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Résumé du projet

Le projet CADERIGE vise un double objectif scientifique. Sur le plan informatique, il s’agit de développer de nouvelles techniques d'extraction de connaissance dans les bases documentaires écrites en langage naturel. Sur le plan biologique, il s’agit d’appliquer ces techniques dans le domaine de la génomique fonctionnelle et plus spécifiquement sur celui de la modélisation des interactions géniques. Cette modélisation présente un intérêt scientifique considérable car elle constitue une étape fondamentale dans la compréhension du fonctionnement cellulaire. Or, aujourd’hui, la majeure partie de la connaissance biologique sur les interactions n'est pas décrite dans des banques de données mais uniquement sous la forme d’articles scientifiques. Aussi, pour en extraire des connaissances pertinentes il faut mettre en œuvre des méthodes d’extraction d'information complexes qui s’appuient sur des ressources lexicales, syntaxiques et sémantiques spécifiques au domaine étudié. Cependant, ces ressources sont généralement difficiles et longues à acquérir. L’aspect novateur de ce projet réside donc dans la définition et dans l'implémentation de techniques informatiques originales permettant l’acquisition automatique ou semi-automatique de telles ressources à partir de corpus. Dans ce cadre, une approche multidisciplinaire est nécessaire faisant étroitement collaborer des biologistes avec des informaticiens respectivement spécialistes du traitement automatique de la langue, de l'extraction d'information et de l’apprentissage automatique.

Concrètement, l'objectif du projet CADERIGE est donc de développer et de valider deux catégories d'outils qui permettront aux biologistes d'interroger la base MedLine en langage naturel et aux bio-informaticiens d'acquérir, en amont, l'ensemble des connaissances nécessaires à cette consultation. La validation des outils s'effectuera par l'étude des notices  portant sur la transcription des gènes chez la bactérie modèle Bacillus subtilis et sur les deux bactéries lactiques «cousines» : Lactobacillus bulgaricus, Lactobacillus sakei. La faisabilité de ce projet repose sur la relative limitation du langage utilisé dans le domaine étudié et sur le nombre relativement limité de types de connaissance recherchés. Cependant, l’approche envisagée et les méthodes automatiques d’acquisition de ressources à partir de corpus développées dans ce cadre seront réutilisables dans tout autre domaine présentant le même type de phénomènes linguistiques et en particulier dans la documentation scientifique et technique.
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1 Présentation du projet

1.1 Contexte et objectifs

Maintenant que le séquençage n'est plus un point bloquant, les enjeux de la recherche se focalisent sur la compréhension du fonctionnement des génomes et plus spécifiquement sur celui de la modélisation des réseaux d'interactions entre gènes. Dans ce cadre, il s'agit d'établir quelles sont les réactions d'activation ou d'inhibition qui s'établissent entre gènes afin de prédire d'un point de vue qualitatif et quantitatif les caractéristiques des composants produits et donc le fonctionnement de la cellule. Si les travaux effectués en algorithmique, notamment sur le repliement des séquences ou sur la recherche de régularités structurelles, sont capitaux pour établir ces modèles, de tels travaux n'ont cependant de sens que si l'on peut confronter les résultats qu'ils produisent à la lumière des expériences effectuées par les biologistes. Or, ces résultats sont rapportés, dans leur majeure partie, sous la forme d’articles scientifiques écrits en «langage naturel». Dès lors, l'accès à cette information documentaire est un enjeu central dans la construction des modèles d'interaction entre gènes, car c'est par ce biais que les chercheurs peuvent valider leurs hypothèses, voire définir de nouveaux plans d'expérience. Dans ce cadre, si la recherche d'information à l'aide de mots-clefs offre des performances intéressantes en terme de rapidité de traitement, les résultats renvoyés ne sont pas directement exploitables et nécessitent un important travail d’analyse des documents sélectionnés pour extraire l’information pertinente. L'objectif de CADERIGE est d’automatiser cette extraction en permettant aux biologistes d’exprimer leurs critères d’extraction sous la forme d’une requête dans un sous-ensemble du langage naturel (Figure 1). Le résultat de l’extraction formalisé dans un formulaire pourra être stocké dans une base de données ou de connaissances.

[image: image1.wmf]
Figure 1 : Extraction d'information documentaire en langage naturel

[image: image3..pict]Par exemple, dans le domaine de la génomique, lorsque qu’un biologiste veut savoir “Quel facteur sigma contrôle l’expression du gène dacB”, il pourra obtenir en réponse le formulaire ci-contre correspondant au fragment de document suivant : “… en ce qui concerne dacB, on observe une bonne ressemblance entre son promoteur et la séquence reconnue par la sous-unité sigma E de l’ARN polymérase …”. L'acquisition de ce type de réponse nécessite la mise en œuvre de méthodes d'analyse linguistique et conceptuelle permettant d’interpréter requêtes et documents et de construire dynamiquement les réponses appropriées. Ainsi, dans l’exemple précédent, le système doit prendre en compte une connaissance du domaine exprimant que s'il y a une bonne ressemblance entre le promoteur d'un gène et la séquence reconnue par un facteur Sigma (ce qui est dit dans le fragment de document), alors ce facteur sigma contrôle très probablement l'expression de ce gène (ce qui est demandé dans la requête). Concrètement, le problème d’extraction de connaissances structurées se ramène donc à un problème d’appariement entre la représentation de la requête de l'utilisateur et les représentations des fragments de documents pertinents. Pour ce faire, ces différentes représentations doivent rendre compte les modèles recherchés par les utilisateurs dans les documents, ce qui oblige à effectuer des descriptions au niveau conceptuel. Ce type d'analyse complexe nécessite l'utilisation de thésaurii et d'ontologies spécifiques au domaine d'application. Malheureusement, ces ressources sont, en rège générale, non seulement inexistantes, mais également fort longues à acquérir «à la main». 

Du point de vue informatique, le point central du projet CADERIGE concerne donc le développement de nouvelles méthodes automatiques et d'assistances à l'acquisition de telles ressources qui permettront de faire correspondre les modèles répertoriés des utilisateurs à leurs multiples manifestations langagières, de manière à obtenir des représentations conceptuelles canoniques des requêtes et des fragments de texte à apparier. Ces différentes techniques informatiques seront validées en analysant les notices bibliographiques de MedLine concernant l’étude de la transcription des gènes chez la bactérie modèle Bacillus subtilis (Stragier et Losick 96, Hecker et al. 96, de Voos et al. 97) ainsi que chez les deux bactéries lactiques «cousines» Lactobacillus bulgaricus et Lactobacillus sakei en cours de séquençage. À terme, ce projet permettra donc une amélioration notable de l’exploitation qui est faite des ressources documentaires dans le domaine de la recherche d'interaction mais pas exclusivement dans celui-ci (Kodratoff, 99). En effet, dans la mesure où les méthodes informatiques que nous nous proposons de développer
 sont basées, d'une part, sur l'apprentissage automatique de ressources lexicales et conceptuelles et d'autre part, sur des méthodes génériques d'analyse de la langue, elles seront transposables aux autres disciplines présentant le même type de phénomènes linguistiques. C'est typiquement le cas d'un domaine connexe comme la protéomique, mais plus généralement nos méthodes seront exploitables dans l'ensemble du contexte de l'extraction de connaissance à partir de documentations scientifique et technique.

1.2 Pertinence par rapport aux priorités de l'appel d'offre

Le projet CADERIDGE répond à un besoin identifié en génomique fonctionnelle qui est l’exploitation automatisée des bases de notices bibliographiques. Il a également pour objectif de développer des outils génériques en apprentissage automatique et en extraction de connaissance. Les méthodes que nous voulons concevoir et mettre en œuvre nécessitent le développement d’une application spécifique à un domaine, ici, la génomique. Elle permettra à la fois de définir précisément un besoin en extraction d’information et de valider les approches nouvelles proposées. Le domaine de la génomique fonctionnelle présente pour cela toutes les caractéristiques souhaitables : les résumés sont écrits dans une langue de spécialité, correcte d’un point de vue grammatical et dont le vocabulaire est relativement limité, les informations recherchées sont locales (exprimées sur quelques lignes au plus) et les critères de pertinence des biologistes sont précis. De plus les noms de gènes de la bactérie Bacillus subtilis étudiée dans ce projet suivent des règles de construction globalement respectées. 

Les méthodes informatiques innovantes que nous voulons concevoir en apprentissage automatique et en extraction de connaissance trouvent donc là un domaine réel d’application, qui est loin d’être un problème jouet, mais qui présente des caractéristiques qui simplifieront les traitements linguistiques requis. L’identification claire du besoin permettra de valider précisément les résultats obtenus. L’existence de nombreux domaines scientifiques et techniques présentant de forts points communs d’un point de vue documentaire avec celui la génomique fonctionnelle permettra d’adapter les méthodes développées hors de ce champ.

1.3 Etat de l'art, verrous technologiques et scientifiques

Le projet CADERIGE est en prise avec plusieurs aspects des domaines de la génomique, du traitement du langage naturel et de l'apprentissage. Nous allons examiner ici l'état de l'art selon ces différents points de vues et discuter des verrous scientifiques et technologiques qu'il faudra lever pour la réussite du projet. Nous allons discuter en particulier des points suivants :

· L'utilisation des ressources documentaire en génomique

· L'extraction d'information dans les domaines techniques et scientifiques

· L'acquisition et apprentissage des connaissances en situation

1.3.1 L'utilisation des ressources documentaire en génomique

· Etat de l'art

L'exploration des bases documentaires telles que MedLine repose encore largement sur des requêtes portant sur un ensemble de termes connectés à l'aide d'opérateurs logiques. Ce type d'accès permet au biologiste de ramener un sur-ensemble, de l’ordre de quelques centaines, des documents effectivement pertinents. Il reste ensuite à en extraire les connaissances utiles relatives aux interactions entre gènes répondant à une requête spécifique, par exemple, “Quel facteur sigma contrôle l’expression du gène dacB ”. Cette extraction s'effectue aujourd’hui soit à la main, soit en programmant des «scripts» ad hoc. Or, outre une mise en œuvre parfois complexe, ces approches qui reposent sur la recherche d'indices superficiels (techniques issues de l'extraction d'information) ou encore sur l'indexation de mots-clefs (techniques issues de la recherche documentaire) ne peuvent obtenir dans le cadre des interactions que des résultats limités pour de multiples raisons dont voici quelques exemples :

· Les noms des gènes ne sont pas toujours reconnaissables sans ambiguïté. Chez certains organismes tels Drosophila, quelques gènes possèdent des noms équivoques tels Red ou Giant, ou encore ne sont tout simplement pas répertoriés dans une nomenclature stable. Ce problème est d'ailleurs actuellement étudié dans des travaux tels ceux de (Proux et al. 98).

