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1 Introduction

L'objet de ce stage est de mettre en place un système fondé sur une méthode d'apprentissage par Programmation Logique Inductive (PLI), déjà utilisée pour un autre projet au sein de l’équipe Aïda, et capable d'apprendre les règles qui permettent de reconnaître si une phrase a de grande chance de parler d'interactions entre gènes. Le but est de concevoir un outil de traitement de l'information apte à extraire d'un corpus d'articles de biologie les phrases parlant d’interactions entre gènes en privilégiant le taux de rappel. Ce rapport décrit les différentes tâches que nous avons menées, en mentionnant les programmes créés et les données (corpus étiqueté, listes de mots, etc.) qui seront mises à disposition des membres du projet Caderige. Le temps limité du stage, comme nous le verrons dans la conclusion, ne nous a pas permis de réaliser l’intégralité des tests nécessaires à juger des performances maximales de la méthode d’apprentissage, mais l’ensemble des programmes produits permettra de mener à bien cette tâche.

2 Données utilisées

Le corpus étudié se compose de résumés de biologie sélectionnés par la requête booléenne ``Bacillus Subtilis Transcription’’ parmi les résumés de la base Medline. Ce corpus comporte 2209 résumés.

Il nous a été fourni tout d'abord sous forme brute par le LRI  (fichier "transcript-epure.txt" dans le dossier "données_base"). Puis nous avons obtenu une version étiquetée par le tagger de Brill et lemmatisée de ce corpus, réalisée par le LIPN (fichier transcript-epure.lem" dans le dossier "données_base").

Le jeu d'étiquettes utilisé par cet étiqueteur est disponible à l’URL suivante : http://www.comp.leeds.ac.uk/amalgam/tagsets/upenn.html

En complément, une liste de phrases extraites de ce corpus et commentées comme contenant ou non au moins une interaction entre gènes, a été récupérée auprès du LRI en même temps que la première version du corpus. Elle se compose de 932 phrases réparties en 470 exemples positifs et 462 exemples négatifs (fichier "932-formatBJ.txt" dans le dossier "données_base").

3 Traitements effectués

3.1 Nettoyage et amélioration de l’étiquetage du corpus

Le fichier transcript-epure.lem contient un certain nombre d'imperfections :

· La ponctuation n'a pas été dissociée des mots, ce qui donne des erreurs de lemmatisation et d'étiquetage.

Exemples :

during/IN/during/13939 viral/JJ/viral/0 infection./JJ/infection./0

                                                         ^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^

Ici un nom commun est étiqueté comme adjectif

to/TO/to/0 metabolic/JJ/metabolic/28123 repression./CD/repression./0

                                                                           ^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^

Ici, il est étiqueté comme un code/numérique

conserved/VBN/conserve/9241 residues,/NNP/residues,/0 

                                                          ^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^

Et là comme un nom propre plutôt qu'un nom commun au pluriel.

· D'autre mots n'ont pas été reconnus, soit seulement par le lemmatiseur :

Exemples :

isolated/VBD/isolate/24114 and/CC/and/52448 analyzed/VBD/analyzed/0

                                                                                        ^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^

 [capable] of/IN/of/30978 phosphorylating/VBG/phosphorylating/0

                                                        ^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^^

Les deux formes verbales ont bien été reconnues (passé et gérondif), mais mal lemmatisées (normalement 'analyze' et 'phosphorylate').

· soit aussi par l'étiqueteur:

Exemples :

Pediococcus/NNP/Pediococcus/0 pentosaceus/JJ/pentosaceus/0

displays/NNS/display/12871

Ici les trois mots sont mal étiquetés. 'Pediococcus pentosaceus' est un nom de bactérie qui est à considérer comme un seul mot. Quant à 'displays', l'analyse de la phrase "Pediococcus pentosaceus displays a substrate-inducible phenolic acid decarboxylase" nous fait dire qu'il fallait le prendre non comme un nom mais plutôt comme un verbe.

Si ces mots n'ont pas été bien reconnus, c'est parce qu'il sont trop spécifiques au corpus étudié et ne figurent pas dans les lexiques utilisés par les logiciels d'étiquetage et de lemmatisation.

