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Demande de financements
Le projet CADERIGE 2 ne fait l'objet d'aucun autre financement spécifique. Le financement demandé porte sur 4 postes : réunions de travail, missions, matériels et indemnités de stages. La répartition du budget entre les différents laboratoires est effectuée en fonction de leurs besoins propres, de leurs dotations ainsi qu'en fonction de leur participation globale au projet.

Cette répartition, qui repose largement sur les ressources humaines investies, a pu être estimée (voir page précédente) de manière assez précise puisque le projet CADERIGE fonctionne depuis déjà une année environ dans le cadre de l'appel d'offre qui a eu lieu en juillet 2000. Les pourcentages mentionnés concernent la part de travail de recherche qui sera effectivement et spécifiquement consacré par chacun au projet CADERIGE 2. Rappelons cependant que pour l'ensemble des chercheurs impliqués dans ce projet, les objectifs affichés sont au cœur de leur thématique de recherche et que le projet bénéficie, de fait, d’une quantité de travail très sensiblement supérieure (se rapporter au rapport d'activité 2000-2001 ci-joint).

Afin d'établir ce budget nous avons raisonné sur la base d'un coût chercheur moyen estimé de 130kF pour une durée de trois ans qui se décompose de la manière suivante :

· Réunions de travail : 15kF avec des variations selon la localisation des laboratoires, il est clair que les réunions se déroulent majoritairement en région parisienne.

· Missions nationales et internationales liées au projet : 40kF ce qui représente environ deux à trois missions par an (conférences internationales, visites ...)

· Matériel et logiciels : 45kF ce qui couvre les frais d'achat d'une machine et des logiciels nécessaires au projet. Ainsi, les différents partenaires devront acheter des licences pour les logiciels d'analyse syntaxique Shallow Parser (Xerox) et les moteurs d'extraction Intex (LADL) et Lexis (Thomson-CSF/LCR). D'autres achats, comme ceux de lexiques généraux, pourront s'avérer nécessaires.

· Indemnités de stages : 30kF ce qui correspond à l'indemnisation pendant 6 mois d'un stagiaire de niveau DEA une fois par an. Ces stages visent à mettre en place ou à développer les outils de base nécessaires pour le projet (traducteurs, éditeurs ...). Il convient de souligner que, au moins pour les laboratoires d'informatique, la rémunération des stages est quasi-obligatoire pour obtenir des étudiants.

La table ci-dessous indique les coûts par poste et par équipe. Ces sommes sont évaluées à partir à partir du produit entre le coût moyen et du coefficient de participation en homme/an sur 3 ans.


AïDA


LEIBNIZ


LIPN


LRI
MIG


INRA-ENSAR
Total

(sur 3 ans)

Participation au projet exprimé en Homme/An sur une durée de 3 ans.
1.2 (0.9)


1,05
1,05
0,9
1,5
0,75
6,45

Réunions
15
25
10
10
25
15
100kF

Missions
35
40
45
35
60
30
245kF

Matériel
30
40
40
35
70
35
250kF

Stages
30
30
40
30
50
20
200kF

Total  participants
110
135
135
110
205
100
795kF (~121k€)

Résumé du projet

Le projet CADERIGE 2 se situe dans la continuité du projet CADERIGE qui est en activité depuis l'automne 2000. Si les objectifs scientifiques affichés par le projet restent similaires, cette année nous aura permis de raffiner notre approche et d'identifier plus précisément les tâches à effectuer et les techniques à mettre en œuvre pour la réussite du projet.

Rappelons-le, les objectifs de CADERIGE sont doubles. 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, depuis maintenant une année, nous mettons en œuvre une approche multidisciplinaire 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.

Concrètement, il s'agit 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 (ontologies, règles d'extractions) et outils (classifieurs de textes) nécessaires à cette consultation. La validation biologique des outils s'effectuera par l'étude des notices portant sur la transcription des gènes chez la bactérie modèle Bacillus subtilis, ainsi que par l'étude des articles concernant le métabolisme des lipides du foie chez le poulet, métabolisme qui reste suffisamment complexe pour constituer un bon modèle d’étude des interactions géniques chez les eucaryotes supérieurs.
Soulignons que la démarche envisagée ainsi que les méthodes automatiques d’acquisition de ressources à partir de corpus développés dans ce projet devraient être réutilisables dans d’autres domaines (scientifiques ou techniques) présentant le même type de phénomènes linguistiques.

Plan du dossier

51
Présentation du projet

1.1
Contexte biologique
5
1.2
Objectifs du projet
5
1.3
Pertinence par rapport aux priorités de l'appel d'offre
7
1.4
Critères de réussite
7
1.5
Etat de l'art, verrous technologiques et scientifiques
8
1.6
Retombées scientifiques
8
1.7
Réutilisabilité des résultats
9
2
Description technique
10
2.1
Architecture générale
10
2.2
Description des tâches
11
2.2.1
Annotation des corpus (Tâche 1)
12
2.2.2
Sélection de fragments (Tâche 2)
13
2.2.3
Acquisition d’ontologie pour la représentation des fragments de textes (Tâche 3)
14
2.2.4
Apprentissage de règles d’extraction et extraction (Tâche 4)
18
2.2.5
Analyse des besoins et validation (Tâche 5)
21
3
Organisation du projet
23
3.1
Présentation des équipes participantes.
23
3.2
Autres projets impliquant les partenaires
24
3.3
Organisation du partenariat et pilotage du projet
25
4
Références bibliographiques
27
Annexe A :   Etat de l'art, verrous technologiques et scientifiques
29
1 L'utilisation des ressources documentaire en génomique
29
2 L'extraction d'information dans les domaines techniques et scientifiques
30
3 Acquisition et apprentissage des connaissances en situation
32

 

1 Présentation du projet

1.1 Contexte biologique

La génomique a introduit des ruptures dans les pratiques scientifiques des biologistes. Pour l'essentiel, les études ciblées autour d'une fonction biologique précise, ou d'un petit groupe de gènes, font place dans cette nouvelle discipline à des approches globales, à l'échelle d'un génome, qui se veulent systématiques et exhaustives. Un des objectifs consiste alors à associer la séquence des gènes aux phénotypes, c'est-à-dire les caractères observables, en décryptant tous les niveaux intermédiaires qui les relient, de nature biochimique et physiologique.