· Des noms de gènes, de protéines ou d'organismes peuvent être cités dans un article sans en constituer le sujet principal, soit parce qu'ils apparaissent dans une expérimentation, soit parce qu'ils correspondent à des modèles de régulation classiques repris comme référence ou comme simple illustration (tels "l'opéron lactose" ou "tryptophane" par exemple).

· De manière plus fondamentale, l’identification de relations de causalité nécessite une analyse fine du fragment de texte. Ainsi, bien que le sens de la phrase “la protéine A agit sur l'expression de la protéine B qui contrôle le gène C” soit fort différente de celui de “les protéines A et B contrôlent l'expression du gène C dans deux contextes différents”, une analyse superficielle ne les distingue pas.

Dans le domaine de l'identification d'interactions dans la bibliographie en biologie, la thèse de Violaine Pillet a porté sur l'apprentissage des mots-clefs permettant de déterminer si une phrase comportant au moins deux noms de gènes ou de protéines exprime une interaction chez la drosophile (Mohr et al., 1998). CADERIGE s'appuiera sur les résultats de ce travail pour identifier les cas qui nécessitent des techniques plus sophistiquées issues de l'apprentissage automatique et du traitement automatique de la langue. Au-delà de la présence d'une interaction, CADERIGE vise aussi à identifier la nature positive ou négative de l'interaction et ses acteurs. Le travail d'Alfonso Valencia (Andrade et Valencia, 1998), un outil de classification des protéines en familles, à partir du texte des résumés MedLine, porte sur la définition manuelle de règles permettant de conclure sur la description d'interaction ou non. Les prémisses des règles utilisent des indices lexicaux et syntaxiques. CADERIGE vise à apprendre automatiquement de telles connaissances et à les structurer par niveau d'analyse de manière à permettre aisément leur maintenance et leur adaptation.

En pratique, notre projet se situe donc dans le prolongement du travail effectué par (Biaudet et al. 97, Perrière et al. 99) qui visait à la construction d’une base de données de la transcription des gènes chez les bactéries, afin d’enrichir leur système d’information sur les génomes microbiens. Une étude de la transcription de la bactérie modèle Bacillus subtilis, à partir d'un premier corpus d’environ 1200 notices issues de MedLine, avait extrait 350 interactions «facteur de transcription/gène» concernant 300 gènes, dont 13 facteurs de transcription différents, en utilisant des techniques d'analyse lexicale «classique». De plus, de nombreuses relations d’homologies avec les gènes d’environ 40 autres espèces, dont l’autre bactérie modèle Escherichia coli, sont mentionnées dans ces fragments et il est également fait part de nombreuses régulations agissant au niveau de la transcription. D'un point de vue biologique, nous attendons donc du projet qu’ils permettent de capturer l’ensemble de ces connaissances sur la transcription des gènes. L'information précédemment extraite par l'approche lexicale permettra de vérifier l'efficience de nos logiciels, avant de les appliquer à l'ensemble des interactions géniques chez les bactéries, et au-delà, à tous les organismes vivants.

· Verrou scientifique

L'accumulation rapide de nouvelles données et connaissances en génomique, conséquence des investissements très importants dans ce nouveau champ de recherche, et le caractère systématique et exhaustif de ces entreprises, renforce le besoin d'extraction, de structuration et d'intégration de toutes les connaissances biologiques actuellement disponibles. Aujourd'hui, la masse d'informations exploitables croît exponentiellement, tandis que sous la pression de la demande, les techniques ne cessent d'évoluer au laboratoire. Dans ce contexte, il est surprenant de constater que les pratiques de recherche de l'information restent à un niveau relativement artisanal, même si l'outil informatique et les collections en ligne, notices bibliographiques, ou revues en texte intégral, sont maintenant couramment sollicités. Il se pose ainsi un sérieux problème de repérage des informations pertinentes, et qui devient de plus en plus critique avec le temps. Dans ces conditions, le succès de l'extraction automatique de connaissances génomiques à partir des textes scientifiques induirait un saut qualitatif énorme dans les pratiques intellectuelles des biologistes impliqués dans les programmes de génomique, tout spécifiquement dans leur «appréhension globale» des systèmes qu'ils étudient.

1.3.2 L'extraction d'information dans les domaines techniques et scientifiques

· Etat de l’art

L'extraction d'information (information extraction) désigne l'activité qui consiste à remplir automatiquement des formulaires ou une banque de données à partir de textes écrits en langue naturelle. Elle s'oppose classiquement à la recherche documentaire (information retrieval), qui vise à retrouver dans une base de documents un ensemble de documents pertinents au regard d'une question. L'extraction met en œuvre une analyse du texte pour produire du factuel (remplissage d'un formulaire prédéfini, en anglais template) : il ne s'agit pas de donner du texte brut à l'utilisateur mais d'apporter des réponses précises aux questions qu'il pose. De ce point de vue, l’extraction se situe dans le prolongement des travaux en compréhension automatique de textes.

Si l’extraction d'information a, de fait, vu le jour dès les années 60, ce sont les « Message Understanding Conferences » (MUC), une série de conférences organisées depuis la fin des années 1980 à l'initiative de différentes institutions américaines pour l'évaluation des systèmes de compréhension de messages, qui ont considérablement réactivé ce courant de recherche. 

Par exemple, pour MUC-4 (1992), la quatrième conférence, l'objectif était d'extraire des informations concernant les scénarios terroristes à partir de textes relatant des récits d'attentats. Il s’agissait de retrouver des informations sur l'attentat (date, lieu, type), sur ses auteurs (nom et type d'organisation) et sur ses victimes (nom, qualités, degré de la blessure) de manière à instancier un schéma informationnel donné au départ. 

Le processus d'analyse est guidé par la connaissance a priori des informations recherchées. On s'appuie sur des structures et des indices de surface pour sélectionner dans les textes les passages pertinents qui sont ensuite analysés en détail. Il s’avère que seule une partie relativement minime du texte nécessite une analyse approfondie. La stratégie généralement adoptée pour répondre aux campagnes d'évaluation MUC repose sur une analyse strictement locale centrée sur des mots déclencheurs connus, à partir d'automates locaux en (Hobbs et al. 1997). Ces automates encodent des patrons ou schémas de phrases (extraction patterns) qui servent à extraire des textes les informations recherchées. Il s'agit souvent de patrons lexico-syntaxiques, i.e. de structures syntaxiques comportant certains éléments lexicaux.

Dans des domaines scientifiques et techniques, la nature de la tâche d’extraction change en raison du type d’utilisateur, de la nature des informations recherchées et de la nature de la base documentaire rendant à la fois nécessaire et réaliste l’utilisation de méthodes plus sophistiquées.

Dans ce contexte, ECRAN est un projet européen visant à l'alimentation semi-automatique d'un système d'extraction d'information par des techniques d'acquisition de connaissances à partir du corpus. Les expériences ont principalement porté sur l'anglais. Il s'agissait, à partir d'exemples donnés par l'utilisateur et de l'analyse des verbes les plus fréquents du texte, de procéder à une généralisation pour proposer des synonymes et des constructions syntaxiques représentatives. Le prototype développé dans ce cadre n'a malheureusement pas complètement répondu à l'objectif de généricité. Les connaissances du domaine n'étaient pas clairement séparées du reste, ce qui rendait difficile toute évolution du système. Il était basé sur une analyse linguistique strictement locale qui s'est révélée insuffisante pour pouvoir analyser certaines phrases, comme l'insertion de modifieurs ou de compléments circonstanciels entre deux syntagmes (c'est-à-dire l'insertion de compléments divers entre le sujet et le verbe). 

Le domaine traité par CADERIGE est un domaine limité et spécialisé à l'opposé des domaines d'ECRAN et CADERIGE bénéficiera de la possibilité d'acquérir des connaissances des domaines et des besoins afin de guider l'extraction. Ces spécificités limiteront les problèmes de synonymie, de polysémie et du recours à des ressources linguistiques extérieures apparaissant dans le traitement de la langue générale. Notre projet s'appuiera sur l'expérience de ECRAN pour développer un système plus générique d'apprentissage à partir de corpus et permettant une description linguistique plus riche et moins locale basée sur des transducteurs à états finis.

Comme l’a mis en évidence Harris (Harris et al. 89) en immunologie, la variabilité des sous-langages utilisés dans les domaines de recherche spécifiques est limitée à la fois du point de vue du vocabulaire, de la polysémie, des formes syntaxiques et du nombre des concepts représentés. De la sorte, il est réaliste de vouloir acquérir automatiquement les ressources lexicales, sémantiques et conceptuelles nécessaires à une analyse profonde, ceci à partir des régularités observées dans un corpus. Ensuite, grâce à ces ressources, par l'intermédiaire de transformations, on peut ramener toute phrase d'un corpus de spécialité à une forme canonique qui représente son contenu informationnel en termes d'opérateurs (les prédicats) et d'arguments. En pratique, la relative petite taille des bases documentaires considérées et leur rapidité d’accès compensent la lenteur accrue des techniques mises en œuvre, les utilisateurs étant d’ailleurs souvent prêts à attendre plus longtemps pour obtenir une information pertinente.

A l’inverse, la spécificité des langues de spécialités nécessite de mettre en œuvre des méthodes d’apprentissage automatique. Il s’avère par exemple que l’emploi des prédicats varie d’une langue de spécialité à une autre et que les schémas de sous-catégorisation (qui indiquent quel type d’arguments un verbe peut prendre et sous quelle forme ils se réalisent linguistiquement) comment donnés par les dictionnaires et ressources lexicales existantes de la langue générale ne sont pas totalement adéquats pour une langue de spécialisée. Certains schémas de la langue générale peuvent être inusités dans une langue de spécialité et à l’inverse, on trouve en langue de spécialité des constructions surprenantes. Dans tous les cas, la faisabilité de ce projet passe cependant par la levée de plusieurs verrous technologiques.

· Verrou technologique 1: Construction de schémas conceptuels

Différents paradigmes de systèmes d'analyse des textes se sont succédés ces dernières années. Les approches ont oscillé entre des analyses fouillées portant sur le texte dans son intégralité et des analyses beaucoup plus locales, répondant à des besoins particuliers et clairement spécifiés. Schématiquement, les systèmes de compréhension des années 1980 se rangent dans la première catégorie, tandis que les systèmes d'extraction d'information du début des années 1990 appartiennent à la seconde. 