Il apparaît donc que le corpus récupéré n'est pas entièrement correct. La majorité des mots courants doit avoir été correctement étiquetée, mais le nombre important de termes et d'abréviations spécifiques, ainsi que les erreurs dues à la ponctuation qui a été mal gérée, nous ont amené à penser que ce corpus n'était pas exploitable tel quel.

Cet état des choses constaté, deux choix étaient possibles : étiqueter nous même le corpus en partant de la forme brute, ou corriger le corpus étiqueté existant. La seconde solution a été retenue, considérant qu'une part importante des mots du corpus étiqueté devait être correcte et qu'il suffirait de corriger les erreurs dues aux ponctuations et aux mots spécifiques.

Ce travail de « nettoyage » du corpus a été réalisé conjointement avec Mathias Rossignol qui lui aussi travaille sur ce corpus pour y appliquer une méthode de classification hiérarchique ascendante (Chavl), afin d’essayer de détecter des mots qui, conjointement présents dans une portion de texte, indiqueraient que celui-ci traite d’interactions.

Pour corriger le corpus, il a fallu commencer par lister les mots spécifiques.

Une première liste, établie par Mathias Rossignol, comprend l'ensemble des mots composés d'origine latine, tels que 'bacillus subtilis', ainsi que leur forme abrégée ('B. subtilis') (fichier "noms_bacteries" dans le dossier "recup_mot_spe"). Ces mots recevront l'étiquette NNLAT dans le corpus.

À l'aide de cette liste et du lexique du tagger de Brill (fichier "LEXICON.BROWN.AND.WSJ" dans le dossier "recup_mot_spe"), un programme Perl écrit spécialement pour l'occasion (fichier "recupMotInconnu.pl" dans le dossier "recup_mot_spe", dont l’utilisation est décrite précisément dans son en-tête) a permis de constituer une liste des mots spécifiques au corpus (fichier "liste_mot_spe5.txt" dans le dossier "recup_mot_spe") autres que les bactéries, tout en tâchant d'éliminer les mots inintéressants tels que ceux commençant par des chiffres, contenant des parenthèses et autres symboles, ainsi que les séquences d'ADN ou ARN.

La liste obtenue comprend près de 1200 entrées. Chaque entrée occupe une ligne et se compose du lemme, suivi du nombre d'occurrences de cette forme dans le corpus, puis de la liste des étiquettes avec lesquelles le mot apparaît dans le corpus. On a retenu les mots qui apparaissent plus de 5 fois dans le corpus.

Exemples :

       adenosine

10      NN/VBG/VB       

       adenylate

9       NN      

       adp
8       NNP     

       agarose
8       NN      

       ahpc
6       NNP/NN/VBG      

       ahrc
18      NN/NNP/VB       

       aidb
9       VBP/NN/VBG      

       aizawai
8       NN/NNP  

La plupart des étiquettes attribuées aux mots du corpus, telles que les révèle la liste, sont erronées. Il a donc fallu ré-attribuer à chacun des mots les différentes étiquettes qu'il était susceptible de recevoir dans le corpus.

Pour cela, il a fallu créer une nouvelle liste à partir de la liste initiale, grâce à un programme rédigé par Mathias (fichier "correct_tags.pl" dans le dossier "nettoyage") qui prend deux paramètres en entrée, un fichier contenant une liste de mots sous la forme de la liste initiale et un fichier où sera écrite la liste corrigée, et qui, pour chaque mot de la liste d'entrée, propose de rentrer le(s) étiquette(s) appropriée(s).

Le travail a été réparti en coupant le fichier "liste_mot_spe5.txt" en deux parties (fichier "liste_mot_spe5-1.txt" et "liste_mot_spe5-2.txt" dans le dossier "nettoyage") correspondant à la première et seconde moitié des mots listés par ordre alphabétique.

Les résultats obtenus ont été réunis (fichier "additionnel" dans le dossier "nettoyage") et ont servi à l'étape suivante, c'est-à-dire le nettoyage du corpus.

