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Résumé 
La revue de la littérature constitue une étape fondamentale de la recherche scientifique. En effet, 

l’exploration de méthodes et des résultats existants, dans un domaine particulier, répond à plusieurs 

objectifs. Entre autres, elle permet d’identifier les informations pertinentes à la réalisation d’un 

projet ou encore de mettre ses idées et conclusions en perspective avec les réalisations d’autres 

experts. Or, cette littérature est une gigantesque base de connaissances, non structurées, dans 

laquelle sont stockées les contributions sans cesse plus nombreuses de la communauté scientifique. 

Dans ce contexte, le rôle des curateurs consiste à traiter la littérature au fur et à mesure de sa 

production et à assurer la fiabilité de l’information proposée. Par leur intermédiaire, les publications 

scientifiques sont annotées, contrôlées et les entités identifiées sont mises en relation avec d’autres 

sources de connaissances. Les curateurs ont aussi pour objectif de rendre l’ensemble des 

informations (trouvées ou créées) accessible et réutilisable pour la communauté, d’où la conception 

de bases de données spécifiques. 

neXtProt est l’une de ces ressources, conçue et maintenue par le groupe CALIPHO de l’Institut Suisse 

de Bioinformatique dans le but de contribuer à la compréhension des protéines humaines. Pour faire 

face à l’augmentation spectaculaire de la quantité d’information produite par la recherche, tout en 

maintenant le standard de qualité de l’information proposée dans cette base, les curateurs de 

neXtProt ont décidé de mettre en œuvre des méthodes d’automatisation du processus de curation 

en collaboration avec le groupe SIB Text-Mining. In fine, neXtA5 est une plateforme de support à la 

curation de la littérature résultant de cette collaboration. 

Différentes approches de recherche d’information et de fouilles des données textuelles, ainsi que 

certaines de leurs applications, sont donc présentées dans l’État de l’Art de cette thèse. Cependant, 

dans le contexte de la curation de neXtProt, plusieurs problématiques viennent contraindre le 

développement des méthodes entièrement automatisées, en particulier : 

• l’absence de données d’entraînement équilibrées pénalise fortement les méthodes 

d’apprentissage automatique ; 

• la nomenclature utilisée par les auteurs de publications ne correspond pas 

systématiquement à un standard, et leur style d’écriture dépasse parfois la capacité 

d’interprétation d’une machine ; 

• la validation de l’information demeure une étape critique du processus de curation. 

 

Le premier chapitre expérimental de cette thèse est consacré à la recherche d’information dans une 

collection de documents (MEDLINE). Ce chapitre a pour but de démontrer que l’annotation massive 

de document, en fonction d’axes spécifiques (à savoir « maladies », « processus biologiques », 

« fonctions moléculaires », « composants cellulaires », « interactions entre protéines » et 

« modifications post-traductionnelles »), permet d’améliorer la précision du triage – première étape 

d’une tâche de curation. Ainsi, nous proposons une approche novatrice consistant à exploiter la 

présence de descripteurs onto-terminologiques, dans le document, au moyen d’une combinaison 

linéaire de facteurs tels que la fréquence d’apparition des concepts ou encore leur spécificité. Notre 

approche est affinée par le réglage de la combinaison linéaire en fonction de l’axe de la curation et 

obtient expérimentalement des résultats variables. La précision obtenue est significativement 

supérieure à PubMed sur le classement des documents pour la curation : +562% (maladies), +301% 

(processus biologiques), +2400% (fonctions moléculaires), +371% (composants cellulaires), +236% 

(interactions entre protéines) et +268% (modifications post-traductionnelles). En complément à cette 
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stratégie d’ordonnancement visant à améliorer la précision, nous avons implémenté une stratégie 

d’expansion de requête afin de renforcer le rappel du système (+30%). D’autre part, l’expansion de 

requête contrebalance efficacement l’usage répandu de synonymes dans les articles biomédicaux 

comme le montre l’amélioration du triage observée (+13% en fonction des maladies et +12.5% pour 

les processus biologiques sur la moyenne des réciproques des rangs). D’ailleurs, en adaptant 

l’expansion de requête à certains descripteurs relatifs aux interactions entre protéines nous 

parvenons à augmenter la précision du triage de +11% supplémentaires, tandis que ce gain est de 

+30% quand la méthode est adaptée aux modifications post-traductionnelles. Finalement, étant 

donné les informations disponibles, d’autres approches ont été envisagées afin d’enrichir la 

recherche d’information, mais les résultats obtenus démontrent une influence moindre sur le triage 

de documents. 

Dans le second chapitre expérimental de cette thèse, nous mettons l’accent sur l’annotation de la 

littérature scientifique. Nous formulons l’hypothèse que la validation des annotations peut être 

simplifiée grâce à la modélisation de la tâche de curation. Ainsi, la première partie de ce chapitre 

porte sur l’efficacité de notre module d’annotation avec notamment une évaluation de la 

reconnaissance d’entités nommées. Avec un F-score moyen de 0.62 (de 0.49 à 0.77 en fonction du 

corpus), cette série de tests a notamment permis d’ajuster notre système pour les règles syntaxiques 

de la reconnaissance de motifs. La seconde partie de ce chapitre est ensuite consacrée à l’utilisation 

de neXtA5 en tant que plateforme de support à la curation de la littérature. Une phase de test en 

situation réelle a été réalisée par quatre curateurs du groupe CALIPHO et montre une précision de la 

recherche d’information variant de 63% à 80% pour l’axe maladies (avec et sans l’accord inter-

annotateurs), et de 67% à 84% pour l’axe processus biologiques. En revanche, seuls 25% des 

annotations de neXtA5 ont été validés par les curateurs pour l’axe maladies et 35% pour l’axe 

processus biologiques. Ces résultats indiquent un nombre conséquent de faux-positifs incluant des 

concepts trop généraux qu’il convient de filtrer selon les préférences des utilisateurs. Nous avons 

alors cherché à prioriser les annotations suggérées par neXtA5 selon deux stratégies : une 

pondération TF.IDF pour les maladies et l’injection d’un score issu d’un catégoriseur multiclasse pour 

les concepts de la Gene Ontology. Nous observons alors une amélioration sur la pertinence de +23% 

en tête de liste pour les maladies (+29% au rang 5) et de +31% pour les processus biologiques (+25% 

au rang 5). 

Nous avons montré que le processus de curation peut être optimisé à différents niveaux par 

l'exploitation automatique de descripteurs onto-terminologiques et la modélisation du 

comportement des curateurs. En priorisant les publications selon des axes prédéfinis, nous discutons 

l’impact de notre outil de triage sur la productivité des curateurs. En ce qui concerne la curation des 

maladies, et en croisant différentes études sur le sujet, notre système permet d’envisager un gain de 

temps d’environ 12%. En outre, l’automatisation du processus global est susceptible de limiter 

l’introduction d’erreurs entre les différentes étapes de la curation. 
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Chapitre 1 – Introduction 
« The power of readers lies not in their ability to gather information, in their ordering and cataloguing 

capability, but in their gift to interpret, associate and transform their reading. » 

Alberto Manguel, extrait de « The Library at Night ». 

 

Le présent document a pour objectif de structurer les connaissances acquises lors de notre étude des 

méthodes automatisées de fouille de données textuelles dans le but d’assister la curation de la 

littérature scientifique. En guise d’introduction, le premier chapitre de cette thèse sera organisé en 

cinq sections. 

Pour commencer, nous présenterons le contexte dans lequel cette étude a été initiée. Après avoir 

énoncé la problématique causée par le déluge d’informations disponibles dans la littérature, nous 

exprimerons notre motivation à proposer un système automatique qui profiterait concrètement au 

public ciblé. Nous détaillerons ensuite les hypothèses de recherche autour desquelles s’articulent 

différents chapitres expérimentaux, ainsi que les méthodes envisagées pour approfondir chacune de 

ces hypothèses. Et finalement, nous exposerons la vue d’ensemble de cette thèse au travers du plan 

des chapitres. 

 

1.1 Contexte 
Si le langage oral représente la base de la transmission du savoir, l’écriture en est son principal 

catalyseur. Ayant également permis la formalisation et la conservation de la connaissance, l’écriture 

et les techniques inhérentes (comme l’imprimerie) rendent ce savoir accessible à un plus grand 

nombre d’individus. De nos jours, dans un domaine tel que les sciences biomédicales, l’information 

se décline sous de multiples formats entre plusieurs centaines de bases de données. Parmi ces 

formats, les publications représentent la principale source d’information pour les chercheurs avec 

plus de 26 millions d’articles répertoriés sur MEDLINE. Or, même en estimant seulement l’évolution 

de cette ressource, on constate bien la croissance considérable des données de la recherche avec 

plus de 3'200 nouveaux articles ajoutés quotidiennement. 

Les publications mentionnées ci-dessus apparaissent comme le medium traditionnel de diffusion de 

l’information à travers la communauté scientifique. Pourtant, les publications en question sont très 

dissemblables les unes des autres. Non seulement elles se déclinent sous divers types de 

publications, mais en plus elles n’ont pas de structure commune. Pour des raisons pratiques, un 

article observationnel n’aura pas le même modèle qu’un article décrivant une méthodologie 

expérimentale. Enfin, il appert que chaque auteur a son propre style d’écriture qui transparaît par 

exemple au travers d’une terminologie particulière ou d’une organisation originale des différentes 

parties. Malgré ces différences tangibles, deux principes rassemblent la littérature scientifique. D’une 

part, il y a une forme de méthodologie rédactionnelle basée notamment sur l’hypothèse, 

l’expérimentation, et la déduction [Turbek et al. 2016]. Et d’autre part, ces publications subissent un 

examen réalisé par les pairs du domaine qui jugent de la rigueur scientifique du travail et 

maintiennent un standard de qualité au sein de la discipline. 

Maintenant, bien qu’il soit relativement aisé pour un professionnel de la sphère biomédicale de 

dénicher le jeu de données nécessaire à son travail, ou encore de trouver une information spécifique 

dans la base de données appropriée, il est important de rappeler que cette donnée raffinée est 
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généralement analysée, organisée et mise à disposition du public grâce au travail des curateurs 

[Burge et al. 2012, Poux et al. 2016]. Pour faire simple, la biocuration peut être définie comme un 

processus de transformation des données biomédicales dans un format organisé, en vue de leur 

intégration dans une base de données d’envergure [Bateman 2010]. Dans le cas de la littérature, 

cette transition permet aussi de confirmer la validité de l’information, et de la mettre en relation 

avec d’autres ressources. L’annotation détaillée des textes scientifiques est une étape primordiale de 

ce processus de curation. Le stockage de ces annotations dans une base de connaissances appropriée 

permet, en aval, à tout chercheur de trouver facilement son information d’intérêt (c’est à dire sans 

avoir à parcourir un trop grand nombre de données ni à concevoir une requête complexe). 

neXtProt1 est l’une de ces ressources, développée par le groupe CALIPHO de l’Institut Suisse de 

Bioinformatique (ISB), dont le but est de contribuer à la description complète des protéines 

humaines pour encourager leur étude et leur compréhension [Lane et al. 2012, Gaudet et al. 2017]. 

La portée de neXtProt englobe des aspects de la protéomique tels que l’analyse des fonctions et des 

interactions, l’étude des variations génétiques et des modifications post-traductionnelles, ou encore 

l’annotation des maladies qui en résultent. Lors de leur intégration via neXtProt, les informations 

collectées dans la littérature sont donc mises en relations avec d’autres sources de connaissances 

(UniProtKB, COSMIC, etc.). Avec plus de 20'000 gènes identifiés dans le génome humain, cela 

représente un très grand nombre de données à répertorier. Achever cette tâche revient à compiler 

l’information dès sa production, mais la croissance considérable de la littérature et l’hétérogénéité 

de l’information proposée ne favorise pas cette mission. 

Techniquement, le traitement d’un tel volume de données nous oblige également à adopter une 

méthode rigoureuse. En partant de la littérature brute, il s’agit d’abord de réduire le nombre de 

publications à un sous-ensemble de documents pertinents afin de simplifier leur traitement ultérieur. 

Pour définir cette notion de pertinence, le travail des curateurs est habituellement orienté par le 

choix d’un sujet tel qu’une protéine particulière. Cette étape de recherche d’information est 

normalement opérée via PubMed, un moteur de recherche dédié à l’accès à MEDLINE et dont la 

spécification permet la création de requêtes plus ou moins complexes. Ensuite vient l’étape de 

lecture du texte et d’exploitation de son contenu. Concrètement, cela implique : 

- de traiter le langage naturel pour identifier des entités et des concepts spécifiques ; 

- de collecter la preuve textuelle exacte correspondante ; 

- d’avoir les connaissances nécessaire pour associer les informations entre elles ou pour relier ces 

découvertes à d’autres sources externes ; 

- de structurer les données raffinées dans un format permettant son stockage, son accès et son 

échange. 

 

C’est en cherchant à répondre à ce type de problématique que la bioinformatique a gagné en 

importance au cours des dernières décennies [Simpson et Demner-Fushman 2012]. De nombreux 

outils de fouille de textes ont d’ailleurs été développés uniquement dans le contexte de la curation 

de la littérature scientifique. L’automatisation du traitement de l’information par une machine est 

devenue performante sur des tâches formelles comme le montre les multiples campagnes 

d’évaluation dont les objectifs sont très ciblés (BioCreative, TREC, etc.) [Arighi et al. 2014, Roberts et 

al. 2016]. 

 

                                                             
1 https://www.nextprot.org/ 

https://www.nextprot.org/
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1.2 Projet neXtPresso 
Le développement de la bioinformatique a engendré des systèmes de plus en plus performants pour 

chacune des tâches du processus de curation. Le besoin effectif des experts de ce domaine a donc 

évolué en conséquence vers une plateforme finale, qui rassemblerait les dispositifs effectifs sur 

chaque étape du processus en un unique système s’intégrant dans leur routine de travail. Le projet 

neXtPresso résulte de l’évolution de ce besoin dans le cadre de la curation pour neXtProt. 

neXtPresso est un projet conjoint entre deux groupes de l’Institut Suisse de Bioinformatique et 

financé par le Fond National Suisse de la recherche scientifique (FNS) sous l’identifiant Grant 

#153437. D’une part le groupe CALIPHO2 apporte son expertise dans le domaine de la curation de la 

littérature scientifique, et d’autre part le groupe SIB Text-Mining3 contribue au développement d’un 

système fonctionnel de support à la curation. Les compétences de chacun n’étant pas strictement 

limitées à ces domaines, la concrétisation de ce projet a été permise par les efforts de tous. Par 

exemple l’intégration du système final, nommé neXtA5, a été assistée par les développeurs de 

CALIPHO. 

Considérant les multiples outils spécialisés existant dans le domaine, le projet neXtPresso vise à 

rassembler différentes techniques individuellement performantes et pouvant s’accorder dans un 

système cohérent qui supporterait le processus de biocuration tout en minimisant les interventions 

de l’expert. En plus de la qualité des données proposées à l’utilisateur, les critères attendus de ce 

système impliquent la spécificité de l’information, sa justification par l’intermédiaire de preuves 

explicites, et une minimisation de la redondance. En termes de non-redondance de l’information, 

une stratégie de sauvegarde du processus de curation, à travers un historique des décisions des 

utilisateurs, a été envisagé. En outre, les données obtenues par l’application de techniques de fouille 

de textes doivent être priorisées en vue de leur intégration dans la base de données de neXtProt 

[Cicenas et al. 2018], ou pour faciliter leur rejet. 

Actuellement cette intégration d’annotation dans neXtProt se déroule au moyen du « BioEditor », un 

outil développé par CALIPHO pour la saisie d’annotations dans un format de « triplet ». Chaque 

triplet est constitué au minimum d’un sujet (l’entité annotée à l’origine de l’annotation), d’un objet 

(l’entité ou le concept lié à l’entité d’origine), et d’une relation (entre le sujet et l’objet) en plus de la 

spécification de la provenance de cette annotation (extrait du document). Accessoirement, d’autres 

informations peuvent être ajoutées à l’annotation de base comme par exemple la mention d’une 

technique expérimentale relative à cette annotation. 

Pour aller au-delà de la simple recherche PubMed qui utilise le nom d’un gène ou d’une protéine en 

tant que sujet, nous avons pensé à une stratégie qui demande également un « axe » de recherche à 

l’utilisateur de notre système. Les axes identifiés pour ce projet ont pour objectif d’améliorer la 

spécificité de la recherche, et pour prérequis de correspondre à l’une des catégories existantes dans 

le BioEditor. Les déclinaisons possibles sont multiples, toutefois les dimensions que nous détaillerons 

dans cette thèse sont au nombre de six : « maladies », « processus biologiques », « fonctions 

moléculaires », « composants cellulaires », « interactions entre protéines » et « modifications post-

traductionnelles ». 

 

                                                             
2 https://www.sib.swiss/amos-bairoch-lydie-lane-group 
3 https://www.sib.swiss/patrick-ruch-group 

https://www.sib.swiss/amos-bairoch-lydie-lane-group
https://www.sib.swiss/patrick-ruch-group
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1.3 Définition de la problématique 
En considérant les besoins actuels de la curation de la littérature scientifique, notre objectif est de 

proposer un système simplifiant radicalement le travail des experts. Grâce à des méthodes de 

recherche d’information et de fouille de textes, cet outil doit être assez performant pour suggérer 

des informations pertinentes à son utilisateur final. En gardant cette finalité en tête, nous pouvons 

formuler notre problématique de recherche de la manière suivante : 

En considérant la quantité et la qualité des informations disponibles dans la littérature 

scientifique, la complexité de la tâche de curation telle qu’elle est réalisée actuellement, et grâce à 

l’implémentation de méthodes de fouille de textes, il est possible de développer un processus de 

curation semi-automatisé simplifiant la tâche d’un expert du domaine. 

 

Cette problématique explicite notre volonté d’intégrer un processus automatisé dans le travail du 

curateur. Premièrement, parce que nous pensons que réduire les interactions humaines entre les 

étapes de la curation représente un intérêt circonstanciel. Et deuxièmement, parce nous pensons 

que la suggestion de contenu (à valider par un expert) est la réponse la plus adaptée aux limites 

actuelles de la curation et de l’automatisation. Entre autres, dans ce contexte, l’absence de données 

d’entraînement équilibrées pénalise fortement les stratégies d’apprentissage automatique. De plus, 

malgré les performances croissantes des méthodes de traitement automatique du langage, la 

machine ne peut pas remplacer l’interprétation humaine lorsque l’information est dispersée dans le 

texte et nécessite donc de multiples inférences logiques, ou lorsque la nomenclature utilisée par un 

auteur ne correspond à aucun standard (par exemple dans le nommage d’une entité biologique). 

 

1.4 Hypothèses de recherche 
Nous posons deux hypothèses qui serviront d’une part à amener une réponse à notre problématique 

de recherche, et d’autre part à structurer cette thèse autour d’expérimentations spécifiques. 

 

1.4.1 Première hypothèse 
Notre première hypothèse est la suivante : 

(H1) L’annotation massive de contenus textuels, spécialisée selon des axes particuliers, permet 

d’améliorer la précision du triage. 

 

Cette hypothèse pose la question de la contextualisation de la recherche et nous demande de 

spécifier chacune des six dimensions proposées (à savoir « maladies », « processus biologiques », 

« fonctions moléculaires », « composants cellulaires », « interactions entre protéines » et 

« modifications post-traductionnelles »). Ainsi, la définition de vocabulaires contrôlés adaptés et leur 

exploitation au cours d’un prétraitement de la littérature sont des sous-objectifs corollaires de notre 

objectif principal (cet objectif étant de renforcer le triage de la littérature dans un contexte donné). 

Dans une situation réelle de curation, l’expert préférera se concentrer sur un sous-ensemble 

pertinent de documents pour optimiser le temps qu’il peut consacrer à cette tâche. Concernant les 

méthodes expérimentales envisagées, nous sommes conduits à évaluer la capacité de notre système 

à ne proposer que des documents pertinents au sommet d’un classement automatique. En 
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conservant l’avancée du processus de curation, les publications ensuite placées en tête de liste 

seront celles qui ont le plus de chance d’être intéressantes dans le reste de la littérature. 

Le rejet d’une publication non-pertinente fait partie intégrante du processus de curation [Wiegers et 

al. 2009]. Or, la préparation d’un échantillon de documents pertinents pour un sujet et un axe de 

curation donné, par les curateurs de CALIPHO, nous permet de tester différents facteurs ayant une 

influence sur le triage de documents. En considérant que ce triage est une forme de catégorisation, 

l’association de ces facteurs en une fonction répondant au mieux à la requête initiale du curateur 

constitue notre première réponse à la problématique de cette thèse. Au demeurant, la capacité du 

système à former un sous-ensemble de documents d’intérêt simplifie les étapes suivantes du 

processus de curation. 

 

1.4.2 Seconde hypothèse 
Notre seconde hypothèse traite de la qualité de l’annotation automatique de documents et cherche 

à rapprocher le système des performances de l’expert. Réduire les interactions du curateur dans le 

processus est un objectif secondaire lié à l’observation de son comportement. Nous formulerons 

ainsi la seconde hypothèse : 

(H2) La validation des annotations peut être simplifiée par le triage des triplets, selon un 

classement résultant de la modélisation du comportement des curateurs. 

 

Concrètement, les ressources allouées à la curation constituent un obstacle majeur à la réalisation de 

ses objectifs. Le facteur humain est limité par un budget fixé. Néanmoins, si nous ne pouvons pas 

influencer la composante budget il est en revanche possible d’optimiser le temps passé par un expert 

sur sa mission (sa productivité). Premièrement, nous cherchons à travers cette hypothèse à valider le 

sens que notre système automatisé donne au contenu d’un document. Grâce à l’évaluation des 

composantes logicielles telles que l’extraction d’information et sa normalisation, nous pouvons 

qualifier la valeur des annotations suggérées au curateur. 

Pour aller plus loin, nous pouvons tester notre système dans un cas réel de curation et agir 

rétroactivement sur celui-ci en fonction des résultats obtenus. Un système automatisé ne peut pas 

surpasser la capacité d’un expert à interpréter le contenu d’un document. Or plusieurs experts 

n’auront pas non plus la même interprétation de ce document. Si l’on considère l’intersection de 

leurs connaissances comme l’ensemble minimal que l’on cherche à reproduire, optimiser le système 

selon une modélisation du comportement des utilisateurs devrait au moins être une façon efficace 

de se rapprocher du résultat attendu. 

En limitant, ou en triant les triplets d’annotations proposés pour la curation, nous estimons 

finalement que l’expert pourra se consacrer à des tâches critiques du processus (comme la 

validation) qu’il n’est pas possible de déléguer à la machine. De plus, si le curateur doit conserver la 

possibilité de compléter les suggestions générées automatiquement avec des informations que le 

système n’a pas pu identifier, les interactions humaines représentent un coût qu’il est nécessaire de 

minimiser. Cette question implique la définition complète ou exhaustive de l’utilisabilité du système 

et la création d’une interface adaptée aux besoins de la curation. 
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1.5 Vue d’ensemble 
Cette thèse est organisée autour de cinq chapitres, en incluant cette introduction. 

Le chapitre 2 a pour but de présenter l’État de l’art de notre étude. La portée de ce chapitre inclut 

une présentation générale de la biologie moléculaire et de la curation, limitée à ce qui est nécessaire 

pour la compréhension des chapitres consécutifs. Il s’ensuit une description exhaustive des 

ressources exploitées au cours de notre travail et une synthèse de méthodes fondamentales en 

recherche d’information et en fouille de données textuelles, en ciblant parmi ces méthodes celles 

dont la compréhension est nécessaire à la compréhension des chapitres expérimentaux. Ces 

méthodes étant implémentées sous forme de systèmes automatisés, nous introduisons également 

les différentes métriques permettant l’évaluation des résultats obtenus dans chacune de nos 

expériences. Enfin, ce chapitre est clos sur la description d’initiatives faisant référence dans cette 

spécialité de la bioinformatique, ainsi que sur la présentation de plusieurs outils ayant prouvé leur 

efficacité dans leur domaine. 

Dans le chapitre 3, nous cherchons à améliorer les approches traditionnelles d’exploration de la 

littérature en spécifiant différents axes de recherches. En exploitant des ontologies définies selon les 

besoins de la curation, nous supposons que l’annotation préalable de la littérature permet d’affiner 

la sélection de documents pertinents pour une requête donnée. Le modèle vectoriel est ensuite 

combiné à différents facteurs d’influence, tels que la spécificité des concepts ou encore le type de 

publication, dans le but d’optimiser le triage de documents. Dans un second temps, l’effet de 

l’expansion de requête par l’intermédiaire de synonymes est étudié. Enfin, ce chapitre nous permet 

de décrire l’architecture de neXtA5, un outil d’assistance à la curation de la littérature, développé 

pour s’intégrer dans le processus actuel des curateurs de neXtProt. 

Le chapitre 4 présente deux objectifs distincts. Tout d’abord nous voulons vérifier la qualité de 

l’information extraite de la littérature via notre système, et lui donner du sens malgré les différentes 

ambiguïtés relatives au langage naturel. Les expérimentations envisagées résultent de la campagne 

d’évaluation CLEF 2016. Ensuite, nous cherchons à légitimer la réorganisation des priorités du 

curateur vers des tâches critiques telles que le contrôle et la validation de l’information. Dans ce but, 

nous analyserons l’évaluation de neXtA5 dans un cas réel de curation, et présenterons une étude de 

son utilisabilité. Enfin, nous espérons simplifier le processus de curation grâce à la modélisation du 

comportement des experts ayant l’usage de notre système. Dans ce contexte, nous évaluerons 

différentes stratégies de priorisation de l’information suggérée au curateur, ainsi qu’une réduction 

du nombre d’annotations basée sur ses préférences. 

Le chapitre 5 conclut cette thèse en rappelant les principales réalisations apportées au cours des 

différents chapitres. Nous y résumons les résultats obtenus lors de nos expérimentations ainsi que 

les conclusions que nous tirons sur chacune des hypothèses examinées. Enfin, le fil conducteur de 

notre étude étant relatif à l’amélioration du processus de curation, nous terminerons en discutant du 

coût que cela représente et de la direction que pourrait prendre notre recherche. 

 



 Luc Mottin 7 
 

Chapitre 2 – État de l’Art 
Ce chapitre est destiné à donner un aperçu général de la curation dans le contexte de la biologie 

moléculaire. Abordant dans un premier temps des notions globales pour comprendre cet 

environnement, nous nous concentrerons ensuite sur l’échelle plus concrète des techniques et 

applications en fouille de textes qui ont émergé et fait évoluer la recherche dans ce domaine. La 

première partie intégrera les différentes disciplines concernées par la biocuration afin d’appréhender 

les concepts élémentaires et la complexité associée aux hypothèses développées dans cette thèse. La 

seconde partie de cet État de l’Art décrira les ressources documentaires et terminologiques 

communément utilisées par les biocurateurs, et les moyens plus spécifiques utilisés par les curateurs 

dans le cadre du projet neXtPresso. L’évolution des méthodes de fouille de données textuelles sera 

ensuite décrite et nous donnera les pistes quant à l’intérêt de combiner ces systèmes dans un 

processus de curation automatisé in extenso. Le choix de collections et de stratégies, justifié 

subséquemment, servira de base aux développements des chapitres 3 et 4 ; néanmoins des 

informations complémentaires apparaîtront plutôt en introduction de chapitre lorsque des précisions 

s’avéreront nécessaires. Nous expliquerons ensuite les métriques qui seront employées dans le cadre 

de l’évaluation des performances de différentes composantes de la curation. Et finalement, ce 

premier chapitre sera conclu par une analyse des outils traditionnels de la curation biomédicale, ainsi 

que des outils existants permettant de réaliser des tâches analogues aux objectifs visés dans cette 

thèse. 

 

2.1 La biologie moléculaire : une discipline à l’origine de la médecine de 

précision 
La biologie moderne trouve ses origines au milieu du XIXème siècle avec les travaux de Mendel sur 

l’hérédité, ainsi que la théorie de Darwin concernant l’évolution des espèces. Puis, en 1952, les 

travaux de Watson et Crick décrivant la structure de l’ADN propulsent notre compréhension du 

vivant vers de nouveaux horizons. Aujourd’hui nous sommes capables de décoder un génome aussi 

complexe que celui de l’Homo sapiens en à peine quelques jours, mais connaître sa séquence en 

nucléotides4 ne suffit pas à appréhender complètement le fonctionnement de cet organisme. 

La cellule est l’unité fondamentale de tout organisme. Elle est composée de molécules dont les 

fonctions lui permettent de se nourrir, grandir, se multiplier, et d’interagir avec son environnement, 

en un mot : de vivre. Ces molécules, nommées protéines, sont à la fois des constituants physiques de 

la cellule (comme les protéines membranaires) et aussi les responsables de son activité : 

transmission de signaux, transition ou utilisation de plus petites molécules, etc. Traduire le génome à 

l’origine de ces protéines est donc un premier pas vers la compréhension des mécanismes du vivant, 

mais il s’agira ensuite de décrire les fonctions spécifiques, d’analyser les processus ou d’observer les 

voies métaboliques qui en sont issues. L’étude de l’ensemble de ces composantes de la vie à l’échelle 

moléculaire définit alors cette science que l’on appelle la biologie moléculaire. 

Le fondement de la biologie moléculaire décrit le lien entre gènes et protéines de la manière 

suivante : le matériel génétique (ADN) sera d’abord transcrit en acides ribonucléiques qui seront 

ensuite traduits en séquences de nucléotides formant les protéines essentielles à la vie. Les gènes 

sont donc à l’origine des caractères héréditaires de tout individu. Ils constituent le support de 

                                                             
4 Séquence de nucléotides : quatre monomères, désignés par les lettres de l’alphabet A, C, G et T, sont 
assemblés en longues chaines polymériques appariées et encodent l’information génétique comme une 
combinaison de 1 et de 0 coderait l’information sur un système informatique. 
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l’information transmise entre les générations et si leur modification peut être considérée comme un 

facteur de l’évolution, elle est aussi la cause de nombreuses maladies. Il a été établi que l’ordre des 

gènes sur un chromosome est fixe (hors réarrangements chromosomiques), et ce phénomène a 

motivé la cartographie générale de tous les génomes des espèces vivantes connues [International 

Human Genome Sequencing Consortium 2004]. Cette étude implique le séquençage de longues 

chaînes nucléotidiques (3.2 milliards de paires de bases pour l’Homme) et produit une énorme 

quantité de données à organiser et à traiter. Malgré leurs coûts originellement élevés, ces travaux 

ont permis la localisation des gènes, la caractérisation des protéines encodées, ou encore l’étude et 

le traitement de maladies liées à la mutation de l’ADN. Intrinsèquement, nous sommes également 

capables d’isoler les facteurs génétiques à l’origine de certaines maladies grâces aux variations par 

rapport à un génome de référence et à l’observation de traits phénotypiques spécifiques, et par 

conséquent de concevoir des procédures diagnostiques, de préventions et de traitements relatifs à 

ces variations spécifiques. 

Somme toute, le séquençage complet du génome a ouvert la voie à de nouvelles approches en 

biologie qui ont pour objectif d’appréhender les divers mécanismes cellulaires, et donc de faire 

évoluer significativement la médecine moderne. Définir l’ensemble du réseau d’interactions des 

protéines fait partie de défis à surmonter pour y parvenir. En conséquence, certains scientifiques ont 

cherché à caractériser chaque protéine par le lien qu’elle établit naturellement avec d’autres 

molécules : cette liaison est un phénomène physique d’interaction entre les atomes qui peut survenir 

avec de plus petites molécules, des brins d’ADN ou d’ARN, ou même d’autres protéines. Or si le 

séquençage du génome avait permis l’identification de protéines pour en observer la fonction, leur 

mode opératoire restait un mystère concernant une partie des protéines identifiées. Il a alors été 

montré que celles-ci ne participaient pas à l’activité cellulaire de manière isolée mais devaient 

interagir sous forme de complexes pour agir sur l’organisme [Pereira-Leal et al. 2006]. L’hémoglobine 

est un exemple représentatif de cette catégorie de protéines. Cette macromolécule, composant des 

érythrocytes, est constituée de plusieurs protéines assemblées de manière à ensuite fixer les 

molécules d’oxygène, permettre leur transport, et les libérer dans l’organisme. Cependant, certaines 

modifications génétiques ou environnementales ont une influence notable sur ce réseau 

d’interactions des protéines et sont à l’origine de phénomènes pathologiques tels que les tumeurs 

[Ideker et Sharan 2008]. L’analyse de ce réseau d’interactions est aussi le meilleur moyen dont nous 

disposons aujourd’hui pour comprendre le fonctionnement d’organismes étrangers (virus, bactéries, 

etc.), avec pour impact l’évolution de la pharmacologie vers des médicaments plus efficaces et plus 

spécifiques, capables de lutter contre des organismes pathogènes sans perturber l’hôte. Avant les 

années 2000, l’observation de l’interactome5 a été grandement aidée par l’évolution de la 

technologie (Yeast-2-Hybrid, spectrométrie de masse, etc.) et les études à grande échelle ont donné 

lieu à des millions de résultats expérimentaux. De nombreuses bases de données ont vu le jour pour 

recueillir ces informations, et finalement le développement de la bioinformatique a évolué pour 

traiter les volumes de données générées, y compris de vastes collections de données textuelles. 

Puisque la littérature détaille maintenant avec précision le fonctionnement de millions de protéines, 

leurs interactions ou leur genèse, il est devenu primordial de pouvoir croiser les données provenant 

de champs de recherche différents pour aller plus loin dans nos recherches ; ou simplement de savoir 

où trouver une information particulière. Ce défi est d’autant plus pressant que les expériences sont 

toujours plus nombreuses et plus pointues, que notre compréhension de l’organisme atteint des 

degrés de complexité plus élevés, et que la masse des connaissances acquises croît en conséquence. 

  

                                                             
5 Interactome : cartographie retraçant les interactions de toutes les protéines d’un organisme. 
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2.2 Qu’est-ce que la curation ? 
Il convient dans un premier temps d’expliquer le principe de curation de données, dans le contexte 

de la recherche, au travers de son étymologie latine curare, qui signifie « prendre soin ». Quel que 

soit le domaine que l’on observe (sciences de la vie, sciences sociales, économie, etc.), nous nous 

retrouvons face à un environnement dans lequel l’information est essentielle et continue de prendre 

de plus en plus d’ampleur. Devant cet afflux de nouvelles données, ajoutées aux bases de 

connaissances existantes, les méthodes de gestions des données se doivent d’être robustes et 

efficaces pour permettre leur intégration et leur diffusion. C’est pourquoi, afin d’assurer la 

persistance de la recherche dans ces conditions, des individus et des compétences spécifiques sont 

nécessaires dans le but de prendre soin des données (compétences telles que l’analyse et la 

compréhension de données dans un contexte particulier, l’extraction d’informations, la 

communication, etc.) [Schneider 2013]. En outre, ces experts ont d’autant plus besoin d’un soutien 

logistique et technologique pour assurer leur rôle que leur environnement de travail évolue 

constamment (nouvelles sources, nouveaux types de données, etc.). C’est pour cela que nous nous 

pencherons plus en détail, dans un second temps, sur les technologies existantes ou en 

développement. 

Aujourd’hui le rôle du curateur est indissociable de la recherche scientifique. L’analogie est souvent 

établie avec le conservateur d’un musée qui a la charge d’une collection : le curateur a la 

responsabilité d’analyser, de mettre en avant les nouvelles données, mais aussi de corriger voir de 

purger le contenu d’une ressource. Sa mission d’intermédiaire, entre les personnes qui ajoutent leur 

contribution à cette myriade d’informations et celles qui les utilisent, répond donc à plusieurs 

besoins : 

• Trouver du sens au contenu d’une collection, en regroupant et en catégorisant les 

informations disponibles selon des critères sélectifs (par exemple : un type de document, une 

thématique, etc.) ; 

• Gagner du temps lors d’une recherche, sa connaissance des ressources permettant de filtrer 

les documents et d’en sélectionner le sous-ensemble correspondant à une requête précise ; 

• Évaluer et mettre en avant des informations nouvelles, ou des documents méconnus, mais 

dont l’intérêt est avéré. 

 

De facto, le curateur est un professionnel ayant suivi une formation avancée, légitimant sa 

qualification à juger d’un thème donné par le biais de ses études ou d’une activité en relation avec ce 

sujet. L’influence du curateur transparaît alors dans sa capacité à mettre en relation des informations 

provenant de différentes sources, voire de différentes disciplines, permettant en plus l’émergence de 

nouvelles connaissances [Mesguich et al. 2012]. Cette démarche confère d’ailleurs un degré de 

qualité aux données dont les utilisateurs bénéficient en aval. Si au prime abord, l’interconnexion de 

plusieurs sources relayant une même information devrait lui conférer une certaine crédibilité, c’est 

finalement lorsque l’information est relayée par un expert – une tierce personne maîtrisant le sujet – 

que l’on peut la considérer comme validée. 

Nonobstant la complexité de la curation, appliquée aux vastes collections qui existent par exemple 

en médecine ou en biologie, il reste impératif de permettre aux utilisateurs d’obtenir facilement et 

rapidement cette information significative relative à un sujet – une requête – donné. Si le stockage et 

la transmission de l’information requièrent des outils adaptés à la quantité de données, leur 

entretien nécessite des méthodologies et des moyens relatifs à leur qualité (normes, standards, etc.). 
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Il est alors évident que l’ensemble de ce processus représente un coût conséquent en ressources, 

non seulement humaines, mais aussi technologiques [National Research Council. 2015]. 

Depuis peu, les données de la recherche sont retrouvées associées à un acronyme, FAIR (pour 

Findable, Accessible, Interoperable, Reusable) [Wilkinson et al. 2016], qui résume bien les principes 

de base de la curation. 

 

2.3 La biocuration 
Nous nous attacherons à définir dans cette section les spécificités de la curation appliquée à des 

données biomédicales. Nous explorerons chacune des étapes de ce processus avant d’introduire le 

besoin actuel d’automatiser son déroulement. 

 

2.3.1 Définition 
Malgré l’évolution du web, il ne suffit pas à un biologiste d’aller sur internet pour trouver 

trivialement les données qui correspondent aux besoins de son travail. En revanche, il est possible 

que ces données soient en fait stockées dans l’une des nombreuses bases de données biomédicales 

créées au cours des dernières décennies. Il est même possible que l’information finale ne soit pas 

disponible à un seul endroit, mais répartie entre plusieurs BDD enrichies par des types de données 

complémentaires. Par exemple, il peut s’agir de littérature stockée dans la bibliothèque numérique 

MEDLINE, de protéines intrinsèquement désordonnées référencées par DisProt, dont la 

conformation spatiale se trouve dans Protein Data Bank (PDB), d’alignements de nucléotides, 

d’annotations fonctionnelles relatives à tel ou tel variant, etc. Toutes ces données sont généralement 

sauvegardées sous forme de texte ou données structurées, bien que l’on trouve aussi des bases 

d’images (radiographies, gels, etc.), et on comprend que c’est un contexte très complexe dans lequel 

notre biologiste passera du temps pour s’y retrouver. Tout comme le biologiste ne passe pas toutes 

ses journées à réaliser des expérimentations en laboratoire, le biocurateur participe à des 

conférences, échange avec les spécialistes, et se forme en permanence. Son rôle implique de 

comprendre les données afin de pouvoir les traiter et les organiser. Il apprend et enseigne 

l’utilisation d’outils spécifiques, se tient à jour des derniers développements scientifiques et 

technologiques, et partage avec d’autres les problèmes rencontrés au cours de ses tâches 

quotidiennes pour progresser. On comprend alors que ce n’est pas une mission solitaire de soutien 

aux autres chercheurs, mais un travail qui implique la collaboration entre individus et la 

complémentarité entre domaines. 

Comme pour tout processus de curation, la biocuration permet de contrôler la qualité de données 

« brutes », d’y déceler une éventuelle information erronée pour la supprimer ou au contraire de 

mettre en avant une information originale ou particulière [Burge et al. 2012]. Une découverte 

biomédicale restant méconnue de la communauté présente peu d’intérêt car elle n’est pas validée ni 

mise en valeur. Mais en plus, le curateur doit être capable de jongler entre les sources afin de 

connecter et centraliser les informations dans un unique environnement. En d’autres mots, il va 

générer une nouvelle information, plus « évoluée », plus compréhensible, et ainsi permettre au 

chercheur de gagner un temps précieux : l’information biologique existante est transformée de 

manière à être plus facilement accessible et interprétable par un humain, mais aussi par un 

ordinateur. C’est pourquoi la biocuration nécessite des compétences d’analyse, d’interprétation et 

d’intégration des données ciblées. UniProt est un parfait exemple de l’importance de la biocuration. 

Cette base de données est un pivot qui rassemble les connaissances sur les protéines et propose 
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pour chacune un modèle standardisé rassemblant différentes sources, avec d’un côté une séquence 

de nucléotides obtenue par l’expérimentation, et de l’autre un ensemble exhaustif d’informations 

extraites de la littérature et détaillant la fonction de la protéine, son origine, et la reliant à toute 

autre molécule conjointement impliquée dans un processus biologique contrôlé [Poux et al. 2016]. 

Dans cette thèse, nous ne considérerons la biocuration que dans le cadre de son application à la 

littérature biomédicale, sans tenir compte de tous les autres types de curations indispensables à la 

progression de la recherche (par exemple : contrôle qualité d’expérimentations, annotation du 

génome, etc.). Les étapes de la curation manuelle, schématisées dans la Figure 1, sont décrites dans 

la suite de cette section. 

 

Recherche 

La sélection des publications est primordiale car les curateurs ne disposent pas d’un temps illimité. 

Les ressources à disposition sont généralement liées à un mandat qui va financer et diriger leur 

travail selon des critères particuliers, comme par exemple : rechercher toutes les preuves impliquant 

la kinase FYN dans le développement d’un cancer. Les curateurs vont alors rechercher des 

publications relatives à cette kinase dans les bases de données (PubMed, études sous COSMIC, etc.). 

Certains critères tels que la non-disponibilité du plein-texte associé à un résumé sont susceptibles de 

filtrer certaines publications de la liste originale. 

Après avoir lu une première fois un article, les curateurs sont à même de porter un jugement sur la 

pertinence de celui-ci dans le cadre de leur étude. On estime que rejeter les publications non-

pertinentes compte en moyenne pour 7% du temps total alloué à la curation [Wiegers et al. 2009], 

mais cette valeur est néanmoins relative à l’expérience du curateur (sa connaissance du sujet, sa 

méthode de travail, etc.). Certains se font une idée à travers une lecture linéaire de la publication 

alors que d’autres préféreront cibler certains éléments tels que le résumé ou la conclusion, l’absence 

de détails concernant l’expérimentation associée, etc. D’autres prendront avant tout le temps de 

trier la liste de publications selon leurs critères personnels, comme la présence ou non du gène en 

question dans le titre. 

 

Annotation 

Après avoir jugé un article intéressant, le curateur cherche à en extraire l’ensemble des concepts clés 

(du moins ceux qu’il est capable d’identifier). Lors de cette étape il fait un usage intensif des 

vocabulaires contrôlés afin de normaliser chacun des concepts extraits selon un standard donné 

[Poux et Gaudet 2017]. Par ce procédé, les différents synonymes d’une même protéine pourront être 

rapportés à un unique identifiant UniProt. En outre, la redondance de l’information est mise en 

valeur, et c’est également un moyen d’éviter l’annotation de concepts rendus obsolètes depuis un 

certain temps. Chaque annotation fait finalement référence à un ensemble minimum d’informations 

incluant entre autres : 

1. un sujet (par exemple : une kinase), 

2. un objet (par exemple : un processus biologique), 

3. la relation qui lie sujet et objet (par exemple : une régulation négative), 

4. la méthode employée pour observer ce phénomène, 

5. l’extrait de texte dans lequel on retrouve cette information, 

6. d’éventuels commentaires libres de la part de l’annotateur.  
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Validation 

La validation est une étape importante du cycle de curation, car, malgré l’expérience du curateur, il 

est toujours possible qu’une erreur humaine survienne au cours du processus. Des informations 

cruciales peuvent échapper à un œil entrainé, tout comme des erreurs de typographie peuvent se 

glisser dans un nom ou un identifiant. De facto, il existe des données erronées (ou incomplètes) 

même dans les bases de connaissances issues de la biocuration [Poux et al. 2014]. Or, ces erreurs 

peuvent avoir des conséquences [Percudani et al. 2013]. Pour un curateur, il est d’autant plus 

essentiel d’assurer la validation de l’information (avant son intégration) qu’il cherche à minimiser ce 

taux d’erreur (a fortiori pour maintenir la fiabilité de la ressource concernée). 

Cette validation passe (entre autres) par une relecture de la part du curateur, mais peut aussi être 

envisagée à travers la comparaison du produit final de deux curateurs ayant analysé la même 

publication. Ce type de contrôle est généralement appelé l’accord inter-annotateurs, mais nous 

reviendrons plus précisément sur ce concept dans le paragraphe 4.3.1. Divers bénéfices peuvent 

émaner de ce type d’échange, en marge de la validation des annotations de chacun. Un curateur plus 

expérimenté peut partager son savoir par ce biais, et cette formation profitera aux futurs travaux de 

curation. De plus, il est possible que cela permette la mise à jour – voire parfois la création – des 

vocabulaires contrôlés, par exemple lorsqu’un concept original est apparu durant le processus de 

curation. 

C’est également lors de cette étape que le curateur peut contacter l’auteur de référence d’une 

publication pour lui demander des précisions ou lui relayer des incohérences observées [Salimi et al. 

2006]. Les scientifiques faisant fréquemment usage de nomenclatures variées, et non standardisées, 

il vaut mieux les proscrire avant la rédaction de futures études. De plus, nous avons mentionné que 

la présence d’erreurs typographiques est courante, même dans les articles ayant enduré une 

validation éditoriale approfondie avant leur acceptation. Certaines erreurs peuvent être sans réelle 

conséquence (faute d’orthographe ou de langage), tandis que d’autres sont à l’origine d’une 

mauvaise interprétation (mauvais gène mentionné, inconsistance dans la position d’une variation de 

nucléotide, etc.). Et enfin, les méthodes employées pour parvenir aux résultats mentionnés dans 

l’article ne sont parfois pas décrites de manière assez explicite pour servir d’annotations. 

 

Publication 

Il s’agit de la dernière étape de la curation. L’ensemble des annotations validées va enrichir la base 

centralisée de connaissances où elles sont mises à la disposition d’un public. Toutefois la qualité de la 

curation de données ne se limite pas à un travail de fond sur ces données. Certes la fiabilité de 

l’information est primordiale, mais il existe aussi différents médiums adaptés à sa diffusion et dont le 

choix dépend grandement de ses utilisateurs futurs. Une interface utilisateur ergonomique 

permettra d’accéder facilement à l’information ou de visualiser un contenu spécifique de la base de 

données, alors qu’un format d’export adéquat permettra la compatibilité des données avec d’autres 

outils. Tout ceci améliore la visibilité des données curées et optimise leur intégration dans le 

développement de la recherche. 
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Figure 1 : Schéma du processus de curation de la littérature biomédicale. 

 

2.3.2 Automatisation de la biocuration 
La curation de publications scientifiques est un processus itératif dont les étapes sont présentées en 

Annexe 1. Étant donné que la communauté scientifique publie potentiellement toute l’année, 24h/24 

7j/7, ce processus ne sera a priori jamais achevé. Le journal Nucleic Acid Research a d’ailleurs recensé 

1'695 bases de données relatives à la biologie en 2017, soit 54 de plus qu’en 2016 [Galperin et al. 

2017]. Malgré la redondance de l’information inhérente à une telle dispersion, chacune de ces BDD 

apporte son lot de données uniques, et chaque nouvelle publication vient potentiellement grossir ce 

nombre. Pourtant, à propos de cette littérature, il est estimé qu’actuellement 50'000 à 70'000 

nouveaux articles sont examinés chaque année en vue d’une curation (uniquement via UniProt), mais 

que seuls 17% d’entre eux sont finalement soumis à une curation complète [Poux et al. 2016].  

Certaines limitations contextuelles font que l’ensemble de la littérature existante n’est tout 

simplement pas accessible à une curation intégrale. Tout d’abord, comme la curation est 

fréquemment financée dans le cadre d’un projet particulier, une partie de la littérature est 

simplement hors-sujet et non exploitée – ou partiellement – pour cet objectif isolé. Ensuite, certaines 

publications ne sont pas accessibles à cause du journal auquel elles sont associées (en raison de leur 

format de publication ou de leur politique opposée au libre accès). Et enfin, les articles ne sont 

parfois pas écrits dans une langue familière au curateur (l’anglais étant considéré comme la langue 

de la communauté scientifique [Garfield 1977]). La littérature encore à traiter représente finalement 

un travail considérable et exige des ressources adaptées (temps et experts) ; or ces ressources ont un 

coût auquel il convient d’ajouter la maintenance des bases de connaissances [Kaiser 2016]. Partant 

de ces faits, la curation manuelle peut difficilement contrebalancer l’expansion de la littérature 

[Baumgartner et al. 2007], alors que son automatisation représente un véritable enjeu pour la 

bioinformatique. 

  

Recherche

• Choix des sources (ressources)

• Collecte des publications

Sélection

• Première lecture

• Jugement de pertinence

Annotation

• Extraction d'informations : entités, interactions, preuves, etc.

• Normalisation

• Connexion des informations avec d'autres bases de connaissances

Validation

• Relecture et auto-correction

• Croisement des annotations entre curateurs

• Feedback

Intégration

• Sauvegarde dans une base de données

• Publication de l'information
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De multiples efforts ont été fournis au cours des dernières décennies pour faire évoluer la 

biocuration grâce aux outils informatiques. Plusieurs des méthodes imaginées seront analysées dans 

cette thèse, mais il en ressort globalement que leur efficacité reste limitée à un contexte donné. 