Les systèmes d’extraction s’avèrent impuissants à mettre les éléments extraits du texte en relation, c’est-à-dire à les intégrer dans un schéma ou scénario conceptuel. Si le schéma conceptuel est connu et figé d’avance et qu’il faut simplement l'instancier à l’aide des éléments extraits, des heuristiques simples permettent d’obtenir des résultats satisfaisants. Malheureusement, ces techniques échouent dès lors que l’on considère des schémas variés ou complexes. C’est cette limite que l’approche proposée vise à dépasser.

S’il est difficile de mettre des éléments en relation pour restituer une information complète et structurée, c’est que cette tâche requiert, sauf dans les cas très simples, une part de compréhension. Il s’agit donc ici de proposer une méthode d’analyse des textes qui combine à la fois la démarche des systèmes d’extraction et l’analyse sémantico-conceptuelle des systèmes de compréhension, mais avec une analyse qui reste locale aux fragments de texte extraits.

Il s’agit à la fois d’extraire des éléments du texte sur la base d’indice de surface et d’en construire une représentation conceptuelle du contenu sémantique de ce fragment de texte. Cette représentation doit être construite par une série d’opérations de normalisation du fragment textuel initial, ces dernières s’appuyant sur un lexique sémantique selon une approche classique dans les travaux de compréhension (Nazarenko 96). La représentation conceptuelle obtenue est ensuite confrontée au modèle biologique et réinterprétée, voire corrigée à la lumière de celui-ci.

1.3.3 Acquisition et apprentissage des connaissances en situation

· Etat de l'art

Les systèmes effectuant une analyse superficielle ont donc révélé leurs limites en termes de portabilité et d'évolution par rapport aux besoins des utilisateurs. Parallèlement les nouveaux courants de recherche centrés sur la notion de corpus soulignent que chaque type de texte possède ses particularités propres. La conséquence principale de ce double constat est la nécessité d'élaborer des systèmes dont les ressources et les traitements peuvent s'adapter dynamiquement au corpus. Les connaissances nécessaires aux systèmes d'extraction d'information pour reconnaître l'information pertinente et l'interpréter au regard d'un objectif dépendent à la fois du domaine et du besoin. 

L'apprentissage automatique, qui est une discipline qui a pris sont essor dans les années 80, permet d'acquérir de telles connaissances à partir d'exemples. Les systèmes d'apprentissage symboliques et relationnels ont montré leur capacité à acquérir des connaissances structurées tout en prenant en compte les connaissances du domaine et des besoins quand elles sont disponibles. Ces approches présentent également l'avantage d'offrir une bonne compréhensibilité des méthodes et des résultats, compréhensibilité qui facilite d'autant la mise au point et la validation. Parallèlement, les méthodes d'apprentissage numériques basées, peu ou prou, sur l'analyse de données sont capables de chercher des régularités dans de grosses masses d'exemples augmentant ainsi la validité statistique des résultats. Or, ces deux aspects, compréhensibilité et robustesse, sont nécessaires à l'extraction d'information dans les résumés scientifiques. Ainsi, les premiers travaux sur la définition de systèmes hybrides pour la fouille de données textuelles ou non ("Data / Text Mining") intégrant les avantages des deux classes sont un succès. L'application de ces méthodes pour l'extraction d'information est une des conditions nécessaires à la réutilisabilité et à l'adaptation des systèmes d'extraction.

· Verrou technologique 2 : apprentissage des ressources linguistiques

Pour parvenir à acquérir les ressources linguistiques nécessaires à l'extraction d'information, nous devrons donc combiner et harmoniser des travaux issus de domaines de recherche différents. Nous utiliserons ainsi de nouvelles approches en classification conceptuelle (Bisson et al. 00, Faure et al. 98) ainsi qu'en apprentissage symbolique (Nédellec et al. 96). En traitement automatique des langues, nous ferons appel en amont à des techniques de classement (Pichon et Sébillot 99)  et de normalisation syntaxique (Jacquemin et al. 97) et conceptuelle afin d'augmenter la visibilité des contextes pertinents et, en aval, à des techniques de représentation sémantique dans des grammaires d'extraction afin de relier les prédicats coordonnés.

Ainsi que nous l'avons évoqué notre approche diffère en cela des méthodes d'extraction, couramment utilisées, basées sur des indices superficiels et dont les règles d’extraction ne sont pas réutilisables. L'utilisation de méthodes semi-automatiques pour l'acquisition de telles ressources présente l'avantage supplémentaire de permettre l'extension de ces ressources de façon plus ou moins incrémentale ce qui semble être une nécessité dans le domaine de la génomique où la rapidité d'évolution des concepts est considérable. Notons enfin que les connaissances produites permettront d'effectuer d'autres tâches que l'extraction de connaissances dans la mesure où elles constitueront une ontologie du domaine autonome avec les ressources lexicales et syntaxiques associées.

1.4 Positionnement du projet

Le projet a pour but de produire des connaissances biologiques sur les interactions géniques chez les organismes Bacillus subtilis, Lactobacillus bulgaricus et Lactobacillus sakei. Ces connaissances seront extraites des notices bibliographie de MedLine, et organisées sous une forme structurée, accessible et réutilisable telle qu’une base de données. Il a aussi pour but de produire des logiciels dédiés aux tâches d’apprentissage et d’extraction ainsi que la chaîne de traitement nécessaire à la constitution de base de connaissances.

Le risque majeur vient du fait que l’état de l’art dans ces domaines ne permet pas de garantir que les solutions que nous prévoyons de mettre en œuvre aboutiront à la production de connaissances complètes et correctes. Une phase d’exploration, d’étude et d’évaluation de ces solutions devra nous permettre de tirer des conclusions précises sur la faisabilité du projet, c’est-à-dire de résoudre plus ou moins les verrous identifiés ci-dessus et d’en identifier de nouveaux. 

1.5 Problèmes d'acceptabilité et d'usage - Marché

Les projets de génomique ont généré de nouvelles approches expérimentales, à l’échelle globale de l’organisme étudié, et aujourd’hui, une équipe de recherche est capable de produire très vite des dizaines de milliers de mesures. C’est ce contexte très nouveau pour les biologistes qui impose un recours à l’extraction automatique de connaissances textuelles, afin de relier ces données élémentaires du laboratoire à la littérature scientifique, pour les interpréter et leur donner un sens. Le projet s’intéresse dans un premier temps aux seuls génomes microbiens, en particulier à la bactérie modèle Bacillus subtilis et à ses cousines Lactobacillus bulgaricus et Lactobacillus sakei qui correspondent à des espèces dont la biochimie, la génétique et la physiologie sont parmi les mieux étudiées. Il va profiter de l’implication du laboratoire MIG dans les programmes internationaux de génomique fonctionnelle de la bactérie, et de son rôle clé dans la structuration et l’organisation du partage de ces connaissances par le biais de la base de données génomique MICADO déjà existante.

Le premier objectif vise à rendre compte des interactions moléculaires mises en jeu dans la transcription des gènes de la bactérie Bacillus subtilis, première étape de leur expression. Les raisons de l’intérêt pour la transcription tiennent à la disponibilité récente de « puces à ADN » pour cette bactérie, qui vont permettre de suivre l’expression de l’ensemble de ses gènes, et au pouvoir prédictif de la connaissance des mécanismes transcriptionnels, pour assigner des fonctions aux gènes inconnus, qui de manière générale, composent une fraction très importante de tous les génomes actuellement séquencés. Les nombreuses données disponibles sur la transcription chez cette bactérie modèle vont permettre dans un premier temps de juger de la pertinence de l’extraction de l’information, mais il s’agit bien de s’intéresser rapidement à l’ensemble des interactions et des régulations moléculaires, non seulement chez Bacillus subtilis, Lactobacillus bulgaricus et Lactobacillus sakei, mais aussi chez tous les microbes. En effet, l’évolution dramatique des techniques au laboratoire nous offre l’opportunité d’aborder la modélisation du fonctionnement moléculaire dynamique d’une cellule, et notre projet contribuera ainsi de façon significative aux premières étapes de cette ambition.

L’universalité des mécanismes moléculaires qui supportent les fonctions des cellules biologiques devrait également ouvrir sans problèmes notables les applications de nos développements aux organismes eucaryotes, c’est-à-dire l’homme, les animaux et les plantes. A terme, d’autres contextes d’utilisation de l’extraction des connaissances textuelles peuvent être envisagés. On peut citer par exemple le problème de l’identification des séquences codantes des gènes liées aux caractères QTL (Quantitative Trait Loci), chez les organismes supérieurs. Ces caractères d’intérêt agronomique, ou responsables de maladies génétiques, dépendent d’un grand nombre de gènes, et les techniques de marquage génétique permettent de déterminer statistiquement quelles sont les régions impliquées des chromosomes. Un des enjeux de la génomique consiste à tenter d’assigner les séquences des gènes dans ces régions particulières, en croisant les annotations textuelles qui leurs sont associées avec celles des QTL.

Enfin, ce projet pourra également avoir des retombées importantes dans le domaine des technologies de l’information. L’originalité du système d’extraction envisagée vient de ce qu’il permet d’interroger un texte non plus seulement par mots-clefs ou par le biais de formulaires figés mais à l’aide de schémas conceptuels qui peuvent être librement définis. De ce point de vue, le projet vise à concevoir un outil de recherche documentaire d’une nouvelle génération. De tels travaux de recherche sont cruciaux pour toutes les applications de recherche documentaires particulièrement pour les métiers où la pratique reste attachée à l’écrit (médecine par exemple) et dans les contextes où l’interaction en langue naturelle est un atout.

En

2 Organisation du projet

2.1 Présentation des équipes participantes. 

• Le projet AÏDA de l’IRISA/INRIA Rennes

Aïda est un projet de l'INRIA dont la problématique générale est de fournir une assistance intelligente à un utilisateur confronté à l'analyse de données complexes et de taille importante. Ce projet possède une expérience tant en bioinformatique qu'en acquisition d'informations à partir de corpus textuels, et a déjà mené des travaux intégrant ces deux thématiques. Au sein de l'action, Aïda s'intéressera particulièrement à l’extraction d’information dans les textes et à l’analyse sémantico-conceptuelle des fragments de texte

• Laboratoire Communication Langagiaire et Interaction Personne-Système (CLIPS-IMAG)

Au sein de ce laboratoire, l’équipe Modélisation et Recherche d'Informations Multimédia (MRIM) (resp. Marie-France Bruandet), composée d'une dizaine de chercheurs, travaille sur la modélisation formelle des systèmes d'informations. Elle s'intéresse à la construction automatique de thésaurus, à l'indexation sémantique de documents et à la définition d'interfaces d'interrogation pour la recherche documentaire multimédia. L'équipe MRIM a été impliquée dans plusieurs projets européens (BRA FERMI, Working Group MIRA) et dans l'action thématique AUPELF UREF "Linguistique informatique et corpus écrit".
• Le Laboratoire d’Informatique de Paris-Nord (LIPN)

Au sein de ce laboratoire, l’équipe Représentation des Connaissances et Langage Naturel (RCLN) (resp. Daniel Kayser), composée de 9 enseignants-chercheurs permanents, travaille sur la sémantique des langues naturelles, la modélisation et l’exploitation des connaissances pouvant être extraites à partir des corpus de texte. Deux objectifs sont visés : la compréhension automatique de textes (compréhension à profondeur variable, compréhension limitée, extraction d’information) et l’acquisition de connaissances à partir de données textuelles (acquisition de ressources lexicales et/ou des connaissances du domaine, systèmes SynoTerm, zellig et Terminae).