Pour cette tâche, nous avons utilisé un autre programme Perl rédigé par Mathias (fichier "correction_brill.pl" dans le dossier "nettoyage") ainsi qu'une version éclatée en plusieurs fichiers du corpus (un par article) répartis en deux dossiers contenant respectivement la première et la seconde moitié des articles du corpus (dossier "decoupage-part1" et "decoupage-part2" dans le dossier "nettoyage"). Le programme utilisé prend en entrée un dossier contenant les articles ("decoupage-part1" ou "decoupage-part2"), un dossier où stocker les articles nettoyés, un fichier de lexique (fichier "LEXICON.BROWN.AND.WSJ" dans le dossier "recup_mot_spe") et le fichier "spécial" (fichier "additionnel" dans le dossier "nettoyage").

Le nettoyage s'effectue de manière interactive pour les mots pour lesquels plusieurs étiquettes sont possibles (soit trouvées dans l'un des lexiques fournis, soit extrapolées par une étude morphologique rudimentaire) et automatique pour ceux qui sont considérés comme corrects par le programme. Pour les mots incertains, il faut préciser l'étiquette et parfois le lemme, que l'on peut choisir de valider (plus de demande interactive, le mot est lemmatisé automatiquement). Un fichier contient toutes les correspondances forme/étiquette – lemme trouvées de cette manière (fichier "interactively_added_words" dans le dossier "nettoyage").

Nous avons chacun traité une moitié du corpus grâce à ce programme, au début en mode interactif (comme décrit ci-dessus), puis automatiquement (en lançant yes "" | correction_brill.pl decoupage-part1 sortie LEXICON.BROWN.AND.WSJ additionnel, ce qui a pour effet de répondre automatiquement par un retour-chariot aux questions que pose le programme, c'est-à-dire à valider le choix par défaut).

Toutefois cette étape en automatique a induit des erreurs que nous n'avions pas prévues. En effet, en répondant par un retour-chariot à toute les réponses, le programme a pu étiqueter automatiquement le corpus mais a aussi répondu par le mot vide aux demandes de lemme. J'ai corrigé cette erreur en corrigeant le fichier de correspondance forme/tag - lemme par programme (fichier "cleaninteractively_added_words.pl" dans le dossier nettoyage") pour obtenir un fichier correct (fichier "interactively_added_words.clean" dans le dossier "nettoyage") et l'appliquer au corpus par programme (fichier "finirLemmatisation.pl" dans le dossier "taggerEx").

Le corpus obtenu (stocké dans une archive compressée "corpus.tar.gz" dans le dossier "archive") se présente sous la forme d'un fichier par article, nommé par numéro d'article suivi du suffixe lem (exemple : 1785.lem ), et contenant sur chaque ligne un mot suivi de son tag puis de son lemme, chaque champ étant séparé du suivant par une tabulation.

Exemples :

       genetic  JJ      genetic

       competence       NN      competence

       in       IN      in

       both   DT     both

       bacillus subtilis        NNLAT   bacillus subtilis

       and     CC      and

       streptococcus pneumoniae NNLAT   streptococcus pneumoniae

       ,          ,         ,

       as       RB     as

       well    RB    well

       as       IN      as

3.2 Mise au point de la méthode d’apprentissage

3.2.1 Élaboration des exemples

Une fois cette tâche réalisée, il s'agit à présent d'étiqueter les exemples de phrases contenant des interactions entre gènes. La méthode retenue a été d'extraire les exemples étiquetés directement du corpus étiqueté. Le principal avantage de ce choix est qu'il nous permet d'être sûr que les exemples seront étiquetés de la même manière qu'ils le sont dans le corpus.

Pour parvenir à ce résultat, j'ai utilisé un programme de ma création (fichier "Eclater.pl" dans le dossier "taggerEx") qui, à partir de la liste des noms de bactéries, du fichier contenant les exemples sous forme de texte brut (qui doivent être présents dans le dossier du programme (fichier "932-formatBJ.txt" et "noms_bacteries" dans le dossier "taggerEx")) et du dossier du corpus passé en paramètre, construit dans le dossier "exemples", à raison d’un exemple par fichier, les exemples étiquetés. Les fichiers sont nommés selon qu'ils contiennent un exemple positif ou négatif et selon leur ordre d'arrivée (exemples : "Positif182", "Negatif58"). Cette version des exemples est stockée dans une archive compressée "exemples.tar.gz" dans le dossier "archive".