Beaucoup d’outils sont spécialisés et extrêmement performants dans un champ d’application 

particulier [Hirschman et al. 2012], et le bénéfice lié à leur utilisation sur des tâches spécifiques est 

avéré [Kiyavitskaya et al. 2006]. La curation a donc évolué en intégrant ces technologies et de 

nouvelles attentes de la part des curateurs ont émergé de ce progrès. Entre autres, les opérations 

manuelles dans le processus sont chronophages en plus d’être une potentielle source d’erreurs. Si 

l’on peut s’affranchir des manipulations intermédiaires, ou de l’obligation de contrôler les données à 

chaque étape, il devient alors envisageable de rediriger les efforts du curateur vers d’autres objectifs. 

Toutefois, pour le moment, relativement peu d’outils sont optimisés pour s’acquitter de la curation 

d’une base de données de bout en bout. 

 

2.4 Les ressources utilisées 
Cette section est consacrée à la présentation des diverses bases de connaissances exploitées dans le 

cadre de cette thèse. Après avoir décrit les ontologies utiles à la reconnaissance d’entités nous 

développerons le thème de l’accès à la littérature biomédicale. 

 

2.4.1 Axes d’étude et dictionnaires terminologiques 
La biomédecine est un domaine multidisciplinaire qui implique un nombre conséquent de 

spécialisations. Dans un tel contexte, les ontologies jouent un rôle primordial d’homogénéisation 

pour permettre l’intégration et la transmission de l’information, quelle que soit sa forme originelle, 

tout en réduisant le risque d’ambiguïté. L’usage de vocabulaires contrôlés permet non seulement 

d’établir des liens entre différentes bases de données mais aussi de maintenir la consistance des 

informations et d’accélérer le processus de curation. Les thesauri mentionnés dans cette étude ont 

été utilisés, partiellement ou dans leur intégralité, afin d’indexer des documents en extrayant et en 

normalisant les informations clefs qu’ils contiennent. 

L’automatisation de la curation requiert des ressources de qualité pour être compétitive (en termes 

de précision) vis-à-vis d’un être humain entraîné à réaliser le même exercice. Dans cette optique, 

l’emploi de terminologies a été systématiquement associé à un prétraitement impliquant par 

exemple la sélection d’un dictionnaire adéquat, son expansion ou son raffinement, la correction des 

irrégularités ou même la suppression de doublons. Parmi les critères de sélection, nous pouvons 

d’ores et déjà citer la compatibilité du lexique avec les besoins de la curation (pour le projet 

neXtPresso), mais aussi la nature très spécifique des informations recherchées. La terminologie doit 

aussi être assez formelle pour supporter les méthodes de Traitement Automatique du Langage 

Naturel (TALN), même si certaines particularités sont parfois très spécifiques au domaine (par 

exemple les caractères spéciaux dans les formules développées de composants chimiques). 

Enfin, chacune de ces ressources étant maintenue par des organisations distinctes à des fréquences 

de mise à jour différentes, leur synchronisation a fait l’objet d’une attention particulière, voire d’une 

gestion d’historiques, afin de permettre le développement du projet tout en conservant une certaine 

cohérence entre les évaluations effectuées. 
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2.4.1.1 Maladies 

Le lexique de la santé regroupe des domaines variés tels que l’anatomie, la microbiologie ou même la 

pharmacologie. Certains domaines disposent d’une ontologie qui leur est propre, alors que d’autres 

ontologies couvrent indifféremment plusieurs domaines (par exemple les symptômes liés aux 

maladies humaines). Dans cette section nous décrivons le Medical Subject Headings (MeSH) et le 

National Cancer Institute thesaurus (NCIt), que nous avons choisi parmi d’autres lexiques relatifs aux 

maladies en raison de leurs domaines (ou sous-domaines) d’application particulièrement adaptées 

aux besoins de la curation. 

 

National Cancer Institute thesaurus 

Le National Cancer Institute thesaurus est un vocabulaire contrôlé principalement construit autour 

des maladies liées au cancer. Il couvre également d’une manière plus large leurs traitements, les 

maladies associées, les agents pathogènes et bien d’autres informations utiles aussi bien dans le 

cadre des soins cliniques que de la recherche [Fragoso et al. 2004]. Conçue et maintenue par le 

National Cancer Institute (NCI), cette terminologie est à l’origine une des réalisations liées au projet 

Enterprise Vocabulary Services (EVS) lancé en 1997 pour être entre autres utilisée par de nombreux 

acteurs – publics et privés – de la recherche biomédicale à travers le monde. Par la suite, pour 

répondre au besoin d’unification des différentes terminologies intégrant des informations connexes 

les unes aux autres, des initiatives comme l’Unified Medical Language System (UMLS) ont amené à la 

cartographie et au regroupement de vocabulaires contrôlés ; et c’est pourquoi le NCIt dispose d’un 

identifiant UMLS relatif à chacune de ses entrées [Sioutos et al. 2007]. 

Cataloguant 123'672 termes au début 2017, cette ontologie évolue tous les mois avec notamment 

l’ajout d’environ 700 nouveaux termes à chaque mise-à-jour. La version la plus récente du NCIt 

exploitée dans cette thèse est datée de juin 2016 et est accessible librement sur internet6 au format 

Web Ontology Language (OWL). Néanmoins, seul un sous-ensemble de cette terminologie a été 

systématiquement utilisé lors des différentes opérations impliquant l’annotation des « Maladies » 

(dans le cadre du projet neXtPresso) car elle répertorie également des entités dont la portée 

s’éloigne de l’axe de curation neXtProt (les gènes et protéines, les médicaments, etc.). Ce sous-

ensemble est défini par la sélection de douze types sémantiques relatifs à l’UMLS et compte 28'856 

entrées (101'585 termes et synonymes). La liste des types sémantiques sélectionnés, détaillée dans 

le Tableau 1, a été construite sur la recommandation de curateurs pour leur fréquence dans 

l’annotation de MEDLINE. 

  

                                                             
6 https://ncit.nci.nih.gov/ncitbrowser/ 

https://ncit.nci.nih.gov/ncitbrowser/
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Identifiant Unique Type Sémantique 

T019 Congenital Abnormality 

T020 Acquired Abnormality 

T033 Finding 

T037 Injury or Poisoning 

T046 Pathologic Function 

T047 Disease or Syndrome 

T048 Mental or Behavioural Dysfunction 

T049 Cell or Molecular Dysfunction 

T050 Experimental Model of Disease 

T184 Sign or Symptom 

T190 Anatomical Abnormality 

T191 Neoplastic Process 

Tableau 1 : Types sémantiques sélectionnés pour filtrer les concepts du NCIt présentant un intérêt pour l'annotation de 
maladies. 

 

Medical Subject Headings 

Le MeSH est une terminologie de référence créée et maintenue à jour par la National Library of 

Medicine (NLM) dont le but est de permettre l’indexation de documents biomédicaux, et plus 

généralement de publications scientifiques. Développée dès 1960 en se basant sur les sujets de 

l’Index Medicus [Rogers, 1963], le MeSH sera publié par la NLM en 1963 dans sa seconde version. Elle 

comptait alors 5'700 descripteurs regroupés en 30 catégories. Sa structure a ensuite été adaptée 

jusqu’à sa forme actuelle qui compte 16 sujets principaux tels que l’Anatomie (catégorie A), les 

Maladies (catégorie C) ou les Sciences de l’Information (catégorie L), et répertorie finalement 

115'845 concepts en janvier 2017. Le MeSH est disponible à la consultation7 et téléchargeable sur le 

site de la NLM8. La dernière version utilisée dans le cadre du projet neXtPresso date de juin 2016. 

Dans ces travaux, le MeSH est utilisé en complément du NCIt pour fournir des synonymes originaux 

qui viennent élargir la portée de la reconnaissance des maladies. Concrètement, chaque entrée du 

NCIt est alignée avec son équivalent dans le MeSH (lorsque celui-ci existe) via leurs identifiants UMLS 

respectifs, et ainsi de nouveaux synonymes viennent compléter le dictionnaire utilisé pour la 

Reconnaissance d’Entités Nommées. Ce sont donc 30'367 synonymes inédits qui ont été ajoutés, soit 

en moyenne un peu plus d’un par concept du NCIt. 

 

2.4.1.2 Gene Ontology 

Une initiative internationale lancée en 1998 a eu pour objectif d’uniformiser la description des 

fonctions des produits géniques, ainsi que les relations entre ces concepts, grâce à une unique 

terminologie commune à tous les organismes vivants. Ces données étant stockées dans des bases de 

données respectives à différentes espèces, trois d’entre elles (FlyBase pour la drosophile, 

Saccharomyces Genome Database pour la levure, et Mouse Genome Database pour la souris) ont 

initialement collaboré pour proposer la première version de la Gene Ontology [GO Consortium 2000], 

dont la structure arborescente est encore utilisée aujourd’hui par les 35 institutions qui contribuent à 

son développement [GO Consortium 2017]. Accessible librement sur le web9 au format Open 

                                                             
7 https://meshb.nlm.nih.gov/search 
8 https://www.nlm.nih.gov/mesh/filelist.html 
9 http://www.geneontology.org 

https://meshb.nlm.nih.gov/search
https://www.nlm.nih.gov/mesh/filelist.html
http://www.geneontology.org/
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Biomedical Ontologies (OBO), cette terminologie est organisée autour de trois axes indépendants qui 

caractérisent trois domaines d’études des produits géniques : 

• Les Processus Biologiques (BP) décrivent tous les événements biologiques (tels que les 

réactions chimiques ou les transformations physiques) impliqués dans la survie de la cellule 

ou dans son évolution. Ils sont au nombre de 30'379 dans la version de janvier 2017. 

• Les Fonctions Moléculaires (MF), comptant 11'680 entrées dans la GO, représentent les 

activités biochimiques réalisées par les différents produits géniques, seuls ou sous forme de 

complexes. 

• Les Composants Cellulaires (CC) comptent 4'244 concepts qui détaillent chaque élément, 

complexe, et structure d’une cellule ou du milieu extracellulaire, tels que les protéines 

membranaires, les organelles, ou même le chloroplaste. Généralement les produits géniques 

font partie, ou sont localisés via des entités entrant dans cette catégorie. 

 

Comme nous pouvons l’observer dans la Figure 2 qui décrit la sécrétion de cytokines, chaque entrée 

dans la GO renseigne les champs suivants : 

• Un identifiant unique ; 

• Le nom du concept décrit ; 

• Son axe d’application ; 

• Une définition factuelle ; 

• L’ensemble des synonymes existants, ainsi qu’un degré de qualité pour chacun ; 

• Sa relation avec d’autres entrées de la GO, incluant tous les liens de parenté et de filiation. 

 

[Term] 
id: GO:0050663 
name: cytokine secretion 
namespace: biological_process 
def: "The regulated release of cytokines from a cell. Cytokines are any of a group of proteins that 
function to control the survival, growth and differentiation of tissues and cells, and which have 
autocrine and paracrine activity." [GOC:ai, GOC:bf, ISBN:0198599471] 
synonym: "interferon secretion" NARROW [GOC:add, GOC:mah] 
synonym: "interleukin secretion" NARROW [GOC:add, GOC:mah] 
is_a: GO:0009306 ! protein secretion 
relationship: part_of GO:0001816 ! cytokine production 

Figure 2 : Représentation du concept GO:0050663 au format OBO. 

 

2.4.1.3 Interactions entre protéines 

L’étude des interactions entre protéines (PPI) est essentielle à la compréhension de la physiologie de 

la cellule dans son état normal ou dans le cadre d’un dysfonctionnement. Même si une partie des 

protéines fonctionne de manière relativement isolée, la plupart travaillent ensemble pour 

coordonner de nombreux processus biologiques ayant un impact sur la structure et la fonction de la 

cellule incluant le contrôle du cycle cellulaire, le transfert de signaux, le reploiement des protéines ou 

même les modifications post-traductionnelles (PTM). Afin d’assister la recherche en protéomique et 

sur l’interactome, il est primordial d’intégrer des standards permettant « la comparaison, l’échange 

et la vérification des données », et c’est dans cette optique que l’organisation HUPO (Human 
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Proteome Organisation) a soutenu la Proteomics Standards Initiative (PSI) [Orchard et al. 2003]. 

Cette initiative a permis l’élaboration et le maintien de vocabulaires contrôlés relatifs à différentes 

applications de ce domaine : 

• PSI-MI pour les interactions moléculaires ; 

• PSI-MS pour la spectrométrie de masse ; 

• PSI-PI pour les méthodes bioinformatiques ; 

• PSI-MOD se concentre sur les modifications des protéines ; 

• PSI-PS concerne la séparation des protéines. 

 

Ces différentes ontologies couvrent un large éventail de concepts présentant un intérêt plus ou 

moins important pour la curation globale des publications scientifiques. Pour répondre au besoin très 

spécifique des curateurs, nous avons construit notre propre terminologie reposant sur un ensemble 

restreint de 14 descripteurs d’interactions et 9 expérimentations. Ces concepts ont été sélectionnés 

car ils suffisent à décrire l’ensemble des relations fondamentales habituellement annotées dans la 

littérature. Cette terminologie est présentée dans l’Annexe 2, en incluant des concepts 

supplémentaires qui n’ont pas été retenus pour cette étude ainsi que 15 concepts spécifiques à la 

recherche de modifications post-traductionnelles. 

 

2.4.1.4 UniProt 

UniProt (pour Universal Protein Resource) est, comme son nom l’indique, une base de connaissances 

internationale qui référence l’ensemble des protéines et informations relatives connues à travers 

plusieurs bases de données (UniProtKB, UniParc, UniRef, UniMes). Toutes les protéines y sont 

représentées par leurs séquences d’acides aminés, fonctions et interactions, ainsi qu’un ensemble 

d’annotations manuelles ou automatiques. Le nom des gènes codant ces protéines est également 

répertorié. Nous avons ainsi pu obtenir une liste de 19'519 gènes humains (soit environ X=85% du 

génome de l’espèce humaine) présentant un intérêt pour nos curateurs, ainsi que les 46'380 

synonymes qui y sont associés. Néanmoins, même si cette liste nous offre une bonne couverture de 

la littérature, son extraction représente un défi de nomenclature. En effet, s’il existe des règles 

guidant la standardisation de cette nomenclature [Wain et al. 2002], certains noms de gènes restent 

parfaitement ambigus et difficilement dissociables du langage courant. Parmi ceux-ci nous pouvons 

citer les gènes, comme « IMPACT » (identifiant Uniprot : Q9P2X3), qui représentent des formes 

lexicales de l’anglais courant, certaines abréviations ou autres synonymes difficiles à distinguer 

automatiquement. Dans ce cas, le contexte d’une phrase, la sémantique ou la forme graphique 

s’avèrent nécessaires à la désambiguïsation (la nomenclature officielle10 demande par exemple que 

les symboles représentant les gènes humains soient entièrement écrits en lettres majuscules). 

 

2.4.1.5 Médicaments et Produits Pharmaceutiques 

Dans cette section, nous passons en revue les deux ressources publiques (DrugBank et Drug Product 

Database) que nous avons sélectionnées pour annoter les substances chimiques ou biologiques 

ayant un effet sur la physiologie de l’Homme. La normalisation de ces substances permet notamment 

de repérer les publications disposant d’informations thérapeutiques, et de faire le lien entre une 

maladie particulière et les preuves de traitements existant dans la littérature.  

                                                             
10 https://www.genenames.org/ 

https://www.genenames.org/
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DrugBank 

La base de données DrugBank a été créée en 2006 par l’Université d’Alberta au Canada afin de 

répertorier et de normaliser l’ensemble des médicaments, molécules et autres substances – 

naturelles ou artificielles – relatives à la pharmacopée [Wishart et al. 2006, Wishart et al. 2018]. 

Désormais disponible sous sa version 5.0, le contenu de cette encyclopédie est ouvert11 au public et 

offre pour chaque entrée des données structurées comme le nom générique de la molécule, sa 

formule chimique, sa solubilité ou même les liens vers d’autres bases de données disposant 

d’informations sur la même substance (KEGG, PubChem, etc.). Nous avons pu extraire 8'283 entités à 

partir de la version de DrugBank disponible en janvier 2017, ainsi que leurs 14'166 synonymes 

associés. 

 

Drug Product Database 

En plus des molécules et médicaments cités précédemment, nous avons décidé de compléter notre 

compendium avec 99'219 autres produits pharmaceutiques – sous leur nomenclature commerciale – 

obtenus via une seconde base de données canadienne : la Drug Product Database (DPD). Chaque 

substance de DrugBank peut être reliée à un ou plusieurs produits répertoriés dans DPD par son 

identifiant.  

 

2.4.1.6 Chemical Entities of Biological Interest 

ChEBI est l’acronyme d’un dictionnaire référençant des petites molécules (par opposition aux 

macromolécules comme les protéines) telles que des atomes, ions, complexes, isoformes et autres 

substances biochimiques qui interviennent dans les processus organiques [Hastings et al. 2013]. En 

2016 (version 141) la base comptait 49'067 entrées, mais nous avons sélectionné un sous-ensemble 

de 47 molécules d’intérêt afin de tester l’extraction automatique d’entités possédant une syntaxe 

complexe telles que la forme développée présentée dans la Figure 3. Ce sous ensemble de 47 entités 

correspond aux molécules ayant déjà présenté un intérêt pour les annotations de neXtProt. 

 

Identifiant : CHEBI:18348 
Définition : A phosphatidylinositol bisphosphate in which the two phosphate groups are at C-4 and 
C-5 of the inositol moiety which has the 1D-myo configuration 
Masse : 573.20780 
Formule : C11H14O19P3R2 
Forme développée (IUPAC) : 1-phosphatidyl-1D-myo-inositol 4,5-bisphosphate 
Abréviation : PI(4,5)P2 

Figure 3 : Représentation du composant CHEBI:18348 incluant sa forme développée selon la norme IUPAC. 

  

                                                             
11 https://www.drugbank.ca/ 

https://www.drugbank.ca/
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2.4.1.7 Evidence & Conclusion Ontology 

Nous savons que dans le cadre de l’annotation manuelle d’un article, l’annotateur peut vouloir 

préciser le résultat de son observation en renseignant certaines informations complémentaires, par 

exemple en décrivant la méthode qu’un auteur a employée pour arriver à sa conclusion (méthode 

expérimentale ou dispositif technique). Ce type de renseignement est souvent ajouté aux 

métadonnées de l’annotation, parfois même en tant que texte libre, et c’est donc dans le but de 

standardiser ces informations que l’ontologie ECO a été conçue. Imaginée à l’origine comme une 

extension de la GO [Chibucos et al. 2014], ce dictionnaire12 compte 919 concepts dans sa version de 

mai 2016 et nous offre une liste très complète des méthodes les plus utilisées en biologie 

moléculaire. Elles viendront soutenir notre annotation automatique lorsque cela est possible (par 

exemple : ECO:0001052, une chromatographie en phase liquide à haute performance). 

 

2.4.1.8 Espèces 

Dans ce travail nous considérerons l’espèce en tant qu’unité taxonomique hiérarchisée en-dessous 

du genre. Extraite de la taxonomie complète proposée par le NCBI, nous avons sélectionné un sous-

ensemble de 46 espèces (plus 41 synonymes) pour leur fréquence dans la base des annotations de 

neXtProt. Généralement mentionnées lors de la publication de résultats expérimentaux, les espèces 

ne sont pas systématiquement définies dans les articles, non par oubli, mais parce que l’information 

est parfois implicite dans l’esprit de l’auteur de sorte qu’il n’en fait pas mention textuellement. Nous 

avons donc envisagé de pouvoir filtrer les documents en fonction de cette donnée lorsque nous 

réussissons à la retrouver. 

 

2.4.2 La littérature, de MEDLINE à PubMed 
MEDLINE est une base de données bibliographique qui centralise la littérature en biologie ainsi que la 

littérature médicale depuis 1946. Gérée par la National Library of Medicine, MEDLINE contient plus 

de 26 millions d’entrées au début 2017, provenant de 5'634 journaux différents. On recense plus 

d’un million de références ajoutées uniquement au cours de l’année 2016 (dont 869'666 articles 

pourvus d’un résumé). En outre, de nombreux documents anciens sont régulièrement incorporés à la 

collection et retro-catalogués (comme de vieux articles, digitalisés, remontant désormais jusqu’à 

l’année 1781). Dans ces conditions, on comprend que l’enrichissement est tellement important que 

les scientifiques peuvent avoir des difficultés à en extraire une information d’intérêt sans le soutien 

de méthodes performantes. 

Le moteur de recherche principal développé pour accéder à cette base de données est dénommé 

PubMed et est librement accessible sur le web13 [Lindberg 2000]. Basé sur un modèle booléen, 

PubMed retourne basiquement l’ensemble des entrées de MEDLINE qui contiennent les termes 

demandés par l’utilisateur dans sa requête. Par défaut, cet ensemble d’articles est affiché par ordre 

antéchronologique, mais depuis 2013 la NLM propose comme alternative un tri par pertinence qui 

attribue un score relatif aux champs dans lesquels les mots-clés sont trouvés [Canese 2013]. Au 

préalable, les champs de recherche ont été implémentés pour structurer les diverses informations 

clés contenues dans MEDLINE et ainsi optimiser une exploration avancée. Les données structurées 

dont nous disposons aujourd’hui correspondent par exemple au titre d’un article choisi, son résumé, 

ses auteurs, le nom du journal incluant les références bibliographiques, la date de publication, les 

                                                             
12 http://www.evidenceontology.org/ 
13 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/ 

http://www.evidenceontology.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/
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termes MeSH ayant permis de l’indexer, ou même un lien vers la source de la NLM lorsque celle-ci 

est disponible. Tous ces champs peuvent servir de filtres pour affiner une recherche, mais ils 

correspondent également aux paramètres utilisables pour les APIs développées (les e-Utils) plus 

récemment et qui permettent l’envoi de requêtes vers la base de données pour d’autres outils de la 

recherche. Malgré ces développements, MEDLINE inclut également des publications provenant de 

journaux dont la portée n’est pas strictement limitée à la biomédecine (e.g. la webométrie est 

représentée par le journal Scientometrics), et le seul moyen permettant de faire un tri nécessite 

l’exploration des descripteurs associés à l’article, lorsque ceux-ci sont explicités. 

Enfin, suite à une enquête approfondie et à l’observation des habitudes de diverses personnes 

réalisant régulièrement des recherches dans la littérature biomédicale, PubMed s’est orienté vers le 

développement d’options répondant aux préférences de ses utilisateurs principaux. L’une de ces 

évolutions propose notamment la recommandation d’articles semblables à la recherche actuelle, ou 

la conservation temporaire des articles précédemment consultés. D’autre part, l’intégralité de 

MEDLINE est accessible au téléchargement au format XML, sous certaines conditions, ce qui (nous) 

permet d’en créer un miroir local que l’on peut interroger massivement et sans aucune contrainte, 

que ce soit pour le développement ou la production. 

 

2.4.3 PubMed Central 
La NLM, à l’origine du système PubMed, est également l’institution qui a développé et qui maintient 

la base de données PubMed Central (PMC). Elle répertorie et met à disposition14 des articles 

scientifiques rédigés dans leur intégralité et que l’on nommera plein-textes par oppositions aux 

notices bibliographiques répertoriées dans MEDLINE (c’est-à-dire la totalité du texte de l’article, 

incluant aussi les légendes de tableaux et de figures, et les parties que l’on citera spécifiquement 

pour marquer la distinction avec les titres ou les résumés) [Roberts 2001, Wheeler et al. 2007]. 

Concernant les articles publiés sous licence Open Access, le corps de la publication est disponible 

dans son intégralité au format HTML ou PDF, alors que seul un lien de redirection vers le journal 

d’origine pourra être fourni dans les autres cas. Aujourd’hui ce sont 5,2 millions d’articles qui sont 

disponibles dans PMC dans leur langue d’origine, majoritairement en anglais (certaines publications 

dans une autre langue proposent un résumé traduit). 

Un résumé bien rédigé offre les informations critiques à la compréhension d’un article. Avec le gain 

évident de ressources et la moindre disponibilité des plein-textes [Lin 2009], c’est l’une des raisons 

pour lesquelles les premiers outils de fouille de textes ne se sont pas concentrés sur les publications 

complètes. Pourtant, si la densité en mots-clés (biologiquement significatifs) est plus importante 

dans les résumés, la couverture de l’information est généralement plus large dans les plein-textes 

(informations spécifiques à certaines sections de l’article) [Schuemie et al. 2004, Divoli et al. 2010]. 

Le Colorado Richly Annotated Full-Text (CRAFT) est d’ailleurs issu de l’une de ces études. Il a été 

conçu initialement sous la forme d’un corpus de 97 articles entièrement annotés (résumé + corps) en 

fonction de terminologies telles que la GO et avec le soutien du MGI [Bada et al. 2012]. Les résultats 

basés sur ce corpus montrent un intérêt substantiel à travailler sur ces plein-textes avec par exemple 

l’absence de mention de maladies (pertinentes pour l’annotation de MGI) dans 23 des 97 résumés 

contre seulement 1 des 97 plein-textes [Cohen et al. 2010]. 

  

                                                             
14 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/ 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/
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2.5 L’exploration de données comme support de la curation 
Comme pour toutes les sciences fondamentales, la biologie comporte son lot de bases de données et 

d’outils qui sont décrits de manière exhaustive et détaillée à travers la littérature [Moore 2007, SIB 

members 2016]. La BioTALN (ou Traitement Automatique du Langage Naturel appliqué à la 

littérature biomédicale) a émergé pour faire face à la quantité de données textuelles disponibles. Ces 

approches mathématiques et linguistiques ont été développées et combinées dans le but de 

répondre à la question : « Quelle est l’information que l’auteur d’un texte a voulu transmettre ? » 

[Manning et Schütze 1999]. L’accent a alors été mis sur l’observation des phénomènes isolés au 

milieu de ce flot d’informations, tels que la détection d’un concept singulier ou l’exploitation de la 

phrase d’intérêt. 

[Fayyad et al. 1996] explique pourquoi le processus d’exploration de données est primordial pour 

l’exploitation ultérieure du contenu d’une base de données. Les défis technologiques liés à ce besoin 

sont nombreux. 

• Les bases de données stockent un volume toujours plus important d’informations qui se 

chiffre en téraoctets15 pour la biologie, et dépasse largement le pétaoctet16 dans des 

domaines comme la recherche en physique des particules. 

• La dimension des bases de données augmente aussi relativement aux contenus des 

informations associées à chaque entrée. Ces nouvelles connaissances impliquent aussi la 

création de nouveaux modèles de recherche. 

• Les relations complexes entre différentes informations ne peuvent être exploitées qu’à 

travers des algorithmes de recherches élaborés, capables d’interpréter une relation à partir 

de faits (i.e. les variables). 

• Les données extraites ont besoin d’une structure et d’un format permettant leur 

interopérabilité avec d’autres systèmes. Ce besoin se traduit parfois par un moyen de 

visualisation lorsque les données ont besoin d’être compréhensibles pour un humain. 

• Il faut prendre en compte les préférences de l’utilisateur et les intégrer dans les systèmes ; 

lui-seul peut par exemple juger de l’utilité d’une information. 

 

Très concrètement, de nombreuses solutions ont été apportées pour permettre l’exploration des 

données biomédicales. Mais malgré la pléiade d’outils développés, leur exploitation fonctionnelle 

lors de tâches relatives à la curation reste limitée. Deux notions entrent en jeu dans cette 

problématique. La première correspond à un besoin basique : l’utilité que l’on peut avoir d’un 

système, c’est-à-dire la réponse qu’il apporte à un problème particulier. La seconde est l’utilisabilité 

que l’on fait de ces outils dans notre activité quotidienne. En d’autres mots, est-ce que ces 

technologies sont parfaitement intégrées dans le travail pratique du curateur ? Cette notion est 

observable à travers des critères d’efficacité, d’efficience et de satisfaction de l’utilisateur ; et la 

réponse est qu’il reste encore du chemin à parcourir en vue de l’automatisation intégrale de la 

curation. Les outils sont en effet utilisés ponctuellement, pour des sous-tâches bien précises, mais ils 

dépendent toujours du curateur pour effectuer les transitions et l’adaptation des données [Cohen et 

al. 2008, Singhal et al. 2016]. C’est pourquoi les efforts fournis au cours de la dernière décennie ont 

orienté les développements en bioinformatique dans ce sens (avec par exemple les différentes 

campagnes d’évaluation BioCreative).  

                                                             
15 Un téraoctet (To) = 1012 octets ou 1000 Go. 
16 Un pétaoctet (Po) = 1015 octets ou 1000 To. 
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2.5.1 Recherche d’information 
Fondamentalement, la Recherche d’Information (RI) consiste à retrouver un document d’intérêt au 

milieu d’un corpus donné. Bien que, dans ce mémoire, nous nous concentrerons uniquement sur la 

recherche dans un corpus de texte, la méthodologie de la RI est aussi applicable à d’autres types de 

collections comme les banques d’images ou les sonothèques. Dans tous les cas, la recherche ad hoc 

peut être décrite en deux étapes : 1) l’utilisateur exprime au travers d’une requête l’information 

précise qu’il souhaite obtenir ; et 2) le système fouille la collection à sa disposition, et fournit à 

l’utilisateur la liste de documents qu’il juge pertinents. Il existe différents modèles de RI mais aucun 

ne permet actuellement de répondre à toutes les attentes des utilisateurs dans 100% des situations 

[Baeza-Yates et Ribeiro-Neto 1999]. Il est évident que l’utilisateur joue un rôle primordial dans le 

processus : c’est la spécificité de sa requête qui va cibler un sous-ensemble, plus ou moins important, 

de la collection dans lequel se trouve l’information désirée. En d’autres termes, lorsque l’utilisateur 

dispose en amont de suffisamment d’informations pour être très précis dans sa requête, n’importe 

quel système de RI sera capable de lui fournir la réponse satisfaisant sa demande, car cette réponse 

ne laisse pas ou peu d’ambiguïté. Toutefois, nous avons vu précédemment que les corpus 

biomédicaux sont considérables, que par conséquent une demande trop « simple » renvoie parfois 

un nombre trop grand de documents pour être ensuite examinés par un humain. Or, il faut se rendre 

compte que le vaste champ d’application de la biocuration ne permet pas toujours l’emploi de 

requêtes très précises. Il revient alors à l’algorithme employé pour la RI de se distinguer en 

proposant les documents les plus appropriés avant les autres, grâce à son paramétrage préalable et 

sans plus d’indication de la part de l’utilisateur. Dans ces conditions, la configuration du système est 

un enjeu majeur pour la biocuration et implique le choix d’une méthode adaptée à une source et un 

type de données. 

 

2.5.1.1 Modèles de la Recherche d’Information 

La pertinence est un concept fondamental en recherche d’information, pourtant elle représente une 

première ambiguïté à lever. Pour répondre à la problématique de la RI, on juge un document 

pertinent pour l’utilisateur s’il contient les informations désirées par l’utilisateur lors de sa requête 

initiale. Mais il existe une nuance avec le concept de document pertinent pour le sujet. Cette nuance 

tient dans le principe que l’utilisateur sait ce qu’il veut à l’origine, mais que son jugement est 

dépendant de nombreux facteurs et peut évoluer durant le processus. Certains moteurs peuvent 

prendre en compte ces préférences de l’utilisateur et leur évolution dans leur modèle de recherche. 

Le modèle de recherche remplit deux fonctions : 1) donner une représentation formelle d’un 

document et de la requête ; et 2) spécifier la méthode de comparaison entre la représentation du 

document et la représentation de la requête pour évaluer leur ressemblance. 

Les trois modèles mathématiques majeurs de la recherche d’information, détaillés ci-dessous, sont 

respectivement basés sur une approche ensembliste, algébrique, ou probabiliste de la question. Il 

existe cependant d’autres méthodes fondamentalement différentes (comme les modèles cognitifs), 

ou alors faisant le lien entre plusieurs approches (comme les modèles booléens étendus). 

 

Modèle Booléen 

Le modèle de recherche booléen se base sur la correspondance exacte entre le contenu d’un 

document et une requête textuelle, c’est une application directe de la théorie des ensembles. 

Théoriquement, le document est modélisé par un ensemble de mots et la requête par un autre. Si 
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l’ensemble-requête est entièrement inclus dans l’ensemble-document alors la correspondance est 

validée. C’est-à-dire que si tous les termes de la requête sont littéralement retrouvés au sein d’une 

publication alors celle-ci est jugée pertinente. Mais cette méthode nécessite d’avoir indexé, a priori, 

l’intégralité des documents de cette collection. Cependant, trois opérateurs binaires permettent de 

préciser la requête en spécifiant si différents termes doivent ou non apparaître dans les documents 

renvoyés ; ces opérateurs peuvent être combinés pour formuler une expression booléenne 

complexe. Ces opérateurs sont les suivants : 

• ET : « mot_1 ET mot_2 » marque l’intersection entre deux ensembles et cherche les 

documents dans lesquels « mot_2 » est présent en plus de « mot_1» ; 

• OU : « mot_1 OU mot_2 » marque l’union de deux ensembles et cherche les documents 

contenant au moins l’une des deux expressions ; 

• SAUF : « mot_1 SAUF mot_2 » marque l’exclusion et cherche les documents contenant 

« mot_1 » mais dans lesquels « mot_2 » n’apparaît jamais. 

 

L’opérateur ET limite le nombre de réponses possibles tandis que le OU permet d’étendre le champ 

de recherche. Chaque outil de recherche utilise une syntaxe de requête qui lui est spécifique, mais 

par défaut la liaison entre plusieurs termes est souvent marquée par un ET facultatif. 

La recherche booléenne présente en revanche quelques limitations dans sa forme basique [Salton et 

al. 1983]. Premièrement, une requête peut renvoyer un très grand nombre de documents lorsqu’elle 

exploite des mots dont la fréquence d’apparition est élevée, les mots du langage courant sont donc 

rédhibitoires. En outre, comme aucune sorte d’importance n’est associée aux différents termes de la 

requête, un concept substantiel tel que le nom d’une molécule ne sera pas davantage mis en valeur 

qu’un terme général comme « molécule » ou « protéine ». Deuxièmement, la formulation de la 

requête peut vite devenir très complexe si l’on doit combiner les opérateurs pour affiner une 

recherche, le système est alors plus une gêne qu’un avantage pour un utilisateur lambda. Et 

troisièmement la réponse binaire (oui – non) ne permet pas d’ordonner les résultats selon un degré 

de pertinence relatif à la requête. Il n’est alors pas non plus possible de juger de la correspondance 

partielle entre cette requête et un document, excluant automatiquement des publications 

potentiellement intéressantes pour l’utilisateur. Afin de contrebalancer ces limitations, un modèle 

booléen étendu a été développé puis a évolué vers un nouveau modèle à part entière appelé modèle 

vectoriel. 

 

Modèle vectoriel 

La paternité du modèle vectoriel (Vector Space Model en anglais) revient à Gérard Salton et à ses 

collaborateurs qui cherchaient une alternative au modèle booléen classique leur permettant 

d’estimer la pertinence des documents renvoyés par la RI, et de les discriminer pour une requête 

donnée [Salton et al. 1975, Salton et al. 1983]. Selon ce modèle, les documents ainsi que les requêtes 

peuvent être modélisés comme des vecteurs de mots dans un espace multidimensionnel où chaque 

dimension correspond à un mot distinct. Il est alors possible de comparer les vecteurs-documents 

avec le vecteur-requête, soit en mesurant l’angle formé entre ces vecteurs à partir d’un même point 

d’origine soit par un produit vectoriel, et de classer les documents selon le résultat obtenu. D’autres 

méthodes de calcul de proximité ont été expérimentées, tels que la mesure de Jaccard ou la mesure 

de Dice, mais dans tous les cas le résultat repose sur ce même principe : le document le plus 
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pertinent correspondra au vecteur le plus proche de la requête. Cette méthode propose donc un 

moyen de retrouver des documents qui satisfont même partiellement la requête de l’utilisateur. 

Toujours selon la représentation vectorielle, chaque mot est associé à une pondération qui définit 

son importance, et la valeur donnée aux mots qui forment un vecteur est alors exprimée à travers 

ses coordonnées. La pondération d’un terme peut être déterminée selon plusieurs critères : 

• La fréquence du terme (TF) correspond au nombre d’occurrences de ce terme dans un même 

document. Plus un terme apparaît souvent, plus il est susceptible d’être représentatif du 

document observé. 

• La fréquence des documents contenant ce terme au sein d’une collection. L’inverse de cette 

valeur (IDF) est généralement combiné à la fréquence du terme pour produire un score à 

l’échelle des documents plutôt que celle de la collection et permettre ainsi leur 

discrimination (TF.IDF). 

• La taille d’un document, exprimée par son nombre total de mots, peut être également 

associée au TF pour réduire proportionnellement sa valeur et ainsi ne pas privilégier un 

document long dans lequel un même terme pourrait apparaître un plus grand nombre de 

fois. 

 

Différents schémas de pondération sont possibles, ce qui permet par exemple de mettre en valeur 

certains termes ponctuels mais substantiels tels que le nom d’entité biologique ou un verbe 

marquant une interaction particulière. Inversement, des mots communs du champ lexical sont 

parfois une gêne pour la RI lorsqu’ils sont trop fréquents. Il est alors possible de leur assigner une 

pondération qui minimalise leur influence sur le score final. Finalement, la limite de la représentation 

vectorielle réside dans le fait que chacun des termes de la requête est considéré indépendamment 

des autres, alors que ce sont parfois des expressions (des groupes de mots) qui apportent une valeur 

sémantique au texte observé. Une évolution possible du modèle consiste simplement à prendre en 

considération des séquences de mots consécutifs dans le texte : en linguistique ces séquences sont 

appelées n-grammes. 

 

Modèle probabiliste 

Le modèle probabiliste de pertinence est basé sur la probabilité d’apparition d’un événement dans 

un document ; la distribution de cette probabilité au sein du corpus est ensuite prise en compte 

[Robertson et Spärck Jones 1976]. Ce modèle est d’ailleurs construit sur trois présomptions 

formulées de cette manière : 1) il existe des documents pertinents du point de vue de l’utilisateur ; 2) 

la pertinence d’un document est indépendante du jugement porté sur les autres ; et 3) la pertinence 

d’un document ne dépend pas du nombre de documents utiles déjà récupérés par l’utilisateur. Pour 

se représenter cette méthode, imaginons qu’un utilisateur cherche le terme « hémangiome » dans 

MEDLINE ; nous n’avons alors pas d’information sur les intentions de cet utilisateur. Il pourrait 

chercher des publications traitant des complications de ce phénomène, comme il pourrait chercher 

un médicament permettant de le traiter. Le modèle probabiliste repose sur le fait qu’une de ces 

hypothèses est plus probable que l’autre en fonction de la distribution des termes dans le corpus et 

produit ainsi une liste ordonnée des publications en fonction de cette probabilité. Face à une requête 

donnée, ce modèle privilégie d’avantage l’ordre relatif des documents renvoyés que leur pertinence 

absolue. Diverses applications concrètes de ce modèle ont été développées, dont la pondération 

Okapi BM25 qui sera abordée dans les chapitres suivants.  
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2.5.1.2 Classification de documents 

La classification de documents (ou triage) est une technique de TALN dont le but est de déterminer à 

quelle catégorie appartient chaque document d’une collection examinée. Ce système implique 

d’avoir clairement défini, au préalable, chacune des classes à envisager lors du processus et ses 

limites (c’est-à-dire ce qui rentre dans cette catégorie, et ce qui n’y rentre pas). Lorsqu’il est réalisé 

automatiquement le triage repose avant tout sur l’apprentissage du système, soit via un feedback 

itératif de l’utilisateur pour affiner le paramétrage du système, soit par un entraînement préalable 

(via une étape d’apprentissage statistique) sur un ensemble de documents pour lesquels un 

jugement de pertinence a déjà été rendu [Almeida et al. 2014]. Il existe un très grand nombre 

d’algorithmes permettant de réaliser le triage de documents, que ce soit une machine à vecteurs de 

support (SVM) [Luts et al. 2010], les réseaux de neurones artificiels (ANN) [Chen 1995], ou la 

classification naïve bayésienne [Rish 2001]. Ces systèmes de triage peuvent aussi bien être adaptés à 

une classification binaire (document pertinent ou non) qu’à une classification multi-classe [Aly 2005]. 

Mais ce dernier type de classification est particulièrement adapté aux problèmes de curation dont la 

portée est souvent étendue à plus de deux dimensions ; par exemples les articles de MEDLINE 

peuvent être jugés pertinents pour l’annotation de maladies, d’interactions entre protéines, etc., ou 

selon plusieurs axes simultanément. 

 

2.5.1.3 Expansion de requête 

Schématiquement, un moteur de recherche se concentre sur les documents dont le contenu 

correspond à une requête de la part d’un utilisateur. Comme nous l’avons vu précédemment, il n’est 

pas toujours aisé pour l’utilisateur de formuler une requête complexe d’une façon suffisamment 

explicite pour que le système retrouve la cible exacte de la recherche. De plus, différents mots-clés 

peuvent avoir le même sens, mais ne pas correspondre aux termes de la requête. Partant de ce fait, 

imaginer un système capable de mieux interpréter la demande de l’utilisateur en améliorant la 

portée de sa requête représente un avantage indéniable. L’expansion de requête définit un 

ensemble de techniques qui s’appliquent soit aux descripteurs de la requête initiale, soit sur le 

contenu textuel fouillé, soit au niveau du langage employé [Rivas et al. 2014]. L’expansion de requête 

propose alors de : 

• Identifier les synonymes des concepts mentionnés dans la requête ; 

• Utiliser la racine des mots puis en identifier les différentes morphologies lexicales ; 

• Détecter et corriger les fautes d’orthographes ; 

• Pondérer les différents termes recherchés en fonction de critères définis ; 

• Se servir du jugement de pertinence (feedback) de l’utilisateur sur un premier ensemble de 

résultats pour spécifier les requêtes suivantes. 

 

Ces techniques sont très efficaces dans le cadre de l’exploration de la littérature biomédicale où une 

même entité peut être identifiée de différentes manières (par exemple les maladies possèdent 

communément un nom vulgarisé en plus de leur dénomination scientifique). 
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Stemming 

L’indexation des documents (ou des requêtes) est une phase préliminaire de la recherche 

d’information permettant de transformer une collection en un ensemble de descripteurs 

représentatifs du contenu de chaque document. Mais les concepts sont polymorphes ; ils ne sont pas 

systématiquement constitués d’un unique morphème. Un même mot peut être décliné sous forme 

de lemme (non conjugué et non accordé) ou présenter de nombreuses flexions différentes. Ces 

variations ne favorisent pas l’appariement strict des termes entre une requête et un document. C’est 

pourquoi une technique sémantique nommée stemming (racinisation en français), applicable lors du 

prétraitement d’un texte sur chacun des descripteurs, a été développée dans le but d’obtenir la 

racine de chaque terme (dépourvue de tout préfixe et suffixe). Le logiciel Snowball [Porter 2001], 

dérivé en 8 étapes à partir de l’algorithme de Porter, est l’une des applications de cette technique et 

permet de produire des « racines » à partir d’une phrase en input. Ainsi les termes « interacts » et 

« interaction » sont réduit à leur radical « interact » et cela augmente le nombre de correspondances 

requête-documents au détriment de l’information grammaticale exprimée par les affixes. 

 

Mots-outils 

Comme nous l’avons évoqué auparavant, certains mots du langage sont trop communs pour 

suggérer une information pertinente. Parmi ceux-ci, les mots-outils (prépositions, conjonctions, 

articles, etc.) présentent davantage un rôle syntaxique que sémantique dans le texte. Ils forment un 

ensemble normalement exclu par le système puisqu’ils apparaissent potentiellement dans tous les 

documents du corpus et génèrent du bruit gênant le processus de recherche. Il suffit donc de 

construire une liste de concepts (nommés stopwords en anglais) qui ne seront pas indexés dans les 

textes du corpus. Un moyen simple de concevoir cette liste consiste à classer tous les termes de la 

collection examinée selon l’ordre décroissant de leur fréquence d’apparition, et de déterminer un 

seuil à partir duquel les descripteurs commencent à être pertinents. Il suffit ensuite d’éditer 

manuellement cette liste pour répondre à un besoin particulier (retirer certains termes attendus, ou 

inversement). Associée au stemming, cette liste permet de réduire considérablement la taille des 

indexes documentaires et par conséquent d’accélérer le processus. Le retrait des stopwords améliore 

aussi la précision du système en limitant l’impact du bruit au moment de la recherche d’information. 

  

Synonymes 

Dans le langage il est possible de nuancer un propos en utilisant différents synonymes d’un mot, dont 

le sens est plus ou moins similaire à l’original. Il en va de même pour le vocabulaire biomédical, dans 

lequel chaque concept possède entre 0 et n synonymes. Adjoindre une liste de ces synonymes dans 

une ontologie permet de faire le lien entre les différentes formes d’une entité, telles qu’elles sont 

mentionnées dans la littérature. Cela est d’autant plus vrai que ces formes peuvent être très 

variables d’un auteur à l’autre lorsqu’il s’agit du nom d’une molécule (gène, médicament, etc.). 

Proposer à l’utilisateur un ensemble complet des synonymes basé sur sa requête initiale permet une 

recherche documentaire plus large en renvoyant des documents qui auraient sinon été ignorés [Shi 

et al. 2005, Lu et al. 2009]. 

Toutefois, augmenter le nombre de documents renvoyés directement via les synonymes n’améliore 

pas systématiquement l’efficacité de la RI, car cela implique d’associer des synonymes parfois trop 

vagues à la requête initiale, et donc d’augmenter le nombre de résultats faux-positifs. Une solution 
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infaillible, mais coûteuse en temps, consiste à sélectionner chacun des synonymes manuellement 

[Zhou et al. 2006]. Faute de quoi, une alternative de cette expansion par synonyme consiste à 

prendre en compte le degré de similarité entre les synonymes lorsque celui-ci est défini dans le 

dictionnaire (e.g. exact, broad, narrow, ou related dans la GO). Il suffit alors d’expérimenter puis 

d’associer une pondération particulière à chaque degré de similarité pour la priorité aux documents 

les plus proches de la requête de l’utilisateur. 

 

Retour de pertinence 

Naturellement l’utilisateur d’un moteur de recherche peaufinera sa recherche, d’une itération à la 

suivante, en observant les résultats proposés et en employant des termes plus précis. Le retour de 

pertinence repose sur le principe que l’utilisateur est le seul à savoir véritablement ce qu’il 

recherche, c’est-à-dire qu’il a le pouvoir de valider ou non les documents proposés par le système. 

Grâce à ce complément d’information, un système automatisé pourra aussi évoluer et améliorer 

récursivement ses réponses au fil des itérations [Rocchio 1971]. Par exemple, si un certain concept 

non-mentionné dans la requête est récurrent dans tous les documents sélectionnés comme 

pertinents après la première recherche, le système pourra alors intégrer cette donnée dans son 

algorithme et présenter en priorité des publications qui mentionnent ce concept. Ce schéma peut 

d’ailleurs être reproduit avec plus ou moins d’emphase en pondérant les concepts mis en avant en 

fonction de leur fréquence dans les documents validés. 

 

2.5.2 Classement des documents et extraction d’information 
Le classement des documents (ranking en anglais) ne doit pas être confondu avec la classification. 

Effectuée manuellement, cette tâche consiste à examiner un ensemble de documents, chercher les 

informations intéressantes dans chacun d’entre eux, évaluer leur pertinence relative puis les 

ordonner en fonction. Ce processus est interactif, ce qui veut dire que la personne en charge du 

classement prend connaissance d’informations au fur et à mesure de ses lectures et sa 

compréhension globale du sujet peut évoluer. La valeur qu’il attribue à chaque texte est alors revue 

en conséquence, et l’ordre final est influencé. Lorsqu’elle est exécutée automatiquement, une 

classification efficace peut prendre en compte le comportement de l’utilisateur, l’analyser et 

l’exploiter afin d’organiser les documents renvoyés en fonction de ses préférences. Comme nous 

l’avons vu précédemment, certains modèles de recherche d’information proposent directement un 

classement des documents en fonction de leur pertinence pour une requête. Mais appliqué à la 

curation, le classement peut être vu comme une tâche consécutive au triage qui exploiterait plus 

encore un contenu informationnel spécifique [Davis et al. 2013]. Par exemple, deux documents 

pertinents pour une requête seront classés selon un ordre différent si l’utilisateur préfère donner la 

priorité à l’annotation de maladies ou à l’annotation d’interactions entre protéines. Le 

comportement d’un curateur peut être traduit à différents niveaux dans le calcul du score relatif à 

chaque publication. Dans les chapitres suivants, nous explorerons différentes informations 

contextuelles à notre disposition, susceptibles d’affecter la priorisation des articles. On peut par 

exemple citer l’espèce concernée par la publication, l’utilisation du titre dans le processus 

d’annotation, ou encore le journal dans lequel l’article est publié. 

Afin d’imiter le comportement des curateurs, il est nécessaire d’avoir accès à des informations 

contextuelles qui ne sont pas toujours compréhensibles directement par un ordinateur. En effet, un 

être humain est naturellement capable de repérer un contenu particulier ou de déduire une 
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information implicite dans un texte. Notre cerveau est habitué à interpréter ces informations non 

explicites. Pour y parvenir, l’extraction d’information (EI) est une technique de TALN dont l’objectif 

est de permettre l’obtention de ces données dans un environnement non-structuré ou semi-

structuré, et de l’organiser de manière à lui donner du sens et la rendre utilisable ensuite. 

L’extraction d’information se base généralement sur la reconnaissance de motifs, parfois associée à 

des vocabulaires contrôlés, et se décline en tâches subsidiaires telles que la reconnaissance d’entités 

nommées ou la recherche d’associations (interaction entre protéines) que nous exploiterons dans ce 

mémoire. 