• Le Laboratoire de Recherche en Informatique de l’Université d’Orsay (LRI)

L'équipe Inférence et apprentissage (resp. Yves Kodratoff) est composée d’une quinzaine de chercheurs travaillant en apprentissage dont 6 sur l'application de l'apprentissage au traitement automatique de la langue et à l'extraction de connaissances dans les données textuelles. L'équipe I & A a été impliquée dans de nombreux projets en apprentissage (parmi lesquels les projets ESPRIT (« Machine Learning Toolbox » (MLT, P2154),  « Development of  Representation in  Machine  Learning » (ECOLES, P3059)…). L'équipe I & A a été impliquée dans la fouille de données, textuelles et non textuelle et dans la Programmation Logique Inductive depuis l'apparition de ces champs. Les centres d'intérêts principaux et nécessaires au projet concernent la définition de méthodes de généralisation supervisées et non supervisées et de révision, en relation avec l'interaction utilisateur et l'acquisition des connaissances. L'apprentissage de connaissances structurées en présence ou non de connaissances du domaine en est une des thématiques principales. L'équipe I & A développe ainsi de nombreuses applications de ces méthodes telles que l'apprentissage de dépendances dans les données (système Haiku), l'acquisition d'ontologies et de lexiques et l'extraction d'information dans les textes spécialisés (système Asium et Mo'K)

• Le laboratoire de Mathématique, Informatique et Génome (MIG)

Ce laboratoire travaille à la modélisation des systèmes promoteurs de transcription des gènes en s’appuyant largement sur l’analyse semi-automatique de corpus. Ce travail fait suite à la constitution d’une base de données génomiques pour les microbes, le système MICADO (Biaudet et al. 97). Au sein de l’action, ce laboratoire qui a déjà des compétences reconnues dans le domaine de l’extraction des connaissances, aura pour tâche de définir les concepts de base du domaine qui ne sont pas automatiquement apprenables et d’assurer, via le pilotage du post-doctorant, la validation des résultats biologiques obtenus par les outils.

• Le laboratoire de Génétique Microbienne (GM)

• Le laboratoire de Recherches sur la Viande (LRV)

Le laboratoire de Génétique Microbienne a été le principal contributeur du séquençage de la bactérie modèle Bacillus subtilis. Il a par la suite initié et supervisé le premier programme international de génomique fonctionnelle de la bactérie, et continue à être impliqué dans la suite de ces programmes, notamment au niveau européen. Au sein de ce laboratoire, l’équipe d’Emmanuelle Maguin entreprend le séquençage et l’annotation du génome de la bactérie lactique Lactobacillus bulgaricus, bactérie d’intérêt industriel impliquée dans la fabrication des yaourts. Parallèlement, l'équipe de Monique Zagorec, du laboratoire de Recherches sur la Viande, va réaliser le même travail sur la bactérie lactique Lactobacillus sakei, principale responsable de la maturation du saucisson et d’autres salaisons. Ces deux bactéries lactiques sont des cousines proches de la bactérie modèle Bacillus subtilis, et à ce titre, le processus d’annotation de leurs gènes va directement bénéficier des connaissances acquises sur le système modèle. Le projet CADERIGE d’extraction des connaissances textuelles sur la transcription et les régulations moléculaires chez Bacillus subtilis va ainsi directement contribuer à l’annotation de ces deux génomes, et sa pertinence pourra être évaluée par des utilisateurs finaux.

2.2 Autres projets impliquant les partenaires

Les équipes et laboratoires participants sont, ou ont été, impliqués dans des projets ayant des objectifs connexes à ceux présentés ici. Le projet CADERIGE bénéficiera donc des résultats et des savoir-faire déjà obtenus par les partenaires dans le cadre de ces autres travaux sans pour autant que ce projet puisse être traité par l'un ou l'autre.

• Le LRI et le LIPN sont impliqués dans le projet RNRT pré-compétitif ASTUXE qui étudie les méthodes et outils à développer pour alimenter de façon semi-automatique un système d’extraction. Le domaine d'application est celui du support technique des éditeurs de logiciel : il s'agit d'automatiser le remplissage de fiches d’incident à partir des demandes d’intervention reçues sur les messageries ou via le web. Ces fiches permettent ensuite l'automatisation du diagnostic et la production de réponse. Les méthodes d'apprentissage et d'acquisition de connaissances développées dans ce projet bénéficieront au projet CADERIGE. Dans le projet ASTUXE, les fiches à remplir sont cependant connues d’avance. La spécificité du projet CADERIGE par rapport concerne essentiellement l’élaboration de schémas conceptuels et donc la possibilité pour l’utilisateur d’élaborer lui-même ses requêtes en fonction de ses besoins propres, lesquels peuvent varier pour un même ensemble de documents.

• Le LIPN est également impliqué dans une collaboration avec le Laboratoire Central de Recherches de Thomson-CSF par l’encadrement d’une bourse Cifre portant sur la mise au point d’un système d’extraction d’information robuste, dont les ressources et les traitements peuvent s'adapter dynamiquement au corpus.

• L'acquisition de connaissances destinées à des systèmes assistants comme celui du projet CADERIGE, ou non assistants, a fait l'objet de nombreux projets auxquels le LRI a participé. Nous mentionnerons en particulier les projets ESPRIT Machine Learning Toolbox et Inductive Logic Programming 1 et 2 qui portent sur l'acquisition de connaissances structurées en présence de connaissances du domaine (connaissances a priori) et à partir de textes ou non.

• AÏDA est impliqué dans un projet de l’Agence Universitaire de la Francophonie visant à l’acquisition automatique sur corpus d’éléments de lexiques sémantiques particuliers (lexiques génératifs de Pustejovsky) à l’aide de programmation logique inductive. Le domaine d’application est la recherche d’information : les ressources lexicales obtenues doivent servir à étendre de façon pertinente des requêtes d’utilisateurs. Les méthodes d’apprentissage pourront être adaptées au projet CADERIGE pour faciliter la détection de phrases porteuses d’interactions. 

• Les trois autres programmes en cours auxquels participent certains membres de MIG relèvent de la génomique fonctionnelle. Un programme européen porte directement sur la détermination expérimentale des réseaux de régulations de Bacillus subtilis, et à ce titre devrait interagir fortement avec le projet CADERIGE. Les deux autres programmes sont financés par le Ministère de la Recherche et de la Technologie. Ils concernent respectivement l’identification d’homologies de structures entre les protéines d’espèces éloignées, et un projet d’analyse du protéome humain, par les méthodes d’électrophorèse bidimensionnelle des protéines couplée à l’emploi de la spectrométrie de masse, pour assigner les spots des protéines séparées sur les gels bidimensionnels à leurs gènes sur les chromosomes.

• Mentionnons enfin la participation du LRI et du LIPN (à travers A. Nazarenko et C. Nédellec) à l'animation du groupe de travail RISC - GDR I3 - AFIA, intitulé A3CTE d'acquisition et d'apprentissage de connaissances à partir de textes dans une perspective appliquée qui permettra à CADERIGE de bénéficier de l'expertise et des résultats de A3CTE. AÏDA (P. Sébillot) participe également à ce groupe de travail.

2.3 Organisation du partenariat et pilotage du projet

Le projet est piloté par le CLIPS (coordinateur Gilles Bisson), qui veillera au bon déroulement du projet, au respect des délais et à l’intégration de l’ensemble des développements.

Les 4 laboratoires informatiques ont pour rôle la définition, le développement et l'intégration des logiciels informatiques pour l'acquisition et l'exploitation des connaissances nécessaires à l'analyse des résumés.

Les 3 laboratoires de biologie a pour rôle la définition des besoins et la validation des résultats intermédiaires et finaux. En particulier le rôle de MIG sera déterminant dans l'évaluation des résultats de la phase exploratoire visant à définir les méthodes à mettre en œuvre.

La validation des modules développés (moteur d’extraction, d’acquisition de connaissances…) sera effectuée indépendamment par les partenaires suivant les standards en vigueur (en termes de silence et de précision notamment). On s’intéressera particulièrement aux indicateurs définis lors de campagnes d’évaluations internationales (cf. par exemple les conférences MUC pour l’extraction d’information).

La validation de l’ensemble des modules sera effectuée à travers leur intégration au sein de la plate-forme MICADO (Biaudet et al. 97) Les retours des utilisateurs biologistes seront analysés pour permettre la correction et l’amélioration des différents modules et de la plateforme finale. Ces aspects sont détaillés dans la description des tâches.

3 Description technique du projet

3.1 Architecture générale

L’architecture du projet CADERIGE s’articule autour de deux grands modules (Figure 1). D'une part, le module d’extraction d’informations à partir de textes qui implémente les fonctions nécessaires à l'interrogation des bases documentaires. D'autre part, le module d’acquisition des ressources linguistiques qui permet d'apprendre ou de recueillir de manière semi-automatique l'ensemble des connaissances nécessaires à cette interrogation. Ainsi, ce module d’extraction représente l’exploitation par le biologiste des connaissances acquises par la phase d’apprentissage, c'est donc par son intermédiaire que ceux-ci pourront, à la fin du projet, soumettre leurs requêtes en langage naturel à MedLine.
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Figure 2. Architecture générale du projet CADERIGE.

Dans le chapitre 3.2 ci-dessous nous présentons, au travers d'exemples de requêtes, les extractions que sera capable d'effectuer la plateforme CADERIGE en mettant en évidence, pour chaque type de requête, les connaissances qui sont nécessaires à une interprétation et une extraction correcte et complète. Enfin, dans le chapitre suivant 3.3 nous détaillerons les tâches et les sous-tâches du projet qui permettront effectivement :

· de concevoir et d'adapter des outils d’apprentissage symbolique et numériques destinées à acquérir de façon semi-automatique des ressources linguistiques  (tâches 1, 2 et 3) ;

· de définir, sur la base de ces outils, une méthodologie de recueil de l'ensemble de ces ressources à savoir : les connaissances du domaine, les connaissances linguistiques et les grammaires d’extraction, (tâche 1, 2, 3, 4 et 5) ;

· d'adapter un outil d’extraction des connaissances (tâche 4) ;

· de mettre en place et de valider les outils dans le contexte de la génomique (tâche 5).