Les données obtenues ne sont hélas pas encore exploitables telles quelles. En effet, en examinant les exemples positifs et négatifs, nous avons constaté que les seules informations catégorielles fournies par les étiquettes n’étaient pas assez précises dans certains cas, principalement pour les acronymes de noms de gènes, de protéines, ou les mots composés décrivant des molécules. De plus, il était souhaitable d'introduire quelques informations sémantiques pour reconnaître certains verbes et noms caractéristiques des descriptions d'interactions.

3.2.2 Ajout d’étiquettes « sémantiques » au corpus

La première modification du corpus (et des exemples) a donc été de mettre une étiquette GEN sur les mots correspondant à des acronymes de noms de gènes.

Pour cela, on a utilisé le programme "reTaggerMot.pl" (dans le dossier "utils"). S'il est lancé avec le mauvais nombre d'arguments, il explique lui-même son fonctionnement :

    Met un tag au mot d'un ensemble de texte present dans la liste sure,

    et propose interactivement de le faire pour les mots  de la liste non 

    sure.

    usage:  

./reTaggerMot.pl <tag> <liste sure> <liste non sure> <dossier entrée> <dossier sortie>

Les listes sont des fichiers contenant les lemmes des mots dont on veut modifier les étiquettes, à raison de un par ligne. Au fur et à mesure, le prompt interactif propose d'étiqueter le cas présent, ou de le valider, ce qui le range définitivement parmi les mots sûrs et donc fera qu'il sera étiqueté automatiquement, ou de l'invalider, ce qui fait qu'il n'est plus re-proposé. Quand le programme s'arrête (après avoir fini de traiter les fichier du dossier d'entrée ou par la commande 'stop'), il propose de sauvegarder les modifications, c'est-à-dire d'enregistrer les mots validés dans la liste sûre et de supprimer de la liste non sûre les mots invalidés et validés. Ce processus permet à la fois de modifier les étiquettes mais aussi de composer des listes de mots correspondant sûrement ou non à ces étiquettes. 

Exemples :
curcuma[17:36]%utils/reTaggerMot.pl GEN liste/listeGenes liste/listeNSP corpusGEN/sortie/

--------------------------------------

-> fichier #1 : "corpusGEN//1.lem" <-

--------------------------------------

the e213 residue is involved in dna binding . The spo0a protein of 

                                                                               ^^^^^

bacillus subtilis is a dna-binding protein that is required  

spo0a   NN     spo0a

tagger 'GEN' ? [(N)on/(o)ui/(i)nvalider/(v)alider/(s)top/(a)ide] : s

Enregistrer les modifications de "liste/listeGenes" et "liste/listeNSP" ? 

(N/o)

arret du programme.

curcuma[17:41]%

Ce même programme a été utilisé pour mettre une étiquette JJ¦GEN sur les mots composés d'un nom de gène et d'un adjectif reliés par un tiret.

Les listes de mots associés se trouvent dans le dossier "liste" ("listeGenes", "listeNSP" "listeMotCompo", "listeMotCompoSure").

Le corpus et les exemples ainsi obtenus forment les contenus des dossiers "corpusGEN" et "exemplesGEN".  

3.2.3 Retour à l’élaboration des exemples et apprentissage par Aleph

Une fois ces données obtenues, l'application à la PLI consiste à trouver un formalisme permettant l'apprentissage. 

La piste retenue a été de décrire les exemples par la présence de mots étiquetés GEN et JJ¦GEN, ainsi que ceux dont les lemmes appartiennent aux listes listeMotTrans et listeVerbeTrans qui contiennent les mots associés au vocabulaire de la transcription (transcrire, transcription, repression, etc.).

Pour chaque occurrence de ces mots, on précise l'étiquette qu'il porte, le successeur et le prédécesseur ainsi que leurs étiquettes.

Le programme "formaEx.pl" se charge d'accomplir cette tâche de formalisation, afin de produire les fichiers utilisés par le programme de PLI Aleph. La description du fonctionnement de cet algorithme et de son application déjà réalisée au sein de l’équipe Aïda à l’acquisition de lexiques sémantiques est fournie, par exemple,  dans l’article :

Acquérir des éléments du lexique génératif : quels résultats et à quels coûts ?, Vincent Claveau, Pascale Sébillot, Pierrette Bouillon et Cécile Fabre, TAL (traitement automatique des langues), Vol 42, numéro 3, à paraître, 2001.