Dès lors, il s'ensuit une forte demande pour l'intégration d'informations hétérogènes et d'origines variées, de manière à mettre en place un contexte le plus riche possible pour interpréter les résultats des expériences et des analyses informatiques. La construction de bases de données génomiques sert cet objectif, en structurant et en permettant de croiser l'ensemble des connaissances disponibles dans les questions que nous posons aux génomes. On peut ainsi classer aujourd'hui les sources d'informations utilisables en trois grands types :

· Les expériences à grande échelle (séquençage d'organismes complets, analyses du transcriptome et du protéome, etc.) ;

· Les calculs et les prédictions informatiques et mathématiques ;

· Le texte de la littérature scientifique, qui rend compte principalement des recherches «classiques» effectuées en biologie.

Si des banques et des bases de données sont mises en place pour collecter les résultats des deux premiers types de sources, il n'en va pas de même pour le dernier. La littérature renferme pourtant la plus grande partie des connaissances actuellement disponibles en biologie, et parmi celles-ci, les informations les plus cruciales, comme celles qui décrivent les régulations intervenant dans l'expression des gènes. Dans le même temps, la production massive de données par les expériences à grande échelle, et conjointement les limites des méthodes de prédiction, renforce le besoin d'exploiter cette source d'information, en l'absence de laquelle il est plus difficile de donner un sens à cette nouvelle génération de résultats expérimentaux.

Cependant, étant donné le volume de production de résultats par les nouveaux moyens de la génomique, l'extraction de connaissances à partir du texte de la littérature scientifique doit être automatisée, ce qui relève encore de la recherche en informatique. C'est la raison qui mène les biologistes à engager des collaborations avec des chercheurs en informatique, dans le but de développer de nouvelles techniques d'extraction des connaissances, à partir de textes en langage naturel, et à poser le problème de leur représentation, pour une exploitation automatisée.

1.2 Objectifs du projet

L'accès à l'information documentaire est donc 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-clés 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 de recherche précis sous la forme d’une requête qui pourra être exprimée soit dans un sous-ensemble du langage naturel, soit plus simplement sélectionnée à partir d'un ensemble de motifs prédéfinis (par exemple, concernant la recherche d'un mode particulier de régulation de gènes). Le résultat de l’extraction formalisé dans un formulaire pourra en outre être stocké dans une base de données ou de connaissances.

[image: image8..pict]Ainsi, dans le domaine de la génomique, à une question du type “Quel facteur sigma contrôle l’expression du gène dacB”
, l'utilisateur biologiste pourra obtenir en réponse du système 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 …”. Evidemment, la production de ce type de réponse nécessite la mise en œuvre de méthodes d'analyse linguistique et conceptuelle permettant d’interpréter les documents afin de les mettre en correspondance avec les requêtes des utilisateurs. 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 des modèles recherchés par les utilisateurs dans les documents, ce qui oblige à formaliser et normaliser ces descriptions. Ce type d'analyse complexe nécessite l'utilisation d'ontologies, de règles d'extraction, ... spécifiques au domaine d'application. Malheureusement, ces ressources sont, de manière générale, non seulement inexistantes, mais également fort longues et coûteuses 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'assistance 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 biologiquement validées au travers de deux domaines. 

· 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). 

· En étudiant la littérature associée aux 200 gènes actuellement connus du métabolisme des lipides du foie. Ce métabolisme, bien que limité, reste suffisamment complexe pour constituer un modèle d’étude des interactions géniques chez les eucaryotes supérieurs.

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 à d’autres disciplines présentant les mêmes propriétés linguistiques (on peut citer le domaine connexe de la protéomique, et plus généralement une grande partie des domaines scientifique et technique).

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

Bien que susceptible de fournir des informations cruciales sur les fonctions métaboliques des protéines ou encore sur le réseau d’interactions des gènes codant ces protéines, la littérature scientifique reste l'une des sources d’information encore mal utilisée en biologie.  Dans ce contexte, le projet CADERIGE propose une exploitation plus complète et plus rapide des bases de notices bibliographiques. Ainsi, il offre un élément de réponse à la nécessité grandissante qu'ont les biologistes d’intégrer un large nombre d’informations de natures variées pour donner un sens biologique aux résultats expérimentaux.

D'un point de vue informatique notre objectif est de développer des outils génériques en apprentissage automatique et en extraction de connaissance. Or, les méthodes que nous voulons concevoir et mettre en œuvre nécessitent le développement d’une application spécifique à un domaine particulier. 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. Ce domaine permet à la fois de définir précisément un besoin en extraction d’information et de valider les approches nouvelles proposées

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 de la génomique fonctionnelle permettra d’adapter les méthodes développées hors de ce champ.

1.4 Critères de réussite

D’un point de vue biologique le critère absolu de réussite concerne l’automatisation de l’acquisition de connaissances à partir de texte. Le projet CADERIGE aura atteint ses objectifs si l’outil d’extraction issu est de meilleure qualité que 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 (temps de mise en œuvre) et si elles sont de meilleures qualités  (richesse, fiabilité et exhaustivité). 

Cependant, ainsi que l'a montrée la première année de ce projet, il existe des critères de réussites intermédiaires. La mise à disposition de la communauté de bioinformatique de bases de documents annotés, de terminologie ou encore d'outils de classements de fragments (classifieur) constitue également des réussites notables, en facilitant la comparaison ou la mise au point de nouveaux outils pour les biologistes

D’un point de vue informatique, la réussite des différentes tâches du projet peut-être considérée indépendamment. Ainsi, dans la partie 2 décrivant l'architecture technique du système, 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 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, (l’homologie par exemple), mais également à leur transposition dans d'autres domaines scientifique et techniques concernant la consultation de bases documentaires.

1.5 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. On trouvera en annexe de ce dossier l'état de l'art selon ces différents points de vue et une discussion des verrous scientifiques et technologiques qu'il faudra lever pour la réussite du projet. Notamment :

· 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

1.6 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 celui 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 contribuées à développer la recherche dans ce domaine. L'Europe, qui possède des compétences de haut niveau en matière d'apprentissage et d'acquisition de connaissances (voir la partie "Présentation des partenaires" notamment), peut à travers ce type projet, rattraper son retard dans le domaine des systèmes d'extraction et contribuer à leur opérationnalisation.

• 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 (problèmes documentaires et de gestion de la mémoire scientifique). 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 la mieux 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.