3.2 Exemple d'extraction de connaissances 

Les étapes ci-dessous correspondent à différents types d’extraction, du plus simple au plus puissant, les connaissances à utiliser étant de nature de plus en plus conceptuelles.

· Etape 1 : Sélection des fragments pertinents.

Il s'agit ici d'identifier la (ou les) zone de texte qui exprime une interaction entre gènes et protéines dans les résumés. Par exemple dans le résumé suivant (Exemple 1), un des fragments intéressants est indiqué en italique et les indices discriminants sont soulignés, ici le nom du gène araR le nom de l'opéron ara et un indice d'interaction, negative regulator.

Exemple 1. The araR gene is monocistronic, and the promoter region contains -10 and -35 regions (as determind by primer extension analysis) similar to those recognized by RNA polymerase containing the major vegetative cell sigma factor sigmaA. An insertion-deletion mutation in the araR gene leads to constitutive expression of the L-arabinose metabolic operaon. We demonstrate that the araR gene codes for a negative regulator of the ara operon and that the expression of araR is repressed by its own product.
Pour ce faire il n'est nécessaire de disposer d'indices permettant de repérer les noms des gènes et des représentants d'interaction dans les textes.

· Etape 2 : Utilisation de classes de synonymes et classes sémantiques

Toutefois, pour répondre à la requête, "What are the proteins involved in the regulation of tagA", par le fragment suivant (Exemple 2), la sélection précédente à base de mots clefs ne suffit pas il faut également savoir par exemple que l'activation est un type de régulation.

Exemple 2. It has been proposed that Pho-P plays a key role in the activation of tuA and in the repression of tagA and tagD.
· Etape 3 : Analyse syntaxique

Pour identifier que le fragment suivant (Exemple 3) n'est pas une réponse à la requête: "What are the proteins involved in the regulation of purR?", il faut plus que des mots-clefs et des classes sémantiques. En effet, la présence des mots repressor, purR et PurR pourrait faire penser qu'il y a une description d'interaction ce qui n'est pas le cas. Il s'agit simplement ici d'une relation d'homologie entre gènes. Concrètement, il est nécessaire d'identifier dans la partie soulignée que to be highly similar a pour sujet PurR product et pour attribut the purR-encoded repressor. Pour ce faire, une analyse syntaxique mettant en évidence les dépendance syntaxiques entre noms et verbes est nécessaire.

Exemple 3. After determination of the nucleotide sequence and deduction of the purR reading frame, the PurR product was found to be highly similar to the purR-encoded repressor from Bacillus subtilis.
· Etape 4 : Normalisation prédicative

A la question, "What are the genes that Pho-P repress?", le fragment exemple 2 doit être sélectionné puisqu'il décrit que Pho-P réprime tagA et tagD. Pour y parvenir une normalisation réécrivant les syntagmes de repress et de repression y compris leurs compléments sous une forme canonique peut seule permettre un appariement entre question et réponse.
· Etape 5 : Normalisation conceptuelle

Enfin, le fragment exemple 4 répond bien à la question "What are the proteins involved in the regulation of gspA". Mais, cette fois c'est une interprétation au niveau conceptuelle de la question et du fragment qui permettra l'appariement. Il faut effet que gspA is sigmaB dependent soit interpété dans le sens que la protéine sigmaB régule gspA.

Exemple 4. RNA isolated from a sigma B deletion mutant revealed that the transcription of gspA is sigmaB dependent.
3.3 Description des tâches

La description technique des tâches qui seront réalisées dans ce projet est organisée en 5 parties dont les trois premières concernent les réalisations informatiques et les bases de connaissances dans le cadre de l’apprentissage et du traitement automatique de la langue (partie acquisition). La quatrième partie concerne la mise en œuvre de ces bases de connaissances dans le système d’extraction. Enfin la dernière partie détaille les réalisations d’un point de vue biologique, de l’analyse des besoins à la validation, jusqu’à la mise en production. 

3.3.1  Sélection des fragments (Tâche 1)

· Description

L'objectif de cette tâche est de produire les logiciels et connaissances qui permettent de sélectionner les fragments pertinents par rapport aux tâches d'apprentissage ultérieures et par rapport à la tâche d'extraction. Le but est de limiter les erreurs d'apprentissage et d'extraction par une présélection des zones de texte porteuses d'information.

Responsable : Aida

Partenaire : LRI

Résultats attendus : 

1) des règles identifiant les concepts caractérisant la présence d'interaction, 

2) le logiciel permettant de construire ces connaissances

· Objectif

Cette tâche a deux objectifs. 

- Construire un corpus d’apprentissage de fragments pertinents pour apprendre les ressources linguistique visées. En d’autres termes les fragments extraits serviront d'entrées aux tâches d'apprentissage suivantes.

- Produire un logiciel qui identifiera les fragments sur lesquels portera l'extraction d'information grâce aux connaissances discriminantes apprises. 
· Découpage en sous-tâches

· Sous-tâche 1.1. Elaboration d’un corpus de résumés portant sur les interactions

Une première étape permettra grâce aux méthodes développées au LRI et basées sur la mesure de l'intensité de l'implication, de caractériser les résumés traitant d'interaction, par exemple, "les résumés qui parlent de transcription parlent aussi de régulation". Ces méthodes seront appliquées en utilisant les classes sémantiques apprises par la tâche 2 sur un corpus d'apprentissage défini manuellement de deux classes de résumés, ceux comportant la mention d'interaction et les autres. Les méthodes seront validées grâce au corpus.

Dans une deuxième étape, il s'agit de développer des techniques pour automatiser le repérage dans le corpus initial des phrases contenant effectivement des descriptions d'interactions entre gènes. Les phrases candidates présentent les problèmes traditionnels du traitement du langage naturel. Ainsi, la reconnaissance d’indices typographiques (point, virgule, ...) ne sera pas suffisante pour délimiter les descriptions d’interactions géniques car celles-ci peuvent être étendues à deux phrases successives dans le cas d'une anaphore. D’autres problèmes tels que : les énumérations, l’utilisation d’ellipses ou de négations, rendant cette détection complexe.

Nous avons donc choisi d'utiliser conjointement des techniques du traitement automatique du langage naturel et d'apprentissage pour classifier automatiquement les phrases comme pertinentes ou non, selon les éléments qu'elles contiennent, en partant d'un étiquetage catégoriel (nom, verbe, etc.) des textes initiaux obtenus à l'aide d'outils disponibles sur le marché. 

· Sous-tâche 1.2. Analyse thématique

Une première phase du travail va consister à déterminer automatiquement les différents thèmes abordés par les divers paragraphes des textes du corpus, en utilisant pour ce faire une méthode basée sur des techniques d'analyse des données développée dans le projet Aïda (Pichon et Sébillot 1999).

· Sous-tâche 1.3. Apprentissage de critères de discrimination des fragments

La seconde phase concerne quant à elle la discrimination des phrases abordant des interactions géniques dans les paragraphes retenus. Pour cela on utilisera, entre autres, des approches issues de la programmation logique inductive, dans la lignée des travaux développés dans (Sébillot et al. 2000). Notons que les techniques développées pour cette tâche seront réutilisées lors de la phase de traitement des requêtes afin de localiser les fragments de documents pertinents qui feront l’objet de l'extraction présentée dans la partie 3.1.

· Évaluation du résultat :

La validation de la méthode se fera de deux manières. D’une part de façon théorique en ce qui concerne la séparation automatique des phrases en pertinentes ou non (validation interne de la méthode d’apprentissage selon le recouvrement des exemples positifs de phrases pertinentes et de non-recouvrement de phrases non-pertinentes, par exemple, par un coefficient de Pearson). D’autre part, on effectuera une validation empirique par application des règles de pertinence apprises sur une partie du corpus initial n’ayant pas servi à l’apprentissage et par l'évaluation des taux de rappel et précision obtenus ainsi.

Cette tâche a pour objectif final de fournir les entrées des autres tâches. Cependant, celles-ci pourront sans difficultés démarrer pendant la tâche 1 (tâches 2, 3 et 5 (partiellement)) pour mettre au point leur méthodologie.

3.3.2  Construction de classes sémantiques (Tâche 2)

· Description

Cette tâche conçoit et adapte de nouvelles méthodes de classification (opérateurs et distances) appropriées à l’apprentissage de hiérarchies conceptuelles spécifiques à la tâche applicative. Elle développe un atelier de mise au point des ces méthodes, l’atelier Mo’K et l’outil assistant Asium qui combine l’utilisation de ces méthodes et l’interaction avec l’utilisateur pour apprendre les hiérarchies conceptuelles.

Responsable : LRI
Partenaire : CLIPS
Résultats attendus : 

1) les hiérarchies conceptuelles utiles à l'extraction d'information et nécessaires à l'apprentissage des connaissances des tâches suivantes. Il s’agira dans le cadre du projet des connaissances relatives à l’interaction génique chez le Bacillus Subtilis dans un premier temps puis chez Lactobacillus bulgaricus et Lactobacillus sakei.
2) la définition des opérateurs et des distances de classification appropriés et la mise en évidence de leur condition d'application.

3) l'implémentation de ces opérateurs et distances dans Mo’K et Asium

· Objectif

L'objectif de cette tâche est de construire des hiérarchies conceptuelles dont les nœuds sont des classes sémantiques des termes du corpus et qui permettront une interprétation conceptuelle des noms et verbes des résumés qui interviennent dans l’expression d’une interaction génique.

· Découpage en sous-tâches

· Sous-tâche 2.1 : Développement de méthodes originales de classification

Il s'agira, à partir de l’analyse syntaxique du corpus d’apprentissage au moyen de logiciels d'analyse syntaxique tels que SILEX d'Ingénia ou le Shallow Parser de Xerox The Document Company, de regrouper les termes sémantiquement proches. Cela nécessitera l'adaptation et la conception de méthodes originales d’apprentissage non-supervisé. D’une part, l’accent sera mis sur la création d’une nouvelle distance en raison de la mauvaise qualité des entrées fortement bruitées. D’autre part, les hiérarchies à apprendre dans le domaine linguistique sont généralement des DAGs du fait des phénomènes de polysémie, dès lors les algorithmes de classification de type ascendant hiérarchique (CAH) ne sont pas utilisables (Faure et al. 98). Nous travaillerons donc sur une nouvelle famille de méthodes basée sur l’utilisation de plusieurs opérateurs d'agrégation de classes en nous inspirant du schéma proposé dans (Bisson 98). La plateforme Mo'K nous permettra d'implémenter, de tester et de mettre au point les distances et les opérateurs appropriés au corpus et au problème. 