 

2.5.3 Reconnaissance d’entités nommées 
La Reconnaissance d’Entités Nommées (NER) est une technique relative à l’extraction d’information, 

souvent réalisée en amont dans un processus de fouille de textes. Conceptuellement, il s’agit 

d’identifier a priori des entités d’intérêt (un mot ou un groupe de mots) au milieu d’un texte, ces 

entités pouvant ensuite faire l’objet d’une annotation (via une paire de balises) ou d’une extraction 

qui sera indexée dans un champ déterminé au sein d’une base de données. Dans le cadre de la 

biocuration, l’emploi d’un tel procédé convient parfaitement à la prospection de la littérature 

biomédicale afin d’y retrouver les mentions de maladies, de thérapies ou de noms de gènes par 

exemple [Fukuda et al. 1998]. Une telle tâche devient toutefois plus ardue lorsqu’il s’agit de 

retrouver de longs composés chimiques ou lorsqu’un terme scientifique inclut des caractères qui 

diffèrent des graphèmes de l’alphabet commun. 

La stratégie basique de la NER, consiste à rechercher dans un texte un ensemble de termes 

préalablement listés dans un dictionnaire. C’est-à-dire qu’il suffit de connaître l’ensemble des libellés 

possibles pour chaque entité pour les retrouver dans n’importe quel document. Cette technique est 

communément approuvée pour son efficacité vis-à-vis d’entités « rigides », qui peuvent être 

aisément listées dans un lexique délimité. En revanche lorsque les entités sont plus complexes il est 

nécessaire d’établir une stratégie ad hoc. Il s’agit alors de développer un ensemble de règles 

heuristiques et de motifs spécifiques pour filtrer les termes importants du reste de la littérature. Une 

alternative reviendrait aussi à fournir suffisamment d’éléments à un système d’apprentissage 

statistique pour qu’il soit capable de reconnaître des entités aussi complexes que les protéines [Lee 

et al. 2004]. Cependant, les approches basées sur l’apprentissage ne fonctionnent convenablement 

qu’en présence d’ensembles préalablement annotés de données d’entraînement, or de telles 

données ne sont, de loin, pas toujours disponibles en pratique. 

Par exemple, la protéine « Alpha-1A adrenergic receptor » est une protéine de la famille des 

Adrenoceptors que l’on retrouve chez l’Homme. Référencée sous l’identifiant P35348 via UniProt, 

cette protéine est mentionnée dans la littérature sous plusieurs formes. Une forme officielle (unique 

et généralement identifiée en tant que forme principale ou préférée dans un vocabulaire contrôlé), et 

des synonymes : 

• « adrenergic receptor alpha(1A) », une nomenclature développée, avec ou sans majuscules, 

chiffres, et symboles non-alphabétiques (espaces, tirets, parenthèses, ponctuation, etc.) ; 

• « ALPHA1AAR », un acronyme en majuscules ; 

• « ADRA1A », un autre acronyme normalement utilisé pour désigner le nom du gène codant ; 

• « Adrenoceptor α-1A ; adrenergic alpha-1A- ; … », diverses variations créées par les auteurs, 

incluant notamment des caractères grecs. 
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La troisième forme mentionnée est un exemple du phénomène de polysémie qui représente une 

difficulté récurrente de la NER dans un contexte biologique. En effet, un même terme peut être 

utilisé pour définir différentes entités selon le contexte dans lequel il est employé. ADRA1A est 

normalement une forme de la nomenclature réservée au nom du gène codant, mais il est parfois 

utilisé comme synonyme pour faire référence à la protéine (ou un autre produit du gène). En règle 

générale, la volonté universelle de standardiser les entités biologiques conduira les auteurs à 

favoriser certaines nomenclatures. Néanmoins, dans la pratique, il apparaît une certaine 

inconsistance dans les conventions de nommage qui ne facilite pas leur reconnaissance dans 100% 

des cas. De plus, l’évolution rapide de la recherche et les études à large spectre produisent sans 

cesse de nouvelles données et imposent régulièrement de mettre à jour les dictionnaires employés 

pour maintenir la performance de la NER [Flouris et al. 2008]. La stratégie basique présente enfin des 

limites lorsque l’on cherche à identifier des objets encore plus complexes tels que les interactions 

entre protéines. Dans ce cas il ne s’agit plus d’identifier une entité simple mais une association 

comprenant au moins deux entités en plus de la relation qui les relie. 

 

2.5.4 Évaluation 
Dans cette section, nous définirons d’abord notre choix des métriques qui serviront ensuite à 

l’évaluation des performances au fil des expérimentations de cette thèse. Ensuite nous aborderons 

les jeux de données qui serviront d’une part à la formulation de requêtes, et d’autre part à la 

comparaison des résultats, pour ces mêmes expérimentations. 

 

2.5.4.1 Les métriques 

L’évaluation d’un système de RI correspond à une démarche rigoureuse qui permet d’estimer si 

l’usage de ce système dans un cadre précis correspond bien aux attentes de ses utilisateurs. En 

général il s’agit de vérifier si l’algorithme employé retourne un classement dans lequel les documents 

pertinents apparaissent avant les documents non-pertinents. Néanmoins, il existe d’autres critères 

pour définir la performance de la RI (tels que la pertinence ou la complétude du classement), chacun 

d’entre eux présentant une facette différente de l’objectif attendu lors de la conception du système. 

Ces différentes finalités peuvent être comparées au travers de métriques qui leur sont particulières, 

et ont été largement éprouvées par la communauté scientifique au cours de ces deux dernières 

décennies [Manning et Schütze 1999, Lupu et al. 2017]. L’évaluation d’un moteur de recherche est 

généralement pluridimensionnelle, mais deux métriques restent fondamentales : le rappel et la 

précision. 

 

Rappel 

Le rappel, représente la capacité d’un système à sélectionner tous les documents pertinents d’une 

collection. Concrètement il se calcule comme la proportion de documents pertinents renvoyés par le 

système par rapport à l’ensemble complet des documents pertinents pour une requête (Équation 1). 

Un rappel à 0.40 signifiera que seuls 40% des documents intéressants auront été retrouvés. En 

général lors d’une recherche documentaire, un utilisateur se contente des n premiers résultats pour 

une requête donnée. Il sera alors plus intéressant d’utiliser une métrique qui reflète ce cas concret 

d’utilisation : nous parlerons de rappel au rang n. En revanche, cette mesure nécessite toujours de 

connaître l’ensemble complet des documents pertinents sous peine de surévaluer le résultat. 
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𝑅𝑎𝑝𝑝𝑒𝑙 =
𝑉𝑟𝑎𝑖𝑠 𝑃𝑜𝑠𝑖𝑡𝑖𝑓𝑠

𝑉𝑟𝑎𝑖𝑠 𝑃𝑜𝑠𝑖𝑡𝑖𝑓𝑠 + 𝐹𝑎𝑢𝑥 𝑁é𝑔𝑎𝑡𝑖𝑓𝑠
 

Équation 1 : Mesure du rappel. 

 

Précision 

La précision évalue la capacité d’un système à ne sélectionner que des documents pertinents. Elle se 

calcule en tant que rapport des documents pertinents retrouvés vis-à-vis de l’ensemble de 

documents renvoyés par le système, en incluant les documents inutiles (Équation 2). La précision et 

le rappel sont généralement en équilibre ; améliorer l’un des scores aura pour effet de diminuer 

l’autre. Ainsi, un lecteur attentif compilera l’intégralité de la littérature, afin de disposer de toutes les 

informations qu’il jugera utiles, et atteindra alors un rappel optimal mais une très faible précision sur 

sa recherche. Lorsque la réponse du système peut être ordonnée (par exemple grâce à un indice de 

confiance), la précision peut alors être calculée à différents seuils. Par exemple, la précision au rang 

10, notée P@10 ou P10, traduira la chance d’obtenir un document pertinent parmi les 10 premiers 

renvoyés. 

 

𝑃𝑟é𝑐𝑖𝑠𝑖𝑜𝑛 =
𝑉𝑟𝑎𝑖𝑠 𝑃𝑜𝑠𝑖𝑡𝑖𝑓𝑠

𝑉𝑟𝑎𝑖𝑠 𝑃𝑜𝑠𝑖𝑡𝑖𝑓𝑠 + 𝐹𝑎𝑢𝑥 𝑃𝑜𝑠𝑖𝑡𝑖𝑓𝑠
 

Équation 2 : Mesure de la Précision. 

 

Par extension de cette métrique, la précision moyenne (Pmoy) donne une idée de la justesse de 

l’ordre dans lequel une liste de documents est renvoyée par le système (Équation 3), et la moyenne 

des précisions moyennes (Mean Average Precision ou MAP) sert à figurer une moyenne des 

précisions sur un ensemble de requêtes Q (Équation 4). La MAP idéale est égale à 1.0 si le système 

retourne toujours tous les documents pertinents dans le sommet du classement. 

 

Pmoy =
∑ (𝑃@𝑘 × 𝑟𝑒𝑙(𝑘))𝑛

𝑘=1

𝑛𝑜𝑚𝑏𝑟𝑒 𝑑𝑒 𝑑𝑜𝑐𝑢𝑚𝑒𝑛𝑡𝑠 𝑝𝑒𝑟𝑡𝑖𝑛𝑒𝑛𝑡𝑠
 

Équation 3 : Mesure de la précision moyenne (Pmoy). Soit n le nombre de documents retournés, rel(k) est une valeur binaire 
égale à 1 si le document classé au rang k est pertinent, et égale à 0 dans le cas contraire. 

 

MAP =
∑ 𝑃𝑚𝑜𝑦(𝑞)𝑄

𝑞=1

𝑄
 

Équation 4 : Mesure de la moyenne des précisions moyennes (MAP). 
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Mean Reciprocal Rank  

Une précision élevée se traduit par un ensemble de documents sélectionnés coïncidant au mieux 

avec l’ensemble de documents ciblés par l’utilisateur, mais dans la pratique précision et rappel ont 

tendance à s’opposer. Comme nous l’avons mentionné précédemment, chaque métrique trouve son 

sens dans une évaluation particulière, mais perd son intérêt dans d’autres situations. Le rappel, par 

exemple, est limité face à un nombre très grand de bonnes réponses que l’utilisateur ne regardera 

jamais entièrement. Au même titre, la précision à un rang n ne prendra pas en compte la position des 

bonnes réponses dans la liste. Dans ce genre de situation, représentative de la biocuration, le Mean 

Reciprocal Rank (Moyenne des réciproques des rangs, ou MRR) présente un certain avantage car il 

évalue la capacité du système à mettre les meilleures réponses au sommet du classement. Pour un 

ensemble de requêtes Q, le MRR calcule la moyenne des rangs réciproques de chaque liste de 

réponses, où chacun de ces rangs correspond à l’inverse de la position de la première bonne 

réponse. L’absence de bonnes réponses quant à elle n’apporte rien au score (Équation 5). 

 

MRR =
1

|𝑄|
 × ∑

1

𝑅𝑎𝑛𝑔 𝑖

|𝑄|

𝑖=1

 

Équation 5 : Mesure de la moyenne des réciproques des rangs (MRR). 

 

F-Score 

Le F-score, représente la moyenne harmonique entre les mesures de la précision et du rappel d’un 

système. Aussi appelé F1-score (F1) lorsque précision et rappel sont pondérés de la même manière, 

cette mesure sert généralement en complément d’une évaluation pour mettre en balance l’impact 

additionné des faux-positif et des faux-négatifs sur les performances du système (Équation 6). 

Améliorer significativement le F-score (se rapprocher de 1) implique donc de réduire le nombre 

d’erreurs commises tout en augmentant le nombre de réponses pertinentes obtenues, ou au moins 

d’influencer drastiquement l’un de ces paramètres sans avoir engendré de compromis sur l’autre. 

 

𝐹1 =  
2 × 𝑃𝑟é𝑐𝑖𝑠𝑖𝑜𝑛 × 𝑅𝑎𝑝𝑝𝑒𝑙

𝑃𝑟é𝑐𝑖𝑠𝑖𝑜𝑛 + 𝑅𝑎𝑝𝑝𝑒𝑙
 

Équation 6 : Mesure du F-score (F1). 

 

2.5.4.2 Les Tests de significativité 

En recherche d’information, la comparaison des performances (entre deux systèmes par exemple) 

amène traditionnellement à questionner la significativité des résultats obtenus. En général une 

différence de 5% observée sur la précision moyenne est considérée comme significative [Spärck 

Jones et Bates 1977], mais l’usage de tests statistiques permet de vérifier si les résultats 

expérimentaux ont pu être obtenus par chance en fonction des données examinées. Différents tests 

statistiques applicables à la RI, sont proposés dans la littérature [Wilbur 1994, Savoy 1997, Smucker 

et al. 2007], et parfois confrontés les uns aux autres dans un contexte spécifique. 
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Les calculs ont été effectués avec les fonctions proposées dans le package « stats » du logiciel R17. 

Nous avons employé le test de Kolmogorov-Smirnov pour vérifier la distribution des résultats, et ainsi 

choisir le test de significativité à appliquer en fonction (e.g. sur le triage via l’axe BP, si les précisions 

moyennes (Pmoy) obtenues pour chaque requête suivent une loi normale ou non) [Öztuna et al. 

2006]. Comme nous cherchons à analyser la différence entre des mesures portant sur un même 

échantillon (échantillon apparié, avant et après un triage), nous utilisons un test des rangs signés de 

Wilcoxon pour en vérifier la significativité [Siegel et Castellan 1956], ou un t-test de Student selon la 

distribution des données [Blair et Higgins 1980]. La valeur-p (ou p-value) résultant de ces tests 

indique si les données permettent une conclusion quant à l’hypothèse nulle (notée H0) définie de la 

manière suivante : la différence moyenne entre les mesures appariées est proche de zéro. Si la 

valeur-p est faible (le seuil maximum étant usuellement fixé à 0.05), il est possible de rejeter 

l’hypothèse nulle. Dans le cas contraire, nous ne pouvons simplement pas émettre de conclusion 

(l’hypothèse nulle n’est pas validée). Enfin, pour simplifier la lecture des résultats expérimentaux, 

nous indiquerons parfois la valeur-p au moyen d’un astérisque (*) lorsque les résultats sont 

considérés comme significatifs (0.01 < valeur-p ≤ 0.05), de deux astérisques (**) lorsque les résultats 

sont considérés comme très significatifs (0.001 < valeur-p ≤ 0.01), et de trois astérisques (***) 

lorsque valeur-p ≤ 0.001. 

 

2.5.4.3 Les jeux d’évaluation 

Le choix de la métrique est primordial pour évaluer un système, néanmoins le score obtenu prend 

tout son sens lorsqu’il est mis en rapport avec d’autres algorithmes employés dans le même contexte 

et sur les mêmes données : ce principe est appelé « étalonnage », ou benchmarking par anglicisme. 

Concrètement, il s’agit de concevoir un échantillon de référence (benchmark) avec des données 

obtenues de manière fiable pour pouvoir ensuite faire une comparaison avec les résultats obtenus 

par d’autres systèmes. Le meilleur échantillon disponible pour tester la validité d’un système est 

nommé gold standard. Un grand avantage du benchmark est induit par la possibilité de multiplier les 

tests sans pour autant augmenter le coût de l’évaluation, comme ce serait le cas via une évaluation 

manuelle. De cette manière, nous pouvons facilement trouver les meilleurs réglages effectifs pour un 

système de RI en observant les résultats obtenus automatiquement face à un échantillon de 

référence. Ce gold standard répertorie un ensemble de documents et leur associe un jugement de 

pertinence pour une requête donnée. Dans le cadre de cette thèse, nos benchmarks listeront par 

exemple des publications de MEDLINE contenant des informations pertinentes au sujet d’une kinase 

choisie par le curateur et un axe d’étude tel que les maladies. 

 

2.5.4.4 Les protéines kinases 

La kinase (ou protéine kinase) est une catégorie d’enzyme particulière qui catalyse le transfert d’un 

ion phosphate depuis une adénosine triphosphate (ATP) vers une molécule cible, par exemple une 

autre protéine. Cette phosphorylation est un processus biologique commun dans l’activité cellulaire 

qui est généralement le déclencheur d’autres mécanismes tels que la prolifération ou l’apoptose. 

Chez l’Homme, ce sont près de 30% des protéines qui sont naturellement ciblées par cette activité, et 

il existe environ 520 kinases différentes encodées par le génome. Compte tenu de l’énorme influence 

de ces protéines sur l’organisme, leur activité doit être soumise à un contrôle très strict, leur fonction 

étant en effet régulée par la kinase elle-même ou par d’autres semblables. Mais malgré cette 

régulation très rigoureuse, ces molécules peuvent elles aussi être atteintes par des modifications 

                                                             
17 https://www.r-project.org/ 

https://www.r-project.org/
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génétiques ou environnementales qui dérèglent leur activité ordinaire et se retrouvent alors 

impliquées dans des maladies graves (troubles du développement, maladies métaboliques, cancers, 

etc.) [Lahiry et al. 2010]. 

Pour ces raisons, les kinases font l’objet de recherches spécifiques et c’est pour les besoins de l’une 

de ces études que le groupe CALIPHO de l’Institut Suisse de Bioinformatique a annoté un ensemble 

de 300 kinases dans la littérature via PubMed et COSMIC. De plus, les curateurs avaient à disposition 

un accès aux plein-textes servant à corroborer leur décision quant à la sélection d’un article. Cela 

explique d’ailleurs la présence de multiples preuves, principalement d’interactions, inexistantes dans 

la notice MEDLINE associée mais retrouvées par exemple dans les figures et tableaux de l’article 

examiné. Au total 29'793 annotations ont été extraites manuellement dont 11'512 impliquant ces 

kinases dans diverses maladies chez l’Homme, 11'636 indications relatives à des processus 

moléculaires (liaisons, phosphorylations, etc.), et 6'645 évidences liées à la GO (processus 

biologiques, fonctions moléculaires, ou composants cellulaires). Ces annotations ont servi de 

benchmark pour évaluer et améliorer les performances de notre système tant au niveau de 

l’extraction automatique de concepts, que de la priorisation des documents. 

 

2.5.5 Conférences en recherche d’information 
Chaque année se déroulent diverses compétitions en informatique et bioinformatique dont les 

bénéfices sont notoires en termes d’avancement des technologies et d’évolution des 

problématiques. Chaque compétition couvre des thèmes relativement spécifiques, parfois en 

communs, et se concluent sur une conférence permettant l’échange entre les différents acteurs de la 

recherche. L’autre intérêt de ces compétitions réside dans les collections de données contrôlées et 

les méthodes d’évaluations réutilisables pour juger des performances des systèmes. 

 

2.5.5.1 Text REtrieval Conference 

Le programme « Text REtrieval Conference » (TREC), démarré en 1992 et soutenu par le National 

Institute of Standards and Technology (NIST), a pour objectif de « supporter le développement de la 

Recherche d’Information en fournissant les infrastructures nécessaires à l’évaluation à grande 

échelle de méthodes de recherche documentaire ». Lors de sa conférence annuelle TREC met en 

relation des chercheurs issus de l’industrie et du cercle académique, favorisant ainsi le transfert de 

connaissances, l’émergence de technologies, et le partage de méthodes entre les différents acteurs 

du domaine. Le challenge se décline selon diverses tâches qui abordent à présent des sujets tels que 

le résumé de texte en temps réel, les systèmes de questions/réponses, ou encore la médecine de 

précision. 

Le format d’évaluation TREC est une référence en matière de test de performance en RI. Ces 

évaluations comportent généralement un ensemble de requêtes types, un corpus de documents, et 

un jugement de pertinence associé aux différents documents en fonction des requêtes proposées. 

Ces collections sont d’abord accessibles pour les participants à la compétition, puis mises à 

disposition du public18 en incluant les jugements de pertinence et les outils d’évaluation développés 

pour encourager le développement de la recherche. 

  

                                                             
18 http://trec.nist.gov/ 

http://trec.nist.gov/


 Luc Mottin 35 
 

Requêtes 

Identifiée en tant que topics, cette collection reproduit l’activité de recherche d’un utilisateur en 

formulant dans le langage naturel l’information désirée. La collection de requête doit être 

suffisamment importante et proposer des requêtes de tailles, de formes, et de sujets suffisamment 

variés pour être représentatives de tous les comportements potentiels de l’utilisateur. 

 

Documents 

Chaque équipe peut proposer son propre système permettant de traiter les documents spécifiques 

au sujet choisi, ce qui implique la création de corpus de natures et de structures très variées (tweets, 

résumés MEDLINE, brevets, contenus du web, textes en langue étrangère, etc.). TREC propose des 

collections de documents toujours plus importantes au fur et à mesure que les différentes tâches se 

développent, et les corpus déjà utilisés font donc partie de la compétition en tant qu’élément de 

l’ensemble d’évaluation pour les systèmes de RI. 

 

Méthode dévaluation 

L’évaluation TREC des performances en RI est basée sur la comparaison des résultats obtenus par les 

systèmes des participants, avec un gold-standard construit manuellement par des experts [Baeza-

Yates et Ribeiro-Neto 1999]. Concrètement, tous les documents ne sont pas systématiquement pris 

en compte lors de l’élaboration du gold-standard car leur nombre est parfois trop important. Les 

évaluateurs préfèrent alors employer la méthode dite du pooling, qui consiste à regrouper et évaluer 

uniquement les k premiers renvoyés par les systèmes des participants [Spärck Jones et Van 

Rijsbergen 1975, Tonon et al. 2015]. Ce nombre k est relativement dépendant des ressources 

disponibles, mais il est malgré tout déterminé de manière à ce que la grande majorité des documents 

pertinents soit comprise dans cet ensemble. En revanche, tout document non-inclus dans cet 

ensemble est directement étiqueté comme non-pertinent.  

Un jugement de pertinence, binaire ou gradué, est donc associé aux documents pour chaque requête 

spécifiée. Par exemple lors de la tâche de « Precision Medicine 2017 », un document pouvait être 

classé selon quatre catégories relatives à une maladie : « exact », « plus spécifique » lorsque la 

maladie traitée dans la publication est une forme très spécifique du cancer mentionné dans le topic, 

« plus général » dans le cas contraire, et « non pertinent ». L’évaluation de la RI passe généralement 

par des outils tels que trec_eval19, conçus spécialement pour analyser les résultats des participants 

dans un format strict, les comparer avec le benchmark construit par les experts, et fournir des 

mesures de performance correspondant aux métriques d’intérêt dans le contexte de la tâche. 

  

                                                             
19 http://trec.nist.gov/trec_eval/ 

http://trec.nist.gov/trec_eval/
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2.5.5.2 Conference and Labs of the Evaluation 

Les événements « Conference and Labs of the Evaluation » (CLEF20) sont organisés en Europe depuis 

les années 2000 sous forme de conférences, workshops et compétitions. Poursuivant des objectifs 

similaires à TREC, CLEF supporte plus particulièrement le développement de méthodes appliquées 

aux langues européennes en proposant par exemple des infrastructures pour le paramétrage et 

l’évaluation de systèmes multilingues en extraction d’information, ou la fouille de données plus ou 

moins structurées ou annotées. De plus, un effort particulier est réalisé dans le but d’encourager la 

reproductibilité des différentes approches proposées par les participants. Les collections de données 

fournies lors des évaluations CLEF sont d’ailleurs mises à disposition sur le web. 

 

2.5.5.3 BioCreative 

BioCreative est une initiative internationale qui a pour objectif le partage de connaissances et 

l’évaluation des outils employant la fouille de textes dans un contexte centré sur la biologie. Les 

sessions BioCreative permettent également de promouvoir l’intégration de systèmes automatisés 

dans les procédures de biocuration et de faciliter l’accès aux données pour les chercheurs. Les 

événements BioCreative sont organisés autour de tâches ciblant les problématiques notoires 

rencontrées en bioinformatique. Ces thèmes ont évidemment évolué au cours des dernières années 

et ont couvert des sujets tels que la normalisation de gènes, l’annotation de fonction des protéines, 

ou plus récemment l’extraction de variants à l’origine de mutations pour rallier l’effort en médecine 

de précision. Toutes les ressources majeures de la biologie sont abordées : la littérature sous forme 

de notices MEDLINE ou de plein-textes, mais aussi les bases de données biomédicales, ou encore des 

nomenclatures et ontologies [Hirschman et al. 2005]. Chaque compétition donne lieu à la publication 

de méthodes originales en TALN et permet la création de nouveaux benchmarks contrôlés qui sont 

mis à disposition du public21. 

 

2.6 Modèles d’applications de la fouille de textes en bioinformatique 
Les techniques de fouille de textes permettent de donner un sens et une structure aux informations 

découvertes dans une publication. L’extraction d’information en biologie prend généralement la 

forme d’une succession de méthodes produisant des données qui servent d’input aux suivantes. Le 

format que prennent les données en entrée (input) et en sortie (output) de chaque service peut 

varier au fur et à mesure de l’avancement de l’étude intégrale. La reconnaissance d’entités, leur 

normalisation, et l’identification de la relation entre ces entités définissent par exemple trois 

algorithmes distincts utilisés lors de l’annotation d’un document ; et leur interaction fonctionnelle 

pour que les annotations complètes soient ensuite ajoutées dans une base de données finale 

requiert une véritable adaptation. En outre, chaque algorithme est particulièrement performant pour 

le contexte dans lequel il a été optimisé, ce qui explique la multiplication des outils créés ces 

dernières années, ainsi que l’attention particulière accordée à leur utilisabilité ou leur adaptabilité à 

des tâches particulièrement coûteuses en temps. 

  

                                                             
20 http://clef2016.clef-initiative.eu/ 
21 http://www.biocreative.org/ 

http://clef2016.clef-initiative.eu/
http://www.biocreative.org/
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2.6.1 PubGene 
Mis en production en 2001, PubGene22 est l’une des premières applications de fouille de textes 

appliquée à la biomédecine qui ait été mise à la disposition de tout public. L’appellation PubGene 

inclut aussi la base de données qui répertorie des interactions biologiques identifiées grâce aux co-

occurrences de concepts MeSH, GO et de noms de gènes humains dans les titres et résumés de 

MEDLINE [Jenssen et al. 2001]. Le système a ensuite évolué dans le but d’améliorer la précision de la 

RI, et deux méthodes ont été particulièrement explorées : 1) le regroupement des documents selon 

des catégories d’intérêt (clusters) ; et 2) la réduction du bruit grâce à la discrimination des 

interactions biologiques improbables. Cependant, il n’est pas possible d’analyser en détail les 

méthodes de PubGene dans le sens où leur technologie existe dans un format propriétaire. 

Aujourd’hui, cette technologie se décline en plusieurs outils exploitant la fouille de textes pour 

répondre à des desseins différents selon le type d’utilisateur (patient, médecin, chercheur, etc.). 

 

2.6.2 GoPubMed 
GoPubMed désigne un moteur de recherche en ligne basé sur la détection de concepts GO dans 

PubMed, mais cet outil n’est plus disponible à l’heure actuelle. L’utilisateur entre sa requête dans le 

champ de recherche, et le système retourne les résultats sous la forme de la hiérarchie GO dans 

laquelle chaque concept est mis en relation avec les articles PubMed qui le mentionnent [Doms et 

Schroeder 2005]. L’objectif et l’interface de GoPubMed ont changé dans le temps. La terminologie 

MeSH a d’abord été intégrée au système qui, plus tard, est devenu un outil de suggestion de contenu 

en proposant par exemple pour une requête : 

• Le top des auteurs ayant publié sur le sujet ; 

• Le top des journaux traitant de ce sujet ; 

• Le top des publications selon la nationalité des auteurs ; 

• Un graphique temporel montrant l’évolution du nombre de publications ; 

• Un réseau des connexions entre les auteurs. 

 

2.6.3 Pubtator 
Pubtator23 est un système d’annotation en ligne développé pour assister la curation de la littérature 

scientifique. Pubtator repose sur une base de données couvrant l’ensemble de MEDLINE, maintenue 

à jour et annotée pour les concepts relatifs aux gènes, maladies, espèces, substances chimiques et 

mutations [Wei et al. 2012, Wei et al. 2013]. Les concepts mis en évidence sont étiquetés dans le 

texte et normalisés via différents vocabulaires contrôlés. Le système propose un moteur de 

recherche permettant le tri des articles soit dans le même ordre que PubMed, soit dans un ordre de 

pertinence relatif à un axe défini (substances chimiques, maladies, ou gènes). Cet outil propose 

également une interface web similaire à PubMed. Cette interface permet d’afficher les textes avec 

les annotations dans un code couleur et d’exporter la liste de ces annotations dans un fichier texte 

après l’avoir éditée si besoin. 

 

                                                             
22 https://www.pubgene.com/ 
23 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/CBBresearch/Lu/Demo/PubTator/ 

https://www.pubgene.com/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/CBBresearch/Lu/Demo/PubTator/
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2.6.4 Toxicat 
Toxicat est un pipeline de curation, c’est-à-dire qu’il est conçu pour couvrir les différentes étapes du 

processus [Vishnyakova et al. 2013]. Ce système est développé autour de modules indépendants 

permettant la recherche d’information via MEDLINE, la normalisation de gènes, la catégorisation des 

articles pour la GO, et la reconnaissance d’entité (maladies et substances chimiques). De plus, ce 

système se montre efficace dans la détection de relations non-explicites textuellement, telles que les 

associations gène/maladie. Finalement, Toxicat propose une interface utilisateur ainsi qu’un 

ensemble de services accessibles sur le web via des APIs spécifiques. 

 

2.6.5 EAGLi 
EAGLi24 est un système de recherche par Question/Réponses adapté à MEDLINE qui fonctionne en 

trois étapes [Gobeill et al. 2009]. Premièrement, l’utilisateur pose une question en langage naturel. 

Un catégoriseur va interpréter la question et la transformer en requête fonctionnelle pour la RI. Il va 

également déterminer le modèle de réponse attendu. Deuxièmement, un moteur de recherche 

Terrier renvoie une liste de documents et ne garde que les plus pertinents. Et troisièmement, un 

extracteur de réponse va se baser sur le modèle de la première étape pour identifier un ensemble de 

concepts analogues (dans les documents) et les proposer à l’utilisateur avec un score de confiance. 

 

2.6.6 GOCat 
GOCat25 est un outil exploitant deux approches (le dictionnaire et l’apprentissage automatique) pour 

prédire une liste des concepts GO les plus représentatifs d’un texte examiné [Gobeill et al. 2013]. 

GOCat sera décrit plus en détail dans la section 4.3.2 où nous en tirons parti dans le cadre de cette 

étude. 

 

2.6.7 Outils pré-intégrés dans un processus de biocuration 
Certains systèmes sont développés avec l’objectif d’être fonctionnels dans le cadre d’un processus 

particulier, et conçus de manière à éviter au maximum les actions humaines faisant l’interface entre 

différentes étapes de la curation. Nous détaillerons deux de ces outils : ODIN et Textpresso. 

 

2.6.7.1 ODIN 

The Ontogene Document INspector (ODIN) est un outil développé pour soutenir la curation de la 

littérature biomédicale grâce à l’application de méthode de fouille de textes [Rinaldi et al. 2012]. Le 

but d’ODIN est de permettre à l’utilisateur de gagner en rapidité et en efficacité lors de ses tâches 

usuelles d’annotations en intégrant des algorithmes de reconnaissance d’entités et d’extraction de 

relations. Les documents doivent être fournis en tant qu’input de l’utilisateur sous la forme de PMID 

ou de fichiers plein-textes dans l’un des formats supportés (comme le XML proposé par PubMed 

Central). Le processus d’annotation est réalisé à la volée et les résultats sont proposés via l’interface 

d’ODIN qui affiche alors les concepts clés (protéines, gènes, méthodes expérimentales, espèces, 

maladies, et pharmacopée) en surbrillance dans le document original. L’utilisateur peut inspecter les 

                                                             
24 http://eagl.unige.ch/EAGLi/ 
25 http://candy.hesge.ch/GOCat/ 

http://eagl.unige.ch/EAGLi/
http://candy.hesge.ch/GOCat/
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annotations proposées et les trier selon différents critères (type d’entité, indice de confiance accordé 

par l’outil, etc.) puis sélectionner celles qu’il désire exporter dans un fichier output en vue d’une 

utilisation future. 

 

2.6.7.2 Textpresso 

Textpresso26 est un outil de fouille de textes adapté à la classification de la littérature biomédicale et 

à l’extraction d’information dans le but d’assister la curation de bases de données, et présente 

l’avantage de pouvoir prospecter des articles en plein-texte [Müller et al. 2004]. De plus, les 

algorithmes ont été optimisés afin de pouvoir repérer des objets complexes tels que les méthodes 

expérimentales liées à un concept ainsi que les interactions entre concepts (e.g. une phosphorylation 

entre deux protéines). Initialement conçu pour la curation de WormBase via 30 ontologies 

différentes (la GO représentant 80% du lexique total), le système est conditionné sous la forme d’un 

package que l’on peut intégrer à d’autres ressources. Il a d’ailleurs été adapté sur 24 domaines de la 

littérature (tels que la neuroscience) et à des bases de données telles que FlyBase, dictyBase ou TAIR 

[Van Auken et al. 2012]. Les annotations proposées par Textpresso sont très abouties de sorte que le 

curateur n’a normalement pas besoin de revenir fouiller la publication pour les enrichir. Et 

finalement, la performance de Textpresso est obtenue par l’emploi de multiples techniques adaptées 

à chaque phase de la curation globale : chaînes de Markov, machines à vecteurs de support, 

expressions régulières, etc. 

 

                                                             
26 https://textpressocentral.org/ 

https://textpressocentral.org/
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Chapitre 3 – Le triage de publications scientifiques guidé par des 

ontologies 
Quelles sont les maladies associées à BRCA1 ? Quelle molécule est adaptée au traitement du 

syndrome de l’X fragile ? Quelle(s) kinase(s) régule(nt) l’activité du gène WASL ? Telles sont les 

questions quotidiennes que l’on peut entendre dans le monde de la recherche biomédicale. Dans ce 

contexte, la capacité à retrouver l’information pertinente est véritablement capitale, d’autant plus 

que la réponse à ces questions se trouve bien souvent dans la littérature. Face à une telle quantité de 

données, un moteur de recherche agit comme un tamis au maillage plus ou moins fin permettant de 

faire le tri des publications en retenant les pépites d’or (les articles contenant l’information désirée) 

mais aussi les plus gros des alluvions (des faux positifs). Ce processus se conclut alors généralement 

par une analyse approfondie des documents restants pour évaluer leur pertinence. 

Ce chapitre 3 de notre thèse sera principalement axé sur le triage (ou tri) de documents. Après avoir 

présenté l’architecture d’un système développé pour assister des curateurs dans leurs activités 

usuelles, nous chercherons à améliorer sa précision grâce à des méthodes exploitant le contexte 

d’application de la curation (les maladies ou les interactions entre protéines par exemple). Nous 

étudierons les méthodes de traitement automatique du langage employées en amont du processus 

pour permettre l’extraction d’information. Une partie de ce chapitre est consacrée à la spécification 

des besoins des curateurs, ainsi qu’à la manière d’utiliser l’information extraite de la littérature pour 

prioriser les articles de MEDLINE selon ces besoins. Une évaluation quantitative a été préparée afin 

d’observer l’efficacité de cette priorisation, en prenant un travail de curation manuel en tant que 

référence de comparaison. Enfin, nous discuterons de l’importance de la spécialisation du triage et 

nous étendrons la portée de notre évaluation en analysant l’impact de différents facteurs (dont 

l’obsolescence de l’information) sur le triage des publications scientifiques. 

 

3.1 Introduction 
L’exploration automatique de publications est capitale pour la recherche biomédicale car l’article 

scientifique représente le principal moyen de transmission de l’information dans ce domaine. 

L’interface de PubMed permet aux chercheurs de récupérer un sous-ensemble de cette vaste 

collection à l’aide de requêtes simples basées sur des mots-clés. Mais au cours des dernières 

décennies, la croissance importante du nombre de publications référencées complique et ralentit le 

processus de recherche d’une information particulière, même pour un utilisateur expérimenté. De 

plus, compte tenu de la diversité des domaines couverts par MEDLINE à ce jour, une requête trop 

naïve peut renvoyer de nombreux documents non-pertinents en plus des documents pertinents. 

Chacun de ces documents collectés rallonge d’autant plus un travail de curation car le curateur doit 

ensuite les évaluer manuellement. Cette étape – le triage – est coûteuse en temps et en ressources, 

mais elle reste inévitable dans le processus de biocuration et doit être réitérée pour chaque nouvelle 

recherche. 
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3.1.1 Contexte 
L’étape du triage de documents est donc fondamentale dans le processus de RI où un utilisateur 

détermine la pertinence d'un document spécifique dans le contexte de son propre besoin 

d'information. Bien sûr, le jugement humain varie inévitablement d’un individu à l’autre, mais 

lorsque cette tâche s’applique à un domaine d’expertise, il est alors possible de modéliser le 

comportement des usagers pour former un modèle (profil) commun à un groupe d’individus limité. 

Dans le contexte de la biocuration, la classification de la littérature scientifique consiste à définir un 

ensemble, contenant un nombre minimal de documents qui répondent à des critères précis, au 

milieu d’une vaste collection. Ces critères sont déterminés, dans le cadre de cette étude, par les 

curateurs du groupe CALIPHO en fonction d’une méthodologie et d’outils qu’ils exploitent 

quotidiennement pour réaliser leur travail d’intégration de la connaissance dans la base de données 

neXtProt. Par exemple leur routine d’annotation des Fonctions Moléculaires a guidé le 

développement de l’algorithme de triage spécifique à cette catégorie, notamment en ce qui 

concerne le schéma de pondération qui attribue un score à chaque publication, ou encore pour filtrer 

les annotations superflues dues à des concepts trop vagues. De même, ce sont leurs habitudes de 

travail qui ont orienté le design de l’interface graphique. 

Il existe aujourd’hui différentes méthodes de triages imaginées pour répondre aux différentes 

contraintes de la biocuration. Celles-ci ont d’ailleurs été éprouvées lors de diverses campagnes 

d’évaluation comme nous l’avons mentionné dans notre chapitre d’État de l’Art. En ce qui nous 

concerne, nous avons choisi d’employer les données produites par les futurs usagers de ce pipeline, 

dans le cadre d’un projet achevé d’annotation, comme base pour le développement et l’optimisation 

de notre système. Cette approche présente plusieurs avantages directs. Répondre au besoin concret 

des utilisateurs en est un, mais elle nous offre en plus l’opportunité d’étudier l’effet d’un triage 

contextuel très spécialisé (objectif associé à l’hypothèse de ce chapitre). Néanmoins, cette approche 

présente également certaines limites, comme l’absence d’une méthodologie d’évaluation 

équivalente (pour un triage aussi spécialisé) sur laquelle nous appuyer pour comparer les résultats 

afférents à chaque dimension (« maladies », « processus biologiques », « fonctions moléculaires », 

« composants cellulaires », « interactions entre protéines » et « modifications post-

traductionnelles »). Il faut également prendre en compte le fait que le jugement de pertinence de 

nos curateurs est soumis à une relative variation parmi les différents axes d’annotations étudiés. 

C’est la raison pour laquelle une dimension telle les Processus Biologiques apparaît comme étant 

bien mieux représentée dans nos données de références que les Composants Cellulaires. Dans le cas 

de données très déséquilibrées, les algorithmes de classification par apprentissage sont 

naturellement gênés. À cause de la distribution inégale de documents entre différents ensembles, ils 

ont tendance à favoriser les catégories les plus générales [Almeida et al. 2014]. Dans ces 

circonstances, notre choix de distinguer chacun des axes de curation et de les optimiser 

indépendamment semble plus pertinent et moins coûteux à mettre en œuvre que celui d’entrainer 

un classifieur multi-classes sur des catégories largement déséquilibrées [Cohen et al. 2006]. 

L’option d’entrainer un classifieur binaire (reposant sur un jugement pertinent/non-pertinent) n’est 

pas non plus adaptée à notre problème. Nous avons à notre disposition des données de validation 

nous permettant de vérifier notre stratégie, mais il ne s’agit pas – de facto – de données 

d’entraînement. En effet, les curateurs de CALIPHO retiennent des annotations positives des 

publications MEDLINE, alors que très peu d’annotations négatives apparaissent dans ce jeu de 

données (par exemple, 32 indications négatives d’interactions entre protéines ont été répertoriées 

pour 4'044 positives) et il s’agit de non-interactions alors que nous aurions besoin d’exemples 

d’articles non-pertinents pour la caractérisation d’interactions. Cette démarche n’est pas un 

problème isolé ou une omission relative à ce groupe de curateurs. Les différentes bases de 
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connaissances scientifiques ne gardent, en général, pas de trace des articles jugés non-pertinents par 

les curateurs ; la conférence TREC Genomics a d’ailleurs démontré que l’acquisition de données 

négatives reste un défi à surmonter pour l’ensemble de la communauté [Hersh et Bhupatiraju 2003]. 

Malheureusement produire ces données négatives demanderait un effort supplémentaire, car le 

matériel nécessaire à l'apprentissage – pourtant nécessaires aux systèmes d'exploration de données 

textuelles – est généralement perdu pendant le processus de curation. Fondamentalement, une 

tâche de biocuration cible un objectif (une kinase par exemple) et a pour objectif de rechercher les 

preuves de son implication dans l’activité de l’organisme hôte. Lors de l’étape de sélection de ce 

processus (cf. chapitre 2, paragraphe 2.3.1), le tri des informations utiles et inutiles est 

systématiquement effectué, mais n’est finalement pas conservé dans une base de données [Ruch 

2016]. Puisque l’on ne peut pas non plus considérer une absence d’annotations positives dans notre 

jeu de données en tant que preuve de leur absence, nous avons finalement choisi de considérer le 

triage via neXtA5 comme une fonction (ou score) de pertinence et un classement (ou priorisation) des 

documents [Liu 2009]. 

En définitive, nous souhaitions une stratégie générique et ajustable même en l’absence de données 

d’entraînement. Le système de classement est une approche qui répond à ces critères en nous 

permettant de construire une hiérarchie complète et exhaustive de la littérature. Étudiée lors de la 

compétition BioCreative 2012 (Track I) [Wiegers et al. 2012, Wu et al. 2012], cette approche semble 

d’ailleurs très appropriée à la conception d'un système interactif car elle ne requiert pas une décision 

de la part du système. En revanche, celui-ci cherchera à proposer une réponse satisfaisante en 

affichant les articles les plus pertinents en haut de la liste. La séparation entre classification et 

priorisation est pratique mais relative car, en principe, il est toujours possible de transformer un 

classifieur binaire en un système de classement, par exemple en utilisant une probabilité de classe 

comme un analogue de la mesure de similarité du système. Symétriquement, un système de 

classement peut être transformé en un classifieur en établissant un seuil limite (threshold) 

empirique. Cependant, une approche par classement peut être considérée comme plus flexible et 

plus appropriée au processus d'extraction des connaissances de neXtProt car les curateurs sont 

habitués à utiliser un moteur de recherche du type PubMed. 

Comme nous l’avons déjà exprimé ci-dessus, l’utilisateur est placé au cœur du développement de 

neXtA5, et l’une des parties pour lesquels il a majoritairement influencé notre réflexion concerne 

l’expression de la requête via une interface en ligne. Avant la démocratisation des moteurs de 

recherche, savoir rédiger une requête était un domaine d’expertise à part entière. Il existe d’ailleurs 

toujours des langages spécialisés, tels que Galago, XQuery ou même SPARQL, permettant des 

opérations très pointues (modification de contenu, etc.) vers des bases de données ou des systèmes 

d’informations. En revanche ceux-ci ne sont pas appropriés à l’ensemble de la communauté des 

biocurateurs qui préféreront exprimer leur recherche selon une notation plus sémantique que 

formelle. Sans aller jusqu’à interpréter directement une requête formulée en langage naturel, 

comme le font les systèmes de questions-réponses, il est possible d’exploiter un ensemble de 

procédés (par exemple la correction des termes, l’expansion de requête, et bien d’autres encore) 

permettant d’améliorer les performances de la RI. Ces procédés, associés à une interface 

ergonomique et intuitive, assisteront le curateur dans son interaction avec la machine, afin que le 

premier puisse spécifier exactement sa demande tandis que la seconde y répondra d’une manière 

plus adéquate. 
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3.1.2 Hypothèse (H1) 
Nous définissons dans cette thèse le triage de documents comme étant « un processus qui implique 

le passage en revue d’un ensemble de documents potentiellement intéressants, afin d’en établir la 

pertinence par rapport à une information précise recherchée ». Puisque le volume global de la 

littérature scientifique augmente prodigieusement, les biocurateurs ont besoin d’outils performants 

pour s’acquitter de leur tâche dans de telles conditions. Les systèmes automatisés représentent alors 

un moyen idéal pour accélérer le rythme de la curation en leur fournissant un tri préétabli des 

publications pertinentes pour un sujet donné. Dans ce contexte, nous définirons notre hypothèse de 

recherche de la manière suivante : 

(H1) L’annotation massive de contenus textuels, spécialisée selon des axes particuliers, permet 

d’augmenter les performances du triage. 

 

Le but de ce chapitre est donc d’étudier et d’ajuster notre fonction de triage à chacune des 

dimensions présentant un intérêt pour la curation de neXtProt, en se concentrant pour le moment 

sur les notices scientifiques tirées de MEDLINE. Pour ce faire, nous nous sommes intéressés à une 

méthode d’extraction d’information supportée par des ontologies spécifiques puisque les 

annotations automatiques générées par ce biais représentent potentiellement un excellent support 

afin d’établir un degré de pertinence entre les différentes publications. Pour vérifier cette assertion 

nous comparerons les résultats de cette stratégie avec certaines références comme le classement 

des articles obtenu via PubMed ou une priorisation basique telle que proposée par le modèle 

vectoriel de Terrier. En parallèle, nous chercherons à évaluer différentes méthodes liées à 

l’exploration de données susceptibles d’améliorer les performances globales du système : 

- Pondération de différents paramètres (e.g. fréquence des descripteurs ontologiques) 

- Expansion de requête (e.g. synonymes des descripteurs ontologiques) 

- Impact contextuel (e.g. type de publication, journal, etc.) 

 

Notre application originale a été décrite dans les publications [Mottin et al. 2016b] et [Mottin et al. 

2017]. Le compte-rendu présenté dans cette thèse fait également état des améliorations ultérieures 

apportées à neXtA5, ainsi que des expérimentations complémentaires qui n’apparaissent pas dans les 

articles publiés. 

 

3.2 L’exploration de données pour guider la curation 
Cette seconde section de notre chapitre est consacrée à la description des ressources exploitées dans 

le cadre de cette thèse. Nous évoquerons d’abord la littérature scientifique sous la forme d’une 

matière première, structurée mais néanmoins complexe, avant de nous pencher sur le 

développement technologique de notre système. Nous découvrirons alors les composants logiciels 

de neXtA5 employés pour 1) annoter MEDLINE ; 2) collecter les articles potentiellement pertinents ; 

et 3) donner un score à ces articles en fonction de leur degré de pertinence relativement à 

l’information recherchée. 
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3.2.1 Modèle de notice scientifique 
Développée par la NLM, la bibliothèque d’articles scientifiques dénommée MEDLINE constitue une 

source de données à la fois riche et très vaste. L’Annexe 3 présente le détail d’une citation au format 

XML, dont nous analyserons ci-dessous les champs essentiellement exploités pour cette étude. 

Le <PMID> est un identifiant unique associé à chaque publication. Employé comme clé primaire dans 

la base de données, il permet d’identifier chaque citation sans équivoque. Il est important de noter 

que les PMIDs ne sont pas recyclés. Ainsi, et afin d’éviter toute confusion, cet identifiant ne sera pas 

réattribué si une citation est supprimée de MEDLINE. Le titre de l’article <ArticleTitle> ainsi que son 

résumé <Abstract> sont ensuite fournis dans la langue d’origine. Ce second champ regroupe parfois 

des sous-sections désignées par leur label lorsque celles-ci ont été distinctement caractérisées 

(notamment lorsque la notice MEDLINE correspond à un article plein-texte). En effet certains types 

de publications sont rigoureusement formatés, les principaux éditeurs concernés ont par exemple 

adopté une structure formelle pour uniformiser les publications d’essais cliniques depuis les années 

90 [International Committee of Medical Journal Editors 1993]. Cependant les articles de recherche 

sont, aujourd’hui encore, organisés plus ou moins rigoureusement selon la volonté des 

auteurs/éditeurs. Une structure connue sous le nom d’IMRAD, en raison des sections qui la 

constituent (« introduction, methods, results, and discussion » [Sollaci et Pereira 2004], s’est 

rapidement imposée à la communauté car elle permet une lecture fluide et une compréhension 

rapide du contenu. Pourtant les journaux, même académiques, ne normalisent pas tous ces sections 

de la même manière (quand elles apparaissent). Il en existe différentes variantes, avec plus ou moins 

de labels, comme l’on peut le voir dans la Figure 4 qui représente l’entrée PubMed correspondant au 

PMID 24030499. En outre, si l’intérêt direct d’un article bien formaté est de faciliter sa lecture par les 

pairs, il est également important de noter que PubMed propose une option permettant de filtrer ce 

type de notice en ajoutant le mot-clé « hasstructuredabstract » à la recherche. 
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Figure 4 : Extrait PubMed correspondant au PMID 24030499. Trois sous-sections du résumé se distinguent clairement à 
l’affichage, respectivement pour marquer 1) le contexte ; 2) les méthodes et résultats ; et 3) la conclusion de l’article. 

 

Un index de concepts MeSH <MeshHeading> est généré par la NLM, pour chaque publication, dans 

les semaines qui suivent son insertion dans la base de données [Huang et al. 2011]. Ces descripteurs 

représentent le contenu de l’article et permettent une recherche facilitée en fonction de sujets 

donnés. Ces descripteurs sont générés semi-automatiquement [Aronson et al. 2004, Aronson et Lang 

2010]. Enfin, parmi les autres métadonnées exploitables, nous sommes principalement intéressés par 

les informations concernant les auteurs <Author> de l’article, sa date de publication détaillée en 

Année/Mois/Jour dans le champ <DateCompleted>, le journal l’ayant publié <Journal>, et le type 

caractérisant son contenu <PublicationType>. 
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3.2.2 BioMed 
BioMed est une base de données du groupe SIB Text-Mining nous permettant de conserver diverses 

informations, collectées ou générées par nos propres services. Elle héberge notamment notre copie 

miroir de MEDLINE, ainsi qu’un ensemble d’annotations (portant sur différents corpus) généré et mis 

à jour automatiquement. Le Modèle Conceptuel de données (MCD) présenté dans la Figure 5 montre 

l’organisation structurée de ces données dans la BD, tandis que le détail de la table d’annotations est 

reporté dans le Tableau 6 de la section 3.3.2.1. 