Les résultats intermédiaires produits comme les outils de classification de texte ou les ressources (différents corpus annotés, une terminologie du domaine…) constitueront également des retombées scientifiques qui intéressent l’ensemble de la communauté bioinformatique (ainsi que la première année d’existence du projet CADERIGE a commencé à le montrer).

1.7 Réutilisabilité des résultats

L'un des premiers corpus de données auquel s'est intéressé CADERIGE concerne les résumés MedLine concernant les références à propos de la transcription des gènes chez la bactérie Bacillus subtilis. Les interactions entre gènes décrivent non seulement les protéines directement responsables de la transcription, mais aussi les protéines intervenant dans la régulation de cette transcription. En règle générale, ce sont les régulations qui sont les mieux connues et les plus largement décrites chez les organismes vivants (contrairement aux régulations qui agissent par exemple au niveau de la traduction). Dans la mesure où toutes les espèces reposent sur les mêmes principes de fonctionnement, en ce qui concerne le niveau moléculaire (des bactéries à l'homme), l'application à d'autres espèces que Bacillus subtilis, ou que les bactéries, ne devrait pas poser de problème. L'analyse devrait également facilement s'étendre à d'autres phases de l'expression des gènes, comme la traduction, ou à d'autres processus cellulaires, comme la réplication des chromosomes, la transduction de signal, etc. On peut citer aussi le problème de l’identification dans les régions QTL (Quantitative Trait Loci), des séquences codantes des gènes liées aux caractères quantitatifs chez les organismes supérieurs. Ces caractères d’intérêt agronomique 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.

Il devrait également être possible d'identifier et extraire d'autres informations que la description ou la mention d'interactions entre gènes ou protéines. Par exemple, il y a de nombreuses mentions de relations d'homologies entre gènes dans les abstracts, ainsi que de nombreuses descriptions de la fonction des gènes, voire encore de des conditions expérimentales qui devraient pouvoir être acquises en suivant la même démarche.

Enfin, nous ne nous sommes intéressés dans un premier temps, pour des raisons de simplicité, qu'aux phrases mentionnant au moins deux noms de gènes ou de protéines. Pour la pertinence biologique du projet, nous devons rapidement étendre l'analyse à des phrases contenant des n-uplets gène/conditions du milieu expérimental, ou encore gène/phénotype.

En

2 Description technique

2.1 Architecture générale

La méthode retenue pour l’extraction d’information à partir de textes comporte par 3 étapes successives (fig. 1). A chaque étape sont effectués des traitements de complexité croissante, les premiers traitements préparant la tâche des étapes suivantes. 
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Figure 1 : Extraction d'information documentaire via Caderige

1. La « Recherche d’Information » , qui est effectuée à partir d'outils classiques, permet de sélectionner dans une base bibliographique un ensemble de textes pertinents au regard du problème étudié par les biologistes. Ce problème est formulé sous la forme d’une requête qui permet de constituer un corpus plus restreint, cohérent et homogène vis à vis de la question abordée. Par exemple, la requête « Bacillus subtilis transcription » permet d’isoler 2209 articles dans la base de Medline.

2. La « sélection des fragments » permet d’identifier dans les articles sélectionnés à l’étape précédente la portion de texte qui concerne effectivement le problème posé. Dans le cas des interactions géniques, au vue des expériences effectuées, nous évaluons à 3 % la proportion de texte pertinente. Il est donc essentiel d’effectuer cette étape de filtrage avant d’aborder le traitement lourd d’extraction d’information proprement dit. 

3. Enfin, « l’extraction d’information » permet d’extraire et de donner une représentation formelle de l’information pertinente. Par exemple, à partir du fragment donné ci-dessous le module d’extraction vise à construire un formulaire suivant (fig. 2).

Previously, it was shown that the GerE protein inhibits transcription in vitro of the sigK gene encoding sigmaK.
(

Interaction

   Type
: negative



   Agent 
: GerE protein 



   Target
:
Expression

Source : gene sigK


Product: protein sigmaK

Figure 2. Du fragment de texte au formulaire rempli

De manière plus technique, l'architecture du projet CADERIGE s’articule autour de deux grands modules (Figure 3). D'une part, le module d’extraction d’information qui extrait les informations des fragments de textes pertinents et les formalise, en d'autres termes, ce module implémente les trois étapes que nous venons de présenter. 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 extraction. En pratique, le biologiste exploite le module d’extraction lequel fait appel aux connaissances acquises. Le module d'acquisition est utilisé en amont chaque fois qu'il est nécessaire de modéliser un domaine ou de remettre à jour ce modèle.
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Figure 3. Architecture des modules d'acquisition et d'extraction

2.2 Description des tâches

Le projet CADERIGE 2 est découpé en 5 tâches :

· T 1
: Annotation de corpus pour élaborer les données d’apprentissage et de test.

· T 2
: Sélection des fragments pertinents au regard de la requête effectuée.

· T 3
: Acquisition de l’ontologie (T 3.1) du domaine pour effectuer la représentation «conceptuelle» des fragments de textes. Cette ontologie est exploitée pour construire la représentation normalisée et enrichie nécessaire à  la tâche d’extraction (T 3.2). 

· T 4
: Apprentissage des règles d’extraction (T 4.1) et extraction proprement dite des informations à l’aide des règles apprises (T 4.2).

· T 5
: Analyse des besoins biologiques et validation.

Les trois tâches principales correspondent aux trois sous-modules du module d’extraction, les sous-modules de sélection de fragments, de représentation des fragments sélectionnés et du moteur d’extraction appliquant les règles (tâches 2, 3 et 4). Elles correspondent également à l’acquisition des différents types de connaissances auxquelles ces sous-modules font appel : respectivement, un classifieur de phrases, l’ontologie du domaine et des règles d’extraction. Ces trois tâches sont donc transversales par rapport à l’opposition acquisition/extraction. A ces trois tâches s’ajoutent la tâche d’annotation des corpus qui est une tâche nouvelle dans le projet, le travail effectué au cours de la première année du projet en ayant montré l’importance, ainsi que la tâche de validation des résultats.

2.2.1 Annotation des corpus (Tâche 1)

· Présentation

Dans le projet, l'acquisition des ressources linguistiques repose en partie sur des techniques  d'apprentissage supervisé. Dans ce contexte, il est donc nécessaire qu'une petite partie des documents de travail soit préalablement annotée manuellement par les biologistes de manière à mettre en évidence les éléments (et relations) qui sont à apprendre. Cette tâche, a déjà débuté dans la première phase du projet (voir rapport d’activité 2000-01). 