· Sous-tâche 2.2 : Apprentissage et révision des hiérarchies conceptuelles

Les distances et opérateurs mis au point à l'aide de Mo'K seront implémentés dans le système assistant ASIUM. Celui-ci permettra ensuite l'acquisition effective des hiérarchies conceptuelles grâce à son interface graphique qui permettra aisément d'ajuster et de réviser les classes.

· Évaluation du résultat :

Trois modes de validation seront appliqués pour valider les hiérarchies produites. L'étiquetage sémantique du corpus à l'aide de ces hiérarchies suivi de la validation manuelle par un biologiste, des tests classiques de couverture d'un corpus de test et enfin un test de correction basé sur la production d'exemples artificiels (Bisson et al., 2000).

Selon le degré de qualité des classes apprises, les corrections manuelles seront plus importantes. Les premières expérimentations sur un sous-ensemble de 1200 résumés de MedLine montrent toutefois qu'elles devraient rester à un niveau raisonnable.

3.3.3  Elaboration de schémas conceptuels (Tâche 3)

· Description

Cette tâche concerne l’acquisition de ressources linguistiques et conceptuelles dont le module d’extraction a besoin pour analyser et interpréter les fragments pertinents des résumés. Ces schémas exploitent les classes sémantiques construites au cours de la tâche 2. Cette tâche 3 constitue le verrou essentiel de la partie acquisition du projet. Elle est décrite plus en détail que les autres tâches en raison de son originalité et de sa difficulté.

Responsable : LIPN
Partenaires : LRI, CLIPS
Résultats attendus : 

1) Une base de connaissances décrivant les structures argumentales structurées en trois niveaux linguistiques, syntaxique, prédicatif et conceptuel. 

2) Des méthodes et outils implémentés d’acquisition de ces schémas.

· Objectif

L’objectif de cette tâche est d’acquérir des ressources linguistiques et conceptuelles décrivant les schémas de relations dans lesquels entrent les mots. Ces schémas servent à la fois à reconnaître et à normaliser les fragments de texte exprimant une information pertinente.

L’objectif est par exemple de pouvoir donner une représentation commune normalisée (<facteur sigma> controls <promoter>) des fragments de texte suivants : 

· sigma 37-dependent promoters
· several promoters that are at least partially under sigmaX control

On peut considérer ces schémas à trois différents niveaux par ordre croissant d’abstraction :

· Les schémas de sous-catégorisation indiquent pour un mot donné, et notamment pour un verbe, le nombre, le type et le rôle syntaxique de ses arguments (c'est-à-dire de ces compléments). On peut ainsi décrire les schémas de sous-catégorisation des verbes control et express ou bien le nom inhibition par le tableau suivant ci-dessous.


Fonctions syntaxiques


sujet
objet direct
complément en in
complément du nom
complément en of

control
<nom de gène> ou expression
<nom de gène> ou expression




express
<nom de gène>
<nom de protéine>
<nom d’organisme>



inhibition



<nom de protéine>
<nom de fonction>

· Le deuxième niveau est celui du prédicat qui regroupe sous la même catégorie des noms, verbes et adjectifs de la même famille morphologique qui traduisant le même sens (repression / repress). A ce niveau, le schéma prédicatif indique quels sont les arguments du prédicat et quel est le rôle sémantique de chacun. Ce schéma prédicatif résulte de la synthèse et de la conceptualisation de plusieurs schémas de sous-catégorisation. Le tableau ci-dessous montre le schéma du prédicat "réprimer". On peut noter que la dépendance syntaxique sujet du verbe repress est interprétée en agent

Rôles sémantiques

Prédicat ‘réprimer’
agent : <nom de protéine>
objet : <nom de gène> ou expression

repress
sujet
objet direct

repression
complément en by
complément du nom ou en of

is repressed
complément du participe ou en by
sujet

· Le troisième niveau est celui du concept et correspond au niveau de granularité de description souhaité en sortie par les biologistes. A ce niveau, on obtient des schémas conceptuels qui synthétisent eux-mêmes les schémas prédicatifs de différents prédicats de sens proches. Ces schémas indiquent quels sont les concepts que ce prédicat conceptuel peut prendre comme argument et quels rôles ils jouent par rapport à ce prédicat.


Relations conceptuelles

Concept 
contrôle de l’expression
agent : gène
objet : gène
degré

prédicat ‘contrôler’ 
X
X


prédicat ‘dépendre’
X
X
X

Ces trois niveaux de schémas ont une double utilité :

1. Ils permettent de guider l’analyse syntaxique, notamment pour les schémas de sous-catégorisation. En fait, on peut engendrer des grammaires d’extraction à partir de ces schémas.

2. Ils servent à normaliser la formulation pour coder les informations véhiculées par le texte dans un langage de représentation conceptuel et formalisé, permettant des traitements ultérieurs (appariement de la requête et du texte, alimentation d’une base de donnée, raisonnement et inférence). Ce rôle de normalisation est essentiellement assuré par les schémas prédicatifs et conceptuels. 

Notons que les schémas d'un niveau permettent d'interpréter le texte en vue de l'extraction que s'il a été préalablement interprété à l'aide des niveaux précédents. De même, lors de l'apprentissage, l'acquisition des schémas à un niveau ne peut se faire que sur la base du texte initial et des schémas des niveaux intermédiaires.

L’acquisition de ces schémas repose en partie sur l’existence de classes sémantiques, représentées dans les exemples ci-dessous par les <…>. Ces classes sont supposées connues à ce stade (tâche 2). Pour élaborer ces schémas, il faut donc regrouper les relations de dépendances reconnues par l’analyse syntaxique du corpus d'apprentissage, en ensembles cohérents et repérer les contraintes portant sur la combinaison de ces arguments pour un prédicat donné

· Découpage en sous-tâches

La tâche 3 se décompose en trois sous-tâches distinctes correspondant aux trois types de schémas à acquérir. 

· Sous-tâche 3.1. Acquisition de schémas de sous-catégorisation

Il s'agit dans cette tâche d’apprendre les schémas de sous-catégorisation à partir de l’ensemble des relations de dépendance qui peuvent être extraites du corpus analysé et des classes sémantiques apprises par la tâche 2. 

Dans une première étape, deux systèmes de classification, Asium et Mo'K seront appliqués par le LRI pour déterminer quelles classes sémantiques se rattachent à quel prédicat par quelle relation syntaxique. L'étude portera :

· sur le choix du corpus adéquat pour un tel apprentissage (faut-il considérer uniquement les phrases traitant d'interaction, tous les résumés sur une espèce, tous les résumés ?)

· sur le choix des dépendances syntaxiques et des prédicats à considérer en fonction de la tâche d'extraction

· sur le paramétrage des systèmes (élagage, etc.)

· sur la réalisation effective de la base de dépendances syntaxiques qui contiendra des connaissances telles que : réguler - COD <gène>. Asium permettra en particulier d'ajuster et de compléter les connaissances manquantes grâce à son interface graphique de révision.

· enfin, les ressources disponibles sur la langue générale seront évaluées dans le contexte particulier de l’application visée. Elles seront dans la mesure du possible réutilisées et corrigées pour rendre compte de la langue spécifique des résumés étudiés.

La deuxième étape consiste à regrouper automatiquement les relations de dépendance entre arguments d’un même nom ou verbe en identifiant leurs différents sens et usages. Il s’agira d’apprendre les dépendances conceptuelles et structurelles entre arguments, quels arguments sont optionnels et si les présences de deux arguments sont dépendantes l’une de l’autre, etc. Cet apprentissage se fera à partir des dépendances de l'étape précédente et du corpus analysé. Des méthodes d’apprentissage hybrides combinant des approches de programmation logique inductive telle que développées dans le système HAIKU (Nédellec et al. 96) et des approches à base de logique de description, en particulier le langage CARIN, seront développées répondant à la contrainte de limiter la complexité de l’apprentissage tout en permettant une représentation structurée relationnelle nécessaire ici (Rouveirol et Ventos, 2000). 

Le résultat de cette étape sera d'une part les schémas de sous-catégorisation et d'autre part un outil permettant de réaliser cet apprentissage indépendamment du domaine d'application. 

· Sous-tâche 3.2. Acquisition de schémas prédicatifs

L’élaboration des schémas prédicatifs suppose les trois étapes suivantes :

1. Repérer des couples ou ensembles de formes relevant du même prédicat (repress / repression / repressed). 

Ceux-ci pourront être : 

· appris par des méthodes de classification (voir tâche 2), 

· extraits des dictionnaires ou ressources lexicales existants, 

· détectés sur la base de critères morphologiques tels que ceux de la base CELEX ou ce qui pourront être appris à l'aide d'approches telles que celle développée par exemple par P.Zweigenbaum et N.Grabar (RFIA'2000) 

Une étape de validation manuelle sera vraisemblablement nécessaire. Ces différentes pistes seront étudiées en parallèle. Elles ne sont pas exclusives l’une de l’autre. On étudiera au contraire la combinaison dans un même outil de ces différents indices.

2. Mettre en correspondance les arguments des différents schémas de sous-catégorisation relevant du même prédicat (repress COD <> correspond à repression of <>). Là encore, différentes pistes seront étudiées en parallèle et combinées si possible :

· l’appariement de structures sur la base de la similarité des arguments des schémas à comparer et de la compatibilité des relations syntaxiques. Cette étude sera menée à l'aide de calculs de distance dans des représentations en logique d'ordre 1 du type  de celle implémentée dans KBG (Bisson 93) ;

· l’application de règles de transformation syntaxiques usuelles (le logiciel FASTER pourra être mis en œuvre et adapté : il propose un ensemble de règles de transformation qui pourra être étendu et adapté et un formalisme d’écriture de ces règles sur lequel on peut s’appuyer). 

3. Identifier le rôle sémantique de chaque argument.

Reprenons l’exemple simple du prédicat repression ci-dessous. Si l’on sait, grâce à l'étape précédente, que le sujet de is repressed correspond au complément d'objet de repress et aussi au complément du nom repression, il faut associer un même rôle sémantique, le rôle agent, à ce prédicat, et aux compléments respectifs des différentes formes pour obtenir ici quelque chose comme, <REPRESS> agent <Proteine>

Ceci peut se voir comme un problème de résolution de contraintes. Les rôles syntaxiques et les prépositions ont généralement une « couleur » syntaxique : il n’y a pas bijection entre les rôles syntaxiques et sémantiques mais des relations de préférences et des incompatibilités. Celles-ci sont assez largement décrites dans la littérature et pourront être étudiée de façon empirique grâce aux similarités entre arguments qui pourront dénoter un même rôle sémantique. Il faudra donc les formaliser et définir une procédure de résolution. Il n’est pas certain que cette étape pourra être totalement résolue à ce niveau de description prédicatif. Elle peut être complétée au niveau conceptuel (sous-tâche 3.3). 