 

 

Figure 5 : Modèle Conceptuel de Données représentant l’organisation de la base de données de BioMed. En jaune notre 
miroir local contenant les données MEDLINE directement sous leur format XML ; en orange les informations extraites des 
différents champs balisés dans le document original ; en vert notre version de GOA (la base de données GO Annotation) ainsi 
qu’un sous-ensemble de la GO associé ; et en bleu les annotations générées via le pipeline de neXtA5. 

 

À l’origine, BioMed est un composant du système EAGLi [Engine for question Answering in Genomic 

Literature – Ruch 2006, Gobeill et al. 2013], développé pour répondre aux questions des 

professionnels de la santé au moyen de réponses directement extraites du corpus MEDLINE. Si le 

système complet repose sur différents modules, nous sommes actuellement intéressés par son 

moteur de recherche vectoriel construit sur le système open source Terrier [Ounis et al. 2006]. 

Chaque document de la collection est analysé syntaxiquement par la plateforme, et chaque terme 

est conservé dans un index. Cet index enregistre non-seulement la forme radicale du mot, mais aussi 

sa position et le champ dans lequel il a été trouvé : ce champ correspond dans le cas présent aux 

balises insérées dans les documents de MEDLINE pour délimiter les différentes parties des notices 

scientifiques. Dans le cas présent, Terrier a été paramétré pour traiter les champs « PMID », « Title », 

« Abstract » et « MeSH » (le premier étant utilisé comme identifiant unique du document), et cet 

index est mis à jour à une fréquence hebdomadaire. 



48 Chapitre 3 – Le triage de publications scientifiques guidé par des ontologies 
 

La composante recherche de Terrier offre une certaine flexibilité pour la RI grâce à un choix diversifié 

de modèles comme Okapi BM25, Divergence From Randomness (DFR), ou un grand nombre de 

schémas TF.IDF. Le moteur de recherche de BioMed exploite quant à lui le modèle Okapi BM25 décrit 

par [Robertson et Spärck Jones 1976, Robertson et al. 2000] et adapté pour les campagnes 

d’évaluations TREC. Certains contextes particuliers de recherche tirent particulièrement avantage de 

l’un ou l’autre de ces modèles, cependant Okapi BM25 reste généralement le plus performant sur 

des corpus biomédicaux [Pasche et al. 2014]. De cette manière, Terrier propose une liste des 

documents associés à un score de similarité – utilisé a posteriori par l’algorithme de classement de 

neXtA5 – et ordonnés selon cette appréciation de proximité avec la requête envoyée (le document en 

début de liste étant jugé comme le plus pertinent). En outre, comme le permet Terrier, le moteur de 

BioMed est réglé pour ne pas prendre en compte une liste de stopwords au cours du processus 

d’indexation des documents, ce qui lui permet de réduire la taille totale de l’index généré tout en 

limitant leur impact (bruit) sur la RI. 

 

3.2.3 Architecture d’une plateforme de curation : neXtA5 

L’intégrateur applicatif neXtA5 a été développé avec les technologies Java et JavaScript dans le but 

d’améliorer le processus de curation de la littérature scientifique tel qu’il est réalisé actuellement 

dans neXtProt. Concrètement, des contraintes d’efficience (efficiency) ont été imposées pour rendre 

l’applicatif utilisable. Toutefois, cette partie du travail n’est pas décrite dans les résultats de ce 

chapitre, lequel se concentre sur les performances mesurées en termes de précision/rappel 

(effectiveness). La Figure 6 présente l’architecture complète de notre plateforme dans son état actuel 

(en 2018). 

 

 

Figure 6 : Architecture fonctionnelle de la plateforme de triage et d'annotation de la littérature, incluant les systèmes 
BioMed et neXtA5 respectivement en rouge et en bleu dans le schéma. 
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La plateforme neXtA5 se décline en quatre modules connexes (plus leurs sous-composantes), certains 

d’entre eux pouvant être exploités indépendamment via des APIs dédiées. Ces modules sont 

respectivement consacrés à : l’annotation de la littérature, l’exploitation des annotations, le triage de 

documents, et l’affichage des résultats. 

 

Module d’annotation 

Le premier module de notre plateforme se charge du prétraitement des informations. Il analyse la 

littérature proposée en entrée, MEDLINE en l’occurrence, afin d’en extraire toutes les annotations 

présentant un intérêt biomédical. Pour réaliser cette tâche, le module d’annotation exploite une 

fonction ad-hoc de reconnaissance d’entités nommées. Tout d’abord, un algorithme de 

segmentation se charge de la division du texte, en chaînes de caractères de la taille d’une phrase, qui 

constituera l’unité contextuelle de nos annotations. Chaque phrase ainsi formée est divisée en mots 

(tokenization) via une procédure originale incluant plusieurs ressources logicielles externes telles que 

OpenNLP [Buyko et al. 2006]. Une normalisation des mots, incluant une étape de stemming [Porter 

2001], complète cette procédure. À noter que le titre de l’article est considéré comme une phrase à 

part entière dans ce processus. En parallèle, les différentes ontologies sont traitées pour que chaque 

concept soit également réduit en association de n mots (sous leur forme radicale) qui servent à 

construire les motifs pour la reconnaissance d’entités nommées. Après avoir pris en compte 

quelques variations morphologiques simples, un algorithme d’appariement naïf permet de retrouver 

les concepts présents dans la phrase. Chacun de ces concepts est alors à l’origine d’une nouvelle 

entrée dans la table d’annotations de notre base de données et sa position par rapport au début du 

texte est enregistrée. Cette approche diffère relativement de l’usage habituel de balises insérées 

dans le texte du fait que nous ne souhaitions pas générer une nouvelle version du texte venant 

alourdir le contenu de notre base de données ; l’autre avantage majeur étant de nous dispenser des 

balises multiples et imbriquées, difficiles à gérer lorsque l’on annote un document avec des 

dimensions nombreuses et contextuellement analogues. En conservant la position du concept et sa 

longueur, nous sommes tout à fait capables de retraiter l’information (par exemple pour mettre en 

valeur les concepts lors de l’affichage du texte), mais en plus nous proposons une certaine flexibilité 

à toute personne ne souhaitant utiliser qu’une partie de ces données. En revanche cette approche 

exige un formatage strict du texte, en UTF-8, sous peine de voir apparaître un décalage dû à la 

conversion de caractères spéciaux. 

L’identification d’un terme ou de ses synonymes est une étape primordiale lorsque l’on souhaite 

conserver l’information dans une base de données. La normalisation des concepts survient donc 

immédiatement après leur repérage dans le texte. Chaque concept doit être distingué de manière 

non-ambigüe grâce à l’ontologie d’où il a été tiré, et particulièrement les noms de gènes parfois 

mentionnés sous la forme d’un synonyme qui prête à confusion [Wermter et al. 2009]. Nous 

traiterons plus particulièrement de la normalisation des concepts, ainsi que de son évaluation, dans 

le chapitre 4. 

Finalement, le résultat de l’annotation de chaque document est généré directement au format JSON 

et conservé en l’état dans la table « neXtPresso » de BioMed. Chaque entrée est unique grâce à une 

clé primaire construite sur la combinaison des colonnes « doc_source » et « doc_id » et une 

contrainte d’unicité. Si certaines stratégies génèrent l’annotation on-the-fly, c’est-à-dire au moment 

de la requête, neXtA5 est prévu pour opérer a priori et accélérer l’interaction de l’utilisateur avec le 

système. Au moyen d’un script, il est ensuite possible d’exécuter automatiquement l’annotation 

d’une collection selon son rythme de mise à jour. 
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Service de triage des publications 

Le module de triage décrit présentement est un élément central du système de curation. Il est lié à 

l’interface de neXtA5, mais peut également être utilisé indépendamment grâce à une API développée 

à cet effet. La RI est alors transmise au système par un protocole HTTP POST, ce qui permet le 

passage de paramètres nombreux comme par exemple une liste d’exclusions (au-delà des limites du 

GET). L’URL de base est « http://candy.hesge.ch/neXtA5/webservice/ranking/json? » et les 

paramètres suivants sont disponibles : 

 

• « gene » : le nom de la molécule qui sera le sujet de la curation ; 

• « axis » : selon les dimensions d’annotation, les mots-clés sont les mêmes que pour le service 

de récupération des annotations, et ce choix détermine aussi la fonction de classement 

appropriée ; 

• « mode » : au choix entre ‘Vectorial’ et ‘Boolean’, ce paramètre distingue les modèles de 

moteur de recherche exploités (l’option vectorielle est sélectionnée par défaut) ; 

• « requested » : fixée à 100 par défaut, cette option indique le nombre de publications 

demandées au moteur de recherche ; 

• « synonyms » : représente une liste des synonymes du gène recherché, en utilisant une 

virgule comme séparateur ; 

• « dateMin » : réglé par défaut sur 2000, cette option exclue les publications antérieures à la 

date choisie ; 

• « dateMax » : réglé par défaut sur l’année en cours, cette option exclue les publications plus 

récentes que la date choisie ; 

• « excludedPublication » : correspond à la liste des identifiants des publications à exclure de la 

recherche (non-pertinentes ou déjà évaluées), en utilisant une virgule comme séparateur ; 

• « excludedConcept » : cette option représente la liste des identifiants des concepts à exclure, 

de l’annotation et de la méthode de calcul des scores, en utilisant une virgule comme 

séparateur. 

 

L’URL suivante fournit un classement des publications au format JSON, avec leur score, pour la 
recherche portant sur les processus biologiques impliqués par la kinase IRAK4 : 
http://candy.hesge.ch/neXtA5/webservice/ranking/json?axis=GO_BP&gene=IRAK4. 

Le gène représente le point focal de notre pipeline de curation. Il représente l’un des deux 

paramètres obligatoires en entrée avec l’axe de curation. Une liste de synonymes peut être générée 

automatiquement par le système, mais doit être transcrite manuellement par l’utilisateur de l’API. 

Quand une requête est envoyée à neXtA5, le système commence par récupérer les documents 

potentiellement pertinents selon le modèle de RI préféré. Le modèle booléen obtient une liste 

d’identifiants triés chronologiquement via les e-Utils de PubMed, tandis que le modèle vectoriel 

exploite le moteur de recherche de BioMed. Les publications sont alors recherchées dans notre base 

de données, ainsi que l’ensemble des annotations associées. C’est à cette étape que deux fonctions 

sont exécutées pour exclure les documents et les concepts rejetés par l’utilisateur, lorsque les 

champs respectifs sont complétés. Chaque axe de curation dispose de sa propre fonction de triage, 

réglée séparément, dont les paramètres et le schéma de pondération sont optimisés pour cette 

dimension. Cette combinaison linéaire génère un score qui permet au module de réorganiser les 

publications selon ce nouvel ordre de pertinence. La liste des documents ainsi triée est finalement 

http://candy.hesge.ch/neXtA5/webservice/ranking/json?axis=GO_BP&gene=IRAK4
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renvoyée à l’utilisateur. En supplément, dans le cas d’une recherche par l’API, une balise type 

(correspondant à l’axe de curation) est insérée dans le texte autour des concepts d’importance. 

 

Service de récupération des annotations 

Ce second module est simplement consacré à l’interaction client-serveur dans le but d’interroger la 

base de données d’annotations. Il s’agit d’un service implémenté du côté serveur dans la technologie 

REST (REpresentational State Transfer).  

L’interaction avec le serveur passe par deux fonctions différentes. Tout d’abord une demande de 

récupération des annotations est envoyée vers BioMed via un protocole HTTP avant d’être traduite 

en requête SQL. L’URL de base est « candy.hesge.ch/BioMed/annotations/select.jsp? » et les 

paramètres « doc_source » et « doc_id » sont obligatoires ; ils indiquent respectivement l’origine des 

documents étudiés et leurs identifiants. Le choix de la source est actuellement limité à MEDLINE ou 

PubMed Central, mais d’autres implémentations sont envisageables. Ainsi, la requête 

http://candy.hesge.ch/BioMed/annotations/select.jsp?doc_source=PMID&doc_id=24030499 a pour 

résultat l’intégralité des concepts (toutes terminologies confondues) que le module d’annotation a 

pu extraire de la publication MEDLINE répondant au PMID ‘24030499’. Cette fonctionnalité peut être 

exploitée indépendamment via une API REST, ou appelée directement par le module de génération 

des triplets {sujet – relation – objet} requis par neXtProt. Ne traitant que les annotations relatives à 

l’axe étudié, ce service retourne les réponses pertinentes pour la curation de la molécule spécifiée en 

entrée. L’URL de base est « candy.hesge.ch/neXtA5/webservice/publicationStatements/json? » et 

quatre paramètres sont obligatoires : 

 

• « publicationSource » : à spécifier au choix ‘PMID’ ou ‘PMCID’, le premier est sélectionné par 

défaut pour indiquer que l’on souhaite travailler sur MEDLINE ; 

• « publicationId » : ce paramètre indique l’identifiant du document dont nous souhaitons 

obtenir les annotations ; 

• « axis » : selon la dimension d’annotation, il désigne respectivement les maladies, fonctions 

moléculaires, processus biologiques, composants cellulaires, interactions entre protéines ou 

modifications post-traductionnelles avec les mots-clés ’DISEASE’, ‘GO_MF’, ‘GO_BP’, 

‘GO_CC’, ‘INTERACTION’, ou ‘MODIFICATION’ ; 

• « gene » : le nom de la molécule observée indique au système le sujet de l’annotation. 

 

L’URL suivante fournit par exemple l’ensemble des triplets d’annotations liés aux processus 

biologiques, impliqués par la kinase ‘IRAK4’, dans le PMID ‘24030499’ : 

http://candy.hesge.ch/neXtA5/webservice/publicationStatements/json?publicationSource=PMID&p

ublicationId=24030499&axis=GO_BP&gene=IRAK4. L’Annexe 4 présente le résultat complet de cette 

requête au format JSON. 

  

http://candy.hesge.ch/BioMed/annotations/select.jsp?doc_source=PMID&doc_id=24030499
http://candy.hesge.ch/neXtA5/webservice/publicationStatements/json?publicationSource=PMID&publicationId=24030499&axis=GO_BP&gene=IRAK4
http://candy.hesge.ch/neXtA5/webservice/publicationStatements/json?publicationSource=PMID&publicationId=24030499&axis=GO_BP&gene=IRAK4
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Interface 

L’interface graphique de neXtA5 permet l’insertion des informations en entrée. Le doublet {nom de 

gêne, axe de curation} est obligatoire pour initier le processus de curation mais les options avancées 

permettent de préciser la requête par l’insertion d’informations complémentaires et l’intermédiaire 

de certains filtres. Dans le cadre de notre collaboration avec CALIPHO, cette interface est liée à une 

base de données servant pour l’historique et pour le retour de pertinence relatif aux curateurs. Nous 

appelons cette base de données le neXtProt History server (NH server). Plus précisément, le NH 

server conserve toutes les opérations effectuées via l’interface, ainsi que les listes de publications et 

de concepts que les utilisateurs peuvent choisir d’exclure de leur recherche (déjà traités, non-

pertinents, etc.). Cet historique personnel n’est accessible que pour les utilisateurs possédant leur 

propre session dans le système. Quelque-soit l’avancement dans le processus de curation, ils peuvent 

à tout moment sauvegarder leur session en l’état pour la reprendre ultérieurement. 

Un second affichage a été prévu pour exposer le résultat de la fonction de recherche avec clarté, en 

tant que liste organisée de documents. Cet affichage donne à l’utilisateur un aperçu des articles et de 

leur contenu en surlignant les concepts d’intérêt. Finalement, un troisième écran est consacré à 

l’affichage des annotations pour chaque publication sélectionnée. Le curateur consacre à cette étape 

une part importante de son activité afin de contrôler et valider les annotations générées 

automatiquement par le système. Le résultat final de l’annotation est transmis à la base de données 

neXtProt pour les curateurs enregistrés, mais tout autre utilisateur peut exporter son travail au 

format JSON. 

 

3.3 Méthodologies expérimentales 
Dans cette troisième partie de notre chapitre, consacrée à la méthodologie mise en œuvre pour 

optimiser le triage de publications scientifiques, nous décrirons les différents processus analytiques 

intégrés par neXtA5, que ce soit pour le traitement des données ou l’affichage des informations. Le 

triage de documents reste le fil rouge de ce chapitre. Il ne sera pas (uniquement) observé comme un 

processus isolé de notre système – un algorithme abstrait, exploitant une formule singulière pour 

réaliser le tri demandé – mais en tant que réponse à un besoin dans un processus complexe ; et c’est 

pourquoi nous nous pencherons également sur l’interaction entre le curateur et la machine. 

 

3.3.1 Transformation des données 
Dans l'analyse linguistique d'un texte, il est important de définir précisément les unités lexicales que 

sont le mot et la phrase. D’un côté le mot est – ceteris paribus – l’item le plus simple pouvant 

contenir une information pour la curation, et de l’autre la phrase et son contenu prédicatif apportent 

une assertion sur un thème précis. Ces unités sont fondamentales dans le Traitement Automatique 

du Langage Naturel car elles servent de base pour d’autres algorithmes tels que les analyseurs 

syntaxiques, les systèmes de recherche d'information ou encore pour l’annotation d’entités. Mais la 

définition de ces unités n’est pas aisée selon le contexte d’origine du texte à traiter [Palmer 2000], 

surtout si l’on considère la diversité des langues et des styles littéraires passés et présents. Dans 

cette section, nous aborderons donc les défis posés par la segmentation du texte en mots (composés 

d'un ou plusieurs caractères) et en phrases (composées d’un ou plusieurs mots). 
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3.3.1.1 Délimitation des phrases 

La division d’un texte en phrases distinctes (aussi appelée segmentation, ou Sentence Boundary 

Detection (SBD) en langue anglaise) est un exercice assez facile pour un humain, du moment qu’il 

connait la langue en question, et peut par conséquent sembler trivial à reproduire via un algorithme 

de TAL. Concrètement, cette tâche consiste à identifier les limites entre les mots appartenant à des 

phrases différentes. Puisque le langage écrit possède des signes de ponctuation qui indiquent la fin 

de phrase, on imagine au prime abord qu’il suffit de détecter ces signes de ponctuation et de 

découper le texte autour. Mais lorsque l’on regarde attentivement la syntaxe d’un texte, nous 

pouvons observer que le langage écrit contient des particularités, souvent dépendantes du style 

d’écriture de l’auteur, qui viennent complexifier ce problème. Par exemple, un point peut être inséré 

dans une phrase pour signifier la fin de celle-ci, mais aussi une abréviation ou encore les décimales 

d’une valeur numérique. Si l’on considère en plus les points d’interrogation, d’exclamation, les 

différentes sortes de guillemets et de parenthèses, ainsi que toute combinaison de ces symboles, la 

tâche n’est plus du tout triviale. L’un des défis que l’on pose au TALN vise donc à résoudre chacune 

de ces ambiguïtés. 

Certaines de ces ambiguïtés sont assez peu fréquentes dans la littérature scientifique. Les trois points 

de suspensions « … » – très prisés dans la littérature romancée pour marquer l’aposiopèse, le sous-

entendu ou encore une énumération incomplète – sont relativement rares dans MEDLINE car leur 

usage n’apporte aucune information concrète dans un article de recherche. Ils n’y apparaissent que 

rarement et l’abréviation « etc. » du latin et cætera leur est souvent préférée dans ce cas de figure, 

comme le montre le Tableau 2. Néanmoins, ces points de suspensions peuvent également être 

utilisés pour marquer l’appariement entre molécules, comme dans la phrase suivante27 où la 

segmentation serait considérée comme une faute : « In turn, nearly all mutations altering the CCR6-

mediated chemotaxis are located at one area of the protein, defined by the N-terminal alpha-helical 

region (Asp(1)... Ser(8)) and a few topologically adjacent residues (Lys(22), Arg(29), and Lys(33)). ». La 

question se pose alors sur les cas que l’on doit prendre en considération dans notre module de 

segmentation du texte brut. Une fonction trop souple pourrait occasionner des erreurs de césure 

phrastique et donc une perte d’information au niveau des assertions identifiées. 

 

Expression Nombre d’occurrences 

« … » 17234 

« etc. » 61804 

Tableau 2 : Fréquence d'utilisation des expressions "..." et "etc." dans les publications scientifiques publiées dans les notices 
MEDLINE entre 1871 et 2017. 

 

Sur des textes bien formés, les systèmes exploitant des ensembles de règles simples (basées sur la 

ponctuation, les espaces et les majuscules) sont généralement très efficaces. Des méthodes plus 

élaborées exploreront par exemple des listes d’exceptions pour tenter de distinguer les abréviations 

[Palmer 2000], mais leur usage n’apporte pas systématiquement de meilleurs résultats selon le 

contexte d’application [Kreuzthaler et Schulz 2015]. En d’autres termes, bien qu’elles soient 

extrêmement performantes pour découper des phrases ambiguës, ces méthodes sont assez peu 

flexibles. Elles demandent un effort conséquent pour compiler une liste d’exceptions qui ne sera pas 

réutilisable sur n’importe quel corpus, et de plus, leur performance peut être fortement amoindrie 

lorsque l’on cherche à tenir compte d’ambiguïtés vraiment rares. Le système Alembic par exemple, 
                                                             
27 Extrait de l’article identifié par le PMID 17071614 
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présenté dans [Aberdeen et al. 1995], obtient 99.1% de précision lors de la campagne MUC-6 

(Conference on Message Understanding) ; mais pour atteindre un tel score, celui-ci exploite 75 

abréviations et plus de 100 règles fabriquées et contrôlées manuellement pour leur impact positif sur 

la segmentation de texte. Avant de nous lancer dans l’exploration d’un si grand nombre de 

possibilités, nous avons de notre côté préféré observer quelles singularités lexicales pouvaient 

apparaître dans MEDLINE. Nous nous sommes alors rendu compte que la littérature scientifique 

compte relativement peu de cas de figure incommodes, c’est-à-dire ne pouvant pas être gérés grâce 

à une règle de segmentation simple exploitant les trois ponctuations principale de la langue anglaise : 

le point « . », l’exclamation « ! » et l’interrogation « ? ». Une liste exhaustive des singularités les plus 

observées dans MEDLINE est présentée dans le Tableau 3. L’expression régulière que l’on a évaluée 

pour le module de segmentation de phrases de neXtA5 est la suivante : « [.?!]\s+[A-Z'\"\(\[] ». 

 

Description Exemple  

Lettre minuscule 
après une 
ponctuation 

[PMID 2995448] « This activity was partially inhibitable with 
known inhibitors of active Hageman factor and kallikrein. beta-
Glucuronidase levels in the BAL fluids increased […] » 

segmentation 

Lettre minuscule 
après une 
ponctuation 

[PMID 2994632] « N.m.r. and e.p.r. were used to measure the 
oxidation state of copper in Cu,Zn superoxide dismutase […] » 

pas de 
segmentation 

Nom après une 
abréviation 

[PMID 9717248] « […] in countries where rates of fish 
consumption are significantly higher than in the U.S. Japan, for 
example, has already […] » 

segmentation 

Nom après une 
abréviation 

[PMID 3008450] « In this paper, initial work on MSH at Dr. 
Lerner's laboratory […] » 

pas de 
segmentation 

Ellipse [PMID 3000978] « The gene sequence commences 5'-C-M-E.... 
The replication strategy and […] » 

segmentation 

Ellipse [PMID 3009833] «The protamine-mRNA-coding region is 
flanked by AACA... TGTT sequences […] » 

pas de 
segmentation 

Initiale après une 
ponctuation 

[PMID 24690899] « We then calculated the lod score at the 
second locus (B) and compared the pre- and post-stratification 
lod scores at B. A positive difference […] » 

segmentation 

Initiale après une 
ponctuation 

[PMID 19379021] «The authors of this reply article note that B. 
Gawronski, E. P. LeBel, K. R. Peters, and R. Banse […] » 

pas de 
segmentation 

Apostrophe 
après une 
ponctuation 

[PMID 2997937] « Histologic proof was obtained from 
abdominal skin which revealed "adult T-cell 
leukemia/lymphoma (ATLL)." The second case, a 33-year-old 
man, […] » 

segmentation 

Apostrophe 
après une 
ponctuation 

[PMID 1017879] « This organism was significantly more 
frequent in "-Pat." than in "+Pat." in both the tracheal 
secretions and the environment. […] » 

pas de 
segmentation 

Parenthèse après 
une ponctuation 

[PMID 3000446] « (1) We confirm previous reports that the 
preferred state of spectrin aggregation in the skeletal network 
is tetrameric […] and back to tetrameric spectrin on the 
membrane. (2) The ESR spectra of the protein specific 
maleimide […] » 

segmentation 

Parenthèse après 
une ponctuation 

[PMID 2994723] « This antibody (F3-10.2) and one previously 
described (F3-29.4) (Kuo, L.M., Davies, H.C. and Smith, L. (1984) 
Biochim. Biophys. Acta 766, 472-482) were deduced to […] » 

pas de 
segmentation 

Tableau 3 : Liste des singularités observées dans MEDLINE lors de la segmentation des phrases. 
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3.3.1.2 Evaluation de la segmentation 

Il existe une grande diversité syntaxique entre les textes rédigés par deux personnes, principalement 

due au facteur contextuel de leur écriture (la langue, la culture, le type de littérature, etc.) ainsi qu’à 

un facteur humain (les préférences de leurs auteurs). Pour cette raison, les algorithmes de 

segmentation, et de tokenisation (séparation en mots, ou tokens selon le terme anglais), sont 

généralement développés sur un corpus particulier. Cependant un algorithme qui fonctionne très 

bien sur un corpus donné peut aussi ne pas être performant sur un autre corpus. L'évaluation des 

algorithmes fournit donc des informations importantes sur leur efficacité dans un contexte donné, et 

leurs performances sont généralement mesurées en utilisant le rappel et la précision. En considérant 

le fait que deux phrases sont bien délimitées lorsque le système est capable de reconnaitre la limite 

(le signe de ponctuation) entre ces deux phrases, la performance de l’algorithme de segmentation 

peut être rapportée de la manière suivante (Équation 7) : 

 

𝑁𝑜𝑚𝑏𝑟𝑒 𝑑𝑒 𝑠𝑖𝑔𝑛𝑒𝑠 𝑑𝑒 𝑝𝑜𝑛𝑐𝑡𝑢𝑎𝑡𝑖𝑜𝑛𝑠 𝑐𝑜𝑟𝑟𝑒𝑐𝑡𝑒𝑚𝑒𝑛𝑡 𝑐𝑙𝑎𝑠𝑠é𝑠

𝑁𝑜𝑚𝑏𝑟𝑒 𝑡𝑜𝑡𝑎𝑙 𝑑𝑒 𝑠𝑖𝑔𝑛𝑒𝑠 𝑑𝑒 𝑝𝑜𝑛𝑐𝑡𝑢𝑎𝑡𝑖𝑜𝑛
 

Équation 7 : Mesure de la performance du module de segmentation. 

 

Selon cette équation, nous considérons donc comme faux positifs les signes de ponctuation 

considérés à tort comme des limites, alors que l’ensemble des faux négatifs inclut toute césure de 

phrases manquées par l’algorithme. 

Non seulement le découpage d’un document en phrases est nécessaire pour le traitement 

informatisé des données, mais en plus il est profitable au lecteur humain à la recherche d’un contenu 

prédicatif dans le texte. Pour évaluer notre module de segmentation, nous avons suivi le protocole 

proposé par [Griffis et al. 2016]. Ce protocole a été utilisé pour tester certains outils de SBD parmi les 

plus populaires en bioinformatique (tels que les systèmes Stanford CoreNLP et SPECIALIST 

développés respectivement par l’Université de Stanford et la NLM) et comparer leurs performances. 

Le code source pour l’évaluation ainsi que divers ensembles de données sont librement accessibles28 

pour la communauté scientifique. Parmi les quatre corpus de textes proposés, l’ensemble dénommé 

GENIA regroupe 1'999 publications MEDLINE, antérieures à 2003, écrites en anglais et qui ont été 

manuellement annotées [Kim et al. 2003]. Cet ensemble présente l’avantage de porter sur le même 

type de littérature qui forme le contexte de développement de neXtA5, et implique par conséquent 

une structure de phrases particulière : longues, formelles, et incluant de nombreux termes 

biomédicaux et abréviations (avec les symboles que ce type de mot implique). Les documents ont été 

préalablement transformés au format texte, en remplaçant les caractères de changement de ligne 

par des espaces simples. De plus, chacune des limites (début/fin) de phrases a été annotée en 

insérant des balises <sentence> et </sentence> à partir du début du document. 

  

                                                             
28 http://github.com/drgriffis/SBD-Evaluation 

http://github.com/drgriffis/SBD-Evaluation
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En analysant les résultats des différents systèmes présentés dans le Tableau 4, on observe que 

l’expression régulière employée par neXtA5 fait relativement peu d’erreurs et affiche un taux de 

réussite de 97%, avec seulement quelques césures erronées de plus que le système de Stanford qui 

réussit dans 98% des cas. Lorsque l’on observe plus précisément les erreurs de neXtA5, on se rend 

compte que trois catégories se distinguent particulièrement : 

- Les phrases débutant par une valeur numérique ne sont pas correctement interprétées, 

comme dans le PMID 10217534 où la numérotation de 1 à 7 fausse complètement la position 

de la segmentation : « 2. Flow cytometry revealed binding of N-hydroxy (SMX-NHOH) and 

nitroso (SMX-NO) metabolites of SMX, but not of SMX itself, to the surface of viable white 

blood cells. » ; 

- Les mots commençant avec une lettre minuscule en début de phrase, tel que le nom de 

protéine dans la seconde phrase du PMID 7665588 : « p50 is translated as a precursor of 105 

kDa. » ; 

- Les citations au milieu d’une notice MEDLINE perturbent également notre segmentation des 

phrases, comme dans le PMID 8663022 : « Our previous studies (Chen, H. M., Ray-Gallet, D., 

Zhang, P., Hetherington, C. J., Gonzalez, D. A., Zhang, D.-E., Moreau-Gachelin, F., and Tenen, 

D. G. (1995) Oncogene 11, 1549-1560) demonstrate that the PU.1 promoter directs cell type-

specific reporter gene expression in myeloid cell lines, and that PU.1 activates its own 

promoter in an autoregulatory loop. ». 

 

Système neXtA5 Splitta Stanford SPECIALIST cTAKES 

F-score 0.97 0.99 0.98 0.92 0.62 

Tableau 4 : Comparaison du F-score obtenus sur le corpus GENIA, respectivement par les systèmes de segmentations de : 
neXtA5 Beckley, Stanford, la NLM, et la Mayo Clinic. 

 

En soi, la mauvaise interprétation des numérotations en début de ligne n’est pas rédhibitoire pour ce 

travail car le reste de la phrase est généralement complet et l’information n’est pas dispersée entre 

deux phrases. D’autre part, le caractère accolade « { » apparaissant en première position dans une 

phrase n’a pas été pris en compte dans l’expression régulière testée lors de cette évaluation. Ce cas 

de figure est en effet absent dans le corpus GENIA et n’est de toute façon pas très représenté dans 

MEDLINE (103 PMIDs contenant une accolade en début de phrase). Cette exclusion n’affecte donc 

que très peu l’efficacité de cette méthode. 

 

3.3.1.3 Analyse lexicale 

L’analyse lexicale (ou tokenisation) est un processus de TALN qui consiste à décomposer la chaîne de 

caractères d'un texte en localisant les limites de chaque élément, c’est-à-dire le caractère auquel un 

mot se termine et celui où un autre commence. Ces éléments que l’on cherche à isoler sont les mots, 

mais aussi les nombres, la ponctuation et tout autre symbole particulier dans une phrase. Cependant 

il existe certains cas particuliers à prendre en compte pour séparer correctement chaque élément, 

même dans un texte bien formé. Généralement les problèmes d’analyse lexicale sont liés à l’emploi 

des signes de ponctuation, car un même signe peut remplir plusieurs fonctions différentes dans une 

phrase. La virgule s’emploie par exemple pour marquer une pause, une énumération ou encore isoler 

une proposition fournissant une information complémentaire. Mais en plus de ces fonctions 

linguistiques, la virgule sert également à marquer les milliers pour les nombres anglais, ou dans les 
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noms de molécules suivant la nomenclature IUPAC (pour la position des groupes fonctionnels, etc.). 

Cet exemple montre d’ailleurs qu’en plus des ambiguïtés du langage usuel, il existe des cas de figure 

(ou micro-grammaires) spécifiques à la littérature biomédicale. Une liste complète de ces cas de 

figure est proposée par [Díaz et López 2015]. On remarque qu’en plus de la virgule, les caractères les 

plus problématiques sont les apostrophes, les traits d’union et les parenthèses (et autres marqueurs 

d’enchâssement). Parmi les cas les plus fréquents dans MEDLINE nous pouvons citer : 

• les mots composés : « x-ray crystallography» ; 

• les valeurs numériques : « 1,234 » ou « 1.234 » ; 

• les séquences d’ADN : « 5’-ATGCAAAT-3’ » ; 

• la nomenclature des gènes, protéines et de leur synonymes : « LAMB1 » ou « Lam-B1 » ou 

« Laminin, Beta 1 » ou « Laminin Subunit Beta-1 » ; 

• les diverses autres nomenclatures relatives à la pharmacopée ou aux composés chimiques 

« 3,3−dimethylhexane » 

• les abréviations : « i.e. » ; 

• les URLs : http://candy.hesge.ch/nextA5 ». 

 

Il existe de nombreuses stratégies d’analyse lexicale, dont certaines ont été testées et validées sur un 

corpus biomédical tel que MEDLINE, et qui offrent des choix différents selon le cas de figure 

rencontré. Certains outils, comme le tokenizer développé par Stanford vont même jusqu’à convertir 

les parenthèses en tokens normalisés, « LRB » (Left Round Bracket) et « RRB » (Right Round Bracket) 

respectivement pour les parenthèses gauches et droites. En dépit des bons résultats de cet outil, ces 

tokens ajoutés représentent l’une des raisons pour lesquelles nous ne l’avons pas intégré à notre 

système. En effet, il existe un certain nombre de concepts biomédicaux simplifiés par les auteurs 

sous l’une de ces formes (comme par exemple « rRNA and ribosome biogenesis », « Lissamine 

Rhodamine B » ou encore « leptine receptor b ») qui pourraient être annotés à tort à la place de ces 

parenthèses.  

Prenons pour la démonstration le PMID 28300746, dont la phrase suivante est extraite du résumé : 

« Unilateral Cogan-Reese syndrome and associated secondary glaucoma was identified. ». Le Tableau 

5 détaille le résultat obtenu en essayant trois de ces outils. 

 

Outil Tokens obtenus 

SPECIALIST NLP [Unilateral], [Cogan], [-], [Reese], [syndrome], [and], [associated], [secondary], 
[glaucoma], [was], [identified], [.] 

OpenNLP [Unilateral], [Cogan-Reese], [syndrome], [and], [associated], [secondary], 
[glaucoma], [was], [identified], [.] 

NLTK [Unilateral], [Cogan-Reese], [syndrome], [and], [associated], [secondary], 
[glaucoma], [was], [identified.] 

Tableau 5 : Divisions du texte obtenues en appliquant les stratégies des tokenizers SPECIALIST NLP, OpenNLP et NLTK ; 
chaque token est présenté entre crochets. 

 

Notre principale préoccupation consiste à reconnaitre les concepts relatifs aux ontologies exploitées 

par notre système. La gestion de la ponctuation est secondaire tant qu’elle n’interfère pas avec la 

reconnaissance des entités. Parmi les treize outils comparés par [He et Kayaalp 2006], nous avons 

choisi de suivre la stratégie de l’OpenNLP qui est exploitable directement sous forme d’un package 

http://candy.hesge.ch/nextA5
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Java29 (dans sa version 1.8.4) et présente un taux de réussite de 99.6% sur le corpus GENIA [Buyko et 

al. 2006]. Le principal défaut de cette méthode reste son inconsistance à délimiter les parenthèses 

ouvrantes et fermantes, mais elle présente l’avantage de gérer les caractères spéciaux (comme le 

pourcentage « % ») que l’on retrouve ponctuellement dans le NCIt. De plus, en combinant cette 

méthode avec une fonction de gestion de la casse (majuscule et minuscule) sur nos ontologies en 

même temps que sur le texte, nous pouvons homogénéiser le traitement des parenthèses et ainsi 

reconnaître correctement les composés chimiques. 

 

3.3.2 Annotation des publications 
Une ontologie représente un ensemble structuré de connaissances sur un sujet précis, avec au 

minimum un vocabulaire contrôlé et parfois des détails (relations, classes, etc.) et des définitions 

donnant du sens à chaque concept. Afin d’extraire un type particulier d’information dans un texte, il 

est alors possible d’exploiter l’ontologie adéquate pour retrouver – et annoter – le contenu du texte 

présentant un intérêt. Pour ce faire, il existe différentes méthodes tirant parti de l’indexation des 

documents ou encore des systèmes entrainés pour rechercher l’information la plus similaire à partir 

d’un jeu d’annotations d’entrainement. De notre côté, neXtA5 exploite une méthode naïve 

d’appariement entre n-grammes.  

 

3.3.2.1 Formats d’annotation 

L’annotation d’un document consiste généralement à générer une donnée par l’assemblage de 

différents éléments informatifs présents dans ce document. Il peut également s’agir d’un lien établi 

entre l’un de ces éléments avec une ressource extérieure. 

 

neXtProt 

Un outil de curation, le BioEditor, a été développé par l’équipe CALIPHO de l’Institut Suisse de 

Bioinformatique pour satisfaire les différents besoins relatifs à la capture et à l’intégration de 

données en amont de la base de connaissances neXtProt [Lane et al. 2012]. La spécification du 

modèle d’annotation neXtProt a été pensée de manière à intégrer toute information relative aux 

protéines humaines (leurs relations, fonctions cellulaires, biomarqueurs, modifications 

épigénétiques, etc.). Ce format d’annotation est rigoureusement structuré afin d’en permettre le 

partage et d’éviter les informations lacunaires [Gaudet et al. 2017]. Il est fondamentalement 

composé d’un identifiant unique et d’un triplet {sujet – prédicat – objet} prévu de la manière 

suivante : 

• sujet : il représente l’élément central de l’annotation (gène, variant, etc.) ; 

• prédicat : il explicite la relation entre le sujet et l’objet de l’annotation par l’intermédiaire d’un 

vocabulaire contrôlé, construit spécialement pour les ressources de neXtProt ; 

• objet : il décrit la cible (ou substrat) de l’annotation influencée par le sujet (un phénotype, une 

maladie, une fonction moléculaire, une autre molécule, etc.). 

  

                                                             
29 https://opennlp.apache.org/docs/1.8.4/apidocs/opennlp-tools/opennlp/tools/tokenize/Tokenizer.html 

https://opennlp.apache.org/docs/1.8.4/apidocs/opennlp-tools/opennlp/tools/tokenize/Tokenizer.html
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En plus de ces trois champs obligatoires, le format d’annotation de neXtProt permet l’intégration 

d’informations complémentaires. Les détails expérimentaux peuvent être conservés dans un champ 

« evidence » qui autorise de multiples entrées. Les précisions relatives à l’expérimentation (la 

méthode décrite dans le papier, etc.) y sont conservées, et normalisées grâce aux concepts ECO. Des 

indications concernant l’espèce (taxonomie NCBI), l’anatomie (CALOHA) ou la culture cellulaire à 

l’origine de l’expérimentation (CELLOSAURUS) peuvent aussi y être ajoutées. De plus, c’est dans cette 

catégorie que sont répertoriées les références vers d’autres bases de données (PMCID, identifiant de 

séquence de GenBank, etc.). Pour finir, la fiabilité30 de l’annotation ainsi que son origine peuvent être 

spécifiées dans la BDD, et un champ de texte libre reste à disposition du curateur afin de transmettre 

toute autre remarque impossible à normaliser. 

 

neXtA5 

Concernant neXtA5, le format d’annotation a été imaginé de sorte que toute information 

potentiellement utile au support de la curation puisse être conservée dans BioMed DB. Le Tableau 6 

détaille les différents champs renseignés dans la table d’annotation de notre base de données. 

 

Annotations 

Champs Description 

doc_source Description de la littérature annotée (actuellement MEDLINE et PMC 
sont les seuls corpus intégrés, mais d’autres peuvent être ajoutés 
comme clinicaltrials.gov) 

doc_id Identifiant unique du document annoté, tel que proposé dans le 
corpus source 

annotation_source Description de l’outil ayant servi à l’annotation de la littérature, 
actuellement il s’agit du système neXtA5 

Type Type d’annotation référencé par cette entrée (Maladies, Processus 
Biologique, etc.) 

concept_source Ontologies ayant permis d’extraire cette information de la littérature 
(NCIt, Gene Ontology, etc.) 

concept_id Identifiant unique du concept extrait du document, tel que proposé 
dans l’ontologie source 

offset_begin Position du concept annoté, en nombre de caractères depuis le début 
du document (à partir de 0) 

offset_length Taille du concept extrait du document, en nombre de caractères selon 
sa forme textuelle 

concept_form Forme textuelle du concept extrait 

Passage Phrase exacte dans laquelle le concept a été extrait 

Tableau 6 : Détail des colonnes de la table d'annotations neXtPresso, dans la base de données BioMed. 

 

Dans un second temps, l’annotation est transformée pour correspondre au format attendu par le 

BioEditor. Les données en sortie du processus peuvent être directement envoyées vers le BioEditor 

via un service web prévu à cet effet. L’étape de transformation permet aussi de raffiner notre 

                                                             
30 Seules les annotations de qualité gold standard (taux d’erreur <1%) ou silver standard (taux d’erreur <5%) 
sont intégrées dans la base de données neXtProt 
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processus de curation. C’est-à-dire que le système ne va pas simplement renvoyer les concepts 

d’intérêt extraits en bloc, mais aussi vérifier leur pertinence pour la curation via un ensemble 

d’heuristiques. Par exemple, pour être consistante, une annotation doit être explicitement attestée 

par un extrait du texte analysé. Pour assurer la validation, et contrôler la présence des éléments 

requis par les curateurs, nous avons transcrit un certain nombre de règles dans le système. L’Annexe 

4 présente la structure donnée aux annotations automatiques de neXtA5 au format JSON. 

• « gene » : Le gène étudié est directement inscrit en tant que sujet de l’annotation. Si les 

synonymes sont utilisés pour la RI, le nom du gène est transposé sous sa forme principale. 

• « annotations » : Cette liste de jsonObjects énumère les annotations extraites de la publication 

• « proposedObject » : À l’exception des interactions entre protéines, l’objet de l’annotation 

correspond au concept extrait de l’article étudié. Cet objet est représenté par deux valeurs 

« name » (forme textuelle tirée de la publication) et « id » (identifiant unique dans sa 

terminologie d’origine). Afin de contrôler la concordance entre les systèmes, une liste des 

identifiants acceptés dans le BioEditor est chargée lors de la configuration et limite l’affichage 

des annotations non-conformes (concepts obsolètes, etc.). Le couple {sujet-objet} représente le 

minimum requis pour que le système propose une annotation. 

• « proposedRelation » : Définit la relation entre le gène et l’objet de l’annotation (par exemple 

son implication à l’origine d’une maladie). 

• « proposedEco » : Si neXtA5 retrouve un concept ECO dans le texte, nous considérons qu’il s’agit 

d’une information complémentaire d’intérêt pour la curation. Par défaut ce concept est suggéré 

dans toutes les annotations proposées. Si plus d’un concept ECO est extrait du même document, 

ils sont uniquement associés aux annotations portant sur le même passage. 

• « passage » : La phrase dans laquelle l’annotation a été extraite est fournie en tant qu’argument 

pour justifier cette proposition.  

• « position » : La position de l’annotation dans le texte est conservée dans le but de pouvoir les 

réorganiser à l’affichage (voir la section 4.3.2 – Classement des annotations). 

 

Les PPI et PTM sont exploités différemment puisque le vocabulaire contrôlé nous permet alors 

d’extraire l’action d’une protéine. Dans ce cas, le couple {sujet-relation} est à l’origine de chaque 

annotation. De plus, une annotation d’interaction ou de modification post-traductionnelle n’est 

proposée que si le gène et son action sont retrouvés dans la même phrase.  

 

3.3.2.2 Reconnaissance de formes 

Exploiter l’information biologique de la littérature scientifique afin d’améliorer la recherche de 

document nécessite naturellement de localiser les mots-clés dans chacun des textes ciblés. Une 

méthode élémentaire d’extraction d’information consiste à rechercher des motifs (les formes, 

patrons, ou patterns en anglais) dans notre document, qui a été préalablement transformé afin 

d’améliorer les performances du processus. Notre système exploite un algorithme d’appariement 

naïf dont le but est de retrouver les concepts d’une ontologie donnée dans chaque texte de la 

collection. 

En employant les méthodes décrites précédemment, chaque texte est segmenté en phrases qui 

serviront de contexte pour l’appariement. Ces phrases ainsi que les différents concepts du 

dictionnaire sont à leurs tours transformés en mots (unigramme) qui serviront de cibles et de motifs 

pour la NER. Les nombreuses variations linguistiques d’un même mot représentent un obstacle à la 
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NER. Grâce à l’algorithme Snowball, chaque unigramme formé (à partir du dictionnaire et du texte à 

analyser) est réduit à sa forme de radical (la racine du mot, en anglais on parle de stemming) afin 

d’augmenter le nombre de concepts que le système retrouve. De plus, la casse typographique n’est 

plus prise en compte pour que les majuscules ne soient pas un facteur d’erreur lors de la 

reconnaissance de motifs. Comme le décrit la Figure 7, le système va chercher chaque position où le 

premier caractère du motif est retrouvé. Chaque caractère du pattern est ensuite comparé à la 

séquence jusqu’à ce que le motif soit complété ou qu’une dissemblance soit constatée. Lorsque 

l’appariement d’un concept est complet, celui-ci est normalisé et stocké dans BioMed DB au format 

JSON, avec l’ensemble des données de l’annotation. 

 

 

Figure 7 : Prétraitement et appariement naïf des chaînes de caractères. Le séquençage des phrases en mots par l’outil 
OpenNLP conserve les caractères « - ». 

 

Le fait d’exploiter des ensembles de mots plutôt qu’une phrase complète influence peu la complexité 

moyenne de cet algorithme ~O(n), mais son temps d’exécution pas tout à fait linéaire représente un 

intérêt sur le traitement d’une collection aussi importante que MEDLINE. Néanmoins, cet 

appariement reste encore trop long pour être opéré en temps réel. Pour que le triage de documents 

reste profitable aux curateurs, il est nécessaire de procéder à l’annotation en amont du processus. 

  



62 Chapitre 3 – Le triage de publications scientifiques guidé par des ontologies 
 

3.3.2.3 Exploitation de MEDLINE 

Outre sa reproductibilité, l’autre prérequis de toute évaluation est la possibilité de comparer de 

manière uniforme les résultats de différentes stratégies. Pour répondre à ces deux besoins, les 

conditions expérimentales doivent être parfaitement contrôlées. Afin de tester et d’optimiser notre 

stratégie de triage, un benchmark portant sur 300 kinases a donc été proposé par le groupe CALIPHO. 

Chacune de ces kinases a été l’objet d’un travail de curation approfondi de la littérature via PubMed, 

permettant la création d’un compendium de près de 40'000 annotations, toutes dimensions 

confondues [Cicenas et al. 2018]. Le Tableau 7 montre la distribution de ces annotations en fonction 

des axes concernés. En dehors de la très faible représentation des fonctions moléculaires et des 

composants cellulaires dans ce benchmark, on peut observer une répartition assez homogène des 

annotations. Le contexte de ce travail d’annotation ainsi que le format très structuré et contrôlé qu’il 

implique légitiment la qualité du benchmark sur lequel cette étude est basée. Néanmoins ce 

processus manuel est particulièrement coûteux en temps et nous n’avons pas pu obtenir, au 

préalable, un complément de données qui aurait servi à améliorer la significativité de nos évaluations 

sur les composants cellulaires. 

 

 Nombre de publications 
(distinctes) annotées dans 

MEDLINE 

Nombre total de concepts 
annotés 

Maladies 6569 11512 

Processus Biologiques 6135 11422 

Fonctions Moléculaires 65 82 

Composants Cellulaires 6 6 

Interactions entre Protéines 4044 6785 

Modifications 
Post-Traductionnelles 

5862 9959 

Tableau 7 : Effectifs des annotations pour chaque dimension, issues du jeu de données de la curation de la littérature par le 
groupe CALIPHO. 

 

La Figure 8 illustre la portée de nos différentes terminologies sur le corpus MEDLINE, avec en premier 

lieu une moyenne de 2.6 mentions de maladie par publication (pour environ 150'000 termes dans le 

thesaurus, cf. section 2.4.1.1). On remarque aussi la fréquence relativement élevée des processus 

biologiques (0.64 mention/publication) par rapport aux fonctions moléculaires (0.31 

mention/publication) et aux composants cellulaires (0.22 mention/publication). Si ces valeurs sont 

cohérentes avec la distribution des concepts dans l’ontologie, elles ne sont en revanche pas 

harmonisées avec le nombre d’annotations extraites par les annotateurs car on passe d’un facteur 2 

entre les MF et les BP à un facteur 10 dans les benchmarks. La redondance des annotations 

automatiques sur une même publication semble être une explication logique de cette distribution, 

malgré le fait que les benchmarks contiennent également des mentions répétées d’un même concept 

(lorsque le contenu textuel les justifie individuellement). Mais une différence aussi importante peut 

être due à plusieurs facteurs. Il est donc aussi probable qu’une fraction significative des concepts 
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extraits automatiquement n’ait pas été prise en compte par les curateurs, car ces informations ont 

été considérées comme trop génériques. Il serait alors intéressant d’analyser, au cas par cas, le 

comportement des curateurs vis-à-vis de ces annotations, pour ensuite affiner les propositions 

générées par le système. 