Responsable : LEIBNIZ

Partenaire : LRI, MIG, INRA-ENSAR, LIPN, AIDA

Résultats attendus : 

1) Les spécifications (DTD) d'un langage XML d'annotation d'interactions dans les textes.

2) Un éditeur spécialisé permettant d'effectuer cette annotation.

3) Un corpus annoté sur les interactions de Bacillus subtilis.

· Objectif

La détermination du langage d'annotation est une étape importante car en spécifiant les informations qui sont exprimables dans ce langage on fixe indirectement les manifestations langagières qui pourront être apprises par les techniques d'apprentissage présentes dans le module d'extraction des connaissances. Du même coup, on contraint évidemment les familles de relations d'interactions que pourront formuler les biologistes dans les requêtes. 

· Description

Le langage d'annotation doit mettre en évidence l'ensemble des mots sémantiquement pertinents qui constituent les fragments et les relations qui existent entre ces groupes. Il s'agit donc de définir un langage d'annotation XML dans lequel on mettra en évidence :

· les agents

: les entités qui sont à la base de l'interaction,

· les cibles 

: les entités sur lesquelles agit l'interaction,

· l'interaction 
: le type de contrôle qui est effectué par l'interaction,

· la fiabilité

: le degré de confiance que l'on a dans l'interaction décrite.

A chacun de ces groupes de mots doivent être associés des attributs décrivant plus précisément la sémantique du groupe. Ainsi, pour les agents de l'interaction, on peut associer un attribut indiquant sa nature (gène, protéine, facteur sigma, ...) et un autre indiquant le type de fonction qu'il occupe dans l'interaction (facteur, régulateur, ...). Par exemple, la phrase suivante qui décrit  simultanément deux interactions différentes :

"Previous studies showed that spoIIID is needed to produce sigma, but suggested that  spoIIID  represses sigma K directed transcription of genes encoding spore coat proteins."

 pourra être décrite dans le formalisme XML suivant :

<INTERACTION id
= "1" >


Previous studies showed that <AF1> <A1 type="Gene" func="Factor"> spoIIID </A1> </AF1> <IF> <I type="sure" act="+"> is needed to produce </I> </IF> <TF1> <T1 type="Sigma">sigma K</T1> </TF1>, but suggested that  spoIIID  represses sigma K directed transcription of genes encoding spore coat proteins.

</INTERACTION>


<INTERACTION id
= "2" >

Previous studies showed that spoIIID is needed to produce<TF1> sigma K, but <CF> <C deg="Possible"> suggested </C> </CF> that  <AF1> <A1 type="G" func="F"> spoIIID </A1> </AF1> <IF> <I type="Y" act="-" > represses </I> </IF> <TF1> <T1 type="S">sigma K</T1> directed transcription of genes encoding spore coat proteins </TF1>.

</INTERACTION>

Le processus d'annotation devra s'effectuer via des éditeurs spécialisés mais les bases de fragments complètement annotés présentent un intérêt pour la communauté bioinformatique qui dépasse les besoins propres du projet CADERIGE.

· Évaluation des résultats

L’évaluation objective des résultats de cette tâche est relativement délicate puisqu'il s'agit de trouver un bon compromis entre l'expressivité du langage d'annotation selon les doubles critères biologique et linguistique et sa facilité de manipulation. En ce qui concerne l'éditeur, son évaluation pourra être effectuée sur la base de critères d'ergonomie traditionnels.

2.2.2 Sélection de fragments (Tâche 2)

· Présentation

Cette tâche fait suite au travail déjà effectué sur cette question (voir rapport d’activité 2000-01). L'objectif de cette tâche est d’apprendre sur un corpus d’apprentissage un classifieur permettent de sélectionner les fragments pertinents pour les phases d'apprentissage ultérieures et  pour l'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, LEIBNIZ

Résultats attendus : 

1) Comparaison des différentes méthodes étudiées pour la sélection de fragments (Tâche 2.1); 

2) Si des améliorations significatives par rapport à l’existant sont avérées, le classifieur de texte permettant de sélectionner ces fragments (Tâche 2.2). 

· Objectif

L'objectif de ces études est de tenter d'améliorer les premiers résultats obtenus avec la méthode du bayésien naïf (BN). 

· Description

Trois méthodes alternatives sont étudiées en parallèle :

· La première méthode consistera à tester une nouvelle famille de classifieur, les SVMs (Support Vector machine) sur les fragments déjà sélectionnés.  

· La seconde méthode testée est de type analyse des données et, plus précisément, classification ascendante hiérarchique. Elle consiste à détecter automatiquement les groupes de mots marqueurs d'un thème, par exemple description des conditions d'expérimentation, interaction, etc. Les groupes de mots, liés au corpus d'étude, ne sont pas connus a priori mais sont directement appris sur les données textuelles disponibles (l'algorithme CHAVL de classification hiérarchique). Une zone de texte est ensuite reconnue comme abordant tel ou tel thème si elle contient au moins deux des mots appartenant au groupe de mots correspondant à ce ou ces thèmes.

· La troisième méthode est de type apprentissage symbolique, plus particulièrement de type programmation logique inductive. Elle consiste à fournir à un algorithme Aleph des exemples de phrases décrivant des interactions (exemples positifs, E+) et des exemples de phrases ne décrivant aucune interaction (exemples négatifs, E-), ainsi que quelques connaissances du domaine, sous forme de clauses de Horn, afin que celui-ci effectue des généralisations des clauses décrivant les E+ (sans recouvrir d'E-) et expliquant le concept d'interaction. Ces clauses peuvent ensuite être appliquées sur le reste du corpus pour détecter les interactions qu'il renferme.

· Évaluation des résultats

L’évaluation des résultats sera réalisée en comparaison avec la méthode robuste (de type Bayésien naïf) sur le corpus réalisé début 2001 et constitué de 932 phrases étiquetées comme pertinentes ou non pour les interactions.

2.2.3 Acquisition d’ontologie pour la représentation des fragments de textes (Tâche 3)

· Présentation

Cette tâche concerne la normalisation et l’annotation des fragments de textes pertinents qu’il s’agit de préparer pour la tâche d’extraction (tâche 3). Ce travail de représentation réduit la diversité des formulations présentes dans les fragments et l’enrichit d’information du domaine qui en facilite l’interprétation. 