La précision de cette tâche 3.2 et la correction des schémas prédicatifs résultants seront évaluées en générant des exemples de phrases et en les soumettant aux experts pour validation. Les phrases générées à partir d’un même schéma prédicatif sont supposées être des paraphrases les unes des autres. A ce stade, la question ne sera pas « est-ce que les phrases sont des phrases idiomatiques ? » mais « est-ce que vous comprenez la même chose ? ».

Il reste à définir une méthode pour évaluer le rappel et la couverture des schémas prédicatifs, problème difficile en l'absence d'exemples négatifs tel qu'ici. On envisagera de générer de manière combinatoire et d’extraire du corpus des couples de phrases puis de vérifier que les schémas prédicatifs permettent effectivement de départager les bonnes des mauvaises tel que décrit dans le protocole d'expérimentation de Mo'K (Bisson et al., 2000).

· Sous-tâche 3.3.  acquisition de schémas conceptuels

Cette tâche répond au même objectif que la précédente mais à un niveau d’abstraction supérieur. Cette fois il s'agit de classer hiérarchiquement les schémas prédicatifs par similarité de sens. Trois types de connaissance seront utilisés, la similarité entre prédicats grâce à la hiérarchie conceptuelle apprise par la tâche 2, les similarités de structure (partagent-ils les mêmes rôles sémantiques ?) et les similarités des arguments eux-mêmes, grâce à la hiérarchie conceptuelle.

Il faudra évaluer la nécessité et le coût de l’automatisation de cette étape au regard du nombre de schémas conceptuels à construire et de la fiabilité des résultats obtenus. Une procédure de validation manuelle devra être définie.

Il s’agira également de définir un formalisme de représentation adéquat. Différentes possibilités sont envisagées : logique des prédicats, graphes conceptuels, base de données, etc. Le choix du formalisme devra être fait en fonction du contexte de l’application et du type d’interaction envisagé, c'est-à-dire du degré de compréhensibilité requis compte tenu des utilisateurs et des exigences de maintenance et d'évolution. 

· Évaluation du résultat :

Au-delà de l’évaluation indépendante des schémas des différents niveaux, il faudra évaluer globalement l’apport de cette tâche d’acquisition pour l'application, c'est-à-dire, pour l’extraction et la normalisation des fragments de texte porteurs de l’information recherchée. Cette évaluation pourra se faire en termes d’efficacité dans l’écriture des grammaires d’extraction et de précision des résultats globaux du système d’extraction.
3.3.4  Elaboration d’un module d’extraction (Tâche 4)

· Description

Cette tâche consiste à construire le module d’extraction : il s’agit à la fois d’acquérir les ressources nécessaires (les grammaires ou patrons d’extraction) et de définir une stratégie d’extraction qui les exploite. 

Responsable : LIPN
Partenaires : LRI
Résultats attendus : 

1) Une base d’automates correspondant aux grammaires d’extraction. 

2) Un module d’extraction exploitant cette base.

· Objectif

Les méthodes et techniques de l’extraction d’information permettent de remplir un formulaire à partir d’un document en remplissant ses champs avec des éléments d’information extraits du document. C’est la technologie visée ici pour repérer les interactions dont parlent les résumés scientifiques. Cette tâche 4 vise à réaliser le module d’extraction. Il ne s’agit pas de développer entièrement un moteur d’extraction. On s’appuiera largement sur des outils existant : Intex (LADL) et Lexis (Thomson-CSF/LCR). L’accent porte essentiellement sur la définition d’une stratégie d’extraction adaptée à la tâche visée et permettant de répondre à des requêtes variées.

L’extraction repose sur l’analyse du texte par des grammaires locales (des automates généralement) qui permettent, dans un empan de texte considéré comme pertinent, de repérer, de typer et d’extraire les éléments correspondant aux champs du formulaire à remplir. Il s’agit donc de définir ces grammaires ou patrons d’extraction et la manière de les utiliser. 

· Découpage en sous-tâches

Cette tâche se décompose en deux parties : l’acquisition des ressources du module d’extraction et la définition du module d’extraction en tant que tel.

· Sous-tâche 4.1.
  acquisition de grammaires d’extraction

L’extraction à proprement parler et donc les grammaires d’extraction se situent au niveau linguistique, c’est-à-dire au niveau du mot (on parle souvent de patrons lexico-syntaxiques). L’approche envisagée consiste à générer automatiquement le noyau des grammaires d’extraction à partir des schémas de sous-catégorisation (sous-tâche 3.1). Le schéma de sous-catégorisation d’un verbe v permet de générer l’automate qui reconnaîtra v et l’ensemble de ses compléments. Des méthodes d’apprentissage à partir d’exemples sont ensuite envisagées pour enrichir et généraliser ces grammaires (ajouts d’adjectifs ou d’adverbes, d’incises…). 

· Sous-tâche 4.2.  définition du module d’extraction

La diversité des requêtes envisagées nécessite une base importante de patrons d’extraction qu’il faut donc structurer. La structuration en différents niveaux d’abstraction des schémas permet de rattacher les patrons d’extraction à certains prédicats et à certains concepts. Dans une approche par question/réponse, et pour une question donnée (requête de l’utilisateur), cette structuration évite de devoir appliquer en aveugle l’ensemble des patrons d’extraction. Elle permet au contraire de sélectionner un sous-ensemble de patrons relevant des concepts figurant dans la question (cela suppose bien évidemment que la question subisse la même normalisation conceptuelle que le texte si celle-ci est formulée en langage naturel). 

L’architecture envisagée repose sur trois modules :

1. L’extraction en tant que telle. Il s’agit de repérer dans le texte les éléments d’information pertinents. Cette étape reposera en grande partie sur les outils existants et sur les schémas de sous-catégorisation.

2. La normalisation permet d’interpréter ces éléments d’information et leurs liens dans le cadre de schémas conceptuels. Il s’agit en fait de reformuler les fragments de texte pour les normaliser. Cette normalisation s’appuiera sur les liens entre les différents niveaux de schémas pour passer du niveau linguistique au niveau prédicatif puis conceptuel.

3. La résolution permet de traiter les problèmes d’incohérence dans la représentation conceptuelle du texte. Ces problèmes peuvent être d’origines diverses, on peut citer : 

· les anaphores qu’il faut résoudre (trouver l’antécédent d’un pronom) pour identifier l’argument qui s’exprime sous la forme d’un pronom ; 

· les ellipses ou les métonymies : elles constituent des raccourcis linguistiques qui violent les schémas conceptuels et correspondent en fait à des relations conceptuelles complexes ;

· les erreurs d’analyse qui donnent des interprétations incohérentes quand elles ne bloquent pas le processus d’interprétation ;

Quelle qu’en soit l’origine, ces incohérences doivent être détectées et résolues. La détection se fera par confrontation avec le modèle biologique décrit par les experts. La résolution se fera à l’aide d’heuristiques simples (e.g. l’antécédent d’un pronom est souvent le nom de même genre et nombre le plus proche dans le contexte antérieur) et guidée par le modèle.

Les modes d’interaction entre ces trois modules restent à définir. On peut envisager une structure séquentielle dans laquelle une première série d’automates reconnaît des portions de textes et en donne une représentation intermédiaire qui est à son tour normalisée par une autre série d’automates. Dans ce cas, la résolution intervient en dernier lieu pour rectifier ou compléter la représentation formelle construite. Des architectures plus imbriquées seront envisagées, notamment s'il s'avère que les différents niveaux de traitement doivent coopérer.

· Évaluation du résultat :

L’évaluation de cette tâche 4 se fera globalement (évaluation des grammaires et du moteur) selon les critères usuels des campagnes MUC qui font référence dans le domaine de l’extraction. La possibilité de l’annotation d’un corpus de test par les biologistes sera envisagée. 

3.3.5  Analyse des besoins biologiques et Validation (Tâche 5)

· Description

Cette tâche préalable consiste à définir le besoin, à rédiger le cahier des charges, à rassembler les ressources spécifiques au domaine et nécessaire à l'apprentissage (corpus, lexiques, etc.) et à valider les connaissances apprises du point de vue de la biologie. Notons que la validation du point de vue du logiciel est décrite au niveau des tâches qui produisent les parties de celui-ci.

Responsable : INRA
Partenaires : AIDA, CLIPS, LIPN, LRI
Résultats attendus : 

1) Un cahier des charges. 

2) Des procédures de test des bases de connaissance produites

3) Une évaluation quantitative et qualitative de ces résultats.

· Objectif

L'objectif de cette tâche est de s'assurer que les moyens informatiques mis en œuvre concourent à remplir le besoin spécifique des biologistes. Le problème biologique décrit ci-dessous servira de base à cette évaluation.

Au cours des dernières années, le laboratoire de P. Bessière a créé une base de données génomiques pour les microbes, qui intègre des informations moléculaires, génétiques et physiologiques. L’objectif est maintenant d’enrichir le contenu de cette base en y intégrant un modèle pour les systèmes promoteurs de transcription des gènes. Le moyen d'y parvenir consiste à explorer les résumés en ligne de MedLine, qui couvrent près de 90 % du champ de la recherche, de manière à retrouver les noms de gènes et les relations qui s’établissent entre eux.

· Découpage en sous-tâches

· Sous-tâche 5.1 : Analyse des besoins 

Le but de cette sous-tâche est de réaliser l’analyse des besoins des biologistes et de décrire les modèles d’interaction génique qui sont l’objet de leur étude. De manière très générale, le type d'expérience relatée dans les articles qui seront étudiés consiste à inactiver un facteur sigma par mutation génétique et en observer la conséquence sur l'expression d'un gène donné. S'il n'est pas transcrit, alors le facteur sigma muté est bien responsable de son expression. Les articles peuvent aussi mentionner des preuves biochimiques, typiquement essayer d'identifier en amont du gène analysé une séquence consensus de promoteur, et qui a été préalablement établie pour certains des facteurs sigma.

Le travail effectué dans cette sous-tâche permettra de constituer les ressources spécifiques au domaine, nécessaires aux autres partenaires, notamment pour nommer les classes sémantiques construite par apprentissage (tâche 2), décrire les formes prédicatives de base (schémas de sous-catégorisation, tâche 3.1) et enfin définir les concepts du domaine et les règles de composition des schémas prédicatifs (tâche 4).

Sous-tâche 5.2 : Interface avec les utilisateurs. 