 

 

Figure 8 : Distribution des annotations générées automatiquement via le pipeline de neXtA5, à partir de MEDLINE (janvier 
2018), pour chaque ontologie explorée. 

 

3.3.3 Interaction avec le curateur 
« Well designed, effective computer systems generate positive feelings of success, competence, 

mastery, and clarity in the user community. When an interactive system is well-designed, the 

interface almost disappears, enabling users to concentrate on their work, exploration, or pleasure. » 

 Ben Shneiderman, extrait de la p10 de [Shneiderman 1997]. 

 

BioCreative 2012 a démontré que le développement d’un outil de priorisation efficace, couplé avec 

une interface utilisateur ergonomique, nécessite une architecture spécialisée ainsi qu’une grande 

interaction avec les curateurs [Wu et al. 2012]. En effet, bien que les algorithmes de prétraitement et 

de triage de documents soient des éléments primordiaux d’un système d’assistance à la curation, 

l’interface représente quant à elle la partie visible du système. La perspective de l’utilisateur lui fait 

voir ce GUI comme étant l’élément central de l’outil. Cette GUI doit offrir la possibilité d’exprimer 

spontanément une requête aboutie (par exemple en lui proposant des termes valides, de nouvelles 

alternatives, etc.). Grace à son domaine d’expertise, le curateur pourra facilement choisir le meilleur 

concept parmi une liste de suggestions. Il sera aussi capable de proposer des mots-clés qui viendront 

compléter sa demande ou au contraire qu’il vaut mieux discriminer pour affiner les résultats. 
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Dans le contexte de la biocuration, un affichage visuel efficace permet de transmettre à l’utilisateur 

les informations principales sans qu’il ait besoin de les chercher, mais surtout il lui laisse la possibilité 

de revenir en arrière sans pour autant perdre l’avancement de son travail. Comme le suggère 

[Wiegers et al. 2009], 7% du temps de la curation est alloué à la RI (recherche, sélection et rejet 

d’articles) et c’est pourquoi nous estimons que l’amélioration du processus globalement se joue en 

partie au niveau de l’affichage et de l’exploitation des résultats. Enfin, dans le but d’améliorer l’accès 

à l’information, nous avons considéré que l’interface devait être un compromis entre simplicité et 

fonctionnalité. Ce compromis s’exprime par exemple dans le nombre de publications suggérées au 

curateur. Ce nombre doit être suffisant pour qu’il ait matière à travailler, mais pas trop important 

car : 

1) il ne peut souvent pas traiter toutes les publications et devra se concentrer sur un sous-

ensemble (souvent les plus récentes et idéalement les plus pertinentes) ; 

2) augmenter le nombre de résultats concernant un même sujet accentue aussi la redondance 

de certains contenus ; 

3) cela permet de minimiser le temps nécessaire au système pour traiter à la volée les scores 

comme nous le faisons actuellement. 

 

Interface utilisateur 

Dans le but de dialoguer avec le curateur, neXtA5 dispose d’une interface graphique accessible sur 

internet via l’URL suivante : http://candy.hesge.ch/nextA5. Des images de cette interface adaptée 

aux utilisateurs sont présentées dans les Figures 9 à 13. Cette interface permet de spécifier la 

recherche souhaitée par l’utilisateur ainsi que de fixer les limites de cette recherche grâce aux 

champs suivants : 

• « Gene » 

• « Axis » 

• « Source » 

• « Published » 

• « Max nb of publications to retrieve » 

• « Keywords to exclude » 

• « Keywords to add » 

• « Excluded publications » 

• « Excluded concepts » 

  

http://candy.hesge.ch/nextA5
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Figure 9 : Champs de saisie de l’interface de neXtA5. 

 

Comme nous pouvons l’observer dans la Figure 9, la première étape de la curation débute avec la 

sélection du gène d’intérêt par l’utilisateur. Le nom du gène mentionné est alors vérifié comme 

valide grâce à l’API31 « /gene-names » de neXtProt. Une option d’auto-complétion permet de se 

prémunir des erreurs de typographie : l’interface suggère directement une liste de noms valides à 

chaque caractère entré par l’utilisateur. Actuellement cinq axes d’annotation sont proposés à travers 

un menu déroulant : « Diseases », « GO Biological Process », « GO Molecular Function », « GO 

Cellular Component » et « Protein Interactions ». 

Les options de recherche avancée autorisent l’utilisateur à choisir le corpus de textes qu’il souhaite 

exploiter (PubMed ou PMC). Bien que le second choix permette la recherche d’annotations basée sur 

les plein-textes, elle n’est pour le moment pas accessible publiquement car nous nous sommes 

limités à des expérimentations sur l’extraction d’informations provenant des légendes d’images et de 

tableaux (Captions en anglais). Un double menu déroulant « Published » permet ensuite de limiter la 

recherche aux seuls articles publiés entre une année minimum « from » et une année maximum 

« to ». Le champ numérique « Max nb of publications to retrieve », fixé entre zéro et mille, permet 

de contrôler le nombre de documents retournés à l’utilisateur. Cette valeur maximale a été choisie 

comme compromis entre un nombre accessible de documents pour un curateur lors d’une session de 

travail, et un nombre suffisamment grand pour que le rappel soit valable et donc que cet ensemble 

                                                             
31 https://api.nextprot.org/# 

https://api.nextprot.org/
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de documents contienne l’information attendue. Et enfin, les champs correspondant aux mots-clés à 

prendre en considération, ou à exclure, donnent de la souplesse à la recherche en cours. Ils 

permettent à l’utilisateur d’influencer la recherche respectivement en donnant une importance – 

moindre mais non-négligeable – à une liste de termes supplémentaires, et en bannissant les mots de 

la seconde liste des concepts annotés par le système. 

 

 

Figure 10 : Champs d'exclusion de concepts de l'interface de neXtA5. 

 

À noter qu’une fonctionnalité a été implémentée sur cette interface pour lui permettre de recevoir 

une liste de concepts à exclure de l’annotation, comme cela est représenté sur la Figure 10. En effet, 

si nous avons pu observer que tous les concepts d’une ontologie ne sont pas forcément pertinents 

pour deux travaux de curations distincts, saisir manuellement quelques mots-clés à exclure s’avère 

particulièrement fastidieux lorsqu’il faut renouveler l’opération lors d’une autre session de curation. 

Or, les bannir catégoriquement des annotations du système n’est pas approprié car cela impliquerait 

une perte définitive de l’information. Pour répondre à cette problématique, nous avons prévu que la 

base de données servant d’historique puisse stocker des listes d’exclusions, et les renvoyer 

directement à l’interface en temps voulu. Une liste unique est enregistrée pour chaque requête 

impliquant le même couple {gène, axe}. L’utilisateur a alors la possibilité de cocher les concepts qu’il 

ne souhaite pas prendre en compte lors de sa session. 
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Figure 11 : Champ d'exclusion de publications de l'interface neXtA5. 

 

Comme pour les concepts, une liste de publications à exclure peut-être associée à chaque requête. 

La Figure 11 nous montre par exemple la liste des publications sur lesquelles les curateurs ont d’ores 

et déjà statué, lors de leurs précédentes sessions d’annotation concernant les processus biologiques 

qui impliquent la kinase FYN. Ces publications n’ont alors plus d’intérêt à apparaître dans les 

recherches suivantes et en seront exclues par défaut. 

Lorsqu’une requête est soumise à neXtA5, le système retourne une liste de publications selon le score 

de pertinence calculé par le système et décrit dans le paragraphe 3.4.1 de ce chapitre. Cette 

deuxième étape du processus est représentée dans la Figure 12. L’interface affiche diverses 

informations concernant ces articles avec de gauche à droite : l’identifiant de la publication (PMID ou 

PMCID), son titre, l’année de sa publication, le score que le système associe à cette requête, son 

statut pour la session d’annotation en cours (« not done », « partial » ou « completed » selon 

l’avancement), et le nombre d’annotations extraites automatiquement dans ce document. Un 

bouton « Show » permet également de visualiser le résumé de cette publication, afin que l’utilisateur 

puisse s’en faire un premier avis, sans aller dans les détails de l’annotation qu’il peut alors visualiser 

en cliquant sur le bouton « Select ».  
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Figure 12 : Liste des résultats proposés par la fonction de Triage de neXtA5 lors d’une recherche impliquant les processus 
biologiques liés à la kinase IRAK4. 

 

La troisième et dernière étape impliquant l’interface de neXtA5 est affichée dans la Figure 13. Celle-ci 

permet d’accepter, de modifier ou de rejeter les annotations proposées automatiquement par le 

système. Lorsque l’utilisateur sélectionne un document sur l’écran précédent, l’interface affiche alors 

le détail de l’annotation avec les concepts d’intérêt mis en évidence dans le texte. La liste des 

annotations suggérées est affichée avec pour chaque entrée : un sujet, le type de relation qui 

l’implique, sa cible, et le moyen utilisé pour justifier cette annotation. L’utilisateur peut alors  

demander à l’interface de lui afficher la phrase exacte dans le texte d’où cette annotation a été 

extraite avant de valider ou rejeter celle-ci. Il peut également modifier/compléter chacun des 

éléments de l’annotation s’il juge que cela est nécessaire (à l’exception du sujet qui est toujours 

relatif au gène demandé en entrée). En revanche neXtProt assure la qualité des informations 

insérées dans sa base de données grâce à un ensemble de règles précises qui limitent chacun de ces 

items (sujet, relation, objet, et preuve) à des concepts valides. Le sujet étant vérifié dès la première 

étape de la curation, nous avons implémenté une vérification de ces items sur ce troisième écran de 

l’interface. Une fonction d’auto-complétion propose à nouveau à l’utilisateur les choix valides 

lorsqu’il veut saisir manuellement ces données. Enfin, deux boutons « Save » et « Save temp » lui 

permettent respectivement de finaliser son travail de curation ou de sauvegarder sa session en l’état 

pour y revenir ultérieurement. Chacun de ces boutons envoie également les données au serveur 

d’historique, mais la finalisation ajoute en plus l’identifiant de cette publication à la liste des 

documents déjà traités.  
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Figure 13 : Liste des annotations proposées par neXtA5 pour le PMID 24030499, lors d'une recherche impliquant les 
processus biologiques liés à la kinase IRAK4. 
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Pour cette étude, le triage de document est évalué et optimisé vis-à-vis de benchmarks fournis par 

les curateurs de neXtProt. Mais ce sont également leurs préférences et leurs habitudes de travail qui 

ont guidé les spécifications de cette interface utilisateur. 

 

Écriture de la requête : vérification orthographique et suggestion  

L’exactitude orthographique est une composante primordiale pour la réussite de la RI. Selon le 

contexte, plus de la moitié des requêtes qui ne retournent pas l’information attendue échouent 

uniquement en raison d’une erreur de ce type lors de leur rédaction [Nordlie 1999]. Ces fautes ne 

concernent la plupart du temps qu’un seul caractère, mais la taille de la requête est un facteur 

d’augmentation du risque d’erreur ; il peut s’agir : de l’addition d’un caractère, d’une délétion, d’une 

substitution, ou encore d’une transposition (deux caractères ou plus dont les positions ont été 

permutées). En termes de quantité, les inattentions sont habituelles dans les mots du langage 

courant, cependant les noms représentent aussi une source d’erreurs considérable (en raison de leur 

utilisation moins fréquente). Les entités biomédicales sont dans la même situation et se retrouvent 

fréquemment mal orthographiées. 

Diverses méthodes de corrections permettent de palier à ce problème en exploitant par exemple des 

mesures de similarité ou encore la fréquence d’utilisation des mots [Ruch 2002, Crowell et al. 2004]. 

Mais dans le contexte d’application de notre système, l’utilisateur n’a pas besoin de saisir sa requête 

sous la forme de phrase comme il le ferait pour une recherche sur le web [Spink et al. 2001]. De plus, 

en nous fournissant une liste exhaustive des gènes normalisés dans leur base de données, le risque 

d’erreur est réduit. Pour ces raisons, nous privilégions la suggestion à la correction en limitant 

directement les erreurs possibles. En plus des options pré-remplies, la zone de saisie du sujet de la 

requête est associée à cette liste complète des gènes valides et nous permet de proposer et de 

valider les noms inscrits manuellement par le curateur. Les champs texte pour les mots-clés restent 

sans contraintes (ni corrections) ; ils n’influencent le résultat de la requête que dans l’ordre de retour 

des publications. 

 

Utilisabilité 

Il est délicat d’estimer la qualité de l’Interaction Homme-Machine (IHM) d’un système de curation. 

Même s’il est important de garantir que le système dispose de l’ensemble des fonctionnalités 

fondamentales, l’un des principaux défis consiste à s’assurer de l’efficacité de l’interface et de la 

satisfaction de son utilisateur. Lors des dernières décennies l’accent a été mis sur l’évaluation des 

performances de ce type de système (conférences TREC, etc.). Cet effort, à lui seul, convient 

particulièrement aux systèmes non-interactifs pour lesquelles précisions et rappel du triage sont les 

besoins prédominants. Cependant, dans le cas d’un système interactif personnalisé, d’autres 

approches doivent être prises en compte (adaptation à l’interface, temps d’apprentissage, taux 

d’erreurs et amélioration, etc.). Différentes études proposent des listes exhaustives de critères 

d’utilisabilité à prendre en compte lors de la conception d’une interface [Nielsen 1994, Issa et Isaias 

2015], mais relativement peu d’évaluations permettent de mesurer cette utilisabilité. Une évaluation 

empirique du système en condition réelle a été réalisée et sera détaillée dans le chapitre 4 de cette 

thèse. 
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Enregistrement de données négatives 

Comme nous l’avons mentionné au début de ce chapitre, l’absence de données négatives est un 

obstacle à la création d’outils automatisés fonctionnels. Typiquement, dans le cadre de la curation, 

ces données d’entraînements ne sont pas toujours disponibles. Cette étude porte donc sur un 

contexte dans lequel il est actuellement difficile d’entraîner un classifieur sur un jeu de données très 

équilibré. Toutefois, au moyen du NH server, l’intégralité du processus de curation (en incluant les 

actions de l’utilisateur) est sauvegardée dans une base de données. L’utilisation de neXtA5 par des 

professionnels va permettre, sur la durée, de rééquilibrer cette situation en fournissant des 

informations complètes sur le tri effectué grâce aux PMIDs et aux annotations rejetées par les 

curateurs (pour une requête donnée). 

 

3.3.4 Classification 
La classification de documents est une tâche clé en recherche d’information qui consiste à ranger un 

texte dans la classe idéale provenant d’un ensemble délimité de catégories thématiques. Nous 

chercherons dans cette section à valider un schéma de pondération adapté à la classification selon 

six dimensions d’intérêt pour la curation : « maladies », « processus biologiques », « fonctions 

moléculaires », « composants cellulaires », « interactions entre protéines » et « modifications post-

traductionnelles ». Nous ne tiendrons, pour le moment, pas compte d’autres facteurs susceptibles 

d’influer sur le triage (par exemple l’emploi de synonymes). 

 

3.3.4.1 Combinaison linéaire 

La stratégie investiguée pour le triage spécifique par axe consiste à associer un score à chaque 

document retrouvé en fonction de son contenu. Nous avons imaginé le problème de priorisation 

comme le besoin de répondre à une question en fonction de critères variés (pertinence à un sujet, un 

axe de recherche, un intervalle temporel, un journal préféré, etc.). Une combinaison de facteurs 

s’impose alors naturellement lorsque chacun de ces critères peut être jugé individuellement, avec un 

score. Or, nous disposons d’un moteur de recherche qui a déjà fait ses preuves dans un contexte 

biomédical. L’idée est alors de trouver quels facteurs d’influences lui associer pour réorganiser 

pertinemment le résultat de la RI. Grâce à une combinaison linéaire de ces facteurs [Shaw et Fox 

1994, Aronson et al. 2005], nous cherchons à expérimenter différentes situations dans lesquelles 

chaque paramètre prend plus ou moins d’importance. Ainsi, en renforçant de manière quantitative 

(renforcement positif ou négatif) les facteurs d’influence nous espérons exploiter la portée de chacun 

afin d’améliorer la précision globale du système. 

Nous cherchons tout d’abord à exploiter les données présentes dans le contenu du texte, comme par 

exemple la distribution statistique des concepts propres à chaque dimension. Chaque élément a alors 

été évalué individuellement, et en association, dans le but d’ajuster les coefficients et d’obtenir la 

combinaison produisant les réponses les plus satisfaisantes pour chacun des axes. Les facteurs 

d’influence expérimentés dans cette section sont au nombre de quatre : 

• « BioMed » : Il s’agit de score de proximité avec la requête, mesuré par notre moteur de 

recherche de BioMed. Calculé sur la base d’un schéma Okapi BM25, il retourne une liste 

ordonnée d’articles concernant un gène donné. Dans le cas d’une recherche suivant le modèle 

booléen, ce score est alors fixé à zéro. 

• « IS » (pour Index Size) : Le nombre de concepts différents, extraits d’un même article, peut être 

considéré comme un indicateur de la pertinence de cet article pour un axe donné. 
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• « TF.IDF » (pour Term Frequency . Inverse Document Frequency) : Mesure traditionnelle de 

l’analyse de texte, ce score permet d’évaluer l’importance d’un thème (concept) particulier, mais 

celui-ci est proportionné à sa fréquence dans l’ensemble des documents récupérés. 

• « S-TF » (pour Specificity - Term Frequency) : Ce critère a été adapté à partir du TF pour sa 

performance singulière observée au cours de nos expérimentations. Il correspond au produit de 

la fréquence de chaque concept multiplié par sa spécificité. 

 

3.3.4.2 Fréquence, spécificité et homogénéisation 

L’objet d’une annotation est issu de l’ontologie exploitée pour un axe donné, sauf dans le cas d’une 

interaction entre protéines ou d’une modification post-traductionnelle où le vocabulaire définit 

plutôt une relation. Théoriquement, un document qui mentionne souvent un concept spécialisé (en 

l’occurrence issu de l’ontologie) a de fortes chances d’être relatif à ce thème. 

Au cours de nos expérimentations nous avons intégré une dimension supplémentaire à notre 

stratégie en intégrant la spécificité des concepts extraits de la littérature. L’hypothèse intrinsèque est 

que les concepts les plus spécifiques fournissent généralement une information très pertinente 

[Louie et al. 2010, Mazandu et Mulder 2013]. Par exemple « HER2 Positive Breast Carcinoma » 

(identifiant C53556 du NCIt) est beaucoup plus utile aux curateurs que « Breast Carcinoma » 

(identifiant C4872 du NCIt). Dans ce cas, il représente une source relativement plus fiable 

d’annotations que l’on veut mettre en avant dans la fonction de triage. Pourtant cette mesure n’est 

pas simplement intégrable à notre score en tant que critère indépendant ; nous avons donc préféré 

la considérer en tant que coefficient associé à la fréquence des concepts. 

 

Nombre d’ancêtres 

Dans une ontologie hiérarchisée telle que la GO, le nombre de parents d’un concept est un indicateur 

standard de sa spécificité. En principe dans une structure en arbre, un nombre croissant de nœuds 

comptés (en partant de la racine) pour atteindre un concept implique une augmentation de la 

spécificité de ce concept. Au cours de cette étude nous avons simplement implémenté la somme des 

ancêtres dans notre combinaison linéaire ; mais il existe d’autres variantes de cette mesure 

impliquant par exemple le nombre de nœuds descendant du concept observé, ou encore la 

probabilité d’apparition de ce concept (et de ses ancêtres) dans le corpus [Louie et al. 2010].  

 

Taille du concept 

Estimée en nombre de mots ou de caractères par concept, cette mesure reflète aussi dans une 

certaine mesure la spécificité d’un concept en fonction de sa taille. Notre hypothèse est que les 

concepts les plus longs sont porteurs d’une information plus intéressante, et qu’en favorisant cette 

mesure le système retourne en premier lieu des publications dont le sujet est plus pertinent pour la 

curation. Les Figures 14 et 15 présentent les distributions des concepts liés aux axes maladie et GO, 

au sein de leurs ontologies respectives, en fonction du nombre de mots et du nombre de caractères 

constituant chaque concept. 
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Figure 14 : Distribution des concepts de la GO et du NCIt en fonction du nombre de mots. 

 

 

Figure 15 : Distribution des concepts de la GO et du NCIt en fonction du nombre de caractères. 

  

0

5000

10000

15000

20000

25000

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20+

GO

Maladies

0

500

1000

1500

2000

2500

3000

3500

4000

2 6
1

0
1

4
1

8
2

2
2

6
3

0
3

4
3

8
4

2
4

6
5

0
5

4
5

8
6

2
6

6
7

0
7

4
7

8
8

2
8

6
9

0
9

4
9

8
1

0
2

1
0

6
1

1
0

1
1

4
1

1
8

1
2

2
1

2
6

1
3

0
1

3
4

1
3

8
1

4
2

1
4

6
1

5
0+

GO

Maladies



74 Chapitre 3 – Le triage de publications scientifiques guidé par des ontologies 
 

Afin d’adapter cette variable à l’échelle de la combinaison linéaire, une transformation est 

nécessaire. Lors de nos expérimentations, les deux versions de ce paramètre (nombre de mots / 

nombre de caractères) ont systématiquement été évaluées, avec un impact similaire dans les deux 

cas. Mais in fine, seule l’approche utilisant le nombre de caractères est incluse dans une combinaison 

linéaire optimisée de neXtA5 (cf. GO dans la section 3.4.1). Pour cette expérimentation le facteur S-TF 

est donc calculé sur l’ensemble des concepts d’intérêt de la manière suivante (Équation 8) : 

 

𝑆 − 𝑇𝐹 =  ∑ 𝑇𝐹𝑖  × log(1 +  𝑡𝑎𝑖𝑙𝑙𝑒𝑖)

𝑐𝑜𝑛𝑐𝑒𝑝𝑡 𝑖

 

Équation 8 : Mesure de la spécificité des concepts annotés dans un document. Pour chaque concept i, TFi représente sa 
fréquence d'apparition et taillei correspond au nombre de mots/caractères dans ce concept. 

 

Nombre d’occurrences dans la base de données Gene Ontology Annotation 

La base de données Gene Ontology Annotation32 (GOA) référence les annotations GO associées aux 

entrées UniProtKB (principalement) [Camon et al. 2004]. Son contenu est contrôlé et mis à 

disposition du public, et nous disposons d’une copie des 407'407 concepts GO associés à 144'287 

PMID distincts. Dans ce contexte, nous supposons que les concepts les plus fréquents dans GOA ont 

moins de chance d’être spécifiques. À l’inverse un concept rarement annoté dans cette base de 

données à de forte chance d’être particulièrement intéressant pour la curation. Par exemple, la 

fonction moléculaire « pre-mRNA intronic pyrimidine-rich binding » (GO:0097158) est référencée 

trois fois seulement dans GOA. Ce concept est assurément plus spécifique que son homologue « RNA 

binding » (GO:0003723) référencé 708 fois. 

 

3.3.4.3 Évaluation 

Les performances d’un moteur de recherche sont objectivables selon deux critères bien distincts que 

l’on nomme en anglais : effectiveness et efficiency (que l’on peut traduire par efficacité et 

rendement). Le rendement correspond à la capacité du système à effectuer ses opérations en 

exploitant un minimum de ressources (principalement le temps de traitement et l’espace de 

stockage). L’efficacité, quant à elle, mesure la capacité du système à retrouver la bonne information, 

c’est-à-dire dans notre cas à quel point le classement produit par un moteur correspond au jeu de 

données produit sur la base de jugements d’experts. Bien que ces deux critères soient 

intrinsèquement liés – améliorer l’un peut avoir un effet secondaire négatif sur le second – c’est 

uniquement sur l’efficacité que nous nous focaliserons pour le moment. 

La première étape de notre évaluation consiste donc à établir une référence dans le but d’estimer et 

d’améliorer l’efficacité du modèle de recherche de notre système, sur chacune des six dimensions du 

triage. Ainsi, nous avons choisi de comparer les performances des différents schémas de 

pondérations exploités par notre moteur de recherche avec les performances obtenues par l’outil 

traditionnellement employé par la communauté scientifique, à savoir PubMed, qui sera donc utilisé 

comme étalon de comparaison. PubMed propose deux méthodes de priorisation différentes. La 

recherche standard exploite le modèle booléen pour retrouver les documents correspondant aux 

mots-clés de l’utilisateur, puis il renvoie la liste de résultats dans un ordre antéchronologique relatif à 

                                                             
32 https://www.ebi.ac.uk/GOA 

https://www.ebi.ac.uk/GOA
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leur date de publication. Le système de la NLM propose également une recherche par « pertinence » 

lorsque l’on sélectionne l’option éponyme décrite par [Canese 2013]. Ce modèle accorde toujours 

une certaine importance aux articles les plus récents, mais celle-ci est maintenant quantifiable 

numériquement et associée à un score d’adéquation entre chaque document et la requête originale. 

Ce score est calculé en fonction du nombre de mots-clés retrouvés (autorisant donc une 

correspondance partielle avec la requête) et pondéré en fonction des champs dans lesquels ceux-ci 

sont retrouvés. 

Dans un second temps nous évaluons le résultat de la fonction de recherche vectorielle de BioMed. 

Dans la mesure où la recherche initiale ne contient en principe qu’une entité unique, à savoir une 

protéine, nous présumons qu’un modèle vectoriel a une meilleure précision au triage. Si cette 

hypothèse est corroborée par les résultats, cette évaluation permettrait d’établir une deuxième 

référence pour l’optimisation finale des paramètres de notre combinaison linéaire. 

La troisième partie de cette évaluation consiste à analyser l’impact de chaque facteur de notre 

combinaison linéaire [Mitra et al. 1998, Abdulla et al. 2016]. À partir de la mesure de référence 

définie par BioMed, nous pouvons démontrer que notre stratégie surpasse les performances d’un 

simple moteur de recherche tout en déterminant le schéma de pondération le plus performant. Pour 

ce faire, nous avons défini un protocole d’évaluation reposant sur l’outil trec_eval dans le but de 

comparer différents systèmes (PubMed, BioMed, neXtA5) ainsi que différents algorithmes 

(combinaisons linéaires et pondérations modifiées). Le benchmark proposé par les curateurs fournit 

une autre référence pour cette évaluation, chaque document annoté par les curateurs étant 

considéré comme pertinent à 100% pour une requête donnée. Symétriquement, les articles 

n’apparaissant pas dans les données curées, sont considérés comme non-pertinents. Cette dernière 

hypothèse est assez forte dans la mesure où les curateurs recherchent rarement à maximiser le 

rappel, c’est-à-dire qu’ils ne recherchent pas l’exhaustivité quand ils fouillent la littérature. Un 

nombre significatif de requêtes est exécuté en suivant chaque stratégie et l’efficacité de chacune est 

estimée selon l’ordre des documents dans la liste de documents retournés à chaque requête. 

Toutefois, en début de projet, nous ne disposions pas des données complètes sur les 300 kinases 

annotées, c’est pourquoi une partie des évaluations porte sur un sous-ensemble restreint. 

Concernant les métriques de cette évaluation nous avons choisi les traditionnelles mesures du rappel 

et de la précision. Tout d’abord le rappel permet de comparer la capacité de chaque système à 

renvoyer tous les documents pertinents. D’un autre côté, la précision (moyenne ou à un rang donné) 

permet d’analyser l’efficacité de chacune des stratégies de triage à travers leur aptitude à minimiser 

le nombre de documents non-pertinents. En raison du fait que le rappel n’est pas la priorité des 

curateurs, la précision, et notamment la précision des premiers résultats retournés, semble 

représenter une mesure d’utilité plus intéressante pour ces mêmes curateurs. 

Le Tableau 8 présente la précision obtenue en utilisant indépendamment chacun des quatre critères 

décrits dans le paragraphe 3.3.4.1. Nos premiers résultats montrent que ces paramètres ont une 

efficacité relativement équivalente sur le triage de documents. Le système propose une publication 

pertinente en tête de liste au moins une fois sur trois, sur la moyenne des cent requêtes testées, 

contre une fois sur 10 pour un tri antéchronologique. Toutefois, bien qu’il soit remarquable dans le 

contexte des maladies, le critère de spécificité ne retourne pas un score de précision singulièrement 

plus élevé comme nous l’espérions au prime abord. En définitive, que l’on considère les maladies ou 

les processus biologiques, les différences observées restent difficiles à interpréter à ce stade. 
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 BioMed IS S-TF TF.IDF Antéchronologique 

Maladies 0.340 0.364 0.365 0.365 0.122 

Processus biologiques 0.408 0.320 0.333 0.312 0.134 

Tableau 8 : Précision au rang 1 obtenue via chacune des quatre stratégies de triage suivante : Okapi BM25 (BioMed), le 
nombre de concepts différents (IS), et la fréquence d'apparition des concepts (STF et TF.IDF). L’évaluation porte sur les 
processus biologiques et les maladies impliqués par les 100 kinases listées dans le groupe A de l’Annexe 5. La requête limitait 
à 1’000 le nombre maximum de publications retournées par la RI, portant alors à 19’937 le nombre total de publications 
considérées. Le triage antéchronologique ordonne la liste de publications selon leur date de publication (AAAA/MM/JJ), de la 
plus récente à la plus ancienne. 

 

Pour compléter cette évaluation, le schéma de pondération a été ajusté en expérimentant les neuf 

combinaisons possibles de ces quatre paramètres (par paires, triples, ou les quatre simultanément). 

Les coefficients ont été affinés en partant d’une échelle unitaire de 0 à 10 jusqu’à un seuil de 0.01 

autour des pics de précision relevés. 

 

3.4 Expérimentation 
Dans cette section nous évaluerons notre approche de combinaison linéaire dans le cadre d’une 

recherche d’information spécialisée pour les multiples dimensions de la curation. Nous comparerons 

les résultats de l’évaluation TREC pour différentes stratégies de RI appliquées à chaque axe et nous 

analyserons l’efficacité des facteurs exploités par le système neXtA5. Après avoir examiné dans une 

première partie l’optimisation de notre système, nous étudierons l’impact de l’usage des synonymes 

sur la précision de la recherche ainsi que les effets de l’expansion de requête sur le rappel global. 

 

3.4.1 Optimisation de la précision 
Avant de se pencher sur les résultats, il est important de redéfinir l’optimisation d’un moteur de 

recherche tel que nous l’entendons dans le cadre de cette étude, c’est-à-dire le réglage des divers 

paramètres permettant de maximiser l’efficacité de notre système. Dans la plupart des applications 

impliquant une RI, l’utilisateur a tendance à ne consulter que les premiers résultats de sa requête. S’il 

n’y trouve pas le matériel désiré, il a alors la possibilité de poursuivre son examen des réponses 

jusqu’au dernier résultat de la liste, ou de reformuler sa requête afin d’élargir son champ de 

recherche. Bien que cela implique une diminution de la précision du processus, ces deux options 

visent à améliorer son rappel global qui, sinon, reste nul jusqu’à la découverte d’une réponse 

pertinente. Comme expliqué plus haut, la précision mesurée parmi les premiers résultats retournés 

par le système interactif représente qualitativement plus d’intérêt pour le curateur. Dans ce 

contexte, le rappel est une métrique relativement moins appropriée pour la comparaison des 

systèmes. C’est pourquoi nous présenterons une mesure du rappel en complément des autres 

métriques, principalement pour donner un ordre d’idée de la proportion du benchmark manuel 

retrouvée lors de ces évaluations. 

Dans le cadre de l’évaluation d’un processus de curation automatique, nous avons privilégié des 

mesures telles que la précision au premier rang ou la MRR (Mean Reciprocal Rank, ou moyenne des 

réciproques des rangs). Ces deux mesures sont d’ailleurs fortement corrélées comme le démontrent 

[Thom et Scholer 2007]. Si la P0 donne une idée de la chance d’obtenir un résultat pertinent au 

sommet du classement, la moyenne des réciproques des rangs complète notre analyse en exprimant 

la position moyenne à laquelle le premier document pertinent est retrouvé. Pour chaque dimension 
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de la recherche, le sous-ensemble des paramètres de la combinaison linéaire, ainsi que leurs 

pondérations, ont été sélectionnés en fonction de l’évolution la plus importante observée sur ces 

métriques. 

 

Maladies 

L'importance de la RI spécialisée pour les maladies est amplifiée proportionnellement à la croissance 

annuelle de la littérature biomédicale. Les applications cliniques de la recherche en biologie 

moléculaire constituent en effet un domaine croissant de la publication avec notamment le 

développement de la santé personnalisée. Dans ce contexte changeant, l’un des principaux intérêts 

de notre approche – exploitant des ontologies distinctes et spécifiques – tient à son adaptation 

rapide et peu coûteuse. En effet, utiliser un dictionnaire mis à jour fréquemment pour extraire des 

informations permet de tirer avantage des nouvelles données, et cela se vérifie pour une tâche telle 

que le triage de documents. Il est notamment possible de faire évoluer les critères du système et de 

mettre en avant de nouvelles publications parmi l’ensemble de celles qui répondent à la requête de 

l’utilisateur.  

Le jeu de kinases employé pour évaluer l’axe des maladies correspond au groupe A de l’Annexe 5. 

Cent requêtes indépendantes ont été exécutées via les quatre moteurs décrits précédemment, 

retournant respectivement un total de 38'139 documents pour l’approche booléenne et 19'943 

documents pour l’approche vectorielle. Le benchmark fourni par les curateurs du SIB compte quant à 

lui un total de 2'221 documents annotés pour les cent kinases considérées. Or, toutes les 

publications non-mentionnées dans le benchmark du SIB ne sont pas nécessairement non-

pertinentes. Ne pouvant pas statuer sur les documents faux-positifs, nous avons focalisé notre effort 

sur l’amélioration de la précision aux premiers rangs. La Figure 16 présente les performances de la 

fonction de triage de neXtA5, optimisées pour cet axe « maladies », et comparées avec les 

classements respectivement retournés par PubMed ou encore Okapi BM25. Concernant PubMed, les 

deux méthodologies de classement sont prises en compte (chronologique et par pertinence). La 

précision obtenue au sommet du classement est légèrement meilleure en exploitant l’option par 

pertinence avec une MRR de 0.128 contre 0.124 par chronologie, soit une augmentation de +3,2%. 

En comparaison, la recherche vectorielle standard en Okapi BM25 est plus efficace qu’une recherche 

booléenne comme nous pouvons le constater à travers la mesure de sa P0 à 0.340. La recherche 

optimisée de neXtA5 obtient quant à elle une précision au premier rang de 0.437, soit une 

amélioration relative d’environ +562% face à la recherche habituellement pratiquée par les curateurs 

(cf. Tableau 9). 
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Figure 16 : Comparaisons des performances de neXtA5 pour le triage de documents, sur l’axe "maladies", avec la RI de 
BioMed (Okapi BM25) et PubMed (Chronologique et par pertinence). 

 

 Maladies 

 P0 Rappel MRR 

PubMed antéchronologique 0.066 0.303 0.124 

PubMed par pertinence 0.065 0.301 0.128 

BioMed 0.340 0.310 0.301 

neXtA5 optimisé 0.437*** 0.310 0.409*** 

Tableau 9 : Résultats obtenus par PubMed, BioMed et neXtA5 pour le triage de documents correspondant à l'axe "maladies". 

 

L’amélioration la plus importante des performances de neXtA5 a été observée en employant les 

paramètres BioMed et IS. La formule employée pour le triage de la dimension maladie est la suivante 

(Équation 9). La Figure 17, quant à elle, montre les variations tangibles de l’optimisation sur la 

précision du système pendant le réglage de la combinaison linéaire sur deux paramètres seulement. 

 

𝑆𝑐𝑜𝑟𝑒 =  1.0 ×  {𝐵𝑖𝑜𝑀𝑒𝑑}  +  0.59 × {𝐼𝑛𝑑𝑒𝑥 𝑆𝑖𝑧𝑒} 

Équation 9 : Combinaison linéaire de neXtA5 optimisée pour l'axe "maladies". 
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Figure 17 : Optimisation de la pondération des paramètres IS et S-TF, avec le paramètre BioMed fixé à 1.0. 

 

Gene Ontology 

Tout d’abord, il est essentiel de préciser que les résultats obtenus sur l’axe GO sont largement 

significatifs en ce qui concerne les processus biologiques et les fonctions moléculaires. Pour la 

première de ces dimensions, nous avons employé le jeu de kinases défini par le groupe A de l’Annexe 

5, tandis que pour la seconde nous avons évalué notre stratégie sur l’ensemble des 300 kinases 

listées dans cette annexe. Bien que numériquement très faibles, les annotations de fonctions 

moléculaires fournies par les curateurs sont suffisamment variées pour permettre une optimisation 

exploratoire du système. En revanche, concernant les composants cellulaires, même la réunion de 

ces trois jeux de kinases produit un nombre trop limité d’annotations pour l’optimisation et 

l’évaluation du triage. Nos conclusions sur le triage seront donc à nuancer pour cet axe, mais nous 

pouvons considérer les résultats obtenus en tant que base pour une future étude plus approfondie. 

Une amélioration des performances similaire à l’axe des maladies est observée avec +301% de 

précision au premier rang pour les BP et +2400% pour les MF (cf. Figures 18 et 19 en complément du 

Tableau 10). À l’évidence ce gain extrême obtenu pour les fonctions moléculaires est principalement 

dû à une P0 de référence relativement basse. Néanmoins, et malgré un nombre limité de documents 

évalués au sein du benchmark des curateurs, ces chiffres confirment l’influence des facteurs 

exploités par la combinaison linéaire optimisée. 
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Processus biologiques Fonctions moléculaires 

 
P0 Rappel MRR P0 Rappel MRR 

PubMed antéchronologique 0.130 0.530 0.205 0.005 0.556 0.005 

PubMed par pertinence 0.131 0.531 0.187 0.011 0.556 0.01 

BioMed 0.408 0.486 0.375 0.047 0.45 0.018 

neXtA5 optimisé 0.521*** 0.486 0.503*** 0.125* 0.45 0.124 

Tableau 10 : Résultats obtenus par PubMed, BioMed et neXtA5 pour le triage de documents correspondant aux axes 
"processus biologiques" et "fonctions moléculaires". 

 

 

Figure 18 : Comparaisons des performances de neXtA5 pour le triage de documents, sur l’axe "processus biologiques", avec 
la RI de BioMed (Okapi BM25) et PubMed (Chronologique et par pertinence). 

 

 

Figure 19 : Comparaisons des performances de neXtA5 pour le triage de documents, sur l’axe "fonctions moléculaires", avec 
la RI de BioMed (Okapi BM25) et PubMed (Chronologique et par pertinence).  
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Les meilleurs scores observés pour le système neXtA5 sont obtenus grâce aux combinaisons linéaires 

suivantes, respectivement pour les BP (Équation 10) et les MF (Équation 11) : 

 

𝑆𝑐𝑜𝑟𝑒 =  1.0 × {𝐵𝑖𝑜𝑀𝑒𝑑}  +  1.0 × {𝐼𝑛𝑑𝑒𝑥 𝑆𝑖𝑧𝑒}  +  0.02 × {𝑆𝑝𝑒𝑐𝑖𝑓𝑖𝑐𝑖𝑡𝑦 − 𝑇𝑒𝑟𝑚 𝐹𝑟𝑒𝑞𝑢𝑒𝑛𝑐𝑦} 

Équation 10 : Combinaison linéaire de neXtA5 optimisée pour l'axe "processus biologiques". 

 

𝑆𝑐𝑜𝑟𝑒 =  0.8 ×  {𝐵𝑖𝑜𝑀𝑒𝑑}  +  0.6 × {𝑆𝑝𝑒𝑐𝑖𝑓𝑖𝑐𝑖𝑡𝑦 − 𝑇𝑒𝑟𝑚 𝐹𝑟𝑒𝑞𝑢𝑒𝑛𝑐𝑦} 

Équation 11 : Combinaison linéaire de neXtA5 optimisée pour l'axe "fonctions moléculaires". 

 

Pour les dimensions relatives à la GO, et principalement pour les processus biologiques, nous avions 

déjà remarqué que le facteur lié à Okapi BM25, seul, permet un triage relativement satisfaisant de la 

littérature en comparaison au classement antéchronologique de PubMed. Cependant la fréquence 

d’apparition des termes et leur spécificité semblent prendre une importance notable dans 

l’optimisation de notre moteur de recherche, et particulièrement pour les fonctions moléculaires. On 

pourrait dire qu’en comparaison des termes pathogéniques, les termes GO sont suffisamment 

spécifiques pour que leur répétition soit un marqueur direct de leur importance sémantique. 

Intégrer la spécificité des concepts dans la RI est une stratégie payante pour la GO. Dans le cas 

présent, le score de spécificité est calculé en utilisant la méthode « taille du concept » (via le nombre 

de caractères des concepts). Cette évaluation corrobore l’idée qu’intégrer une information 

biologique dans une fonction de triage – normalement basée sur la linguistique – contribue à 

l’amélioration des performances de la curation automatisée.  

Par définition, les composants cellulaires représentent un axe de curation à part entière puisqu’ils 

caractérisent le « matériel biologique » et constituent de facto un élément essentiel de l’annotation 

fonctionnelle du génome humain. Pourtant, et en dépit des résultats encourageants obtenus sur les 

axes BP et MF, notre stratégie de priorisation de documents relative aux composants cellulaires 

obtient un succès mitigé. Le Tableau 11 présente les résultats obtenus lors de l’optimisation du 

système sur cette dimension. L’optimisation rudimentaire du système semble permettre l’obtention 

ponctuelle d’une publication pertinente en tête de classement (+371% par rapport au triage 

chronologique), mais le nombre réduit de PMID dans l’échantillon test (N=6) ne permet pas de 

valider la significativité de cette expérimentation. 

 

 Composants cellulaires 

  P0 Rappel MRR 

PubMed antéchronologique 0.007 0.200 0.005 

PubMed par pertinence 0.033 0.200 0.033 

BioMed 0.009 0.200 0.008 

neXtA5 optimisé 0.033 0.200 0.033 

Tableau 11 : Résultats obtenus par PubMed, BioMed et neXtA5 pour le triage de documents correspondant à l'axe 
"composants cellulaires". 
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Lors de la genèse de neXtA5, nous avons imaginé le développement de cet axe en raison de sa 

présence dans le type d’annotations acceptées par le BioEditor. Toutefois, le sous-ensemble restreint 

d’annotations de ce type ne nous permet actuellement pas de tester les différentes stratégies 

imaginées. L’une de ces stratégies visait à intégrer des informations de type ECO dans notre fonction. 

En effet, il semblerait que le nombre de méthodes expérimentales permettant de déterminer les CC 

est assez restreint [Van Auken et al. 2009]. Or, si toutes les publications ne mentionnent pas les CC 

directement dans leur résumé, certaines y stipulent l’usage d’une méthode (2'306 références 

associées aux « cell fractionation » par exemple, ou 415'922 citations de « microscopy » sans 

précision). En associant ces concepts à une pondération adéquate, une amélioration des 

performances du triage serait alors envisageable, même si aucun des tests préliminaires n’a surpassé 

les résultats de la combinaison linéaire actuelle (Équation 12). 

 

𝑆𝑐𝑜𝑟𝑒 = 1.0 × {𝐵𝑖𝑜𝑀𝑒𝑑} +  0.5 × {𝑆𝑝𝑒𝑐𝑖𝑓𝑖𝑐𝑖𝑡𝑦 − 𝑇𝑒𝑟𝑚 𝐹𝑟𝑒𝑞𝑢𝑒𝑛𝑐𝑦} 

Équation 12 : Combinaison linéaire de neXtA5 optimisée pour l'axe "composants cellulaires". 

 

Interactions entre protéines 

Il est aujourd’hui évident que la compréhension des mécanismes cellulaires complexes est 

indissociable de la compréhension des interactions entre les protéines. Cependant, la description de 

ces interactions est une tâche considérable même si l’on ne considère que la portée de la 

terminologie de référence élaborée grâce à la Proteomics Standards Initiative et la diversité de ses 

concepts. Dans cette étude, nous avons cherché à mettre en avant les documents présentant un 

intérêt pour la curation de ces interactions entre protéines, dans la limite des annotations et des 

types d’interactions recherchés par CALIPHO. L’extraction de ces interactions est donc une étape clé 

du processus de triage dans le sens où l’on risque de passer à côté de beaucoup de documents 

pertinents si notre nombre très limité d’interactions n’est pas correctement reconnu dans le texte. 

Or ces interactions apparaissent souvent sous forme de verbes dans la littérature MEDLINE, 

généralement transitifs. Ces verbes représentent la nature de la relation entre deux molécules (sujet 

et objet), comme par exemple « binds » dans le passage33 « We show that SAD-A directly binds to 

PAK1 through its kinase domain. ». 

Assurément, la recherche basée sur un dictionnaire est limitée par sa nature qui en fait un outil plus 

approprié à la reconnaissance des entités qu’à la reconnaissance des interactions qui les lient. 

Virtuellement, n’importe quelle protéine pourrait interagir avec n’importe quelle autre protéine ainsi 

qu’avec tous les complexes protéiques existants. La nature combinatoire de ces interactions au sein 

des espèces vivantes rend impossible la création d’un vocabulaire contrôlé permettant de toutes les 

caractériser. Cette problématique est aussi connue sous le nom d’extraction des relations entre 

molécules [Hong-Woo et al. 2006]. La solution communément envisagée revient à identifier dans un 

premier temps les protéines dans le texte grâce à un dictionnaire adéquat, et ensuite de rechercher 

les mots déclencheurs (aussi appelés triggers en anglais) spécifiques (des verbes tels que « bind » ou 

des noms tels que « complex ») qui viendront compléter le triplet sujet-relation-objet. Toutefois, 

cette méthode est relativement complexe à optimiser et son taux de réussite est assez faible en 

dehors d’un contexte particulier. Par exemple lors de la conférence BioCreative II, la précision des 

                                                             
33 Extrait du résumé du PMID 22669945 
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stratégies d’extraction de triplets d’interaction oscillait entre 5% et 39%, avec une moyenne calculée 

à 18% [Krallinger et al. 2008], et ce pour un ensemble assez limité d’espèces couvertes par l’étude. 

Dans notre système, nous avons dû adapter les contraintes à la complexité du sujet pour obtenir un 

résultat profitable aux curateurs. La reconnaissance du sujet dans le passage est toujours 

indispensable pour que le système propose une annotation pertinente. Cependant, sa présence dans 

le texte suffit lors de l’étape du triage (par exemple dans le résumé intégral de l’article). De cette 

manière nous capturons suffisamment d’interactions pour que neXtA5 soit capable de proposer une 

publication pertinente en tête de classement au moins une fois sur quatre (P0 = 0.269). La Figure 20 

et le Tableau 12 comparent les performances des différents systèmes pour 100 requêtes standards 

des curateurs voulant traiter la littérature relative aux PPI. Le nombre de faux-positifs retournés en 

priorité par le système (MRR = 0.246) suggère cependant un usage considérable des verbes 

d’interaction dans l’ensemble de la littérature. Cela nous pousse donc à croire qu’implémenter des 

paramètres plus exclusifs sur la sélection des documents en amont permettrait d’améliorer 

grandement le triage consécutif. 

 

 

Figure 20 : Comparaisons des performances de neXtA5 pour le triage de documents, sur l’axe "interactions entre protéines", 
avec la RI de BioMed (Okapi BM25) et PubMed (Chronologique et par pertinence). 

 

 Interactions entre Protéines 

  P0 Rappel MRR 

PubMed antéchronologique 0.080 0.477 0.065 

PubMed par pertinence 0.080 0.477 0.089 

BioMed 0.138 0.447 0.128 

neXtA5 optimisé 0.269*** 0.447 0.246*** 

Tableau 12 : Résultats obtenus par PubMed, BioMed et neXtA5 pour le triage de documents correspondant à l'axe 
"interactions entre protéines". 
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Les combinaisons linéaires les plus performantes pour cet axe impliquaient systématiquement une 

forte pondération associée aux concepts extraits du texte (Équation 13). 

 

𝑆𝑐𝑜𝑟𝑒 = 0.9 × {𝐵𝑖𝑜𝑀𝑒𝑑} + 1.5 × {𝐼𝑛𝑑𝑒𝑥 𝑆𝑖𝑧𝑒} 

Équation 13 : Combinaison linéaire de neXtA5 optimisée pour l'axe "interactions entre protéines". 

 

Modifications Post-Traductionnelles 

Les modifications post-traductionnelles sont généralement définies comme une altération de la 

protéine après sa synthèse. Ces modifications impliquent normalement un processus enzymatique 

tel que la phosphorylation, pendant laquelle un groupe phosphate est fixé par une liaison covalente à 

l’un des acides aminés de la protéine modifiée. Ces modifications sont indispensables à l’activité 

fonctionnelle d’une protéine car elles régulent ses interactions, ses déplacements ou bien d’autres 

mécanismes importants pour la vie de la cellule. Aujourd’hui plus de 200 modifications de ce type 

ont été étudiées [Alberts et al. 2008], cependant notre ontologie se limite aux 15 modifications 

sélectionnées par les curateurs en fonction de leur intérêt notable. De plus, les travaux de [Veuthey 

et al. 2013] ont montré que virtuellement toutes les PTM peuvent être représentées selon le même 

modèle sémantique ; ce qui permet de penser que toute stratégie d’exploration des données 

textuelles fonctionnant sur ce sous-ensemble sera aussi efficace sur n’importe quelle PTM. 

La Figure 21 et le Tableau 13 montrent que le triage de MEDLINE sur la dimension PTM est similaire, 

en termes de performances, au triage observé pour les PPI. Si le rappel obtenu par PubMed est 

supérieur à celui de notre système (+17%), neXtA5 retourne en moyenne une publication pertinente 

en tête de classement deux fois sur sept (P0 = 0.28, soit +230%). 

 

 

Figure 21 : Comparaisons des performances de neXtA5 pour le triage de documents, sur l’axe "modifications post-
traductionnelles", avec la RI de BioMed (Okapi BM25) et PubMed (Chronologique et par pertinence). 
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 Modification Post-Traductionnelles 

  P0 Rappel MRR 

PubMed antéchronologique 0.076 0.498 0.111 

PubMed par pertinence 0.076 0.498 0.098 

BioMed 0.158 0.425 0.146 

neXtA5 optimisé 0.280*** 0.425 0.265*** 

Tableau 13 : Résultats obtenus par PubMed, BioMed et neXtA5 pour le triage de documents correspondant à l'axe 
"modifications post-traductionnelles". 