L’ensemble des ressources permettant de construire cette représentation des fragments constitue l’ontologie du domaine et combine des données lexicales, terminologiques et sémantiques. De telles ressources ne sont pas disponibles et doivent être acquises à partir de données textuelles ; c’est là le principal verrou de cette tâche. La qualité et la richesse des fragments ainsi représentés permet, dans l’étape d’extraction, d’avoir des règles d’extraction travaillant sur tous les niveaux d’information à la fois (lexicales, terminologiques et sémantique)

Responsable : LIPN

Partenaire : MIG, LRI, AIDA, LEIBNIZ

Résultats attendus : 

1) Une ontologie du domaine comportant :

· une terminologie,

· des classes sémantiques

· des schémas prédicatifs

2) Un corpus de fragments pertinents normalisé. 

· Objectif

L’objectif de cette tâche est double : 

· Acquérir l’ontologie du domaine : différents niveaux d’information peuvent être considérés permettant différents niveaux de représentation des fragments de texte. Une approche incrémentale est donc nécessaire ; 

· Développer des outils permettant de construire les représentations normalisées et enrichies des fragments à partir des ressources acquises.

· Description

Sous-tâche 3.1. Acquisition de l’ontologie

Cette tâche s’appuie sur les premiers résultats obtenus (cf. rapport d’activité 2000-01), à savoir l’élaboration de classes sémantique et l’élaboration de la terminologie du domaine. 

L’ontologie visée organise un ensemble de données hétérogènes sur la langue et le domaine étudiés : un ensemble de schémas prédicatifs, classes sémantiques de termes associées à des structures prédicatives (voir exemple de la figure 4). L’originalité de cette approche repose sur les points suivants :

· Les classes sémantiques ne comportent pas seulement des mots mais des termes nominaux ou verbaux (activate/activation) qui peuvent être des expressions complexes comportant plusieurs mots ;

· A ces termes sont associés des schémas prédicatifs qui indiquent comment ils se construisent dans les textes (ex. l’agent de l’interaction positive dénotée par le nom activation se réalise dans les textes sous la forme d’un complément du nom en by). 
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Figure 4. : Exemple du schéma prédicatif associé au prédicat ‘Positive interaction’

Une méthode incrémentale de construction de cette ontologie est envisagée pour traiter les différents niveaux de connaissances par ordre de difficulté. Nous distinguons trois niveaux d’acquisition (terminologie, classes sémantiques, schémas prédicatifs). La représentation des fragments textuels sera d’autant plus riche et plus normalisée que les techniques d’acquisition permettront de construire une ontologie plus riche, mais des niveaux de représentation intermédiaires seront exploitables en cas de difficulté. Les résultats obtenus jusqu’ici pour les deux premières étapes sont déjà un gage de leur faisabilité. 

La terminologie du domaine

Il s’agit de construire la liste des termes (mots ou expression) du domaine par des méthodes d’extraction et de filtrage de termes. Cette étape devrait être achevée rapidement, une partie du travail ayant déjà été fait (cf. rapport d’activité 2000-01). Une première liste de termes a été constituée (cf. tableau ci-dessous). Une méthode de nettoyage et de filtrage à partir de connaissances du domaine (SwissProt, Non-Redundant B.subtilis database, Micado…) a été conçue. Toutefois, elle reste à expérimenter en grandeur nature et à évaluer. 

acid synthase deficient

stationary phase phenomena

new tangible evidence

fatty acid ( fatty acids

chromosomal map

several genes
further distinctive conformational change

unsaturated acid ( unsaturated fatty acid

stable RNA

alpha-oxo acid

map of Piggot and Hoch

set of single-gene replacement

Tableau 1: Liste de candidats termes extrait du corpus 
(avant filtrage des candidats termes non pertinents (several genes, par ex.)

Les classes sémantiques

Une première ontologie composées de classes sémantiques de mots a été construite grâce à ASIUM (voir rapport d’activité 2000-01). Les résultats obtenus sont encourageants, mais au-delà des mots il faut prendre en compte les termes. Dans l’ontologie, par exemple, stationary phase doit être considérée comme une seule unité sémantique et non comme deux unités disjointes susceptibles d’appartenir à deux classes disjointes.

Il s’agit donc d’intégrer des termes à la fois simples et complexes dans le processus de construction de classes sémantiques, ce que les outils de constructions de classes actuels ne permettent pas de faire. La difficulté vient de ce que la prise en compte d’unités de taille variable (termes simples et complexes) modifie entièrement le calcul des distributions des mots sur lequel reposent la plupart des méthodes d’acquisition. Des expérimentations avec MO’K devraient permettre de mesurer l’incidence de la complexité des termes sur la classification et de concevoir une méthode à partir d’ASIUM pour l’acquisition de classes de termes. 

Les schémas prédicatifs

Ce sont des classes sémantiques correspondant à un prédicat (‘positive interaction’, dans notre exemple) associé à l’ensemble de ses arguments (agent et cible). Ces classes regroupent tous les termes (groupes nominaux, verbes, voire adjectifs) traduisant ce prédicat (activate, stimulation…) en précisant, pour chacun de ces termes, comment se réalisent les arguments au niveau linguistique (l’agent s’exprime comme complément en by de activation mais comme sujet de stimulate). 

La construction de ces schémas prédicatifs soulève deux problèmes :

· Construire des classes de termes prédicatifs (activate, activation, stimulate…) : celles-ci reposent sur les classes sémantiques construites avec ASIUM, mais il faut faire le lien entre les formes verbales et nominales d’un même prédicat
. On s’appuiera pour cela sur des connaissances linguistiques sur la dérivation (activate - activation, activity) et la variation terminologique (Jacquemin & Tzoukermann 97) et éventuellement sur des techniques d’apprentissage en corpus.

· Identifier la structure argumentale du prédicat obtenu : il s’agit de structurer les restrictions de sélection d’un même terme
 en un schéma de sous-catégorisation, puis de fusionner les différents schémas de sous-catégorisation d’une classe de termes prédicatifs en une structure prédicative unique.