Il est déterminant pour l'acceptabilité du projet et la diffusion de ses résultats que le mode d'interaction entre le système et l'utilisateur soit convivial et efficace pour le biologiste. Deux aspects sont à traiter, celui du mode d'interrogation du système par l'utilisateur et celui du  mode de production de la réponse. Le mode d'interrogation doit permettre de réduire les ambiguïtés dans la compréhension du besoin de l'utilisateur par le système. Les critères de choix seront donc essentiellement des critères ergonomiques : "quel est le moyen d'expression le plus simple pour le biologiste en fonction du problème" et des critères de pertinence : "est-ce que ce mode permet d'identifier à coup sûr quel est le besoin". Les exemples illustratifs proposés au chapitre 3.2 ne présentent que des cas d'interaction en langage. Cependant plusieurs alternatives sont possibles entre un mode d'interrogation uniquement en langage naturel et un mode, plus classique en extraction de connaissance, qui consiste à proposer des formulaires prédéfinis, directement "cablés" dans des menus. On peut ainsi imaginer utiliser un mode d'utilisation mixte permettant de guider l'expression de la requête du biologiste : la première question s'effectue en langage naturel, puis on arrive à une interaction plus formalisée permettant de préciser les aspects ambigus ou incomplets. Il est cependant probable que le mode d'interaction idéal dépend également du type de requête effectué et plus généralement du contexte biologique dans lequel on travaille. 

Le mode de production de la réponse devra permettre à la fois de stocker la réponse sous une forme structurée, dans une base de données ou de connaissances, mais il devra aussi permettre au biologiste de se référer facilement au texte et de justifier la réponse par rapport à la question en explicitant les raisons de l'appariement entre texte et requête. Les techniques d'analyse de texte mises en œuvre dans le projet qui sont basées sur des interprétations structurées garantissent que la visualisation des réponses et leur stockage seront immédiats.

Sous-tâche 5.3 : Validation

L'objet de cette tâche est la validation des méthodes d’acquisition de ressources à travers leur utilisation dans des tâches d’extraction d’information spécifiées en collaboration avec les biologistes. Cette tâche se déroulera en trois étapes. Dans un premier temps, une fois mis en place les outils d’apprentissage de hiérarchies conceptuelles, on vérifiera la pertinence des concepts appris à partir de l’ensemble du corpus de MedLine. Dans un deuxième temps, un corpus de petite taille sera sélectionné et analysé à la main de manière à déterminer les informations qu’il contient. Des requêtes portant sur ce sous-ensemble seront alors effectuées et, en étudiant au cas par cas les bruits (réponses erronées) et les silences (réponses absentes) du système, on pourra évaluer les améliorations à apporter aux différents modules d’extraction.

Enfin, le système sera intégré au cadre de travail des biologistes qui l’utiliseront pour déterminer les modèles de transcription. Sous réserve des ressources disponibles, il serait intéressant de pouvoir effectuer une étude ergonomique complète du module d'extraction. Une telle étude est envisageable au sein du CLIPS qui possède des équipes à même d'effectuer cette tâche.

· Évaluation du résultat :

Correspond en pratique à la sous-tâche 5.3.

4 Exploitation des résultats

4.1 Critères de réussite du projet par rapport aux objectifs visés 

Le critère de réussite d’un point de vue biologique concerne l’automatisation de l’acquisition de connaissances à partir de texte. On considèrera que le projet CADERIGE aura atteint ses objectifs si le temps nécessaire à mettre en œuvre la plateforme issue du projet est inférieur au temps qui est nécessaire en utilisant les outils disponibles aujourd’hui : co-occurrence de mots-clefs et scripts. En d’autres termes, si les connaissances sur les interactions entre gènes sont extraites à moindre coût. Il faudra également prendre en compte dans cette évaluation la qualité du résultat produit par le système. En effet, une mise en ouvre plus longue peut être acceptable si elle est contrebalancée par l'obtention de réponses plus pertinentes. 

D’un point de vue informatique, la réussite des différentes tâches peut-être considérée indépendamment. Ainsi, les critères de validation ont été décrits tâche par tâche (hormis pour la tâche 5 dont l'objectif est justement de valider les résultats biologiques obtenus). D’un point de vue plus général, la réussite informatique se mesurera à l’intégration et à l’automatisation de la tâche d’extraction, mais aussi à la généricité des solutions développées, c’est-à-dire à la possibilité d’adapter à moindre coût les solutions conçues à d’autres espèces et à d’autres types de connaissances que l’interaction, par exemple, l’homologie.

4.2 Retombées scientifiques 

Les retombées scientifiques attendues sont d'ordre biologique et informatique.

· Les retombées scientifiques informatiques

Elles  concernent le domaine de l'extraction de connaissances, le domaine du traitement automatique de la langue et le domaine de l'apprentissage à partir de données textuelles. Les résultats feront l'objet de publications dans les conférences et les journaux des domaines concernés.

• Dans le domaine de l'extraction de connaissances, le projet vise à développer un système d'extraction portable dont les ressources seront acquises de manière semi-automatique à travers un système d'apprentissage. Ce type de système est fortement répandu dans le monde Anglo-Saxon du fait des conférences MUC qui ont poussé la recherche dans ce domaine. L'Europe, qui possède des compétences de haut niveau en matière d'apprentissage et d'acquisition de connaissances (C.F. pour les partenaires la partie "Présentation des partenaires"), peut à travers ce type projet, rattraper son retard dans le domaine des systèmes d'extraction.  

• Dans le domaine du traitement automatique des langues, l'expérience acquise sur les résumés de biologie contribuera à une meilleure connaissance linguistique des textes scientifiques, dont la maîtrise sera un enjeu pour un nombre croissant d'applications. Il permettra par ailleurs de mettre au point des outils de traitement adaptés à ce type de textes.

• Dans le domaine de l'apprentissage, les résultats du projet contribueront à déterminer quelle est la représentation des exemples de texte appropriée, c'est-à-dire le type et le degré d'analyse du texte et les connaissances a priori (connaissances du domaine et lexiques) nécessaires à l'apprentissage  de règles d'extraction. Les résultats du projet apporteront des éléments précieux sur les types de méthodes d'apprentissage (statistique, PLI, etc.), les types de langage de représentation (expressivité nécessaire, numériques, etc.) et les conditions d'utilisation des méthodes (nombre d'exemples, qualité des exemples, difficulté de mise au point, etc.) convenant à l'extraction d'information. Ce domaine étant neuf, tout nouveau résultat de cette nature a des impacts sur la recherche future.

· Les retombées scientifiques biologiques

Ce sont à la fois l’essor rapide des expériences à grande échelle, suscitées par les projets de génomique, et dans le même temps le fossé qui se creuse entre, d’un côté une production de plus en plus massive de données au laboratoire, et de l’autre, les limites des procédures d’annotation et des méthodes de prédiction informatiques et mathématiques, qui imposent le recours à l’extraction automatique de connaissances textuelles. Ce nouveau contexte est appelé à changer radicalement les pratiques actuelles de la recherche en biologie et il invalide progressivement le recours manuel aux références bibliographiques, qui n’est plus capable de faire face aux nouveaux flux d’information. Au-delà, ce projet contribue au processus général de représentation et d’intégration des connaissances en génomique, dont un des objectifs principaux consiste à établir de nouvelles corrélations entre des informations d’origines variées, et qui n’étaient jusqu’alors pas simultanément accessibles.

4.3 Retombées industrielles et économiques 

Les programmes de génomique ont démarré avec la lecture complète de l’information génétique des organismes les mieux étudiés, les systèmes modèles et l’homme, pour ensuite rapidement s’intéresser aux espèces d’intérêt économique et social. Une des premières observations fondamentales de ces programmes de séquençage, la fraction importante de gènes de fonction inconnue, c’est-à-dire qui avaient échappés jusqu’ici aux approches classiques de la génétique, a rapidement réorienté les efforts des chercheurs. On parle désormais de « génomique fonctionnelle », et les acteurs tant publics que privés se lancent  progressivement dans une gigantesque chasse à la fonction des gènes. Celle-ci implique une approche intégrée de l’information, et les méthodes d’extraction de connaissances textuelles devraient dans ce contexte jouer un rôle prépondérant. Notre hypothèse est que, bien que d’un usage encore marginal en biologie et en bioinformatique, leur usage se généralisera rapidement à tous les domaines de la biologie sous la pression des circonstances actuelles.

4.4 Réutilisabilité des résultats
Les résultats scientifiques du projet pourront être réutilisés dans d'autres projets de recherche en apprentissage à partir de données textuelles, en extraction de connaissances et en traitement automatique de la langue. Les outils qui sont la propriété des laboratoires partenaires ainsi que la plateforme intégrant ces outils pourront être utilisés librement à des fins de recherche par d'autres laboratoires. Les bases de connaissances biologiques acquises seront utilisables dans les mêmes conditions. 

Les résultats obtenus en matière de méthodes d'extraction de connaissance en génomique pourront être étendus à de nouveaux services et en particulier à d'autres services de nature scientifique, et plus généralement à la recherche d'information.

4.5 Principes de l'accord de propriété intellectuelle qui sera signé 

Les partenaires propriétaires d'idées, de méthodes, et de logiciels obtenus hors du projet et utiles au projet, en conserveront la propriété pleine et entière. Ils en concéderont une utilisation libre et gratuite aux autres partenaires du projet pour la durée du projet et dans la limite des objectifs du projet. 

A l'issue du projet, les résultats (idées, méthodes, et logiciels) obtenus par un partenaire dans le cadre du projet restent la propriété pleine et entière de ce partenaire. Les partenaires s'engagent à informer les autres partenaires des dépôts de brevet, publications et commercialisation de leurs résultats propres. En cas de copropriété, un accord sera signé établissant la part de chacun.
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� Gilles Bisson est détaché auprès du projet HELIX de l'INRIA Rhône-Alpes jusqu'au 31/9/00. Son rattachement à l'équipe MRIM du laboratoire CLIPS-IMAG (UMR 5524, Jean Caelen) étant en cours de discussion, la participation de cette équipe au projet ne peut être formellement assurée. Le cas échéant, le laboratoire participant serait LEIBNIZ-IMAG (UMR 5522, Nicolas Balacheff), le travail étant effectué alors en collaboration avec le CLIPS.


� Les outils spécifiques d'acquisition des ressources linguistiques et d'extraction d'informations seront écrits en JAVA de manière à faciliter la portabilité et la diffusion de nos résultats. Par contre, pour la phase d'analyse des documents, nous utiliserons les outils d'analyse syntaxique déjà disponibles sur le marché (Silex ou Shallow Parser par exemple).
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