 

L’amélioration globale de notre combinaison linéaire suit la même tendance qu’observée pour les PPI 

(Équation 14). En d’autres termes, notre système semble essentiellement tirer parti de la spécificité 

de notre thesaurus. Mais même si les performances associées à l’usage d’un dictionnaire très 

spécialisé sont supérieures à une simple recherche vectorielle (+82% sur la MRR par rapport Okapi 

BM25), il reste malgré tout un nombre de faux-positifs assez important pour perturber sensiblement 

le travail des curateurs. 

 

𝑆𝑐𝑜𝑟𝑒 = 0.9 × {𝐵𝑖𝑜𝑀𝑒𝑑} + 1.7 × {𝐼𝑛𝑑𝑒𝑥 𝑆𝑖𝑧𝑒} 

Équation 14 : Combinaison linéaire de neXtA5 optimisée pour l'axe "modifications post-traductionnelles". 

 

3.4.2 Mise en valeur des synonymes 
L’utilisation de thesauri pour la gestion des bibliothèques renvoie aux fondations même des sciences 

de l’information (e.g. Paul Otlet) et à la prise en compte de synonymes dans la Recherche 

d’Information, en particulier grâce à l’indexation-matière qui est une pratique professionnelle 

traditionnelle de la gestion des bibliothèques. Bien qu’historique l’indexation-matière conserve sa 

pertinence en Recherche d’Information avec des gains en précision et rappels significatifs [Abdou et 

Savoy 2008]. Le mot synonyme définit la relation sémantique existante entre deux termes bien 

distincts mais dont la signification est similaire. Au sens littéral, remplacer un terme par son 

synonyme n’affecte donc pas ou peu le sens d’un énoncé ; mais dans le contexte d’une terminologie 

biomédicale la nuance entre ces deux termes peut s’avérer importante [Henriksson et al. 2014]. Deux 

synonymes peuvent par exemple se distinguer par une connotation (plus ou moins négative), par une 

langue d’origine ou par un niveau de formalité (par exemple l’appellation scientifique d’une espèce 

et son nom vulgarisé). Les mentions de maladies dans la littérature MEDLINE correspondent 

principalement à des phrases nominales rédigées dans une écriture formelle. Pourtant les maladies 

elles-mêmes apparaissent aussi parfois sous leur forme abrégée ou sous un synonyme usuel du 

jargon médical [Jonnagaddala et al. 2016]. Il en va de même avec la GO qui compte un grand nombre 

de synonymes dont la définition diverge sémantiquement plus ou moins de celle du terme principal 

(ou terme préféré). C’est la raison pour laquelle la proximité entre ces synonymes est souvent 

qualifiée au sein même de l’ontologie grâce à un adjectif (par exemple « exact » ou « broad »). Les 

mentions d’interactions entre protéines ou de modifications post-traductionnelles correspondent en 

revanche à un nombre restreint de verbes ou de descripteurs d’un état. Comme nous utilisons, pour 

notre étude, un dictionnaire restreint pour n’extraire qu’un ensemble minimal d’interactions et de 

modifications d’intérêt, la synonymie n’est pas observée dans ce contexte. 
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Concernant l’axe des maladies en particulier, le NCIt du National Cancer Institute (NCI) propose pour 

chaque entité une quantité de détails complémentaires utiles à la description du concept, parmi 

lesquels des synonymes univoques du terme principal. Cependant, en comparant la littérature 

scientifique avec le NCIt on se rend compte de l’absence de certains termes et acronymes pourtant 

utilisés dans le jargon biomédical. Par comparaison, le MeSH est une ontologie plus ouverte et 

recense dans la littérature des termes que l’on ne retrouve pas dans le NCIt (synonymes moins 

formels, acronymes supplémentaires, etc.). Le Tableau 14 répertorie les différents synonymes 

connus du syndrome de Goltz dans chacune de ces deux terminologies. À l’exception des termes trop 

ambigus, nous avons donc décidé de recouper les deux dictionnaires grâce aux codes UMLS pour 

compléter la liste des synonymes du NCIt et étendre ainsi la portée de l’extraction d’information. 

 

NCIt (C84715) MEsH (D005489) 

Focal Dermal Hypoplasia (prefered Term) Focal Dermal Hypoplasia (Prefered Term) 
Dermal Hypoplasia, Focal 
Goltz Syndrome 
Goltz's Syndrome 
Syndrome, Goltz 
Syndrome, Goltz's 
Goltz-Gorlin Syndrome 
Syndrome, Goltz-Gorlin 

Tableau 14 : Liste comparative des synonymes NCIt et MeSH pour le concept "Focal Dermal Hypoplasia". Cette liste n'inclut 
pas les variants grammaticaux parfois directement incorporés dans l'une ou l'autre des terminologies. 

 

Les Tableaux 15 et 16 présentent la différence de performance de notre stratégie avec et sans 

l’utilisation des synonymes pour les annotations des dimensions « maladies » et « processus 

biologiques ». En se référant à la thèse de [Gobeill 2012], l’emploi de synonymes semble 

systématiquement profiter aux outils d’exploration de la littérature biomédicale tels que les 

catégoriseurs, que ce soit pour la GO ou le MeSH thesaurus. En revanche, dans ces travaux il apparaît 

également que les synonymes de la GO ne sont pas tous aussi utiles aux catégoriseurs, mais que les 

synonymes de type « EXACT » apportent le plus aux performances globales. En nous inspirant de 

cette expérience (réalisée dans un contexte différent), nous avons voulu analyser l’impact des 

différents types de synonymes sur la recherche d’information, individuellement ou combinés les uns 

aux autres. 

 

 Maladies 

MRR sans synonymes 0.362 

MRR avec synonymes NCIt 0.401*** 

MRR avec synonymes NCIt + MeSH 0.409*** 

Tableau 15 : Performances de neXtA5 optimisées sur l'axe "maladies" en ajoutant différents types de synonymes au NCIt. 
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 Processus Biologiques 

MRR sans synonymes 0.447 

MRR avec synonymes « EXACT » 0.482** 

MRR avec synonymes « NARROW » 0.457** 

MRR avec synonymes « RELATED » 0.465** 

MRR avec synonymes « BROAD » 0.449* 

MRR avec les synonymes « EXACT » + « NARROW » 0.490* 

MRR avec les synonymes « EXACT » + « RELATED » 0.498* 

MRR avec les synonymes « EXACT » + « NARROW » + « RELATED » 0.503** 

MRR avec tous les synonymes 0.501** 

Tableau 16 : Performances de neXtA5 optimisées sur l'axe "processus biologiques" en ajoutant différents types de synonymes 
à la GO. 

Lors de notre propre expérimentation, nous constatons d’une part que les synonymes du NCIt sont 

très employés par les auteurs, et d’autre part que les synonymes supplémentaires provenant du 

MeSH augmentent encore sensiblement le nombre d’annotions capturées pour l’axe des maladies. 

Pesant pour près d’un tiers du score final de chaque publication, cette profusion d’informations 

(67'186'919 mentions de maladies sur l’ensemble de MEDLINE) s’avère être un atout pour la RI 

contextuelle avec un gain de +13% sur la MRR. Concernant les GO, nos résultats semblent aussi 

démontrer l’importance de la synonymie pour notre système avec une prédominance pour le type 

« EXACT » (+8%). Le type « RELATED » individuellement améliore significativement les performances 

du triage sur l’axe BP (+4%). Cette amélioration s’explique en partie par le grand nombre 

d’acronymes (de taille supérieure à 3 caractères) proposés dans cette catégorie et employés par les 

auteurs dans les résumés d’articles. Le score maximum est obtenu en exploitant conjointement les 

synonymes de type « EXACT », « RELATED » et « NARROW » (MRR=0.503) tandis que le type 

« BROAD » n’affecte que très peu le classement (que ce soit seul ou en combinaison). 

 

3.4.3 Expansion de requête 
La spécification de la requête est une étape déterminante dans la recherche d’information car le 

meilleur des systèmes automatiques ne sera pas capable de répondre exactement à un utilisateur qui 

ne sait pas définir son besoin. Mais l’expansion de requête permet d’ajuster le résultat en identifiant 

un ensemble plus large de documents, néanmoins susceptibles de répondre aux attentes de cet 

utilisateur. Dans un cas extrême où les mots-clés utilisés sont trop spécifiques et ne trouvent aucune 

correspondance dans le corpus de textes fouillés, cette stratégie peut permettre de faire la 

différence en trouvant au moins des concordances pour les termes analogues. L’expansion de 

requête regroupe un ensemble de méthodes qui peuvent être classées différemment selon l’origine 

des termes proposés (qu’ils soient par exemple générés à partir de la requête ou identifiés en 

analysant le corpus) [Rivas et al. 2004]. 

 

3.4.3.1 Amélioration du rappel 

L’une des techniques les plus communes d’expansion de requête cherche à remplacer les termes 

principaux de la demande de l’utilisateur par leurs synonymes [Jonnagaddala et al. 2016]. Dans le but 

d’augmenter le rappel de notre module de recherche, nous avons donc voulu expérimenter cette 

expansion de requête dirigée par un dictionnaire. Pour cette évaluation, nous avons choisi 

d’employer un sous-ensemble de 100 kinases comme requête envoyée vers le moteur de recherche 

(cf. groupe B, Annexe 5). La liste des publications analogues, annotées manuellement par des experts 
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sur l’axe BP, est utilisée en tant que QREL et le Tableau 17 présente les résultats obtenus lors de 

cette évaluation. L’axe BP a été sélectionné pour le bon rappel obtenu par PubMed et notre moteur 

Terrier lors de l’évaluation présentée dans le paragraphe 3.4.1. Toutefois, nous avons choisi de 

changer la liste des kinases pour vérifier la pérennité de cette analyse par la même occasion. Un jeu 

initial de requêtes collecte les 1'000 premiers résultats retournés par le moteur PubMed et nous sert 

de référence pour comparer les effets de l’expansion de requête sur un moteur booléen. Un second 

jeu de requêtes est ensuite construit en associant à chaque kinase l’ensemble de ses synonymes 

répertoriés dans UniProt grâce à un opérateur « OU ». Indépendamment, nous avons demandé au 

moteur de neXtA5 de collecter les 1'000 premiers résultats qu’il obtient sur le même jeu de requêtes. 

 

 PubMed PubMed avec synonymes Terrier Terrier avec synonymes 

Rappel exact 0.526 0.551 0.432 0.595 

À 500 documents 0.493 0.490 0.423 0.576 

À 200 documents 0.424 0.396 0.368 0.469 

À 100 documents 0.346 0.312 0.329 0.397 

À 30 documents 0.224 0.188 0.239 0.276 

À 20 documents 0.171 0.135 0.213 0.235 

À 15 documents 0.135 0.104 0.198 0.213 

À 10 documents 0.099 0.082 0.164 0.179 

À 5 documents 0.051 0.040 0.116 0.120 

Tableau 17 : Performances du moteur de recherche, sur l’axe BP, en utilisant les synonymes de gènes pour l'expansion de 
requête (le rappel est évalué à différents rangs). 

 

Avec une moyenne de 1.6 synonymes par kinase, l’expansion de requête a un effet bien plus marqué 

sur les performances de notre moteur vectoriel que sur un moteur booléen. L’amélioration du rappel 

s’amplifie de +9% à 10 documents jusqu’à +38% à 1'000 documents, ce qui signifie une diminution 

importante du silence sur ce sous-ensemble de publications extrait de MEDLINE car considérées 

comme potentiellement intéressantes. En comparaison, PubMed qui obtient ordinairement un bon 

rappel voit ses performances très peu affectées par l’expansion de requête. Le gain obtenu par le 

moteur booléen est seulement de +5% à 1'000 documents et diminue même pour un nombre de 

réponses plus petit (-17% à 10 documents). Le fait est que le classement chronologique de PubMed 

associé à la recherche booléenne met possiblement en avant des articles contenant les synonymes (à 

10 documents), mais qui se révèlent être du bruit vis-à-vis des résultats espérés. La recherche 

vectorielle en revanche, sans pondération particulière des synonymes, tire particulièrement bénéfice 

du vecteur construit sur l’ensemble des termes de la requête. Cette diminution du silence a d’ailleurs 

une incidence sur la précision du système qui gagne +11% au premier rang.  

 

3.4.3.2 Reconstruction de la requête pour les PPI et les PTM 

Dans un second temps, nous avons cherché à évaluer l’effet de mots-clés spécifiques aux interactions 

sur l’efficacité de la RI. L’impact de cette expansion de requête a été mesuré sur le triage des 

publications dans les dimensions PPI et PTM pour lesquelles nous cherchions un moyen d’améliorer 

les performances de notre système. Pour les PPI, les termes « associat- », « bind- » ou « interact- », 

ainsi que leurs combinaisons, ont donc été ajoutés aux requêtes originelles sur 100 kinases (cf. 

groupe A, Annexe 5). Ces termes ont été choisis dans le thesaurus pour leur présence 

particulièrement fréquente au sein des résumés d’articles pertinents pour les curateurs. Pour les 



 Luc Mottin 89 
 

PTM, chacune des 15 modifications (par exemple « phosphorilat- ») a été ajoutée, individuellement, 

à la requête originelle. De nouvelles combinaisons linéaires ont également été testées pour optimiser 

chaque requête. Le réglage de la combinaison linéaire est effectué sur une échelle de 0 à 2 avec un 

seuil de 0.1. Concrètement, les nouvelles combinaisons linéaires ainsi générées ont pour but 

d’adapter la RI au poids particulièrement important des concepts présents à la fois dans la requête et 

dans le thesaurus. Les Tableaux 18 et 19 présentent respectivement les résultats obtenus sur les 

dimensions PPI et PTM. 

 

 P0 Rappel 

Aucun mot-clé 0.138 0.447 

Aucun mot-clé + optimisation 0.269*** 0.447 

« bind- » 0.214 0.437 

« bind- » + optimisation 0.281*** 0.437 

« associat- » 0.143 0.446 

« associat- » + optimisation 0.272*** 0.446 

« interact- » 0.214 0.426 

« interact- » + optimisation 0.288*** 0.426 

« associat- » + « bind- » + « interact- » 0.264 0.399 

« associat- » + « bind- » + « interact- » + optimisation 0.299*** 0.399 

Tableau 18 : Performance de neXtA5 sur l'axe "Interactions entre Protéines" avec et sans expansion de requête. 
L'optimisation correspond au réglage de la combinaison linéaire pour obtenir une meilleure performance mesurée à P0. 

 

En ce qui concerne cet axe PPI, nous remarquons que l’emploi des mots-clés impacte directement le 

moteur de recherche dont la précision augmente légèrement tandis que le rappel diminue. La 

combinaison linéaire qui obtient le meilleur résultat donne la pondération la plus importante au 

score proposé par Okapi BM25 (Équation 15). Cependant, la pondération modique associée au TF et 

à la spécificité des concepts annotés améliore sensiblement la P0 finale (+13% par rapport à 

l’expansion de requête non optimisée et +11% par rapport à neXtA5 optimisé mais sans expansion de 

requête). 

 

𝑆𝑐𝑜𝑟𝑒 = 1.0 × {𝐵𝑖𝑜𝑀𝑒𝑑} +  0.1 × {𝑆𝑝𝑒𝑐𝑖𝑓𝑖𝑐𝑖𝑡𝑦 − 𝑇𝑒𝑟𝑚 𝐹𝑟𝑒𝑞𝑢𝑒𝑛𝑐𝑦} 

Équation 15 : Combinaison linéaire de neXtA5 optimisée pour l'axe "interactions entre protéines" lors de l’implémentation 
l'expansion de requête. 

 

  



90 Chapitre 3 – Le triage de publications scientifiques guidé par des ontologies 
 

 P0 Rappel 

Aucun mot-clé 0.158 0.425 

Aucun mot-clé + optimisation 0.280*** 0.425 

« phosphorilat- » 0.316 0.446 

« phosphorilat- » + optimisation 0.363*** 0.446 

« ubiquitinat- » 0.198 0.337 

« ubiquitinat- » + optimisation 0.271*** 0.337 

« deubiquitinat- » 0.122 0.314 

« deubiquitinat- » + optimisation 0.254*** 0.314 

« methylat- » 0.131 0.366 

« methylat- » + optimisation 0.272*** 0.366 

« glycosylat- » 0.128 0.326 

« glycosylat- » + optimisation 0.249*** 0.326 

« nitrosylat- » 0.128 0.319 

« nitrosylat- » + optimisation 0.215*** 0.319 

« palmitoylat- » 0.125 0.330 

« palmitoylat- » + optimisation 0.216** 0.330 

« acetylat- » 0.177 0.333 

« acetylat- » + optimisation 0.271*** 0.333 

« deacetylat- » 0.150 0.343 

« deacetylat- » + optimisation 0.255*** 0.343 

« sumoylat- » 0.139 0.297 

« sumoylat- » + optimisation 0.232** 0.297 

« desumoylat- » 0.123 0.376 

« desumoylat- » + optimisation 0.234** 0.376 

« myristoylat- » 0.116 0.372 

« myristoylat- » + optimisation 0.210*** 0.372 

« farnesylat- » 0.112 0.331 

« farnesylat- » + optimisation 0.210*** 0.331 

« polyADP-ribosylat- » 0.134 0.413 

« polyADP-ribosylat- » + optimisation 0.269** 0.413 

« protein cleavage » 0.157 0.362 

« protein cleavage » + optimisation 0.249** 0.362 

Tableau 19 : Performance de neXtA5 sur l'axe "modifications post-traductionnelles" avec et sans expansion de requête. 
L'optimisation correspond au réglage de la combinaison linéaire pour obtenir une meilleure performance mesurée à P0. 

 

Pour les PTM, l’ajout de mots-clés agit de manière relativement similaire aux PPI, avec un net gain de 

performance observé pour l’ajout de « phosphorilat- » à la requête originelle qui améliore même le 

rappel de +5%. L’optimisation de la combinaison linéaire associée à l’expansion de requête permet 

au système d’obtenir un gain de +15% sur la P0 par rapport à l’expansion de requête non-optimisée, 

et de +30% par rapport aux performances de neXtA5 optimisé sur le même axe mais sans expansion 

de requête (Équation 16). Ce résultat découle naturellement de la fonction biologique des protéines 

kinases étudiées. Il expose d’ailleurs la prépondérance biologique des phosphorisations qui compte 

pour plus de 95% des PTM de notre jeu de données, ainsi que de leur importance dans la littérature 

biomédicale : 3 fois plus de publications comportant la mention « phosphorylation » (290'236 

articles) que pour la mention « methylation » (101'505 articles) et 6 fois plus que pour la mention 

« glycosylation » (50'305 articles). 
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𝑆𝑐𝑜𝑟𝑒 = 1.4 × {𝐵𝑖𝑜𝑀𝑒𝑑} + 1.3 × {𝐼𝑛𝑑𝑒𝑥 𝑆𝑖𝑧𝑒} 

Équation 16 : Combinaison linéaire de neXtA5 optimisée pour l'axe "modifications post-traductionnelles" après 
implémentation de l'expansion de requête. 

 

La similarité entre les termes de la requête et les documents retournés est le principe même de la 

recherche vectorielle. Dans un cas aussi complexe que l’interaction et la modification de protéines, 

demander au système les documents contenant le sujet et l’objet de l’annotation est idéal pour la 

curation lorsque l’on connait les préférences de l’utilisateur. Cependant, cette technique d’expansion 

de requête limite la portée de la curation à un contexte particulier, ce qui n’est pas 

systématiquement intéressant en situation réelle. Tout l’intérêt de cette technique apparaît donc 

dans la suggestion de requête évoluée à travers l’interface de recherche. 

 

3.5 Autres facteurs présentant une influence sur le triage 
Un certain nombre de critères, au-delà de la dimension thématique de la requête, ont pu affecter le 

jugement de pertinence des curateurs [da Costa Pereira et al. 2012]. C’est en particulier le cas des 

dimensions éditoriales propres aux sciences de l’information : types d’articles publiés, bouquets de 

journaux, limites liées au cycle de vie des articles scientifiques. Que cette influence soit sous-jacente 

(l’effet d’un facteur temporel sur la RI) ou non (le type d’article préféré par les curateurs), ces critères 

représentent des informations dont nous pouvons évaluer la portée. En d’autres mots, nous pouvons 

potentiellement intégrer ces critères à notre algorithme de priorisation. Le principal défi à relever 

consiste alors à déterminer la méthode la plus appropriée pour intégrer chaque facteur à notre score 

final de pertinence des documents. 

 

3.5.1 Type de publication 
Le type34 de publication est un critère relativement confidentiel et peu usité de la Recherche 

d’Information dans MEDLINE, principalement utilisé par les utilisateurs avancés de PubMed, dont les 

bibliothécaires. Du point de vue d’un curateur ce paramètre sert surtout à filtrer les publications 

lorsque leur besoin y est spécifiquement lié (par exemple les « Clinical Trials » peuvent être 

particulièrement intéressants dans le cas d’une étude portant sur des traitements) : les équations de 

recherches sont alors directement utilisées pour construire les meta-analyses statistiques employées 

en médecine basée sur les preuves (en anglais, evidence-based medicine) avec le développement de 

bibliothèques spécialisées dans la génération de guides de bonnes pratiques telles que la Cochrane 

Library35. Certains algorithmes exploitent donc cette information dans le cadre d’un triage spécialisé, 

et ce avec des résultats assez concluants, notamment pour l’aide à la décision clinique [Pasche et al. 

2018]. L’Annexe 6 de cette thèse répertorie la liste des types existants en janvier 2018, ainsi que le 

nombre de publications associées à chacun de ces types (une publication peut être associée à 

plusieurs de ces catégories). Dans cette étude, l’analyse de l’impact du type de publication sur le 

triage de neXtA5 intervient en deux temps : 1) en tant que filtre, et 2) en tant que paramètre pour la 

combinaison linéaire. 

  

                                                             
34 https://www.nlm.nih.gov/mesh/pubtypes.html 
35 https://www.cochranelibrary.com/ 

https://www.nlm.nih.gov/mesh/pubtypes.html
https://www.cochranelibrary.com/
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La Figure 22 montre la répartition des types de publication sur l’ensemble des 1'000 premiers 

documents retournés par l’indexation des 300 kinases de notre benchmark. On observe qu'au total 

7.54% de ces publications appartiennent aux trois types « Retracted Publication », « Retraction of 

Publication » et « Review ». De plus, 2.7% supplémentaires sont des publications rédigées dans une 

langue autre que l’anglais. 

 

 

Figure 22 : Répartition des publications MEDLINE selon leurs types, sur les 1'000 premiers documents retournés par Terrier 
lors de la recherche des 300 kinases de l'Annexe 5. 

 

Un effet de bord de la croissance de la littérature concerne la progression du nombre de publications 

rédigées dans une langue autre que l’anglais [Fung 2008]. Ce constat porte sur des publications 

néanmoins évaluées et acceptées par les pairs dans diverses disciplines scientifiques car ce choix est 

fait par certains auteurs et journaux. Malgré la source d’information que cela représente, ce genre de 

référence ralentit marginalement la curation globale de la littérature. Autrement dit, rendre ce savoir 

accessible, et compréhensible, pour l’ensemble de la communauté consisterait en une tâche de 

curation spéciale, nécessitant des compétences de traduction. Ce type particulier, que nous 

désignons « Non-english Publication », ne fait pas référence à l’une des appellations proposées dans 

les métadonnées des articles. Il s’agit d’une catégorie supplémentaire que nous avons identifiée par 

le biais d’une expression régulière qui détecte les caractères spéciaux encadrant les titres 

correspondants dans MEDLINE. D’autre part, le type « Retracted Publication » désigne une 

publication existante mais retirée de la littérature pour diverses raisons. Il se distingue du type 

« Retraction of Publication » qui caractérise le document par lequel un auteur demande le retrait de 

son nom en tant que contributeur d’un autre document. Enfin, le type « Review » concerne les 

publications écrites au sujet de documents existants. Mais en termes de biocuration, traiter ce type 

particulier reviendrait à créer une redondance vis-à-vis de l’information principale.  

81,02%

2,66%

7,40%

0,13%

0,01% 2,22%
4,45%

2,10%

Journal Article

Non-english Publication

Review

Retracted Publication

Retraction of Publication

Case Reports

Comparative Study

Others



 Luc Mottin 93 
 

Puisque chacune de ces catégories présente peu d’intérêt pour la curation – ces articles sont 

systématiquement rejetés par les curateurs de CALIPHO – nous avons fait le choix de les filtrer lors de 

la RI afin de mettre en avant d’autres publications virtuellement plus pertinentes. Le Tableau 20 

présente l’impact de divers filtres sur la RI de neXtA5, mesuré à partir de la MRR obtenue sur l’axe 

maladies, par la combinaison linéaire optimisée. S’il est évident que la préservation des publications 

non-pertinentes pour la curation présente peu d’intérêt pour notre système, nous pouvons 

formellement en observer l’effet avec une augmentation de 4.6% de la MRR avec l’ensemble des 

filtres proposés ci-dessus, ou marginalement de 0.8% si l’on exclut simplement les articles non-

rédigés en anglais. L’exclusion du type « Review » est visiblement l’intervention la plus efficace avec 

un gain de 4.1% sur les performances du triage. 

 

Filtre du type de publications MRR 

A. Aucun filtre 0.391 

B. Review + Retracted Publication + Retraction of Publication 0.407** 

C. Non-English Publication 0.394** 

D. Filtres B + C 0.409** 

Tableau 20 : Effets du filtre de certains types de publications sur le triage de neXtA5 pour l'axe des maladies. La recherche est 
effectuée sur les 100 kinases du sous-ensemble A présenté dans l’Annexe 5. 

 

Nous avons utilisé une approche heuristique pour observer l’impact du type de publication sur la 

Recherche d’Information. En associant un bonus ou une pénalité au score final des documents 

appartenant à différentes catégories, nous avons pu observer un effet modeste sur le triage de 

neXtA5. Le Tableau 21 présente les effets sur le triage de l’axe maladies des différents bonus associés 

à chaque type de publication testé. Cette évaluation a été réalisée indépendamment de la 

précédente, ce qui veut dire que les articles n’ont pas été filtrés lors de l’étape de récupération.  

 

Type de Publication \ bonus -10 -5 0 2 5 10 

A. Journal Article - - 0.391 0.390 0.394 0.394 

B. Case Reports - - 0.391 0.389 0.38 0.38 

C. Comparative Study - - 0.391 0.392 0.392 0.391 

D. Review 0.397 0.397 0.391 - - - 

E. Review 
+ Retracted Publication 
+ Retraction of Publication 

0.397 0.397 0.391 - - - 

F. Non-English Publication 0.391 0.392 0.391 - - - 

Tableau 21 : Effet des bonus/malus associés aux scores des publications MEDLINE en fonction de leur type. Le score est 
représenté par la P0 obtenue par neXtA5 sur le triage des publications de 100 kinases du sous-ensemble A présenté dans 

l'Annexe 5. 

 

Bien que la majorité des articles annotés dans le benchmark des curateurs soit associée au type 

« Journal Article », une petite partie de ces articles est également référencée en tant que 

« Comparative Study ». Les 7.4% de « Review » retournés par la RI expliquent naturellement le 

résultat obtenu sur cette catégorie indépendamment des autres. Pourtant, on remarque surtout que 

le système de pénalités associées aux types de publications de faible intérêt ne fonctionne pas aussi 
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bien que les filtres placés sur les mêmes catégories. D’autre part, le cumul de ces multiples bonus ne 

se démarque pas de leur usage individuel. La MRR maximum observée (de 0.398) a été obtenue en 

attribuant un bonus de 5 aux « Journal Article » ainsi qu’une pénalité de -5 aux « Review », 

« Retracted Publication », « Retraction of Pulication » et « Non-English Publication ». 

 

3.5.2 Facteur temps 
Le temps est un facteur qui impacte naturellement la pertinence des publications scientifiques. 

Lorsqu’une découverte est reconnue par la communauté scientifique (prix Nobel, prix Crafoord, etc.) 

nous pouvons comprendre que les publications de l’auteur sur le sujet seront encore 

considérablement recherchées pendant le siècle à venir. Mais en ce qui concerne le reste de la 

littérature : combien de temps une publication reste-t-elle pertinente ? 1 an ? 10 ans ? Nous pouvons 

au moins considérer qu’un article reste intéressant du moment qu’il inspire d’autres personnes à 

poursuivre le travail sur ce domaine ou à moins que son contenu ne devienne obsolète 

(expérimentation plus précise, évolution technologique, etc.) [Line et Sandison 1974]. Mais si la 

recherche ne dispose pas d’une date de péremption préétablie, il existe en Science de l’Information 

des mesures telles que la demi-vie d’une publication qui permettent d’avoir une perspective 

concernant sa conservation au sein d’une collection [Arao et al. 2015, Rattan et al. 2017]. Ce qui nous 

intéresse dans cette étude, c’est d’appréhender cette notion de temporalité afin de l’intégrer si 

possible en tant que facteur d’influence de la curation. Ce sujet sera traité en deux temps : 1) en 

considérant les dates de publications en tant que filtre de la RI, et2) en tant que paramètre de la 

combinaison linéaire. Les différentes évaluations sont effectuées sur les 100 kinases du sous-

ensemble A présenté en Annexe 5. 

Le benchmark utilisé en tant que référence (baseline) pour nos expérimentations concerne une 

période de 3 ans (de 2011 à 2013). Il référence des articles dont le plus ancien a été publié en 1985 

tandis que les plus récents datent de 2013, comme nous pouvons le constater sur la Figure 23. 

Malgré cette distribution, nous avons pu observer via PubMed que le triage antéchronologique 

restait sensiblement moins efficace que son mode de recherche par pertinence. Le contenu prime 

donc assurément sur la nouveauté de l’article ; mais si l’on considère le bruit apporté par les 

publications non-pertinentes, peut-être serait-il possible d’influencer positivement les performances 

globales de la RI en filtrant les années de publications les plus anciennes. 

 

 

Figure 23 : Effectifs par dates de publication des articles du benchmark curateur relatif aux maladies.  

0

100

200

300

400

500

600

1
9

85

1
9

87

1
9

88

1
9

89

1
9

90

1
9

91

1
9

92

1
9

93

1
9

94

1
9

95

1
9

96

1
9

97

1
9

98

1
9

99

2
0

00

2
0

01

2
0

02

2
0

03

2
0

04

2
0

05

2
0

06

2
0

07

2
0

08

2
0

09

2
0

10

2
0

11

2
0

12

2
0

13



 Luc Mottin 95 
 

Le Tableau 22 présente l’effet des différents filtres temporels sur la RI, tant au niveau de la précision 

que du rappel de notre système. Avec une légère amélioration de +0.7% sur la P0 en se limitant aux 

seules publications d’après l’année 2000, il semblerait que ce tamisage a un léger effet sur la 

recherche. Initialement, ces dates limites ont été choisies pour correspondre aux groupes de dates 

d’indexation de notre moteur, mais nous pouvons envisager qu’une granularité plus resserrée autour 

de l’année 2000 montre un effet plus important. 

 

Filtre sur la date de publication P0 Rappel 

A. Aucun filtre 0.432 0.312 

B. > 1980 0.432 0.312 

C. > 1990 0.437* 0.310 

D. > 2000 0.440** 0.302 

E. > 2007 0.409** 0.223 

Tableau 22 : Effets du filtre des années de publications sur le triage de neXtA5 pour l'axe des maladies. 

 

Pour la deuxième partie de cette évaluation, nous avons simplement accordé un bonus plus ou moins 

important à chaque publication en fonction de sa contemporanéité, le Tableau 23 montre l’effet de 

cette stratégie sur la précision au premier rang de neXtA5 par rapport au simple moteur vectoriel. 

 

Bonus  Terrier neXtA5 

-1 0.388 0.434 

0 0.391 0.437 

+0.5 0.387 0.430 

+1 0.387 0.421 

+2 0.387 0.421 

Tableau 23 : Effet des bonus associés aux scores des publications MEDLINE en fonction de leur date de publication. Le score 
est représenté par la P0 obtenue par PubMed et neXtA5 sur le triage des publications. 

 

En attribuant des bonus plus ou moins importants en fonction de la proximité de la date de 

publication avec l’année finale de l’évaluation manuelle des curateurs, nous pensions voir se dégager 

un sous-ensemble d’articles d’intérêt pour la curation des kinases. Cependant les résultats obtenus 

ne vont pas dans ce sens, et réduisent même l’avantage obtenu par le réglage de notre système. 

L’intervalle d’années contenant le plus grand nombre de publications pertinentes n’est 

potentiellement pas assez ancien – en tout cas pas assez étendu – pour que l’on puisse théoriser sur 

l’obsolescence de ces articles. 
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3.5.3 Le contenu de MEDLINE 
Il faut considérer qu’un expert, outre ses connaissances tacites, dispose d’autres sources lui 

permettant de contrôler l’intérêt d’une notice MEDLINE en vue d’une curation. A minima, l’accès au 

plein-texte associé confirme son jugement en lui proposant directement des informations 

supplémentaires (e.g. les tables et images fournissent des informations visuellement mises en 

valeurs) [Lin 2009, Mungall et al. 2011]. Pourtant, au niveau des données originelles, certains 

éléments restent exploitables automatiquement et nous avons détaillé les plus influents auparavant 

dans ce chapitre. Pour compléter cette étude, la présente section a pour objectif de recenser 

différentes complexités – rencontrées ou anticipées – dont l’amplitude peut également affecter 

notre évaluation du triage. 

Champ « Titre » d’un document 

Pour commencer, nous avons mentionné dans le paragraphe 2.5.2 l’influence possible de la 

localisation de l’information. Ce genre de facteur est davantage pris en compte dans les études 

exploitant le contenu des plein-textes dont l’aspect structurel est largement détaillé par [Cohen et al. 

2010]. Dans le cadre de nos expérimentations sur MEDLINE, nous avons cependant tenté de 

différencier les informations extraites du titre ou du résumé de l’article mais sans obtenir de résultat 

modifiant significativement notre triage (différence < 0.01%). 

 

Distinction des espèces 

Les avancées biotechnologiques ont permis de prédire que le génome humain compte environ 

20'300 gènes codants. En revanche la caractérisation des protéines associées n’est pas achevée en 

raison du nombre considérable de données à prendre en compte (par exemple les produits de 

mutations) [Smith et Kelleher 2013]. À travers MEDLINE, les mentions de gènes ou de protéines sont 

toujours plus nombreuses, mais les études sur d’autres espèces que l’Homme ne sont pas 

concernées par la curation de neXtProt. Nous avons mentionné dans le paragraphe 2.4.1.8 la 

possibilité de filtrer les publications en fonctions de descripteurs d’espèces présents dans le texte, 

mais cette expérimentation est restée secondaire. Dans la mesure où notre liste de requêtes et les 

benchmarks de CALIPHO font références à des kinases humaines, le filtre est pour le moment opéré 

lors de la RI. En prévision de ce type d’exclusion, une autre possibilité aurait été de chercher cette 

information dans les métadonnées MeSH proposées en complément de chaque notice MEDLINE. 

 

Caractères spéciaux 

En termes de contenu textuel, la littérature est sujette à des problèmes de TALN autres que les 

fautes d’orthographe. En l’occurrence, nous avons rencontré des erreurs de traitement dues à des 

caractères spéciaux défectueux dans les entités que nous annotons. La première complication 

rencontrée était due à notre propre système qui ne contrôlait pas l’encodage des chaînes de 

caractères entre les différentes étapes du processus (importations, base de données, traitements, 

etc.). Mais après avoir pris ces transitions en compte en forçant la conservation de l’encodage 

original (UTF-8), le même type d’erreur est réapparu durant nos tests. Nous nous sommes rendu 

compte que l’origine du problème peut remonter à d’autres étapes antérieures à notre acquisition 

des données, et sur lesquelles nous n’avons aucun contrôle.  

Certains caractères ont un usage prédéterminé selon le format de donnée envisagé. À titre 

d’exemple, la chaîne « &lt; » est parfois rencontrée dans un texte. Cette séquence de caractères 
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correspond au symbole « inférieur à » (<) qui est réservé pour former des balises en XML. Il faut 

savoir que lorsque ce caractère apparaît en tant que donnée – et c’est un cas fréquent dans la 

littérature scientifique –, il peut être transformé automatiquement par un analyseur XML si aucune 

précaution n’est prise pour le considérer littéralement. Pour nous donner un ordre d’idée sur la 

question, le Tableau 24 dénombre les PMIDs qui présentent différentes variantes des symboles 

« inférieur à » et « supérieur à » dans MEDLINE. 

 

Forme textuelle Nombre de PMIDs 

&lt; 1'800'868 

U+003C 3 

&gt; 843'304 

U+003E 4 

Tableau 24 : Fréquences d’apparitions de variantes des symboles "inférieur à" et "supérieur à" dans MEDLINE, en avril 2018. 

 

Journal 

Nous pensons que le journal auquel un article est affilié peut jouer un rôle dans la classification de 

documents. A priori, estimer la qualité de l’information contenue dans un texte en fonction du 

journal qui a accepté de la publier semble être un critère à expérimenter. Mais la question se pose 

quant à la manière d’estimer la qualité de la revue. Le facteur d’impact est une métrique 

fréquemment détournée dans ce sens. Introduite à l’origine pour mesurer le taux de citations des 

journaux, elle permet de montrer l’intérêt de la communauté pour certains travaux publiés à un 

moment donné. En revanche, nous ne pouvons pas formuler un postulat sur la fiabilité de 

l’information contenue uniquement à partir de cette donnée [Gasparyan et al. 2016]. 

Nous avons finalement préféré implémenter un critère plus simple, exploitant la tendance dans la 

base de données neXtProt qui répertorie un sous-ensemble de 902 journaux parmi les quelques 

5'600 indexés par MEDLINE. En associant différents bonus au score final (faible = +1, intermédiaire = 

+5, élevé = +10), nous avons analysé leur incidence sur la priorisation de documents relatifs à 

différents axes (maladies, BP et PPI). Ces valeurs choisies arbitrairement n’ont pas la granularité 

nécessaire à un paramétrage efficace, pourtant elles affectent concrètement le classement des 

publications en sortie de RI. Sur l’axe maladies le bonus le plus élevé affecte le plus sensiblement le 

triage (+2% à P0), en revanche une valeur intermédiaire semble davantage profiter aux axes BP et PPI 

(respectivement +2.97% et +11.41%). En revanche, seul l’axe PPI obtient une valeur-p < 0.05. Les 

Figures 24, 25 et 26 montrent respectivement l’impact de ces bonus sur la priorisation des axes 

maladies, BP et PPI. 
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Figure 24 : Effet d’un bonus accordé aux documents provenant des journaux privilégiés dans neXtProt sur le triage de 
documents, mesuré en tant que différentiel à P0 sur l’axe « maladies ». 

 

 

Figure 25 : Effet d’un bonus accordé aux documents provenant des journaux privilégiés dans neXtProt sur le triage de 
documents, mesuré en tant que différentiel à P0 sur l’axe « processus biologiques ». 

 

 

Figure 26 : Effet d’un bonus accordé aux documents provenant des journaux privilégiés dans neXtProt sur le triage de 
documents, mesuré en tant que différentiel à P0 sur l’axe « interactions entre protéines ».  
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3.6 Conclusion 
Dans ce chapitre, nous avons vérifié que l’annotation massive de MEDLINE engendre suffisamment 

d’information pour contribuer à la RI en vue d’une curation contextualisée de la littérature. 

Cependant, nous avons aussi vu que l’exploitation des descripteurs ontologiques, sans un réglage 

minutieux de la combinaison linéaire, n’apporte qu’une contribution modeste au classement des 

articles. En affinant cette combinaison linéaire on obtient en revanche des résultats probants, avec 

une précision variable selon l’axe de curation mais toujours supérieure à PubMed, avec +562% 

(maladies), +301% (BP), +2400% (MF), +371% (CC), +236% (PPI) et +268% (PTM). En raison de la 

stratégie d’annotation envisagée, un impact du paramètre fréquence sur la combinaison linéaire 

était attendu, mais celui-ci est finalement moins important que prévu. De plus, les réglages tenant 

compte de nos indicateurs de spécificité des descripteurs influencent positivement le triage mais cet 

effet ne transparaît concrètement que sur la GO. Les gains observés sont aussi à nuancer selon l’axe 

analysé puisque nous avons jugé que le nombre de données dans le benchmark de comparaison 

(pour les axes MF, ou CC) ne permet pas de certifier l’optimisation de ces réglages individuels de 

neXtA5. D’autre part, concernant les interactions entre protéines et PTM, si ces résultats montrent 

effectivement qu’exploiter les relations biologiques s’avère bénéfique à notre fonction de triage, 

notre taux de réussite est néanmoins inférieur à celui proposé par d’autres systèmes basés sur 

l’apprentissage. Pour cette raison, il serait intéressant d’entrainer un classifieur binaire sur les 

données de CALIPHO, et l’implémenter en amont de l’étape de triage serait un facteur 

d’amélioration majeur de neXtA5 (pour filtrer les articles non-relatifs aux interactions). 

Dans un second temps nous avons voulu vérifier si l’intégration des synonymes pour étendre la 

portée de nos ontologies contrebalance les effets sur la RI de leur usage dans la littérature 

scientifique. Concernant l’axe Maladies, l’ajout de synonymes provenant du NCIt et du MeSH à 

l’annotation des documents apporte une amélioration de +13% mesurée sur la MRR du triage. 

L’autre dimension examinée étant BP, tous les synonymes contribuent positivement à notre triage, 

mais la combinaison des catégories « EXACT + RELATED + NARROW » semble la plus performante 

avec une amélioration de +12.5% sur la MRR. 

La troisième approche évaluée, l’expansion de requête, doit théoriquement impacter le rappel de la 

RI en permettant au moteur de retrouver un plus grand nombre de publications sur le sujet 

demandé. Nous avons expérimenté cette influence sur les moteurs booléen et vectoriel en ajoutant 

leurs synonymes officiels aux cent kinases recherchées. Le succès de cette opération est 

proportionnel au rang observé, avec un maximum de +5% sur PubMed et +38% sur Terrier, au rang 

1'000. Pourtant, c’est sur le triage des PPT et des PTM que nous avons conjecturé un avantage 

substantiel pour notre système. En ajoutant les descripteurs des relations attendues à la requête 

initiale, et en remaniant la combinaison linéaire correspondante, nous avons obtenu une 

amélioration de la priorisation des interactions jusqu’à +11% en P0 au détriment du rappel global. En 

effet, l’ajout de termes d’interaction à la recherche initiale donne une grande importance au score de 

Terrier dans notre calcul et met en avant les publications contenant le sujet et les interactions. En 

contrepartie, le bruit relatif à ces descripteurs relativement courants dans la littérature augmente 

également. Pour les PTM, l’avantage est d’autant plus important que les descripteurs de 

modifications sont très spécifiques à ce contexte. Après ajustement de la combinaison linéaire, la P0 

est 30% supérieure à la performance précédente de neXtA5, tandis que le rappel gagne également 

5%. 
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Finalement, nous avons cherché à intégrer diverses données, extraites des documents, à notre 

module de triage. Ainsi, le paramètre « type de publication » sous forme de filtre améliore 

naturellement la MRR du système jusqu’à 4.6% lorsqu’on exclut les publications systématiquement 

refusées par les curateurs (les publications non-rédigées en anglais, les revues et les articles retirés 

de la littérature pour diverses raisons). Converti en bonus/malus sur le score d’une publication, le 

type de document présente un impact modéré atteignant un maximum de 1.8%. Le facteur temps 

quant à lui n’influence positivement le triage que sous forme de filtre par lequel nous excluons les 

publications strictement antérieures à 2001 pour un gain de +0.7% à P0. Toutefois, nous avons fondé 

notre stratégie sur la date de publication qui est une donnée accessible directement. Les études en 

bibliométrie citées dans cette section suggèrent un paramètre indirect mais qu’il aurait été 

intéressant d’explorer : le nombre de citations au cours du temps. 

 

3.7 Discussion 
Dans ce chapitre, nous avons présenté les résultats obtenus en essayant d’améliorer la priorisation 

de la littérature selon une spécialisation de la curation. Nous discuterons dans cette section du 

bénéfice incident de ce triage pour les curateurs. 

 

3.7.1 Un triage plus efficace synonyme de gain de temps pour la curation 
La combinaison linéaire de produits hétérogènes de la RI est une approche efficace pour renforcer le 

triage de la littérature, mais pouvoir estimer l’avantage concret de l’usage de ce système nécessite 

également l’emploi de métriques d’utilisabilité qui seront détaillées dans le chapitre 4. Toutefois, 

[Wiegers et al. 2009] a observé, dans un processus évalué in extenso, que 7% du temps global de la 

curation ont été finalement alloués au rejet des publications non-pertinentes. En conséquence, nous 

pouvons conjecturer que le même laps de temps est nécessaire pour sélectionner les documents 

d’intérêt. Cette estimation suggère alors qu’environ 15% de la durée de cette étude ont été assignés 

au triage, et donc que 85% de l’effort relèvent d’autres tâches telles que l’extraction d’information, 

leur normalisation ou encore la validation des annotations. Si l’on considère qu’améliorer la RI de 

100% permet de réduire de moitié le temps passé sur la sélection d’article, nous estimons que cela 

permet d’économiser 7 à 8 % de la durée totale du processus, et donc d’améliorer d’autant la 

productivité des curateurs. Sur une dimension comme les maladies pour laquelle notre système 

améliore la RI de 562%, le gain de temps reviendrait alors à 12.7%. 

 

3.7.2 La curation n’est pas un processus définitif 
Bien que la curation d’un document soit généralement réalisée de manière exhaustive à un instant 

donné, il faut aussi considérer que ce n’est pas un processus figé dans le temps. [Hirschman et al. 

2010] met en avant la problématique de la mise à jour manuelle et continuelle de la littérature ayant 

déjà subi le processus de curation. L’évolution des vocabulaires contrôlés et des bases de 

connaissances suit naturellement l’évolution de la littérature puisque la même communauté (les 

curateurs) est impliquée dans les deux missions. Cependant, les moyens humains disponibles sont 

déjà concentrés sur le flot continu de nouvelles publications. Dans de telles circonstances il n’est 

généralement pas possible de reprendre l’ensemble du corpus déjà traité pour actualiser les 

annotations existantes selon la modernisation des normes. 
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De notre point de vue, l’automatisation du processus bénéficierait accessoirement au maintien de 

l’existant. En conservant les changements apportés aux ontologies exploitées par notre système, 

celui-ci peut être adapté pour traiter l’intégralité de la littérature, et dans le même temps les 

annotations existantes. Le but serait alors de générer régulièrement un « état des changements » 

individuel des publications concernées. Ce journal des modifications (logs en anglais) nécessiterait 

finalement moins de moyens pour être contrôlé, avant de mettre à jour la base de données 

concernée. 
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Chapitre 4 – Curation de document 
L’utilisabilité d’un système ne se mesure pas uniquement selon son efficacité (à trouver de bons 

résultats), mais également sur son efficience (une économie de ressources) et sur la satisfaction de 

ses utilisateurs [Grudin 1992]. Or, jusqu’à présent, nous n’avons évalué la curation de documents 

qu’au niveau des performances du triage ; dans ce second chapitre expérimental nous analyserons 

l’ensemble du processus de curation via neXtA5. 

L’annotation de la littérature pourrait être examinée indépendamment, pourtant elle constitue la 

base de notre système et intervient même lors du triage de documents avant d’être transformée en 

donnée finale. Nous commencerons par donc introduire la normalisation de l’information. Ce 

processus représente une étape cruciale dans le contexte biomédical car nous verrons que, sans elle, 

l’extraction de concepts peut être une source d’ambiguïtés interférant avec la curation automatisée. 

En parallèle nous présenterons les performances de l’annotation avant de nous intéresser 

particulièrement à l’utilisabilité de neXtA5 en tant que système automatisé d’assistance pour les 

experts. Nous analyserons d’une part le retour d’expérience sur un cas concret d’utilisation, et son 

évaluation par des experts, et d’autre part nous questionnerons l’intérêt de prioriser les annotations 

avant de les présenter au curateur. Pour finir, nous aborderons l’évaluation qualitative de notre 

système, et discuterons de la personnalisation de la curation. 

 

4.1 Introduction 
Les systèmes d’information sont amenés à traiter toujours plus de données brutes afin d’en extraire 

les informations d’intérêt et de les diffuser. Dans le contexte de la curation de littératures 

biomédicales, l’annotation d’une publication est une tâche complexe qui peut être décrite selon une 

succession d’étapes : 0) recherche d’articles, 1) lecture du document, 2) identifications des concepts 

clés (noms, relations ou justifications par exemple), 3) validation, et 4) publication de l’annotation. 

Puisque de nombreux chercheurs font confiance aux données de la curation pour préparer et 

interpréter leurs propres expériences, l’un des objectifs de ce processus est d’assurer un contrôle sur 

la littérature et de proposer un contenu de qualité à ces scientifiques qui l’exploitent au quotidien. La 

réalisation manuelle de la curation par des experts assure une certaine fiabilité aux données 

produites. Tandis que l’automatisation de cette tâche devient plus performante avec l’évolution de la 

bioinformatique, la majorité des systèmes effectifs se compose d’outils d’aide et de support car le 

besoin principal décrit par les utilisateurs correspond à une réduction des tâches rébarbatives dont 

on peut attendre une amélioration de la productivité et du temps à accorder à d’autres missions. 