Des techniques d'apprentissage relationnel de type Programmation Logique Inductive devront être utilisées. En effet, il s'agit de construire une représentation structurée  des phrases observées dans le corpus, utilisant à la fois les triplets et les classes sémantiques apprises par ASIUM complétées par des connaissances linguistiques sur la dérivation (activate → activation, activity) et la variation terminologique (Jacquemin & Tzoukermann 97). A partir de cette représentation structurée, il faudra construire des sous-structures plus abstraites, les schémas prédicatifs, en s'appuyant à la fois sur des similarités observées entre les arguments des schémas de sous-catégorisation et les structures argumentales (par exemple, activate  et stimulate seront proches car ils ont la même structure argumentale et que leurs CODs appartiennent à la même classe sémantique). On peut songer à deux approches possibles pour l'apprentissage de schémas prédicatifs : une approche de classification à partir de données structurées (Bisson 92; Kirsten and Wrobel, 98) ou une approche de généralisation à partir d'exemples positifs uniquement (Muggleton 96; Cussens 98).

Sous-tâche 3.2. Construction de la représentation normalisée et enrichie des fragments de texte

A partir des ressources acquises, il s’agira d’associer aux fragments de texte une représentation enrichie par des annotations de nature syntaxique (catégories et relations), terminologique et sémantique comme le montre la figure 5. Selon qu’on considère la représentation à un niveau ou à un autre, on a une certain niveau de normalisation sémantique. On peut ainsi ne conserver du fragment que les catégories sémantiques et les relations syntaxiques en faisant abstraction des formes de surface. Le fait de fournir au module d’extraction des textes dans lesquels ces différentes informations sont simultanément accessibles (le fragment et ses annotations) permet aux règles d’extraction de jouer entre ces différents niveaux (voir les automates d’extraction présentés plus loin, tâche 4).
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Figure 5: Enrichissement d’un fragment textuel par l’ajout d’information de nature diverse 

Construire ce type de représentation pour les fragments suppose de développer une chaîne de traitement des textes comportant les modules suivants. Cette dernière ne présente a priori pas d’enjeu majeur dès lors que les données nécessaires auront été acquises. 

· Marquage terminologique pour identifier les groupes de mots identifiés comme étant des termes et devant fonctionner comme des unités lexicales uniques dans la suite des traitements. Il s’agit simplement de projeter la terminologie sur le texte et de le marquer les temes complexes sous une forme acceptable par l’étiqueteur morpho-syntaxique du module suivant.

· Etiquetage et analyse syntaxique pour associer aux unités lexicales principales leur catégorie syntaxique et repérer les principales relations de dépendance. A ce stade, nous envisageons d’utiliser le shallow parser de Xerox. Cela suppose d’évaluer finement la qualité des résultats fournis pour éliminer le bruit au maximum et asseoir les traitements ultérieurs sur un sous-ensemble de données syntaxiques fiables. 

· Etiquetage sémantique pour associer aux unités lexicales leur catégorie sémantique (classes sémantiques). ASIUM comporte un module d’étiquetage de corpus qui pourra être exploité ici.

· Analyse sémantique pour identifier les relations sémantiques entre les différentes catégories sémantiques à partir des relations prédicats arguments des schémas prédicatifs. Là encore il s’agit seulement de projeter des catégories sur des unités de texte. 

· Évaluation des résultats

La validation de cette tâche se fera par 

· L’évaluation unitaire des différents modules d’acquisition : comme il n’existe pas de données de référence pour évaluer ces différents modules, il faudra demander à un expert d’analyser les résultats obtenus et définir des protocoles d’évaluation appropriés à la tâche.

· L’évaluation globale des représentations fournies : cette évaluation qui sera effectuée par un expert sur un échantillon de fragments qu’il faudra construire.

2.2.4 Apprentissage de règles d’extraction et extraction (Tâche 4)

· Présentation

Cette tâche concerne le module d’extraction à proprement parler et les ressources nécessaires, à savoir les règles d’extraction représentées sous la forme d’automates. Elle s’attaque au verrou bien connu des systèmes d’extraction d’information, à savoir le coût de l’écriture manuelle de la base de règles d’extraction. La mise en œuvre des règles apprises pour l’extraction permettra d’évaluer la qualité de ce qui a été appris. 

Responsable : MIG

Partenaire : MIG, INRA-ENSAR, LIPN

Résultats attendus : 

1) Un ensemble de règles d’extraction sous la forme d’automates

2) Une base de données sur les interactions géniques composée des informations extraites des textes. 

· Objectif

L'objectif de cette tâche est double : 

· dans un premier temps (module d’acquisition), apprendre automatiquement à partir d’un corpus d’apprentissage annoté (tâche 1) et normalisé (cf. tâche 2) des règles permettant d’extraire les informations formulées dans les textes concernant les interactions géniques ; 

· dans un deuxième temps (module d’extraction), exploiter ces règles pour extraire l’information dans les textes également 

· Description

Sous-tâche 4.1. Apprentissage de règles d’extraction

Le module d’apprentissage des règles prend en entrée un corpus annoté et normalisé :

· La normalisation du corpus (tâche 2) permet de réduire la diversité des formes lexicales et des formulations des textes scientifiques écrits en langage naturel par différents auteurs. Cette étape de normalisation augmente donc la régularité du corpus pour permettre d’apprendre les règles d’extraction à partir de ce corpus.

· Les règles d’extraction, en l’occurrence les automates, établissent un lien entre un faisceau d’indices textuels (de nature à la fois syntaxique, lexicale, sémantique… (cf. tâche 2) et l’interaction décrite (formulaire ou partie du formulaire). Pour établir ce lien, il faut disposer d’un corpus annoté dans lequel les informations pertinentes sont associées aux indices textuels (tâche 1).

Il doit fournir en sortie une base de règles sous la forme d’automates d’extraction.

