiner la contribution humaine avec les
algorithmes pour obtenir un résultat qui dépasse la somme des parties.

Ce faisant, on génére des données intéressantes a analyser pour mieux comprendre
le comportement humain et propager la contribution humaine a de nouvelles données.

Nécessite de développer diverses expertises et collaborations dans un
environnement pluridisciplinaire.

Peu importe votre background, vous pouvez contribuer.
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