 

4.1.1 Contexte 
Le modèle même de la curation manuelle est régulièrement remis en cause par la communauté 

scientifique dans la mesure où la montée en charge est directement liée à la force de travail des 

curateurs [Baumgartner et al. 2007]. Or nous avons vu que pour répondre à cette problématique, les 

algorithmes de fouille de données textuelles sont capables de faire la différence à différents niveaux 

du processus. Les symposiums du type BioCreative permettent même le partage de techniques 

performantes, et d’approches innovantes, avec la communauté bioinformatique. Pourtant les outils 

développés manquent encore généralement de la flexibilité nécessaire pour satisfaire les besoins de 

la curation dans des contextes particuliers [Liu et al. 2015]. 
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En observant un travail de curation de la littérature biomédicale, on se rend compte que ce 

processus comprend généralement les mêmes étapes-clés incluant la collecte de documents, leur 

triage, l’extraction d’entités ou des interactions dans lesquelles celles-ci sont impliquées, ou encore 

la communication des nouvelles données. En revanche, chaque travail de biocuration est unique dans 

le sens où la base de données couvre un domaine d’expertise spécialisée et chaque curateur apporte 

son propre jugement quant à la pertinence des données. Dans le cadre de cette thèse, nous 

défendons également l’idée que la personnalisation d’un outil de curation est une approche 

nécessaire pour améliorer l’ensemble du processus tel qu’il est réalisé aujourd’hui. Au demeurant, il 

est essentiel de mentionner que pour la suite de ce chapitre nous caractériserons le curateur (ou 

l’utilisateur d’un système de curation) soit en tant que membre d’un groupe, soit en tant qu’individu 

particulier. Dans le cadre d’un groupe, nous considérerons que tous les curateurs ont un même 

objectif et disposent de compétences analogues, d’habitudes de travail similaires (journée de travail 

standard) et qu’ils emploient une terminologie commune (selon les thématiques de la curation). 

La curation de la littérature est centrée sur la recherche des noms puisque les auteurs font 

habituellement référence à une entité grâce à son nom plutôt qu’en citant son identifiant unique tel 

que proposé par les bases de données [Krallinger et Valencia 2005]. En conséquence, la première 

section de ce chapitre est consacrée à la qualité de l’annotation des entités via neXtA5. Pour garantir 

cette qualité nous avons évalué deux fonctionnalités liées au TALN, à savoir l’extraction et la 

normalisation des données textuelles. Cette étape de normalisation est indispensable pour 

transformer de simples descripteurs en informations ne présentant aucune ambiguïté pour le 

lecteur, d’autant plus que l’on cherche en parallèle à capter toujours plus de concepts en ajoutant de 

nombreux synonymes lors de l’extraction d’information. Lorsque cette tâche est traitée 

manuellement par un expert – donc habitué à comprendre ou interpréter un nom ou un fait à partir 

du contexte de l’article – la qualité des données curées est relativement fiable. En revanche, 

lorsqu’on cherche à automatiser cette tâche, un certain nombre de problèmes potentiels est à 

prendre en considération [Zhang et al. 2011, Keseler et al. 2014]. Par exemple l’orthographe, la 

syntaxe ou encore les noms composés sont autant de défis qu’il faut relever que ce soit pour 

identifier une simple entité ou une relation complexe, certains descripteurs restant même 

indiscernables automatiquement malgré la connaissance du contexte (une abréviation peut 

représenter de multiples maladies, un nom de protéine peut correspondre au synonyme d’une autre, 

etc.). Plutôt que d’ajouter des contraintes qui complexifient l’algorithme d’identification, une option 

communément envisagée est l’affinement du vocabulaire contrôlé employé pour la reconnaissance 

d’entités nommées. 

Actuellement, en dehors de cas spécifiques, une ressource terminologique (thesaurus, ontologie, 

taxonomie, etc.) est construite pour représenter un ensemble de connaissances utiles à la 

description d’un domaine limité. Cependant, une partie des connaissances répertoriées ne présente 

pas un intérêt équivalent selon le travail effectué à partir de cette terminologie. Par exemple les plus 

basiques – dans le sens où il s’agit de descripteurs génériques que l’on retrouve en tête de 

hiérarchie, des concepts tels que « diseases », C2991 dans le NCIt – sont des termes très communs 

sur MEDLINE. D’un autre côté, il existe parfois trop de formes d’un même concept pour que toutes 

soient répertoriées dans le thesaurus sous forme de synonymes. En conséquence, faire évoluer le 

vocabulaire (en limitant ou augmentant sa portée) en fonction du besoin est un moyen efficace 

d’économiser des ressources sur le travail fourni en aval. Et un moyen efficace d’adapter la 

terminologie à ce besoin est de demander un retour à l’utilisateur final. 
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4.1.2 Hypothèse (H2) 
Tandis que l’efficacité d’un système peut être considérée comme un facteur essentiel en 

complément de son efficience ou de sa facilité d’utilisation, nous cherchons dans ce chapitre à 

analyser globalement les performances de neXtA5 pour la curation de contenu. Dans ce contexte, 

nous définirons notre seconde hypothèse de recherche de la manière suivante : 

(H2) La validation des annotations peut être simplifiée par le triage des triplets, selon un 

classement résultant de la modélisation du comportement des curateurs. 

 

En d’autres termes, notre objectif est de montrer que les outils automatisés de curation peuvent être 

largement optimisés en se concentrant sur la priorisation des données produites plutôt qu’en visant 

uniquement l’augmentation de leur nombre. Or, si la qualité et la pertinence des annotations sont à 

la base de cette approche, sa finalité reste l’amélioration du processus actuel de curation. Ainsi, 

l’adaptation d’un système à ses utilisateurs fait également parti des évolutions qui permettront aux 

experts de concentrer leurs efforts sur les étapes critiques comme le contrôle et la validation des 

informations. 

 

4.2 Extraction et normalisation d’informations guidées par une ontologie 
La normalisation est un processus dont l’objectif principal est de réduire au maximum les 

incohérences dans une base de données et d’éviter toute redondance dans cette base. Cependant, 

pour rechercher des informations dans des domaines comme la chimie ou la biologie où de nouvelles 

entités sont baptisées en continu, nous faisons face à certaines difficultés naturelles. L’une des 

problématiques les plus communes de l’extraction d’information est l’usage non-contrôlé 

d’homonymes (par exemple lorsque l’abréviation d’un terme correspond exactement à un autre 

concept). Pour remédier à cela, la solution idéale reste de fixer des règles de nommage strictes, en 

amont, pour contrôler ce phénomène avant toute publication de document. Ainsi un concept ne 

pourrait pas être désigné de manière non-conforme et il ne serait pas possible d’avoir deux entités 

différentes portant le même nom. Ces règles assureraient alors une certaine cohérence au sein de la 

littérature et permettraient d’éviter les erreurs à la lecture de l’information. Cependant garantir la 

conformité de l’usage de la nomenclature est une tâche chronophage qui revient aux auteurs et aux 

relecteurs, et donc sujette aux inattentions et à l’incurie relative de ces derniers. 

Une partie de l’activité des curateurs consiste finalement à relever les mentions d’entités dans un 

texte et à leur associer l’identifiant unique approprié (correspondant à un thesaurus). Cette 

opération a aussi pour finalité de relier ces concepts extraits d’un document avec d’autres données 

issues d’autres sources d’information. De la même manière qu’un expert, on attend d’un système 

automatisé de support à la curation qu’il transforme le langage naturel d’un auteur dans un format 

contrôlé, c’est-à-dire en étiquetant rigoureusement les différents concepts présents. Cependant 

l’automatisation de ce procédé est problématique, comme le montre le cas concret de la 

reconnaissance de protéines dans la littérature décrit par [Fukuda et al. 1998]. Les références à une 

entité, les protéines en l’occurrence, sont rarement associées à un identifiant unique (tel qu’un 

identifiant UniProt) directement dans le texte. La présence explicite de cet identifiant dans le 

manuscrit permettrait pourtant la lecture non-ambigüe de cette information et affranchirait 

l’Homme et la machine de toute erreur d’interprétation. Par conséquent, d’une publication à l’autre 

il est possible de retrouver une même protéine désignée par son appellation symbolique ou par son 

nom générique. Et d’autre part, la complexité de la reconnaissance automatisée augmente lorsque 
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l’on étend la tâche d’identification à d’autres types d’entités, par exemple avec les molécules dont le 

nom composé contient potentiellement des caractères spéciaux gênants, ou des relations telles que 

les interactions entre protéines [Krallinger et Valencia 2005]. 

Comme nous l’avons mentionné dans l’Etat de l’Art, il existe différentes techniques automatisées 

permettant d’extraire une information particulière à partir de données textuelles brutes. Nous 

pouvons citer par exemple les systèmes basés sur la classification naïve bayésienne, les techniques 

statistiques telles que le modèle de Markov ou encore l’approche plus élémentaire exploitant des 

règles syntaxiques. L’extraction d’informations basée sur la reconnaissance de motifs telle que nous 

l’avons développée pour neXtA5 correspond à cette troisième catégorie (reconnaissance de motifs à 

l’aide d’expressions régulières et guidée par une ontologie). La flexibilité de cette méthode 

représente l’un de ses principaux avantages [McDowell et Cafarella 2006]. En effet, ce processus est 

facilement adaptable à tout type de données, ce qui permet d’étendre la portée de notre fonction de 

recherche simplement en combinant différents dictionnaires. Cette technique permet la localisation 

très précise de l’information dans le texte et l’emploi d’une ontologie implique d’autres avantages 

liés à son organisation. Sa structure permet de hiérarchiser les entités et nous pouvons paramétrer la 

recherche en incluant par exemple les synonymes plus ou moins proches de chaque concept. En 

outre, la mise à jour, même régulière, de l’ensemble de la collection s’effectue à moindre coût : lors 

de l’actualisation du dictionnaire, il suffit de traiter uniquement les éléments modifiés dans le 

lexique. 

 

4.2.1 Extraction et normalisation d’informations cliniques : CLEF eHealth Lab 2016 
L’extraction et la normalisation telle qu’elle est gérée par notre système est conçue pour s’adapter 

aux différents types d’entités. L’aspect technique de notre fonction de reconnaissance d’entités 

guidée par un dictionnaire contrôlé est décrit dans la section 3.3.2.2 de cette thèse. Dans ce chapitre 

nous étudierons plus formellement l’efficacité de notre approche dans le contexte de l’extraction 

d’informations biomédicales, tel que présenté lors de la tâche « eHealth » de CLEF 2016 [Névéol et 

al. 2016]. Le compte-rendu original de nos travaux dans le cadre de cette campagne d’évaluation est 

présenté dans [Mottin et al. 2016a]. 

Si le contexte de cette expérimentation est similaire à l’usage prévu de neXtA5 pour la curation de la 

littérature scientifique, il diffère néanmoins dans le sens où la collection à investiguer est rédigée 

dans une langue autre que l’anglais formel employé plus largement par la recherche. En effet, la 

conférence CLEF 2016 propose une tâche d’extraction de l’information dans le domaine de la santé 

dont l’ensemble des documents à fouiller est réparti en deux collections rédigées en français et 

nommées QUAREO et CépiDC. 

 

4.2.1.1 Corpus QUAREO 

La première de ces collections (QUAREO) comprend deux sous-ensembles de documents. L’un, que 

l’on nommera MEDLINE, contient un assortiment de titres de publications extraits de MEDLINE. 

L’autre, que l’on nommera EMEA, regroupe des notices de médicaments sous forme de plein-textes. 

Les informations présentes dans ces deux corpus étant de natures relativement diverses, la tâche de 

reconnaissance d’entités nommées demande d’identifier, et de classifier, l’ensemble des concepts 

appartenant aux catégories suivantes : anatomie, médicaments et substances chimiques, maladies et 

symptômes, opérations chirurgicales, phénomènes (c’est-à-dire autres événements médicaux), 

données physiologiques, dispositifs médicaux, êtres vivants (ce qui inclut leurs caractéristiques et 
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habitudes sociales), objets, et localisations géographiques. Puis un identifiant UMLS doit être associé 

aux entités retrouvées pour compléter leur normalisation. Les Tableaux 25 et 26 présentent 

respectivement les résultats obtenus sur les corpus EMEA et MEDLINE lors de l’évaluation initiale de 

notre système. 

  

QUAREO 
(corpus EMEA)  

Vrai 
Positifs 

Faux 
Positifs 

Faux 
Négatifs 

Précision Rappel F1 

NER exactes 406 371 1798 0.5225 0.1842 0.2724 

NER inexactes 489 288 1649 0.6293 0.2287 0.3355 

NER normalisées 
exactes 

347 430 1856 0.4466 0.1575 0.2329 

NER normalisées 
inexactes 

363 415 1840 0.4666 0.1648 0.2435 

Tableau 25 : Efficacité des fonctions de NER et de normalisation de neXtA5 adaptées au corpus EMEA pour CLEF2016. 

 

QUAERO 
(corpus MEDLINE) 

Vrai 
Positifs 

Faux 
Positifs 

Faux 
Négatifs 

Précision Rappel F1 

NER exactes 1376 1032 1741 0.5714 0.4415 0.4981 

NER inexactes 1778 630 1351 0.7384 0.5682 0.6422 

NER normalisées 
exactes 

1185 1220 1912 0.4927 0.3826 0.4308 

NER normalisées 
inexactes 

1214 1185 1885 0.506 0.3917 0.4416 

Tableau 26 : Efficacité des fonctions de NER et de normalisation de neXtA5 adaptées au corpus MEDLINE pour CLEF2016. 

 

Pour répondre aux besoins de la tâche, nous avons exploité une version française de l’UMLS 

proposée sur le site du NIH. Malheureusement cette version ne contient qu’un sous-ensemble des 

terminologies que l’on peut trouver dans l’UMLS, et ces sous-ensembles ne sont pas non plus aussi 

complets que leurs homologues anglais (le MeSH français ne contenant par exemple que 112'571 

termes différents). Cette différence est principalement due au fait que les versions françaises ont été 

réalisées bien avant 2016 et toutes n’ont pas été mises à jour depuis leur diffusion. Pour améliorer la 

compétitivité de notre méthode, nous avons couplé notre système à un outil de catégorisation 

automatique de texte (CAT) [Ruch 2006, Gobeill et al. 2013]. Pour le définir simplement, en ayant 

alimenté le CAT avec les dictionnaires à notre disposition, celui-ci a appris grâce aux données 

d’entrainement (CLEF 2015) à assigner une liste de concepts (ordonnés selon leur pertinence 

calculée) à chaque document étudié. Cette liste étant basée sur des variantes morphosyntaxiques, 

des synonymes et d’autres concepts associés via les relations ontologiques, la NER disposait de 

davantage de motifs potentiels à retrouver dans le texte. Cependant, même avec l’aide du CAT, la 

portion de la terminologie couverte par notre système reste limitée. Cette lacune se ressent 

principalement sur le rappel de notre système comme on peut le voir avec les 18.4% obtenus sur le 

corpus EMEA (15.8% pour les entités normalisées). Concernant le corpus MEDLINE, mieux représenté 

par la terminologie MeSH que les notices de médicaments, ce rappel approche les 44.2% (38.3% pour 

les entités normalisées). La précision de notre outil est plutôt moyenne avec 52.3% obtenus sur le 
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corpus EMEA et 57.1% sur le corpus MEDLINE, quand la moyenne de précision obtenue par 

l’ensemble des équipes est respectivement de 52.5% et de 50.3% sur les mêmes corpus. 

Un autre facteur pour réussir cette tâche de CLEF 2016 consistait à localiser correctement les 

concepts. Pour ce faire, la position exacte du premier et du dernier caractère dans le document 

étudié devait être associée à chaque concept annoté. Mais dans certains cas, un ou plusieurs mots 

non-afférents au concept identifié sont imbriqués dans celui-ci. Dans cette situation, les limites 

intermédiaires du concept devaient alors être également identifiées. Ce genre de circonstance 

apparaît principalement dans le corpus EMEA dans lequel le style d’écriture est plus rédigé. Prenons 

pour exemple la phrase suivante dans laquelle l’auteur énumère des symptômes « […] ainsi que 

raideurs et spasmes musculaires. ». Les concepts « raideur musculaire » et « spasme musculaire » 

sont distincts dans l’UMLS (respectivement identifiés par les CUI C0221170 et C0037763), mais le 

premier se retrouve scindé en deux dans le texte. Par conséquent, lorsqu’une seule des positions 

fournies par le système n’est pas juste, mais que les limites proposées chevauchent les limites 

référencées pour le concept, celui-ci est considéré comme inexactement identifié. 

D’autre part, deux règles supplémentaires entrent en compte dans l’évaluation des systèmes. 

Premièrement, si une entité n’est pas associée au bon groupe parmi les dix catégories 

terminologiques proposées pour cette tâche, l’identification est considérée comme inexacte. C’est-à-

dire que si le reste de l’annotation est correcte, cette réponse est simplement pénalisée. Elle n’est 

donc considérée en tant que vrai-positif que dans les lignes portant la mention inexacte des Tableaux 

25 et 26. Deuxièmement, les experts ayant réalisé les annotations de référence ont la possibilité 

d’associer plus d’un identifiant UMLS pour chaque concept extrait. Par exemple dans le cas du titre 

du PMID 135048 « Intérêt de l'anesthésie générale dans les examens endo-bronchiques chez 

l'enfant » rien ne permet de préciser si cette étude porte sur les enfants âgés de plus ou moins de 6 

ans. Pourtant il existe deux concepts distincts dans l’UMLS (C0008059 et C0008100) pour spécifier 

cette caractéristique. En conséquence, les annotateurs ont indiqué ces deux codes dans les données 

de référence. Les systèmes évalués ont aussi la possibilité de proposer plus d’un identifiant par 

concept car, pour le même motif, ces systèmes sont dans l’incapacité de formuler un choix. Pourtant, 

en considérant que le jugement de l’expert prévaut sur l’automate, une réponse différente apportée 

par un système doit être pénalisée. Pour ces raisons, si la liste des identifiants UMLS proposée par un 

système et la liste de référence ne sont pas identiques, mais comportent au minimum une valeur en 

commun, alors la normalisation est seulement considérée comme inexacte. 

Lorsque l’on prend en compte les inexactitudes de notre stratégie, les performances observées sont 

sensiblement supérieures aux scores décrits précédemment (valeur-p < 0.001). Dans ces conditions, 

sur le corpus EMEA, la précision est de 62.9% et le rappel de 22.9%, tandis que ces mêmes mesures 

atteignent respectivement 73.8% et 56.8% sur le corpus MEDLINE. En outre, certaines des 

inexactitudes observées peuvent être facilement corrigées après avoir été caractérisées. C’est par 

exemple le cas pour les concepts éclatés dans le texte et incorrectement délimités par notre fonction 

en raison de caractères non-alphanumériques qui n’étaient jusqu’alors pas pris en compte. 
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4.2.1.2 Ajustement du système après son évaluation sur le corpus QUAREO 

Deux problèmes majeurs sont à l’origine de fautes commises par notre système lors de l’évaluation 

CLEF 2016. Tout d’abord, lorsque le système identifie un concept, celui-ci est automatiquement 

associé à un identifiant UMLS et assigné dans l’une des dix catégories imposées lors de ce challenge. 

Pour faire cela, le tableau de correspondances le plus récent proposé par le NIH36 est utilisé afin de 

répartir chacun des types sémantiques UMLS dans l’une de ces dix catégories. Cependant nous avons 

introduit une source d’erreur à travers cette fonctionnalité de notre automate. En effet dans ce 

tableau, outre les dix catégories sémantiques mentionnées auparavant, d’autres groupes viennent 

compléter la liste en rassemblant les types sémantiques UMLS manquants. Or, nous n’avons 

initialement pas filtré ces concepts de notre terminologie. Parmi les types sémantiques que nous 

avons annotés de manière superflue, on retrouve par exemple dans notre jeu de résultats différentes 

mentions de gènes répertoriées sous T028, ou encore des localisations comme les « voies 

intraveineuses » répertoriées sous T082. Une partie des faux-positifs recensés dans certains textes 

lors de l’évaluation résultent de ces concepts non-pertinents dans notre dictionnaire. Diminuant le 

score de précision obtenu, cet effet est d’ailleurs amplifié par le CAT qui exploite cette terminologie 

pour proposer davantage de termes à rechercher. Le Tableau 27 présente les nouveaux résultats 

obtenus en réévaluant la reconnaissance d’entités après cet ajustement. 

 

 Vrai 
Positifs 

Faux 
Positifs 

Faux 
Négatifs 

Précision Rappel F1 

NER exactes (EMEA) 406 335 1798 0.5479 0.1842 0.2757 

NER inexactes (EMEA) 481 240 1657 0.6671 0.2250 0.3365 

NER exactes (MEDLINE) 1355 942 1762 0.5899 0.4347 0.4996 

NER inexactes (MEDLINE) 1741 507 1388 0.7745 0.5564 0.6476 

Tableau 27 : Résultats obtenus lors de la réévaluation du système (sur l’intégralité de QUAREO) après avoir filtré du 
dictionnaire les types sémantiques non-pertinents. 

 

Bien que le nombre de mots filtrés soit relativement restreint (10'851 termes sur les 397'203 que le 

dictionnaire comptait avant), cet affinement du vocabulaire utilisé présente un impact sensible sur 

les performances enregistrées du système. Avec +3% à +6% de précision gagnée (valeur-p < 0.05) 

selon la qualité des annotations examinées et le corpus examiné, on observe toutefois que la 

collection EMEA est légèrement plus impactée par ces modifications que MEDLINE. Bien que EMEA 

contienne largement moins de concepts pertinents (2'204 contre 3'103 pour MEDLINE), rendant cet 

ensemble de données plus susceptible d’être affecté par le changement, cette différence est a priori 

due à la nature de cette collection dont les textes (répondant à un châblon de rédaction plus strict) 

semblent inclure aussi plus de détails techniques. 

L’autre limite de notre méthode résulte de sa forte dépendance à la qualité de l’ontologie exploitée, 

ainsi qu’à son exhaustivité. Dans le cas présent, les concepts absents du dictionnaire sont autant de 

faux-négatifs pénalisant l’évaluation que d’informations qui feront défaut à l’utilisateur final du 

système. Pour observer l’effet de cette lacune dans notre terminologie, nous avons généré, à partir 

des résultats officiels, une liste des concepts jamais retournés associés à leur identifiant. Nous avons 

ensuite fusionné cette liste avec la version française de l’UMLS et avons relancé l’extraction 

                                                             
36 https://metamap.nlm.nih.gov/Docs/SemGroups_2013.txt 

https://metamap.nlm.nih.gov/Docs/SemGroups_2013.txt
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d’information sur le même jeu de données. Les résultats de cette seconde évaluation sont présentés 

dans le Tableau 28. 

 

 Vrai 
Positifs 

Faux 
Positifs 

Faux 
Négatifs 

Précision Rappel F1 

NER exactes (EMEA) 896 532 1308 0.6275 0.4065 0.4934 

NER inexactes (EMEA) 1001 374 1137 0.7280 0.4682 0.5699 

NER exactes (MEDLINE) 1994 1165 1123 0.6312 0.6397 0.6354 

NER inexactes (MEDLINE) 2425 781 704 0.7564 0.7750 0.7656 

Tableau 28 : Résultats obtenus lors de la réévaluation du système (sur l’intégralité de QUAREO) après avoir incorporé de 
nouveaux concepts UMLS au dictionnaire. 

 

En augmentant la portée de notre ontologie, les performances recalculées montrent qu’une stratégie 

basée sur la reconnaissance de motifs est tout aussi compétitive que les autres approches testées 

lors de CLEF 2016. Et même si la précision de la NER se trouve être assez positivement impactée par 

la complétion du dictionnaire (de +11% à +20% pour les annotations exactes respectivement sur les 

corpus MEDLINE et EMEA, avec une valeur-p < 0.001), c’est le rappel global du système qui bénéficie 

naturellement le plus de ces ajouts. La reconnaissance d’entités gagne en effet 45% de rappel sur 

MEDLINE, tandis que cette hausse atteint les 121% sur EMEA. Ces améliorations sont d’ailleurs 

fortement répercutées à travers le F-score qui traduit le compromis entre les erreurs et les oublis 

commis par le système. Dans le cas présent, F1 gagne +27.6% et +81.1 % respectivement sur les 

corpus MEDLINE et EMEA. 

 

4.2.1.3 Corpus CépiDC 

Le second corpus utilisé regroupe 108'827 certificats de décès dans un format standardisé. Ce genre 

de document est formellement37 rédigé par les praticiens des centres hospitaliers. Ils contiennent 

habituellement des informations personnelles ainsi que du texte libre permettant d’identifier la ou 

les causes du décès. Ce champ texte est ensuite codifié en utilisant la CIM-10 développée par 

l’Organisation Mondiale de la Santé. Dans le cas présent, les codes ont été retirés du fichier 

d’évaluation et la tâche CLEF consiste donc à associer le ou les bons codes à chacun de ces certificats. 

Dans certains cas la cause est simple et sa description correspond directement à l’un des labels de la 

terminologie, mais il existe également des situations pour lesquelles cette association est moins 

évidente (par exemple en présence de multiples causes de décès amalgamées dans le texte). Le 

Tableau 29 présente les résultats initialement obtenus par notre système lors de cette évaluation. 

 

CépiDC Vrai 
Positifs 

Faux 
Positifs 

Faux 
Négatifs 

Précision Rappel F1 

Codage des causes 
de mortalité 

57265 40650 51562 0.5848 0.5262 0.5539 

Tableau 29 : Efficacité de neXtA5 pour la normalisation de causes de décès vers la CIM-10 lors du challenge CLEF2016.  

                                                             
37 http://www.cepidc.inserm.fr/index.php?p=codification 

http://www.cepidc.inserm.fr/index.php?p=codification
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En observant ce tableau, notre premier constat porte sur le nombre important de faux-négatifs qui 

influence en conséquence le rappel de notre système. Avec près d’un code CIM-10 sur deux n’ayant 

pas été retrouvé, ce score peut être lié à plusieurs facteurs. Tout d’abord prenons le problème 

récurrent des fautes glissées dans les certificats de décès. Par exemple un certificat indique « Céroïde 

lipofuschinose (encéphaloathie métabolique) ». Nous pouvons identifier deux concepts bien 

spécifiques étant « lipofuscinose à céroïdes neuronaux » (codée E75.4) et une « encéphalopathie 

métabolique » (codée E88.9). Si notre système est capable de proposer des variations 

morphosyntaxiques pour un terme donné, il est en revanche très sensible à la présence de fautes 

d’orthographe au sein du motif recherché, comme c’est le cas pour ces deux concepts. Cette 

problématique représente finalement 1'377 codes CIM-10 que nous n’avons pas correctement 

assignés lors de l’évaluation. Un futur travail pourrait être d’utiliser des algorithmes d’appariement 

flous autorisant des délétions ou des insertions de caractères [Ruch et al. 2002]. 

Également présents dans l’exemple précédent avec le « é » et le « ï », les signes diacritiques (accents, 

cédilles, etc.) sont connus pour leur impact sur la recherche de motif. Cependant, en raison de leur 

modeste représentation dans la langue anglaise (principalement dans les mots issus d’une langue 

étrangère), nous n’avions initialement pas prévu cette difficulté. Nous avons donc adjoint un 

prétraitement du texte et du vocabulaire ciblé à notre fonction de recherche. Afin de prévenir ce 

genre de problème, ces lettres sont finalement remplacées par leurs équivalents sans signe 

diacritique via une simple normalisation en ASCII 128. 

D’autre part, les termes inclus dans plusieurs labels de la CIM-10, souvent sous forme d’acronymes, 

causent des erreurs lors de la normalisation des causes de décès. « VHB » par exemple, est 

l’acronyme anglais pour « Hépatite Virale B ». Ce terme étant à la fois synonyme des concepts 

« B18.1 » et « Z22.5 », nous avions le choix de le retirer du vocabulaire recherché, de le conserver 

une seule fois, ou de conserver toutes ses occurrences. Conserver la meilleure occurrence de chaque 

terme présent plus d’une fois dans le vocabulaire aurait demandé un effort de curation manuel trop 

important pour être envisagé, alors nous avons préféré retirer les homonymes de l’ensemble des 

synonymes. Ce faisant, nous réduisons les chances de faux-positifs mais en augmentant les chances 

de faux-négatifs, ce qui revient à privilégier la précision au rappel. 

Les abréviations, enfin, représentent une importante source d’erreur car un terme facilement 

compréhensible pour un humain comme « insuff. cardiaque » (I50.9) n’est cependant pas 

reconnaissable pour notre fonction d’appariement de motif. Les causes multiples, en revanche, ne 

représentent pas un problème pour le système qui est capable de gérer les caractères spéciaux et les 

mots imbriqués dans les concepts à retrouver. 

Concernant le nombre de faux-positifs extraits des certificats de décès, la principale raison de leur 

présence est plus facile à cerner. En réalité, la version française de la CIM-10 est mise à jour et 

distribuée tous les deux ans par l’Office Fédéral de la statistique (OFS) en Suisse. Or, pour cette 

tâche, nous avons tout d’abord exploité sa version de 2016 contenant originellement 11'684 codes. 

Par conséquent, le problème que nous avions identifié à propos de cette version consiste en 

l'absence de traduction pour une partie des codes. Des lacunes de ce genre se retrouvant 

principalement sur les concepts tout en bas de la hiérarchie (lettres U-Z), on se retrouve par exemple 

dans cette situation avec les concepts descendant de U84 (nommé dans sa version originale 

« Resistance to other antimicrobial drugs » et traduit « Virus de l’Herpès résistants aux 

virostatiques »). Toutefois, nous disposions d’une version manuellement améliorée de cette 

terminologie contenant des traductions supplémentaires, ainsi que des synonymes ajoutés pour les 

traductions jugées inadaptées. Un extrait de cette nouvelle terminologie est présenté dans le 

Tableau 30. De plus, nous avons ajouté, en tant que synonymes, l’ensemble des termes 
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correspondant aux concepts annotés CIM-10 dans les données d’entrainement (à l’exception des 

homonymes correspondant à plusieurs codes). La version finale de notre terminologie contenait au 

final 177'479 labels, mais un nombre conséquent des synonymes ajoutés a induit des causes de 

décès mal classifiées lors de l’évaluation. 

 

ICD-10 
code 

CIM-10 (version OMS 
anglaise 2016) 

CIM-10 GM (version 
OFS française 2016) 

Traductions supplémentaires 

U84 Resistance to other 
antimicrobial drugs 

Virus de l’Herpès 
résistants aux 
virostatiques 

Résistance aux autres 
antimicrobiens 

U84.0 Resistance to antiparasitic 
drug(s) 

- Résistance aux médicaments 
antiparasitaires 

U84.1 Resistance to antifungal 
drug(s) 

- Résistance aux médicaments 
antifongiques 

U84.2 Resistance to antiviral 
drug(s) 

- Résistance aux médicaments 
antiviraux 

U84.3 Resistance to 
tuberculostatic drug(s) 

- Résistance aux médicaments 
antituberculeux 

U84.7 Resistance to multiple 
antimicrobial drugs 

- Résistance à de multiples 
médicaments antimicrobiens 

U84.8 Resistance to other 
specified antimicrobial drug 

- Résistance à un autre 
antimicrobien précisé 

U84.9 Resistance to unspecified 
antimicrobial drugs 

- Résistance à un antimicrobien 
non précisé 

Tableau 30 : Traductions proposées pour le code U84 de la CIM-10, ainsi que pour ses descendants. 

 

Pour avoir une idée plus précise de l’influence de notre expansion du vocabulaire nous avons 

réévalué le codage via notre système après avoir ajusté notre version CIM-10. Les concepts non-

traduits dans la terminologie originale ont été associés à leur parent existant le plus proche. Et au 

contraire, les concepts que nous avions exclus pour leur correspondance à deux codes ou plus ont 

été intégrés et fixés selon la préférence des experts (dans le jeu de réponses fourni après 

l’évaluation). Les nouvelles performances obtenues sont présentées dans le Tableau 31. Somme 

toute, ce sont 19'472 codes supplémentaires qui ont été correctement associés aux certificats 

CépiDC après ces changements. 

 

CépiDC Vrai 
Positifs 

Faux 
Positifs 

Faux 
Négatifs 

Précision Rappel F1 

Codage des causes 
de mortalité 

76737 27911 32090 0.7333 0.7051 0.7189 

Tableau 31 : Efficacité de neXtA5 pour la normalisation de causes de décès vers la CIM-10 après le raffinement du 
vocabulaire contrôlé. 
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4.2.2 Incidence de CLEF eHealth Lab 2016 sur le système neXtA5 
Premièrement, la typographie a eu un impact plus important sur la NER que ce que nous avions 

pensé gérer avec de simples règles (pour les majuscules, les espaces, etc.). Grâce aux fautes 

détectées après l’évaluation, nous avons pu améliorer notre fonction de prétraitement du thesaurus 

utilisé ou du document analysé. Mais un autre ajustement aurait pu être apporté à notre système 

pour contrôler les fautes d’orthographe. En effet, notre NER par recherche de motifs est très sensible 

à ce type d’inconsistances et les erreurs de langue peuvent alors présenter une certaine influence sur 

les performances du système. Bien que les techniques de corrections orthographiques représentent 

un sujet largement étudié, comme le montre l’avancée des investigations déjà réalisées par [Kukich 

1992], nous avions décidé à ce moment de ne pas surcharger le traitement des données. Le principal 

argument en faveur de cette omission est qu’il existe une réelle différence quantitative entre les 

fautes que l’on peut observer dans MEDLINE (un article écrit par un scientifique et relu par ses pairs), 

et celles présentes dans des certificats de décès (causes de décès écrites à la main puis retranscrites 

sur le système informatique par une tierce personne). De fait, les fautes d’orthographes et autres 

coquilles (dans les annotations) ont un impact marginal, et leur effet est généralement minimisé par 

la répétition de ces concepts d’intérêt. Les gérer serait alors relativement coûteux en ressources au 

regard du gain dérisoire que cela apporterait aux performances. 

Deuxièmement, tout comme la CIM-10, les ontologies exploitées par neXtA5 évoluent au cours du 

temps pour s’adapter aux changements dans leur contexte d’application. De nouveaux concepts y 

sont régulièrement ajoutés, tandis que d’autres sont modifiés ou bien retirés pour que le dictionnaire 

soit toujours adapté à l’évolution de la littérature. Et en conséquence, tout changement dans une 

ontologie peut avoir un effet de bord, prévisible ou non, sur les applications et services qui en 

dépendent [Stojanovic 2002, Flouris et al. 2008]. Ainsi, mettre régulièrement à jour l’intégralité de 

nos annotations MEDLINE a été une solution envisagée pour gérer cette évolution ; même si la 

notion de régularité est à mettre en balance avec le temps nécessaire au contrôle d’une mise-à-jour 

et le nombre de dictionnaires exploités par notre système. 

Et troisièmement, si la qualité du thesaurus utilisé pour la normalisation a une forte influence sur 

l’efficacité de neXtA5 à annoter les documents, il existe néanmoins un équilibre à prendre en compte 

entre : a) laisser échapper trop de concepts (faux-négatifs), et b) une surabondance de concepts non-

pertinents (faux-positifs). Or, augmenter le nombre d’entités détectées dans la littérature, 

notamment grâce à l’ajout de synonymes plus ou moins exacts, constitue un intérêt direct pour 

répondre au besoin des curateurs. Pourtant, lors de la compétition CLEF, nous nous sommes rendu 

compte de la forte influence des termes inconsistants ajoutés à notre lexique. Autrement dit, nous 

avons pu observer concrètement l’équilibre existant entre précision et rappel. De plus, juger de la 

pertinence des concepts identifiés est un problème relatif aux préférences individuelles et nous ne 

pouvons donc pas espérer obtenir un score égal de précision entre tous les experts. Dans ces 

conditions, trouver le meilleur compromis entre a) et b) est un exercice relativement complexe, 

même pour les méthodes d’apprentissage automatique [Névéol et al. 2016]. Pour la compétition, le 

raffinage brut du thesaurus pouvait s’apparenter à une stratégie élémentaire mais dont l’efficacité 

fut avérée. Pourtant, dans le cadre de la curation via neXtA5, supprimer des concepts jugés trop 

vagues ne serait pas une solution car il s’agit d’un outil développé pour la suggestion. Un terme 

rejeté par un curateur pourrait être pertinent pour un autre ; un filtre correspondant à un profil 

d’utilisateur pourrait alors s’avérer une approche plus appropriée. 

 



114 Chapitre 4 – Curation de document 
 

4.3 Utilisabilité de neXtA5 
Une fois que le développement d’un logiciel est terminé et que ses performances sont optimisées, il 

est encore possible que cet outil ne permette pas à son utilisateur de travailler efficacement. Il 

devient alors nécessaire d’évaluer son utilisabilité. En substance, l’utilisabilité d’un système est une 

notion définissant sa capacité à être facilement utilisé par une personne donnée, afin de réaliser de 

manière optimale la tâche pour laquelle il a été conçu. Cependant, comme il n’existe pas une 

méthode générique d’évaluation de l’utilisabilité, nous avons dû réfléchir à une méthodologie 

personnalisée pour le contexte de neXtA5. Nous nous pencherons d’abord sur l’usage pratique de 

notre plateforme dans un cas réel de curation de la littérature, avant d’analyser les informations 

résultant de cette expérience utilisateur. 

 

4.3.1 Evaluation de la curation 
Lors de la phase de test de neXtA5, une équipe de quatre curateurs du groupe CALIPHO a entrepris 

d’évaluer manuellement l’efficacité de notre système lors d’un processus de curation portant sur 

douze kinases. Ces protéines ont été sélectionnées sur deux critères : 1) que la littérature soit 

suffisamment étoffée sur ce sujet (plus de cent publications retournées lors d’une recherche 

PubMed), et 2) que leur nom ne soit pas l’acronyme d’un terme biomédical ou le synonyme d’un 

autre gène. De plus, ce nombre de kinases choisies est suffisamment important pour que la portion 

de la littérature couverte contienne des notions diversifiées en biologie. Cette étude n’étant pas de 

notre fait, elle est intégrée dans le cadre de cette thèse pour présenter une analyse du système d’un 

point de vue externe, et ses retombées sur la finalisation de notre plateforme d’annotation. [Britan 

et al. 2018] expose de manière détaillée cette évaluation et les résultats qui en sont tirés. Nous nous 

contenterons alors de décrire succinctement cette expérimentation dans cette section, afin de 

pouvoir aborder ensuite notre propre étude d’utilisabilité réalisée en parallèle. 

Dans le cadre de cette étude, la RI est d’abord effectuée via l’interface de neXtA5 dans les dimensions 

« Maladies » et « Processus Biologiques ». Pour chaque kinase recherchée, les vingt premiers articles 

retournés par la fonction de triage sont d’abord sélectionnés pour la curation. En incluant deux 

notices nécessaires à un ajustement, ce sont 242 notices MEDLINE qui ont été confiées chacune à 

deux experts afin d’être examinées de manière attentive. Dans un deuxième temps, des notices 

supplémentaires ont été rajoutées de façon à maintenir une base de vingt articles par kinase lors de 

la phase d’annotation exhaustive. Dans les faits, à chaque fois que les deux curateurs obtenaient un 

consensus quant à la non-pertinence de la totalité des annotations suggérées, un article consécutif 

de la liste était traité jusqu’à obtenir la somme voulue. In fine, les annotations fournies par le 

système ont été comparées aux annotations des curateurs. La similarité de ces annotations a été 

contrôlée en associant toute entité extraite (manuellement et automatiquement) à une classe 

particulière. Chaque classe, définie par un identifiant unique, pour un article, permet de rassembler 

les différents descripteurs d’un même concept (par exemple les synonymes). 

 

Accord inter-annotateurs 

La curation manuelle effectuée par un expert n’obtient généralement pas un score de précision 

parfait (i.e. un accord de 100%). Évaluée sur des tâches spécifiques [Arighi et al. 2013], la grande 

difficulté de cet exercice transparaît au travers de la différence de résultats obtenus par plusieurs 

professionnels. Pourtant la fiabilité de ce travail est indispensable à la validation de résultats futurs, 

par exemple lors de l’annotation de textes préliminaire à une évaluation de performances [Uzuner et 
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al. 2010]. Cette fiabilité est communément estimée à travers une mesure appelée « accord inter-

annotateurs ». 

Lors de cette expérimentation, chaque document était confié aléatoirement à deux des quatre 

curateurs. Étant donné que l’ensemble des annotations générées manuellement pouvait présenter 

des variations substantielles d’un curateur à l’autre, la nuance a été spécifiée entre les annotations 

refusées, les annotations validées unanimement, et les annotations acceptées par un seul curateur. 

En conséquence, une erreur commise par neXtA5 est moins pénalisée si les deux experts ne sont pas 

d’accord. De même, lors de l’étape de recherche de document, pour qu’une publication proposée 

par neXtA5 soit jugée comme fausse (rejetée pour la curation), il faut un consensus entre les deux 

experts. 

 

Résultats de l’évaluation 

Tout d’abord pour la recherche de document, les premiers résultats obtenus par le système sont 

satisfaisants. Sur les 242 publications analysées, 162 d’entre-elles ont été acceptées par les deux 

experts sur l’axe BP (P = 67%) et 152 pour les maladies (P = 63%). À l’inverse, seules 39 de ces 

publications ont été rejetés unanimement pour l’axe BP, et 48 pour les maladies, ce qui laisse 

respectivement 41 et 42 articles sans consensus mais hypothétiquement pertinents. 

Concernant la précision du module d’extraction d’information, le Tableau 32 expose les résultats 

obtenus en distinguant les annotations validées en l’état, des annotations modifiées avant 

acceptation. Au total, les annotations proposées par neXtA5 sont considérées comme pertinentes 

dans 35% des cas pour les processus biologiques. Cependant, dans la mesure où le système propose 

en moyenne 6.2 annotations de BP quand les experts en proposent 2.4 par article, nous pouvons 

envisager qu’une progression du score soit possible en nettoyant le vocabulaire de base. Cette 

hypothèse est d’autant plus plausible pour les maladies que neXtA5 propose une annotation 

pertinente dans 25% des cas avec une moyenne de 6 annotations quand les curateurs en proposent 

1.5 par article. 

 
 

Nombre total de 
concepts analysés 

Concepts 
acceptés 

Concepts 
modifiés 

Concepts 
rejetés 

Processus Biologiques 3175 699 (22%) 413 (13%) 2061 (65%) 

Maladies 4967 1094 (22%) 146 (3%) 3727 (75%) 

Tableau 32 : Analyse de la précision du module d'annotation de neXtA5, sur les axes "processus biologiques" et "maladies". 

 

Au regard du rappel global, le système a été capable d’identifier 36% des mentions de BP annotés par 

au moins un curateur (27% des concepts faisant l’unanimité) et 68% des mentions de maladies (42% 

des concepts faisant l’unanimité). Mais même en restreignant au maximum les conditions 

expérimentales, il semble qu’une légère déviation soit apparue puisque 4% des concepts annotés par 

les curateurs (au total sur les deux dimensions) n’appartiennent pas aux ontologies indexées par 

neXtA5 – cela peut être dû à des différences de versions entre les ontologies chargées dans neXtA5 et 

celles utilisées par les curateurs. 
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4.3.2 Amélioration de l’ordre des annotations 
neXtA5 est un outil développé pour soutenir la curation de la littérature biomédicale, avec pour 

fonction de générer automatiquement des annotations significatives à partir de données extraites du 

texte. À la base, ces annotations sont simplement listées suivant l’ordre d’apparition dans le texte du 

concept à l’origine d’un triplet. Mais du point de vue d’un curateur, l’affichage de ces annotations en 

fonction de la position de l’information dans le texte est discutable. En effet, bien que neXtA5 soit 

hypothétiquement capable de suggérer des annotations de qualité, celles-ci se retrouvent dispersées 

au milieu d’autres annotations que l’expert peut juger non-pertinentes, ou pour le moins triviales. 

L’idée à l’origine de cette expérimentation s’exprime donc de la manière suivante. Si un système 

automatisé d’annotation ne peut pas rivaliser avec un curateur humain, son assistance sera quand 

même plus profitable s’il est capable de suggérer les annotations les plus judicieuses en tête de liste. 

Nous avons donc étudié différentes stratégies de triages permettant de mettre en avant les 

annotations pertinentes, à partir des préférences de nos curateurs. L’évaluation a été effectuée avec 

l’outil trec_eval à P0 et à P5, de manière à juger de cette pertinence au niveau des premiers 

descripteurs proposés par notre système (le nombre moyen étant d’approximativement 6 termes par 

article). 

 

Reclassification des annotations relatives à la GO 

GOCat est un système exploitant une stratégie d’apprentissage automatique (méthode des k plus 

proches voisins, ou k-NN [Altman 1992]) afin d’extrapoler une liste de concepts GO à partir d’un 

texte donné. Lors de son usage standard, cet outil génère lui-même une liste de termes GO, en 

fonction de leur proximité avec le texte analysé, et leur attribue un score de confiance [Gobeill et al. 

2013]. Or, GOCat a été entrainé à partir des données de GOA38, et a prouvé son efficacité notamment 

lors des évaluations BioCreative [Gobeill et al. 2014]. Nous avons donc supposé que le score qu’il 

génère serait un assez bon indicateur pour légitimer la pertinence de certains descripteurs extraits 

d’une publication MEDLINE. Ainsi, nous l’avons intégré au processus de curation en lui transmettant 

les annotations initialement extraites par neXtA5 et en lui demandant d’y attribuer un score. Ces 

annotations sont ensuite triées par ordre décroissant, selon le score obtenu, et comparées au QREL 

de référence (annotations manuelles). Au terme de l’étude, cette stratégie permet à notre système 

de proposer un processus biologique pertinent en tête de classement plus d’une fois sur deux, 

comme le montre la Figure 27 avec une amélioration de +31% de la précision au rang 1 (+25% de 

précision à P5). 

 

                                                             
38 GOA : voir le paragraphe 3.2.2. 
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Figure 27 : Comparaison de la précision des annotations proposées par neXtA5 selon l'axe "Processus Biologiques". 

 

Reclassification des annotations relatives aux maladies 

Dans le cas des maladies, nous ne disposons pas d’une base de données aussi fournie que GOA pour 

nous permettre de juger de la pertinence des annotations proposées par neXtA5. Nous avons alors 

pensé que la rareté d’un descripteur pourrait être révélateur de sa spécificité, et donc de l’intérêt 

qu’un curateur lui porterait. Notre approche est donc une application directe du principe du TF.IDF : 

un module intégré au processus de curation calcule le produit de la fréquence d’apparition de 

chaque descripteur (extrait d’une publication), avec l’inverse de ses répétitions dans l’ensemble des 

publications sélectionnées par la RI. Cette approche, qui ne nécessite aucun apprentissage, est plus 

conforme à la philosophie de notre travail de recherche, qui s’efforce d’apporter des approches 

exploitables dans un contexte relativement pauvre en données. 

En sortant de ce module, les descripteurs sont triés en ordre décroissant selon leur score, et les 

annotations « originales » (les plus spécifiques) sont ainsi mises en avant. À l’inverse, nous 

considérons les annotations les plus « communes » comme étant d’un moindre intérêt pour les 

curateurs puisqu’un faible score est associé aux descripteurs souvent répétés dans le corpus de 

textes. La Figure 28 présente les performances obtenues avant et après cette réorganisation du 

classement des annotations. Avec +23% de précision sur la première annotation (+29% au rang 5), on 

confirme par la même occasion que les descripteurs (de maladies) extraits en tout début de notice 

MEDLINE sont souvent des concepts vagues et assez peu représentatifs de l’information principale 

contenue dans la publication. L’amélioration générale apportée par une simple pondération TF.IDF 

est comparable à celle obtenue par GOCat. 
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Figure 28 : Comparaison de la précision des annotations proposées par neXtA5 selon l'axe "Maladies". 

 

 

4.3.3 Exploitation du système par les curateurs 
L’un des objectifs de cette étude, tel que nous l’avons défini à travers l’hypothèse de ce chapitre 

(H2), est de montrer que l’on peut accélérer le processus de curation de la littérature scientifique. A 

priori, cette évolution résulte principalement des méthodes automatiques que nous avons abordées 

précédemment. Cependant, l’utilisation efficace du système et de son interface ont une influence 

non-négligeable sur la productivité des curateurs. 

 

4.3.3.1 Une interface adaptée aux besoins 

La cartographie d’activité (heatmap en anglais) permet de visualiser le comportement des visiteurs 

sur une interface logicielle. Les données statistiques telles que le nombre d’actions dans un champ 

délimité sont transformées en une représentation graphique qui met en avant les zones d’intérêt et 

celles auxquelles les utilisateurs ne prêtent pas attention. La Figure 29 montre par exemple la 

manière dont les curateurs ont interagi avec le système lors de l’étape de spécification de la RI. Bien 

que ce type d’outil soit particulièrement orienté vers l’amélioration de l’expérience des utilisateurs 

sur les sites web d’information, nous l’avons implémenté39 lors de la phase de test de neXtA5 afin de 

procéder à d’éventuelles adaptations de notre interface. Comme un prototype de neXtA5 est 

également accessible sur le web, nous avons également implémenté une cartographie d’activité sur 

cette autre version, pour pouvoir faire une comparaison avec le comportement d’utilisateurs 

différents. Cependant, l’utilisation du prototype étant plus sporadique, la plupart du temps nous ne 

pouvons qu’esquisser des évolutions quant aux interactions relevées. 

  

                                                             
39 https://heatmap.com/ 
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Figure 29 : Cartographie des interactions des experts CALIPHO sur la première étape du processus de curation via neXtA5. 

 

Outre les pics d’activités naturellement élevés sur les champs obligatoires de la RI  (« Gene » et 

« Axis »), un intérêt manifeste pour certaines options apparaît grâce aux cartographies de la 

première interface du processus. En particulier, le champ correspondant au paramétrage de la date 

de publication des plus anciens articles retournés (« dateAfter ») est l’un des plus utilisés. À ce sujet, 

il apparait que les différents testeurs privilégient les recherches plus récentes que 1990 (date 

appliquée par défaut), voir même plus récentes que 2000 si l’on regarde les historiques de requêtes. 

Nous avions déjà observé dans le paragraphe 3.5.2 une tendance chez les curateurs à annoter les 

publications récentes, mais qui impactait la RI jusqu’à un seuil d’une douzaine d’années avant la date 

présente. En conséquence, ajuster la valeur par défaut à une année plus récente pourrait simplifier la 

spécification des requêtes pour les utilisateurs. Cette valeur pourrait être fixée à 2000 (pour le 

moment) ou évoluer pour rester à douze (voir quinze) ans avant la date actuelle. Cette modification 

aurait en outre l’avantage de réduire l’espace de recherche, d’où un léger gain en temps de réponse 

du moteur. 