Les figures ci-dessous donnent des exemples d’automates. Le premier automate reconnaît un groupe de mots traduisant une expression de gène lorsqu’il rencontre le mot expression suivi de la préposition of puis d’un mot étiqueté comme un gène. Le deuxième automate reconnaît une protéine quand il rencontre soit un mot étiqueté comme protéine soit une portion de texte reconnue par le premier automate « Gene expression ». Le troisième automate reconnaît une interaction complète lorsqu’il rencontre un groupe nominal (GN) reconnu par l’automate « Protein »  suivi d’un verbe appartenant à la classe des interactions positives, puis d’un groupe nominal reconnu par l’automate « Gene expression » et à condition que les groupes nominaux 1 et 3 soient respectivement sujet et objet du verbe d’interaction. Ce troisième automate a la particularité par rapport aux premiers d’insérer des balises dans le texte. Ces balises permettent de conserver l’information concernant l’interaction reconnue et les différents éléments entrant dans cette dernière. L’information extraite est donc ajoutée au fragment sous la forme d’annotation. Elle peut facilement être recodée comme un formulaire.
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Figure 6 : Automate reconnaissant une expression de gène

[image: image6.wmf]
Figure 7 : Automate reconnaissant une protéine
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Figure 8 : Automate reconnaissant et annotant une interaction 

La mise au point de la méthode d’apprentissage constitue l’enjeu majeur de cette tâche 4. De nombreux travaux ont porté sur l’apprentissage de règles d’extraction depuis 1993. Le choix de la méthode à employer dépend en grande partie de la représentation des données fournies en entrée (les techniques relationnelles sont nécessaires pour apprendre des dépendances syntaxiques alors qu’un Bayésien naïf peut être exploité pour des « sacs de mots »). Il dépend également de ce que l’on cherche à apprendre : selon qu’on veut apprendre des valeurs de champ (identification d’un nom de gène, d’un type d’interaction) ou des dépendances entre ces valeurs (quelle protéine entre dans quelle interaction ?), on se tournera vers des outils comme SRV (Freitag, 98) ou comme Whisk (Soderland, 99) et Pinocchio (Ciravegna, 00). L’approche envisagée consiste à tester différents outils et à évaluer leurs performances sur le corpus de CADERIGE 2 pour tenter de faire collaborer les différentes stratégies.

Sous-tâche 4.2. Extraction d’information

Le module d’extraction à proprement parler n’est pas un enjeu central de CADERIGE 2. L’approche envisagée consiste simplement à exploiter les boîtes à outils existantes implémentant des techniques à base d’automates et transducteurs. Les tests préliminaires effectués avec Intex (Silberztein, 93) au cours de l’année 2000-01 ont parfaitement montré la faisabilité de cette approche. D’autres boîtes à outils pourront éventuellement être testées comme par exemple celle de (Mohri, 01).

Cette sous-tâche consiste à traduire les règles d’extraction sous la forme d’automates au format requis par la boîte à outils utilisée puis à mettre en œuvre les automates obtenus sur le corpus pour obtenir un corpus dans lequel des balises d’interactions auront été ajoutées. 

· Évaluation du résultat

La validation de la méthode se fera de deux manières :

· De façon théorique par la validation interne de la méthode d’apprentissage selon le recouvrement des exemples positifs de phrases pertinentes et de non-recouvrement de phrases non-pertinentes (coefficient de Pearson, par exemple). 

· Empiriquement par application des règles de pertinence apprises sur une partie de test du corpus initial n’ayant pas servi à l’apprentissage. Il s’agira alors de confronter les annotations manuelles et les balises apposées automatiquement par les transducteurs et d’évaluer les taux de rappel et précision obtenus.

2.2.5 Analyse des besoins et validation (Tâche 5)

· Présentation

Cette tâche consiste à définir le besoin, à rassembler les ressources spécifiques au domaine et qui sont nécessaires à l'apprentissage (corpus, lexiques, etc.) et enfin à valider les connaissances apprises du point de vue de la biologie
. 

Responsable : MIG
Partenaires : AIDA, ENSAR-INRA, LEIBNIZ, LIPN, LRI
Résultats attendus : 

1) Un cahier des charges. 

2) 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. Celui-ci va de la production de bases de connaissances à la modélisation des interactions complexes. La prise en compte d’autres types de connaissances que les interactions et pour d’autres espèces permettra de garantir la généricité de l’approche retenue. 

· Description

Le but de cette sous-tâche est d’abord de définir et de sérier les besoins des biologiste. On peut en effet chercher à extraire différents types de connaissances chez différentes espèces et avec différentes visées :

· Différents types de connaissances : les modèles d’interaction génique en premier lieu mais aussi les relations d’homologies, les descriptions fonctionnelles de gènes ou les conditions expérimentales, concernant par exemple les souches utilisées. 

· Différentes espèces : les premiers travaux ont porté sur Bacillus subtilis mais l’expérience de la sélection de fragments montre l’intérêt d’éprouver les méthodes et outils chez d’autres espèces en parallèle. A ce stade, nous  étudierons les interactions géniques chez Bacillus subtilis et le métabolisme des lipides du foie. 

· Différentes visées : les connaissances extraites restent assez élémentaires. Elles peuvent être intégrées telles quelles dans des bases de données et servir pour la recherche d’information dans les bases bibliographiques (visée 1). Les connaissances extraites constituent également des éléments de base pour l’analyse et la modélisation des réseaux complexes d’interactions (visée 2). En effet, la fusion des informations élémentaires extraites de différents fragments partiellement redondants permet d’envisager la synthèse des interactions sous la forme d’un graphe éventuellement étiqueté par des informations sur la nature de ces interactions, ce qui constitue une aide précieuse pour le biologiste. 

Il s’agira ensuite de modéliser les phénomènes étudiés et donc de spécifier le niveau et le type de description recherchée. Ce point soulève deux questions importantes :

· Le choix de la granularité de la description : les descriptions de ces interactions entre gènes peuvent être très variées parce que situées à des échelles différentes. Pour les interactions par exemple, il peut s’agir d’interactions décrites au niveau moléculaire comme la régulation, par un facteur de transcription, de l’expression de certains gènes (et donc de leur produit, les protéines). Il peut également s’agir de descriptions plus « globales » moins finement parce que les mécanismes moléculaires sous-jacents sont encore inconnus, comme par exemple la régulation (autrement dit la variation) de l’expression de certains gènes en relation avec des variations phénotypiques (dues à l’utilisation de souches génétiquement différentes (collections de mutants) ou encore en relation avec un changement de conditions du milieu expérimental (ajout d’une hormone, changement d’état nutritionnel,…).

· Le choix du modèle utilisé : l’extraction de connaissances sous forme de relations binaires sera suffisante dans une première approche (visée 1) mais devra évoluer ensuite pour prendre en compte la complexité des interactions (visée 2). Les modèles envisagés décrivent les interactions de manière globale en ignorant le détail de ces interactions. Cette étape a un impact au niveau des consignes d’annotation. Les consignes proposées dans la première étape du projet (tâche d’annotation) devront être en adéquation avec l’objectif de modélisation.
Sous-tâche 5.2. Validation des résultats

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 deux étapes. 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 ensuite 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.