Un fichier contenant le 'background knowledge' a été rédigé pour fournir les informations nécessaires à l'analyse (fichier "bgknwldg" dans le dossier "PLI").

Les fichiers obtenus ("testEx.b", "testEx.f", "testEx.n") sont ensuite fournis au programme de PLI, afin que celui-ci puisse produire par généralisation des clauses « expliquant » ce qui distingue les exemples positifs (les phrases contenant les interactions) des exemples négatifs (celles n’en contenant pas). Dans ces exemples, Tag(m,etiq) signifie que le mot m porte l’étiquette etiq, pred(x,y) et suc(x,y) désignent respectivement le mot y précédant et suivant le mot x, et contient(exemple,m) signifie que la phrase-exemple de nom exemple contient le mot m.
Exemple tiré de "testEx.b" :

    % exemple positif10

    tag(m11,tg_in).

    tag(m12,tg_gen).

    contient(positif10,m12).

    pred(m12,m11).

    suc(m12,m13).

    tag(m13,tg_in).

    tag(m14,tg_in).

    tag(m15,tg_nn_trans).

    contient(positif10,m15).

Exemple tiré de "testEx.f" :
    interaction(positif101).

    interaction(positif102).

    interaction(positif103).

Exemple tiré de "testEx.n" :
    interaction(negatif118).

    interaction(negatif119).

    interaction(negatif12).

Les clauses généralisées obtenues par Aleph en résultat à partir des exemples positifs et négatifs (fichier "resultat1" dans le dossier "PLI") avec ce premier langage d’hypothèses sont peu concluantes et contiennent, de plus, des prédicats  inutiles (pred(x,y) et suc(y,x) par exemple).

Nous avons en particulier constaté que l’usage du prédicat contient(A,B), qui indique que la phrase-exemple A contient un élément « intéressant » B quelconque, est trop général. Par conséquent, un deuxième test a été réalisé en le remplaçant par deux prédicats contient_gene(A,B) et contient_trans(A,B), qui distinguent la présence d’un nom de gène et celle d’un mot marquant une transcription (transcription, transcrire, etc.) dans la phrase A.

Exemple tiré de "testEx2.b" :
    % exemple negatif98

    tag(m11894,tg_in).

    tag(m11895,tg_gen).

    contient_gene(negatif98,m11895).

    pred(m11895,m11894).

    suc(m11895,m11896).

    tag(m11896,tg_nn).

    tag(m11897,tg_nn).

    tag(m11898,tg_gen).

    contient_gene(negatif98,m11898).

    pred(m11898,m11897).

    suc(m11898,m11899).

    tag(m11899,tg_nn).

Les résultats des premiers apprentissages (fichier "resultat" dans le dossier "PLI") que nous avons eu le temps de réaliser en fin de notre stage se sont là encore montrés a priori peu intéressants (peu de généralisations effectuées) ; on assiste même à des cas d'apprentissage "par cœur" de la part du programme. Des tests plus poussés sont donc encore nécessaires pour conclure à un apport éventuel de la PLI par rapport aux autres méthodes de repérage des interactions déjà utilisées dans Caderige jusqu’ici.

4 Conclusion

Lors de ce stage, un travail important a été effectué pour bénéficier d’une version du corpus la plus proprement étiquetée possible et contenant des informations sémantiques potentiellement pertinentes pour mettre au jour des différences entre les phrases comportant des interactions et celles n’en mentionnant pas. Si les tests d’apprentissage n’ont pu être menés plus en avant, l’ensemble des « outils » nécessaires à une investigation plus poussée par PLI est maintenant disponible. Si la méthode d’apprentissage de type PLI, telle qu'elle a été appliquée jusqu’ici, n’a pas fourni encore des résultats suffisamment concluants, nous pensons cependant que la détection des particularités des phrases décrivant des interactions entre gènes par rapport aux autres est un problème réellement de type relationnel auquel la PLI devrait apporter un plus effectif.