Par ailleurs, 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. 

Enfin, les informations extraites seront exploitées pour modéliser les réseaux d’interactions. Il s’agira alors d’apprécier la qualité et le volume des informations extraites automatiquement par rapport aux informations qui sont traditionnellement extraites manuellement ou par des méthodes plus frustes à base de mots clefs et de filtres à base de scripts.

· Évaluation des résultats

Voir tâche 5.2

3 Organisation du projet

3.1 Présentation des équipes participantes.

• Le projet AÏDA de l’IRISA/INRIA Rennes

Aïda (responsable J. Nicolas) 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 bonne 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 du projet, Aïda s'intéressera à l'annotation et à l’extraction d’information dans les textes, à l’analyse sémantico-conceptuelle des fragments de texte ainsi qu'à la modélisation des réseaux d'interaction géniques produits.

• Le Laboratoire LEIBNIZ (IMAG, Grenoble)

Le laboratoire Leibniz est fortement pluridisciplinaire. Son activité scientifique couvre un large domaine qui comprend aussi bien des thèmes fondamentaux que des thèmes fortement liés aux applications, aussi bien en mathématique qu'en informatique. Le département de Systèmes Cognitifs auquel est rattachée l'équipe Apprentissage et Cognition (responsable Mirta Gordon), regroupe des équipes travaillant sur l'étude, la modélisation et la mécanisation de diverses activités cognitives : représentation des connaissances, raisonnement, apprentissage et catégorisation, classification automatique de documents, langage ...

Le laboratoire Leibniz assurera le pilotage du projet. Il fera profiter de son expérience en apprentissage et interviendra sur les tâches d’annotation, de sélection de fragments et de construction de classes sémantiques.

• 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 10 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) avec un intérêt particulier pour la terminologie et les langues de spécialité. 

Au sein du projet, le LIPN apportera ses compétences en Traitement Automatique des Langues et pour la construction d’ontologie (terminologie, classes de termes, schémas prédicatifs). Il participera également aux tâches d’extraction et d’annotation.

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

L'équipe Inférence et Apprentissage (resp. Yves Kodratoff) est composée d’une douzaine de chercheurs travaillant en apprentissage dont 4 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 portant sur l'acquisition de connaissances structurées en présence de connaissances du domaine (connaissances a priori) et à partir de textes ou non. 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. L'apprentissage de connaissances structurées en présence ou non de connaissances du domaine en est une des thématiques principales. L'équipe I & A a développé 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)

L'unité MIG a pour mission de développer des méthodes et des outils d'analyse des génomes in silico et mettre en place des systèmes d'information pour la génomique. Concrètement, le 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 ENSAR-INRA de Génétique Animale
L’UMR ENSAR1-INRA de Génétique Animale a pour thématique générale l’identification, chez la volaille, des gènes intervenant dans la variabilité d’un caractère complexe qui est l’état d’engraissement, et ce par différentes approches de génomique comme l’approche transcriptome ou encore la recherche de QTL par génotypage à grande échelle. Aussi, ce laboratoire est déjà sensibilisé à la nécessité d’intégrer un grand nombre d’informations de nature variées pour donner un sens biologique aux résultats expérimentaux qui émergeront des approches transcriptomes ou encore pour exploiter au mieux l’approche « gènes candidats » dans les zones QTL  mises en évidence.

Au sein du projet, l’UMR interviendra pour définir les règles d’annotation et pour valider les résultats (pour l’espèce Poule).

3.2 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 (fin prévue en avril 2002) qui étudie les méthodes et outils à développer pour alimenter de façon semi-automatique un système d’extraction. Ce projet se terminera fin avril 2002. Le domaine d'application est celui du support technique des éditeurs de logiciel : il s'agit, pour assister le travail des opérateurs,d'automatiser le remplissage de fiches d’incident à partir de messages électroniques de demandes d’intervention. Les méthodes d'apprentissage et d'acquisition de connaissances développées dans ce projet bénéficieront au projet CADERIGE, même si le domaine d’application, la tâche et le type des textes sont sensiblement différents.

• 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. Le projet AÏDA travaille également avec Thales sur la notion de pertinence (d'une information, d'un document...).

• 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.

• l'UMR ENSAR-INRA est impliqué, dans le cadre du programme national AGENA de l’INRA, dans la génération massive d’ESTs et la réalisation de puces pour l’espèce Poule, l’une des quatre espèces animales modèles retenus par notre Institut. Ce programme nécessite entre autres, d’intégrer un grand nombre d’informations de nature variées (données de séquences, d’expression, de cartographie…) pour donner un sens biologique aux résultats expérimentaux qui émergeront des approches transcriptome ou encore pour exploiter au mieux les résultats issus des programmes de détection de QTLs.

• 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) et LEIBNIZ (G. Bisson) participent également à ce groupe de travail.

3.3 Organisation du partenariat et pilotage du projet

Le projet CADERIGE 2 est piloté par le laboratoire LEIBNIZ (coordinateur Gilles Bisson), qui veillera au bon déroulement du projet, au respect des délais et à l’intégration de l’ensemble des développements.

Les quatre 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 deux laboratoires de biologie ont pour rôle la définition des besoins et la validation biologique des résultats intermédiaires et finaux. 

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) . Les retours des utilisateurs biologistes seront analysés pour permettre la correction et l’amélioration des différents modules et de la plate-forme finale. Tous ces aspects sont détaillés dans la description technique des tâches.
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Annexe A : 

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 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.

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: Interprétation des fragments

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 global. 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.

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, 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.






















� Au lieu d’être formulée en langage naturel, cette requête peut être exprimée sous la forme d’une requête à un système de gestion de bases de données. C’est l’hypothèse que nous faisons ici. 


� Par construction, tous les éléments d’une classe sémantique d’ASIUM sont de même catégorie syntaxique. On a des classes de mots disjointes des classes de verbes, par exemple.


� Ces restrictions de sélection sont fournies par ASIUM qui les associe aux classes sémantiques.


� La validation du point de vue du logiciel est décrite au niveau des tâches qui produisent les parties de celui-ci.
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