Un second point chaud de cette étude est relatif à l’exclusion de concepts. Si les curateurs de 

CALIPHO ont quelque fois essayé le champ de saisie tout comme la liste de concepts issus du NH 

serveur, les utilisateurs du prototype n’avaient pas accès à cette seconde option. La heatmap nous 

laisse alors penser à un usage du champ d’exclusion un peu plus important que la simple envie 

d’essayer cette option. Une évolution possible serait d’associer le prototype à une base de données 

d’utilisateurs pour gérer individuellement leurs préférences (options d’exclusions, etc.), mais cela 

impliquerait de devoir gérer la protection de ces données [Chassang 2017]. Pour la portée actuelle de 

ce système, il est plus efficient de proposer son adaptation à un usage particulier (par exemple un 

groupe de recherche ou, comme cela est en préparation pour les curateurs de DisProt, une base de 

données de protéines intrinsèquement désordonnées) que de stocker ce genre d’information. 
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Toujours sur la première interface, l’option « Source » semble régulièrement attirer l’attention des 

utilisateurs (autres que les experts de CALIPHO). Malheureusement, l’absence de contexte ou de 

données complémentaires ne nous permet pas de présumer de leur désir d’effectuer leur recherche 

sur PMC (plutôt que de satisfaire leur curiosité). De même, le très faible nombre d’interactions 

recensées sur le champ prévu pour le réglage du nombre de publications retournées ne peut être 

interprété sans informations supplémentaires : 

• Les différents utilisateurs peuvent ne pas vouloir étudier plus d’une centaine de publications 

lors d’une session de curation ? À notre connaissance aucun utilisateur ne s’est servi du 

prototype pour un travail exhaustif de curation. 

• Les utilisateurs sont découragés par le temps de traitement nécessaire pour la curation d’un 

très grand nombre de publications ? 

• La valeur fixée par défaut (100 publications) est suffisamment grande pour qu’un utilisateur 

trouve l’information recherchée avant d’avoir besoin d’augmenter ce nombre ? En tout cas 

pour ce dernier point, il apparaît que les membres de CALIPHO ont effectué leur évaluation 

sans avoir besoin d’augmenter ce nombre.  

 

Les données acquises sur le second écran n’apportent pas d’information consistante pour notre 

exploration de l’interface. Une limite de cette étude est liée à notre javascript dynamique qui 

s’adapte aux publications retournées (nombre, taille des textes, extension ou réduction de certains 

affichages, etc.). En fait, l’outil que l’on utilise pour cartographier les interactions gère mal les 

affichages de types « moteur de recherche », et par conséquent les données collectées ne sont pas 

toujours localisées au bon endroit. Une heatmap de type « défilement de l’écran » (scrolling en 

anglais) aurait été plus efficace car nous aurions pu observer jusqu’à quel niveau les utilisateurs 

parcourent généralement les résultats avant de quitter la page. 

Malheureusement pour le troisième écran aussi, une partie des données collectées n’est pas 

exploitable. Pourtant quelques informations résultent de notre cartographie. On constate par 

exemple que la liste déroulante de relations est très manipulée, ce qui est attendu du fait que cette 

composante des triplets d’annotation est fixée par défaut pour les axes Maladies et GO. Par ailleurs, 

on observe un nombre remarquable d’interactions désignées en tant que « clics inactifs » sur cet 

écran du prototype public de neXtA5. Plus précisément, une partie de ces clics inactifs est 

manifestement localisée sur l’affichage du résumé des notices MEDLINE. Outre les clics que certaines 

personnes effectuent inconsciemment quand ils parcourent une page, ou lorsqu’ils montrent une 

information à une tierce personne (par exemple en surlignant une partie du texte), il semble que 

d’autres utilisateurs se sont attendus à une réaction de l’interface en cliquant sur les concepts mis en 

valeurs grâce à la coloration syntaxique. Si cette évolution ne correspond pas à un besoin pour 

l’instant, il reste envisageable d’ajouter une fenêtre (pop-up) d’information au passage de la souris 

sur l’un de ces concepts. 

 

4.3.3.2 Expérience utilisateur 

Établir un modèle (profil) du comportement des utilisateurs d’un moteur de recherche est une 

technique désormais courante sur le web pour personnaliser les réponses futures du système. Il faut 

cependant distinguer deux pensées computationnelles propres à la personnalisation de la RI [Pitkow 

et al. 2002] : la contextualisation et l’individualisation. D’une part, la contextualisation couvre les 

conditions standards d’un type de recherche particulier (comme la curation). Et d’autre part, 
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l’individualisation caractérise les préférences de recherche spécifiques à un utilisateur. Ce deuxième 

point inclus alors tout ce qui se rapporte aux connaissances d’un individu, ses habitudes, etc. 

Pourtant, avec les systèmes les plus modernes, la frontière entre ces deux faces de la 

personnalisation devient d’autant moins évidente que les moteurs recherche évoluent à chaque 

instant, grâce à chaque utilisateur et à chaque requête. En ce qui nous concerne, nous ne cherchons 

pas à concevoir une intelligence artificielle mais un outil intégré à la routine actuelle du curateur et 

permettant une certaine reproductibilité (les mêmes requêtes doivent donner les mêmes résultats 

hors mise à jour des contenus de l’index). Pour cela, nous avons en quelque sorte « composé » notre 

plateforme de curation en fonction de ses besoins, mais toujours de manière à minimiser les actions 

manuelles. Il reste donc à savoir si le résultat répond aux attentes de cet utilisateur. 

Proposé pour la première fois en 1986 par John Brooke, le « System Usability Scale » (SUS) se 

présente sous la forme d’un questionnaire permettant de recueillir le jugement que des utilisateurs 

portent sur un système. Cette évaluation permet principalement de mesurer l’utilisabilité de ce 

système selon une échelle définie et comparable [Brooke 1996]. Cette utilisabilité porte sur 

différents aspects tels que la complexité du système, son apprentissage, ou encore la satisfaction de 

l’utilisateur. Pour compléter notre analyse de l’utilisabilité de neXtA5, nous avons proposé une 

version adaptée de ce questionnaire aux membres de CALIPHO ayant participé à l’expérimentation 

effective du système. Le Tableau 33 présente les dix questions posées lors de cette étude tandis que 

le Tableau 34 présente les réponses données par les quatre curateurs. 

 

# Question 

1 I think that I would like to use this system frequently 

2 I found the system unnecessarily complex 

3 I thought the system was easy to use 

4 I think that I would need the support of a technical person to be able to use this system 

5 I found the various functions in this system were well integrated 

6 I thought there was too much inconsistency in this system 

7 I would imagine that most people would learn to use this system very quickly 

8 I found the system very cumbersome to use 

9 I felt very confident using the system 

10  I needed to learn a lot of things before I could get going with this system 

Tableau 33 : Les dix points issus de l’enquête du SUS et proposés aux utilisateurs de neXtA5. 

 

Question 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 Score SUS 

curateur 1 5 2 5 5 4 2 5 1 5 1 82.5 

curateur 2 3 1 5 1 4 2 5 1 4 1 87.5 

curateur 3 5 1 5 3 3 2 5 1 4 1 85 

curateur 4 5 1 5 2 4 2 5 1 4 1 90 

Tableau 34 : Scores donnés par les utilisateurs de neXtA5 aux 10 questions du SUS. Les notes sont données sur une échelle 
unitaire de 1 à 5, 1 signifiant que l’utilisateur n’est pas du tout d’accord avec l’affirmation et 5 exprimant son approbation 

absolue. Le score final est calculé sur 100. 
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Un certain nombre d’études s’efforcent d’estimer ce qu’est un bon score SUS, fixant parfois 

arbitrairement la limite à 75 sur 100, ou encore en établissant une moyenne sur un grand nombre 

d’évaluations. [Sauro et Lewis 2012] ont par exemple recensé les scores obtenus par 500 applications 

de natures très variées pour obtenir une moyenne de 68 (avec un écart-type de 12.5). Pris 

individuellement, le score de 86.3 sur 100 obtenu par neXtA5 n’est donc pas concluant mais 

rassurant. Pour être véritablement significatif, ce résultat devrait être comparé à d’autres SUS 

portant sur des systèmes automatisés similaires d’assistance à la curation. Néanmoins, le SUS reste 

une évaluation sommative nous permettant de mettre en avant les points forts ainsi que de 

potentiels vecteurs d’améliorations. Par exemple la question 4 obtient les avis les plus mitigés et 

montre que certains curateurs jugent l’aide d’un développeur nécessaire pour se servir du système. 

Ce score (11/20) est vraisemblablement lié aux inconsistances découvertes lors de la phase de test et 

résolues dans le même temps (notamment dans les dictionnaires, comme nous l’examinerons en 

section 4.3.3.3). En complément, puisque l’on considère l’apprentissage comme une dimension de 

l’utilisabilité, nous pouvons envisager la création d’un tutoriel pour la prise en main, des séances de 

formation, ou encore une fenêtre d’aide directement intégrée à l’interface (Foire Aux Questions, 

pop-ups descriptives des différents boutons, etc.), afin de faciliter l’expérience utilisateur. 

 

4.3.3.3 Exclusion de concepts 

Suite à la phase de test de neXtA5 en conditions réelles, une liste de termes (par axe) a été élaborée à 

partir des annotations générées par le système mais refusées par les curateurs. Parmi ces négatifs on 

peut par exemple citer le terme « development » (GO:0032502) rejeté 91 fois pour son intérêt limité 

en l’état. Or ces descripteurs affectent le processus de curation à deux niveaux : le triage de la 

littérature, et l’annotation des publications. Avec un total de 536 descripteurs différents pour les 

maladies et 446 pour les processus biologiques, cette liste est détaillée en Annexe 7 (A et B) en 

incluant les résultats individuels relatifs à l’expérimentation décrite ci-dessous. 

Lors d’une nouvelle évaluation du triage de la littérature selon les axes Maladies et BP, nous avons 

filtré individuellement les descripteurs de chaque liste. Les mesures ont été effectuées à P0 en 

utilisant la combinaison linéaire optimisée de neXtA5 pour chaque dimension étudiée, dans les 

mêmes conditions expérimentales que spécifiées au paragraphe 3.4.1. Résultant de cette évaluation, 

nous avons pu observer un delta entre la précision du triage avec et sans ce filtre, plus ou moins 

important selon le terme exclu. Nous avons ensuite cherché à analyser l’effet de filtres plus 

conséquents par exemple en excluant la totalité des termes de chaque liste ou seulement des sous-

ensembles de termes établis en fonction de leur delta individuel. Pour l’axe maladie, un filtre 

supplémentaire est mis à l’épreuve et porte sur un sous-ensemble de ces descripteurs qui 

appartiennent à un même type sémantique. L’impact de ces différents filtres sur le triage demeure 

modeste comme nous pouvons le voir dans les Tableaux 35 et 36. 

 

Filtre Processus biologique Maladies 

Tous les descripteurs -0.0411 -0.0831 

Descripteurs dont le delta individuel est > 0 +0.0206 +0.0207 

Descripteurs dont le delta individuel est >= 0 +0.0201 +0.0129 

Tableau 35 : Impact des filtres groupés sur le triage de neXtA5, mesuré via le delta de la précision au rang 1 (P0). 
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Type sémantique des descripteurs filtrés # descripteurs distincts Delta @P0 

Acquired Abnormality (T020) 2 -0.0011 

Finding (T033) 119 -0.0387 

Injury or Poisoning (T037) 1 +0.0001 

Pathologic Function (T046) 31 -0.0230 

Disease or Syndrome (T047) 125 -0.0502 

Mental or Behavioral Dysfunction (T048) 11 +0.0025 

Cell or Molecular Dysfunction (T049) 51 -0.0219 

Experimental Model of Disease (T050) 10 -0.0037 

Anatomical Abnormality (T190) 1 -0.0001 

Neoplastic Process (T191) 185 -0.0483 

Tableau 36 : Impact des filtres regroupant les sous-ensembles de descripteurs par type sémantique, sur le triage de neXtA5 
pour l’axe "Maladies". 

 

De prime abord les filtres liés aux types sémantiques de l’axe « Maladies » ne semblent pas être 

profitables à la RI. L’exclusion des onze descripteurs de T048 « Mental or Behavioral Dysfunction » 

contribue à l’amélioration la plus importante, mais celle-ci reste trop faible (+0.25%) pour être 

réellement significative. Plus radicalement, l’exclusion systématique des termes que les curateurs ont 

pu refuser à un moment donné dégrade complètement les performances du triage (-4% pour les BP 

et -8% pour les maladies). En revanche, rassembler en un unique filtre l’ensemble des descripteurs 

dont l’exclusion individuelle apporte un gain de précision (même minime) a un effet sensiblement 

positif sur la précision globale, que ce soit pour les maladies ou les processus biologiques (environ 

+2% pour chaque axe). In fine, la valeur-p < 0.1 (pour les deux axes) reste supérieure au seuil que 

nous avons défini (0.05) et ne nous permet pas de valider la différence observée. Dans l’absolu cette 

valeur nous permet au moins une certaine présomption quant au rejet de l’hypothèse nulle. 

 

4.4 Conclusion 
Dans ce chapitre, nous nous sommes intéressés particulièrement à la qualité de l’annotation 

d’informations. En considérant les spécificités des différentes ontologies du domaine, l’identification 

et la normalisation d’un grand nombre d’entités – en incluant donc leurs synonymes, acronymes et 

autres particularités morphosyntaxiques – sont des opérations trop complexes pour être gérées à la 

volée au moment de la curation d’un corpus tel que MEDLINE. Pourtant, cette diversification du 

vocabulaire a une influence directe sur les performances du système, comme nous avons pu le 

mesurer avec les résultats de CLEF. Avec une amélioration observée de 3% à 6% sur la précision de la 

NER (selon le corpus observé) via le filtrage du thesaurus, et de 11% à 20 % via l’augmentation de sa 

portée, l’adaptation de l’ontologie présente un impact direct sur la qualité du processus de curation. 

Quant au rappel du système, le simple fait d’harmoniser l’ontologie aux attentes spécifiques de la 

tâche permet de compenser les lacunes enregistrées sur la première évaluation du système testé 

pour CLEF (de +45% à +121% sur le rappel selon le corpus). Et même si ces résultats sont à nuancer 

compte tenu du vocabulaire français recherché pour cette compétition, ils nous ont permis d’ajuster 

notre module de NER pour les règles syntaxiques de la reconnaissance de motifs (pour détecter les 

variations de formes d’un même terme, la grammaire, etc.). Néanmoins, de telles approches restent 

limitées dans les cas où les entités sont écrites sous une forme trop éloignée des motifs envisagés / 

du vocabulaire exploité (par exemple avec des fautes d’orthographe). In fine, concernant le 

déroulement de l’annotation de la littérature, notre décision s’est fixée sur un pré-traitement massif 
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en amont de la curation, accompagné d’une mise à jour assez régulière de notre base de données 

pour suivre l’évolution de nos différentes ontologies. 

L’autre phase expérimentale de ce chapitre était consacrée à l’utilisation de neXtA5 en tant que 

plateforme de support à la curation de la littérature, et dont la finalité est de remplacer 

avantageusement PubMed dans le processus habituel de neXtProt. Une phase de test en situation 

réelle a été conduite par quatre experts et nous a révélé un « trop-plein » d’informations proposées 

aux annotateurs sous la forme d’annotations triviales qui submergent les éléments informationnels 

pertinents pour la curation. En outre, cette phase de test a engendré un ensemble substantiel 

d’articles exhaustivement curés, ainsi qu’une liste des descripteurs fréquemment rejetés par nos 

quatre curateurs pour les axes Maladies et BP. 

Pour commencer, le retour sur expérience de la phase de test a été franchement bénéfique pour 

neXtA5 puisque les descripteurs exclus ont servi à expérimenter différents filtres sur le triage de 

documents. Au mieux, nous avons pu améliorer la précision de la fonction de recherche d’un peu 

plus de 2% sur chacun des deux axes examinés. En plus du gain direct sur les performances de la RI, 

nous pouvons exploiter les termes exclus auparavant pour construire un modèle du comportement 

des utilisateurs et rejeter automatiquement les annotations « non-désirées ». En dispensant 

systématiquement le curateur de ce type d’action, même sur un ensemble minimal d’annotations, 

l’économie de temps se répercute directement sur le processus de curation. 

La classification des annotations avait pour objectif de simplifier l’étape de validation pour les 

curateurs. Les habitudes de curation d’une communauté (GOA) ont montré de bons résultats en 

permettant de mettre en avant les processus biologiques les plus susceptibles d’intéresser les 

experts de CALIPHO (+31% de précision). Concernant les descripteurs de maladies, notre approche 

exploitant la spécificité des concepts (TF.IDF) est un peu moins efficace, mais permet néanmoins au 

système de proposer un premier triplet d’annotation pertinent dans 59% des cas. Néanmoins, cet 

axe maladie est limité en termes de spécificité par le NCIt exploité. Les Maladies représentent un 

domaine bien plus vaste que n’importe quelle autre dimension de la curation, et par conséquent le 

lexique recherché est bien plus volumineux (plus de deux fois le nombre de descripteurs de la GO). 

Afin d’établir un meilleur tri sur les annotations, il serait avantageux de recenser davantage de 

décisions d’experts, sur un nombre de cas suffisamment variés. En combinant les propositions de 

notre système avec un filtre d’exclusion des descripteurs trop vagues, nous pourrions établir une 

catégorisation des annotations de maladies plus en adéquation avec les attentes de chaque 

utilisateur. 

L’un des objectifs de cette thèse étant l’amélioration du processus global de curation, nous 

discuterons dans le prochain chapitre du coût de la curation, et de l’intérêt de ces différentes 

méthodes. Néanmoins, il est important de rappeler que la curation de la littérature nécessite des 

ressources suffisantes pour conserver un niveau de qualité élevé malgré les besoins d’exhaustivité et 

d’actualisation qui pèsent lourd dans la balance. En conséquence, toute économie d’énergie 

résultant de la qualité du travail de suggestion automatique permettra au curateur de concentrer ses 

efforts sur d’autres activités. D’ailleurs, l’intégration d’une plateforme complète (telle que neXtA5) 

dans l’activité usuelle du curateur permet de centraliser chacune des étapes du processus sans 

réclamer à l’utilisateur de jouer l’interface entre les différents outils jusqu’à la sauvegarde finale du 

résultat dans une base de données. In fine, la curation automatisée ne peut pas (par construction de 

la référence) prétendre à une meilleure précision que les résultats provenant d’un accord entre 

annotateurs. 
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Chapitre 5 – Conclusion 
Les techniques de séquençage, dites à « haut débit » (high-throughput en anglais), génèrent une 

masse considérable de données biologiques. Si leur caractérisation à travers la littérature ne suit pas 

le même rythme, nous avons vu que cette ressource n’était pas en reste : la littérature, comme le 

séquençage, répond à une loi d’évolution exponentielle. Principal medium de la communication à 

travers la communauté scientifique, les publications représentent une source d’information brute 

que les curateurs cherchent à raffiner. Ce processus complexe est néanmoins indispensable pour la 

recherche scientifique car il permet de contrôler la qualité de l’information, de l’associer à d’autres 

données, et de faciliter l’accès à cette nouvelle connaissance. 

La problématique de cette thèse s’articule autour d’un contexte (i.e. la complexité de la tâche de 

curation telle qu’elle est réalisée actuellement), et d’un objectif (i.e. le développement d’un 

processus de curation semi-automatisé simplifiant la tâche des experts). Dans cet environnement, 

nous avons voulu vérifier deux hypothèses formulées de la manière suivante : 

- (H1) L’annotation massive de contenus textuels, spécialisée selon des axes particuliers, permet 

d’améliorer la précision du triage. 

- (H2) La validation des annotations peut être simplifiée par le triage des triplets, selon un 

classement résultant de la modélisation du comportement des curateurs. 

 

Afin de produire des éléments de réponses, nous avons alors expérimenté les diverses techniques 

présentées dans les chapitres précédents, comme par exemple en introduisant (au moyen 

d’ontologies) de nouveaux éléments contextuels dans notre recherche d’information. Dans ce 

dernier chapitre de notre étude, nous récapitulerons donc ces expérimentations ainsi que les 

résultats obtenus avant de discuter de leur application dans le développement de notre plateforme 

de curation. 

 

5.1 Triage de document 
Le triage de document fait référence à l’examen des documents renvoyés par un moteur de 

recherche. Le triage basique exprime le degré de pertinence d’un document – donc une distance ou 

une similarité – par rapport à une requête donnée. Appliquée à la biocuration, cette mesure de 

similarité, issue des recherches en recherche d’information, est cruciale car elle permet la 

présélection de publications en vue d’une exploration compréhensive. 

Nous considérons que la recherche « standard » consiste à questionner PubMed avec des mots-clés 

comme le nom d’une kinase servant de sujet d’étude. Les articles sont ensuite regardés 

individuellement et annotés à la volée quand le curateur les juge intéressants. Et ainsi de suite, le 

curateur peut revenir sur la liste de résultats et examiner l’article suivant proposé par PubMed. Or, 

cet outil utilise un moteur booléen qui renvoie uniquement les publications contenant les termes 

spécifiés dans la requête et les trie dans un ordre antéchronologique, les plus récents apparaissant 

en premier. De plus, dans le contexte de la biocuration, nous avons vu que l’étape de présélection 

répond à des critères plus complexes que la simple mention d’une entité dans un document. Cette 

façon de procéder rend la RI traditionnelle peu adaptée dans le sens où elle ne répond pas à un 
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besoin. D’ailleurs, la NLM a bien compris cette évolution en implémentant un nouveau40 mode de 

recherche peu de temps avant l’aboutissement de notre étude [Fiorini et al. 2018]. 

De notre côté, nous avons aussi estimé que la capacité d’un expert à juger l’intérêt d’une publication 

en vue de sa curation peut être reproduite, ou au moins approchée, en exploitant des modèles issus 

de la recherche d’information (économes en données) combinés à des bases de connaissances telles 

que les ontologies. Pour en attester, il nous fallait démontrer les capacités de notre nouveau moteur 

à obtenir des publications pertinentes en tête de liste après les avoir triées selon un modèle 

paramétrique. Ainsi, notre première hypothèse de recherche posait la question de l’amélioration de 

la précision du module de triage via l’exploitation d’un vocabulaire contrôlé qui contextualiserait le 

contenu des publications. Dans le chapitre 3 de cette thèse, nous avons étudié les résultats obtenus 

dans six dimensions distinctes (« maladies », « processus biologiques », « fonctions moléculaires », 

« composants cellulaires », « interactions entre protéines » et « modifications post-

traductionnelles »). Dans un second temps, nous avons voulu expérimenter l’ajout de différents 

paramètres sous la forme d’une combinaison linéaire, sur les performances du triage. 

 

5.1.1 Optimisation de la précision 
Concernant l’optimisation de la précision selon l’axe d’annotation, les résultats sont fortement liés à 

la portée du thesaurus employé. La précision finale observée est de 43.7% pour les maladies, 52.1% 

pour les BP, 12.5% pour les MF, 3.3% pour les CC, 26.9% pour les interactions et 28% pour les PTM. 

Néanmoins le faible nombre de données comparatives dans nos benchmarks MF et CC ne nous 

permet pas de certifier que la différentiation de ces axes de la GO est aussi intéressante pour la 

curation que dans le cas des processus biologiques. 

En comparant ces résultats avec ceux obtenus par les moteurs de PubMed et de Terrier, nous nous 

rendons compte que le modèle vectoriel joue un rôle important dans la priorisation des documents 

(de +73% à +840%). Cette influence se répercute d’ailleurs dans la pondération qui lui est associée 

dans la combinaison linéaire optimisée de neXtA5. Pourtant, quelle que soit la dimension, la 

différence substantielle avec le score final (de +236% à +2400%) nous conforte dans notre hypothèse 

H1. Le triage de documents bénéficie réellement de l’annotation de la littérature via un vocabulaire 

spécialisé ; laquelle annotation permet ensuite d’améliorer la fonction permettant le tri de cette 

même littérature. En outre, les performances obtenues en précision sur les premiers résultats de la 

liste (45%, soit quasiment un article sur deux) sont compétitives avec les meilleures approches 

basées sur un apprentissage supervisé [Gobeill et al. 2018, Hsu et al. 2018], lesquelles ne sont 

envisageables qu’à partir d’une base de données contenant déjà un grand volume de données de la 

curation. 

Grâce aux tests menés en conditions réelles de curation, et décrits dans le chapitre 4, nous pouvons 

confronter ces scores expérimentaux avec les résultats effectifs de notre approche. Sur un ensemble 

de 12 recherches effectuées via les axes maladies et BP, le groupe CALIPHO a estimé la pertinence 

des 20 premières publications retournées par notre système. La métrique en question correspond 

donc à la précision au rang 20 (P20). Concernant l’axe maladies, les curateurs sont tombés d’accord 

sur l’intérêt de 63% des documents, mais ce score atteint 80% si l’approbation d’au moins un expert 

suffit. Pour les processus biologiques le consensus est de 67% mais la P20 atteint virtuellement 84% 

lorsque cette double validation n’est pas exigée. 

                                                             
40 En fait la recherche par pertinence a été implémentée antérieurement à 2013 (cf. section 3.4.1), mais la mise 
à jour récente d’un module d’apprentissage pour l’ordonnancement (learning to rank), basé sur l’historique des 
recherches MEDLINE, semble avoir significativement amélioré les performances. 
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5.1.2 Usage des synonymes pour améliorer la catégorisation de la littérature 
Que ce soit pour éviter une redondance ennuyeuse, parce qu’il n’existe pas de nomenclature 

standard, ou pour d’autres raisons, certains auteurs ont tendance à utiliser des synonymes dans leurs 

écrits. Cet usage des synonymes complexifie les tâches d’extraction d’information automatisées, 

d’autant plus lorsque notre définition de synonyme englobe également les acronymes et 

abréviations. En effet, la connexion existante entre deux synonymes est une information 

interprétable par un expert mais parfois difficile à traduire pour la machine, malgré l’usage d’un 

vocabulaire contrôlé. Nous avons donc voulu vérifier si l’emploi de tout type de synonymes pour 

annoter MEDLINE améliorerait notre catégorisation des publications sur deux des axes du triage 

(maladies et BP), pour lesquels nous disposons de données annotées significatives. En nous basant 

sur des expérimentations similaires présentées dans la littérature, nous nous attendions à voir le 

MeSH largement améliorer les performances de l’axe maladies, tandis que la combinaison des 

synonymes GO « EXACT + RELATED » aurait obtenu les meilleurs résultats sur l’axe BP. Pourtant, dans 

notre situation la combinaison « EXACT + RELATED + NARROW » a surpassé nos attentes avec un gain 

de +12.5% sur la MRR. Concernant les maladies, l’ajout des synonymes « NCIt + MeSH » a été 

particulièrement avantageux avec un gain de +13% sur la MRR. 

  

5.1.3 Effet de l’expansion de requête 
Par définition, l’expansion de requête caractérise la reformulation de la demande originelle faite à un 

moteur de recherche dans le but d’obtenir de meilleurs résultats. Dans le contexte de la biocuration, 

la requête formulée via PubMed est généralement composée simplement d’entités (par exemple une 

kinase examinée) et/ou de mots-clés relatifs au contexte de curation. Cependant, cette façon de 

procéder est soumise aux connaissances tacites de l’utilisateur au moment de sa demande. 

L’expansion de requête automatique permet alors de compléter ces connaissances sur la base de 

liens (comme la synonymie) existant entre les termes employés par l’utilisateur et le lexique dont 

dispose le système. 

D’abord nous avons cherché à augmenter la portée de notre recherche de kinases en leur associant 

les autres noms officiels connus pour chacune d’entre elle. À titre de comparaison, nous avons 

également ajouté ces noms à la recherche effectuée via PubMed. Comme attendu les performances 

de notre moteur vectoriel, mesurées grâce au rappel, ont été améliorées jusqu’à +38%. Le moteur 

booléen a été impacté dans une moindre mesure avec un gain de +5% au même rang. 

Ensuite, nous avons exploré cette stratégie dans le but de compenser la complexité de la recherche 

d’interactions et de PTM. Comme nous l’avons constaté, une limite de notre approche basée sur 

l’utilisation d’ontologie résulte inévitablement de paramètres tels que la qualité et la quantité de 

concepts intégrés. Nous avons donc pensé qu’exploiter davantage la force du moteur vectoriel 

bénéficierait à ce type de recherche. En reformulant nos requêtes avec diverses combinaisons 

« kinase + relation(s) » nous avons obtenu des résultats variables confirmant que le choix de ces 

termes doit être fait avec soin pour ne pas risquer de dégrader la RI. Concrètement, après 

ajustement de la combinaison linéaire, nous avons obtenu un maximum de +11% sur la précision au 

premier rang de la recherche d’interactions. Mais cette expansion de requête a systématiquement 

impacté négativement le rappel du système. Concernant les PTM, les mots-clés utilisés étant moins 

communs, nous avons obtenu dans le meilleur des cas une amélioration de 30% sur la précision 

assortie à une amélioration de 5% sur le rappel. 
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Finalement, empêcher l’utilisateur de spécifier une requête « complexe » n’est pas dans l’intérêt du 

processus. En revanche, faire la distinction entre le champ de requête et un autre permettant l’ajout 

de mots-clés semble une bonne pratique. Sur l’interface, le champ principal est d’ailleurs limité aux 

seuls noms validés par la terminologie, mais une indication textuelle pourrait être ajoutée pour 

expliciter la portée du champ de saisie des mots-clés. 

 

5.1.4 Analyse de facteurs d’influence supplémentaires 
En comparaison avec le facteur contextuel étudié via l’annotation massive de la littérature et décrit 

dans la section 5.1.1, les autres facteurs d’influence que nous avons expérimentés dans le chapitre 3 

bénéficient dans une moindre mesure à la priorisation du triage. Certains éléments, comme la 

gestion des caractères spéciaux, ont concrètement un impact négligeable sur la RI. Pourtant 

l’expérience nous a montré que ce genre d’inconsistance finit toujours par apparaître et perturber le 

système global. D’autres, en revanche, influencent sensiblement la priorisation des documents et 

nous les avons étudiés plus en détail. 

En particulier, nous avons envisagé d’inclure le type de publication à notre module de RI. Filtrer les 

types qui ne correspondent pas aux critères de sélection de l’utilisateur final est un moyen simple de 

limiter le bruit relatif à la fraction de la littérature qu’ils représentent. Avec +4.6% obtenus sur la 

MRR, ce paramètre est incontournable pour optimiser le temps alloué par les curateurs à la sélection 

de documents. Directement intégré à la combinaison linéaire, le type de publication a obtenu un 

succès inférieur (+1.8% sur la MRR), toutefois l’échelle des pondérations que nous avons 

expérimentée est restreinte. Pour une réévaluation de ce facteur, nous préférerions formellement 

juger davantage de catégories d’intérêt et sur une échelle de pondération plus fine. En complément, 

nous combinerions des pondérations négatives sur certains types de publication avec une exclusion 

directe des types systématiquement rejetés par les curateurs. 

 

5.2 Curation de la littérature scientifique 
Afin de conclure notre étude sur la curation de la littérature, nous récapitulons dans cette section les 

résultats présentés au cours du second chapitre expérimental de cette thèse. Nous reviendrons dans 

un premier temps sur notre système d’annotation des publications avant d’aborder l’utilisabilité de 

notre plateforme de curation. 

 

5.2.1 Annotation de publications 
Dans le chapitre 4, nous avons abordé l’extraction d’information et sa normalisation avec pour 

finalité l’annotation compréhensive des documents examinés par neXtA5. En guise 

d’expérimentation, nous avons présenté les résultats obtenus par notre système au cours de 

l’évaluation CLEF 2016. Bien que le choix de la langue française imposé pour cette compétition 

implique certaines limites, tant au niveau sémantique que syntaxique, cette évaluation nous a permis 

de corriger certaines lacunes (par exemple en complétant notre fonction de reconnaissance de 

motifs avec des règles plus conformes à la syntaxe présente dans MEDLINE). 

En appliquant une stratégie de raffinement du thesaurus nous avons observé une amélioration 

satisfaisante des performances de la NER. Fondamentalement, la plus importante contribution à 

cette amélioration résulte de l’analyse des différentes catégories de faux-positifs et de faux-négatifs 

obtenus lors de la première évaluation. Pour commencer, l’ajustement des types sémantiques 
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d’intérêt pour la tâche d’extraction a entrainé une évolution de +3% de la précision du module sur 

l’échantillon MEDLINE utilisé (une phrase du type « titre d’article » par document) et de +6% sur le 

corpus EMEA (des notices de médicaments sous forme de plein-texte). Mais la principale limite de la 

NER basée sur un vocabulaire contrôlé provient de l’évolution continue de cette composante 

ontologique. En enrichissant le lexique mis à disposition de notre système avec l’ensemble (ou 

presque) des concepts manquants, le nombre de faux-négatifs a drastiquement chuté améliorant en 

conséquence les performances globales comme le montre le score F1 qui augmente de 27.6% sur le 

corpus MEDLINE et de 81.1% sur le corpus EMEA. Ce résultat justifie des mises à jour très régulières 

des référentiels terminologiques utilisés pour l’assistance à la curation. Après ce perfectionnement 

du thesaurus nous avons finalement pu analyser les problèmes persistant de notre extraction 

d’entité dont le principal correspond à la reconnaissance de variants morphosyntaxiques. C’est pour 

répondre à ce genre de problématique que nous avons finalement implémenté la méthode de 

stemming Snowball présentée dans la section 3.2.3. 

Pour finir, un troisième corpus nommé CépiDC évaluait la capacité des systèmes à identifier les 

causes de mortalités dans des certificats de décès et à leur associer le code CIM-10 approprié. Nous 

avions voulu tester notre version améliorée de cette terminologie mais son effet a été 

contreproductif sur la normalisation des entités. Finalement, après le réajustement de la CIM-10 

notre système affiche une précision de 73.3% sur cette tâche, comparable à l’état de l’art. 

 

5.2.2 Utilisabilité de la plateforme de curation neXtA5 
La notion d’utilisabilité implique non-seulement la réussite de la mission confiée à un système, mais 

aussi son efficience et (surtout) le niveau de satisfaction de ses utilisateurs. Cette méthode sert à 

évaluer des critères tels que l’adaptation d’un outil à un besoin ou l’intuitivité de son interface, afin 

de corriger les faiblesses du système et d’améliorer l’expérience utilisateur. Notre étude de 

l’utilisabilité s’est donc déroulée en même temps que l’évaluation de neXtA5 en situation réelle par le 

groupe CALIPHO. En revanche, nous ne disposons pas de mesures du temps que les experts ont passé 

sur les différentes étapes de la curation. Ces mesures nous auraient permis d’établir une base de 

comparaison concrète de l’efficience de notre système. 

La phase de test de neXtA5 en situation réelle a mis en avant la surabondance d’informations que 

notre système exposait aux curateurs. Sur l’ensemble des annotations suggérées, seules 35% d’entre 

elles étaient pertinentes pour l’axe BP et 25% pour l’axe maladies. À partir de la liste des annotations 

refusées, nous avons pu obtenir un sous-ensemble de termes jugés trop généraux pour chacun de 

ces deux vocabulaires contrôlés. L’exclusion de ces entités non-pertinentes est essentielle pour 

réduire le temps passé à la curation à deux niveaux. Premièrement, il s’agit d’un moyen de 

discriminer les publications dont le score est basé sur ces descripteurs, ce qui permet de mettre en 

lumière d’autres publications dont l’intérêt (relatif) devient alors plus élevé. Concrètement, ce 

raffinage du lexique a engendré une amélioration de 2% (pour les deux axes) sur la précision de notre 

fonction de triage. Deuxièmement, concernant la validation des annotations, le curateur n’a plus 

besoin de refuser ces propositions et peut donc se concentrer sur les autres. En outre, grâce à ce 

procédé et en fonction de la liste de descripteurs exclus, le système peut virtuellement favoriser la 

découverte de nouveaux concepts dans la littérature. 

En parallèle, nous avons cherché à prioriser les annotations suggérées par neXtA5 dans le but de 

concentrer l’attention du curateur sur les informations clés (hypothèse H2). En suivant leur ordre 

d’apparition textuel (qui constituait une demande de la part des utilisateurs), ces annotations étaient 

noyées dans la masse. En revanche, lorsque l’on se base sur les préférences d’autres curateurs (via le 
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classifieur GOCat) pour réorganiser nos annotations de processus biologiques, nous obtenons une 

réelle amélioration de la précision évaluée au premier rang (P0=0.63, soit +31%). Ne disposant pas 

d’une telle ressource pour les maladies nous avons cherché à mettre en valeur la singularité des 

annotations au moyen d’un TF.IDF. Cette approche légèrement moins efficace améliore néanmoins la 

précision de 23% au premier rang, affichant finalement une suggestion d’intérêt en tête dans la 

majeure partie des cas (P0=0.59). 

Enfin, une évaluation de la satisfaction des curateurs a été réalisée sous forme d’enquête de type 

SUS et nous a d’abord permis d’appréhender la difficulté liée à l’apprentissage initial du système. Il 

est possible de répondre à cette attente sous la forme d’indications directement intégrées dans 

l’interface ou d’un tutoriel guidant la prise en main de l’outil. D’autre part, quelques inconsistances 

nous ont été rapportées au cours de la phase de test et transparaissent dans cette enquête. Ces 

inconsistances ont été traitées à la volée, ce qui explique probablement en partie le (bon) score de 

17/20 obtenu en interrogeant le degré de confiance des utilisateurs (en notre système).  

 

5.3 Bilan du processus de curation 
Pour entamer le sujet de la complexité de la biocuration, il est nécessaire de faire le point sur le 

déroulement manuel de cette tâche. Généralement la recherche documentaire est considérée 

comme la première étape du processus. En réalité, avant même la recherche, il est primordial pour le 

curateur de disposer de certaines ressources, dont la base de connaissances qui servira à stocker et 

surtout à structurer l’information finale. Concernant la sélection de la littérature, celle-ci est 

habituellement effectuée en interrogeant PubMed selon les exigences de la curation. Or ce moteur 

de recherche propose un ensemble de documents organisés des plus anciens aux plus récents. Ce 

classement est relativement contreproductif puisque la contemporanéité de l’information n’est pas 

le principal facteur de pertinence dans ce contexte. Le curateur va donc établir son propre jugement 

de pertinence lors de la lecture séquentielle de ces documents. Nous avons mentionné dans le 

chapitre 3 l’étude de [Wiegers 2009] et son estimation du temps alloué au triage de documents. A 

posteriori, les curateurs passent en moyenne 2.5 minutes à lire un article avant de l’invalider, ce qui 

représente 7% du temps total passé sur cet exercice de curation. Sur le reste, 93% de la durée de 

l’exercice étant passé sur les documents pertinents, nous pouvons imaginer que les curateurs auront 

également passé en moyenne 2.5 minutes supplémentaires sur la première lecture de ces articles. 

C’est sur cette étape que nous estimons le bénéfice le plus concret d’une méthode automatisée en 

réduisant le nombre de publications que le curateur aurait rejetées. 

Si l’on reprend le processus de curation après la sélection d’une publication d’intérêt, il faut ensuite 

compter sur l’annotation exhaustive du document. Les entités d’intérêt (gènes, maladies, molécules, 

etc.) sont répertoriées et associées à un identifiant unique (normalisation). En parallèle, les 

événements biologiques sont également extraits du texte (relations entre les entités, modifications, 

etc.). Si le trait de marqueur fluorescent sur la version papier du document a fait ses preuves, le bilan 

est plus mitigé pour les techniques automatisées de NER. En effet, la détection de relations 

complexes au milieu du langage naturel peut se révéler très performante sur des cas spécifiques et 

beaucoup moins dans la majorité des autres situations. Pourtant, sur l’ensemble des dimensions 

concernées par l’extraction d’information, la capacité de suggérer au curateur un assortiment 

d’annotations déjà préparées au format de la base de données reste au bénéfice de l’automatisation. 
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L’aboutissement du processus consiste à contrôler les informations, à les organiser dans un format 

compatible avec la base de connaissances, et enfin à les rendre accessibles à la communauté. La 

validation de l’information est généralement effectuée au moyen de l’accord inter-annotateur décrit 

dans la section 4.3.1. En raison du standard très élevé de qualité des données, fixé et maintenu par la 

curation, il n’est probablement pas envisageable d’automatiser l’étape de validation. Toutefois, en 

approchant de l’efficacité mesurée des experts humains, nous pouvons imaginer que la suggestion 

des annotations par le système permettra aux curateurs de se concentrer sur cette étape critique du 

processus. Finalement, c’est aussi en supprimant les intermédiaires et minimisant les interactions de 

l’utilisateur (chercher les publications sur PubMed, chercher les identifiants uniques dans une autre 

source, recopier les données dans la base de données finale, etc.) que l’intégration d’une plateforme 

unique et complète favorise le travail du curateur. De plus, dégager un humain de son rôle 

d’interface entre différents systèmes réduit par la même occasion le risque de voir apparaître des 

inconsistances dues à la copie des données. 

L’État de l’Art de la curation estime qu’un professionnel peut traiter (notamment selon l’objectif) 

entre 1 et 25 publications en une journée standard de travail (8 heures). Pourtant avec un taux actuel 

de 3'200 nouvelles publications ajoutées chaque jour à la littérature il faut compter sur l’efficacité 

d’au moins 128 experts (donc au plus 3'200 experts) simplement pour contrôler ce nombre, lequel 

est vraisemblablement déjà dépassé. Il existe des méthodes telles que le crowdsourcing qui 

permettent d’optimiser l’intelligence humaine dans le cadre de tâches particulières du processus de 

curation. Mais là encore, le standard de qualité très élevé attendu en finalité de ce travail implique 

de vérifier l’ensemble des données produites par ce biais, et les ressources expérimentées doivent à 

nouveau remplir le rôle d’interface entre différentes étapes. 

À la condition que les performances d’un système se rapprochent des performances humaines, nous 

pouvons envisager que la curation automatique contrôlée par un expert devienne réellement 

compétitive en termes de coût. Finalement, ce bilan de l’automatisation de la curation nous conforte 

dans l’idée que l’on peut simplifier le processus actuel de manière à permettre au curateur de se 

consacrer aux tâches les plus critiques. 

 

5.4 Discussion sur les plein-textes 
En moyenne sur une base de 97 publications, [Cohen et al. 2010] identifie par exemple 23 mentions 

de maladies ou 280 mentions de gènes dans le corps de ces publications contre respectivement 1 et 

15 mentions dans leurs résumés. Même en nuançant ces chiffres avec le fait que ces publications ont 

été sélectionnées justement pour leur nombre intéressant d’annotations potentielles [Bada et al. 

2012], cela représente une source d’information non négligeable. À titre de comparaison, les travaux 

de CALIPHO comptent en moyenne 1.8 mention de maladies sur une base de 6'569 articles 

spécifiques, et notre annotation automatique de MEDLINE référence en moyenne 2.6 mentions de 

maladies et 0.3 mentions de gènes par document. 

La curation des plein-textes n’est pas encore disponible via neXtA5, pourtant les utilisateurs ont 

montré un certain intérêt à les avoir à disposition. Cette impression est renforcée par un État de l’Art 

qui valorise à la fois la quantité et la qualité des informations supplémentaires contenues dans ces 

documents. De notre point de vue, la plateforme actuelle répond efficacement aux besoins de la 

curation et l’implémentation des plein-textes ne viendrait qu’enrichir le système. C’est avec cette 

perspective que nous cherchons, dans cette discussion, à anticiper leur effet sur le processus. 
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Pour commencer, l’ajout d’éléments remarquables (entités ou relations) dans notre BDD va 

directement influencer le triage de la littérature. Si nous nous référons aux travaux déjà menés sur le 

sujet, la portée de l’information biomédicale contenue dans un texte intégral est plus vaste que pour 

les notices mais sa densité est en revanche beaucoup plus faible [Schuemie et al. 2004]. En d’autres 

mots, les plein-textes donnent naturellement accès à plus de données, incluant des informations 

nouvelles (spécifiques à certaines sections de l’article), pourtant cette quantité rapportée au nombre 

total de mots dans le document produit un ratio (ou densité) plus petit que pour les résumés. Or, ce 

ratio va impacter directement notre stratégie de triage qui prend en compte des mesures telles que 

le TF.IDF dans une part plus ou moins importante selon l’axe observé. Il convient donc de prévoir 

l’adaptation de nos combinaisons linéaires à ce type de document, d’autant plus que cette injection 

massive de données va a priori occasionner une hausse conséquente du bruit. 

En effet, les nouveautés extraites des plein-textes seront accompagnées d’une redondance logique 

de l’information contenue dans le résumé [McIntosh et Curran 2009]. Cette redondance, dont 

l’estimation basse est d’un facteur 10 [Ruch 2016], devrait s’accentuer avec la prise en compte des 

articles plein-textes. Ainsi, la méthode généralement envisagée consiste à pondérer la valeur de 

chaque information selon la ou les sections dans lesquelles elle a été trouvée [Schuemie et al. 2004, 

McIntosh et Curran 2009, Divoli et al. 2010]. En combinant cette localisation avec un décompte des 

occurrences, l’effet de la redondance sur le triage pourrait être estompé en plus de servir à contrôler 

les annotations générées. 

C’est d’ailleurs au niveau du module de suggestion d’annotations que la fouille de plein-textes peut 

également impacter notre système. Nous avons déjà mentionné que la découverte de nouveautés 

intéresse particulièrement les curateurs, pourtant il semble également que celles-ci ne sont pas 

uniformément réparties dans les documents. [Divoli et al. 2010] explore la préférence des experts à 

se concentrer sur les figures (ou tableaux) et leurs légendes (Captions en anglais) après avoir examiné 

un résumé. Or si les images restent un défi pour l’automatisation du traitement, les légendes ne sont 

pas un problème car elles sont explicitement définies par des balises dans un format bien géré par 

PMC. Pour compléter ces légendes, toujours dans l’optique de pondérer avantageusement 

l’information, nous avons aussi envisagé de prendre en compte les phrases faisant référence aux 

images. Cette proposition résulte de la tendance des auteurs à expliquer le contenu des images dans 

le corps de leur texte. Ce traitement peut être basé sur de simples règles de reconnaissance de mots 

(par exemple « figure »), ou plus spécifiquement d’expressions (par exemple « in figure » suivie d’un 

caractère numérique), et doit évidemment prendre en compte toute les variations 

morphosyntaxiques possibles (par exemple « in fig. »). Pour obtenir un nouvel aperçu quantitatif de 

la question, nous avons analysé les publications relatives à deux kinases (AATK et ALPK1) qui 

constituaient un ensemble restreint de 25 PMID annotés par CALIPHO. Au début 2016 sur PMC, 11 

documents correspondants étaient disponibles. En moyenne, nous avons donc obtenu 7.8 légendes 

par document pour 30.3 références dans le corps du texte. Le contenu de ces éléments est plus ou 

moins riche puisque nous observons des légendes de graphiques sans aucune entité d’intérêt et 

d’autres comportant jusqu’à 12 mentions de gènes (en réalité deux gènes uniques). La nature 

hautement pertinente de ces documents pour la curation ainsi que le faible nombre de documents 

observés influencent fortement ces résultats, mais nous obtenons en moyenne 5.1 mentions de 

gènes par légende contre 2.8 mentions par phrase extraite du corps du texte. On peut dire que si le 

résumé est conceptuellement plus dense que l’article plein-texte, certaines régions de l’article sont 

encore plus denses que le résumé. 
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Enfin, la principale limite du développement des systèmes automatisés pour le traitement des plein-

textes demeure leur accès limité. Il existe divers moyens d’obtenir ces documents, mais comme le 

précise [Himmelstein et al. 2018] les barrières actuelles sont légales et non technologiques. Un 

certain nombre de plein-textes est regroupé dans des corpus construits pour des évaluations 

spécifiques (par exemple CRAFT [Bada et al. 2012]), mais PubMed Central est la seule ressource 

complètement ouverte permettant d’obtenir et d’exploiter librement un grand nombre de 

documents de ce type. Pourtant de nombreux efforts sont faits pour combler ce besoin, comme les 

quelques 15 millions de publications rendues accessibles par les groupes éditoriaux Springer41 et 

Elsevier42 via leurs APIs [Westergaard et al. 2018], et qui semble permettre l’expérimentation sur un 

corpus inédit. Sans être complètement ouverte, cette dynamique récente de la part des éditeurs 

(qu’il serait intéressant d’évaluer dans la continuité de ce travail) laisse envisager des perspectives de 

développement pour nos techniques de TALN. Finalement, cette évolution témoigne aussi de 

l’aboutissement de la politique globale de la communauté scientifique à ouvrir sa recherche. 

 

5.5 Contributions additionnelles 
En plus de son usage par le groupe CALIPHO pour la curation de neXtProt, neXtA5 a déjà permis la 

création d’un jeu de données original sous la forme d’un historique des décisions prises par quatre 

experts lors de la curation de 242 documents. Cet historique est particulièrement intéressant en 

raison des données négatives stockées, car la disponibilité d’un jeu de données équilibré est 

primordiale pour l’entrainement des classifieurs par apprentissage automatique. Enfin, la priorisation 

proposée par neXtA5 a contribué à la création d’un benchmark de référence pour la tâche de triage 

proposée à BioCreative VI [Gobeill et al. 2018]. 

 

                                                             
41 https://www.springernature.com/gp/researchers/text-and-data-mining 
42 https://www.elsevier.com/about/open-science/research-data/text-and-data-mining 

https://www.elsevier.com/about/open-science/research-data/text-and-data-mining
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Annexe 1 – Workflow de la curation manuelle 
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Annexe 2 – Thésaurus PPI et PTM 
Version du 05/01/2017 

Interactions entre Protéines Modifications Post-Traductionnelles Exclusions 

affinity PPI:1 phosphorylat PTM:1 associat 

bind PPI:2 ubiquitinat PTM:2 activat 

bind with PPI:2 methylat PTM:3 affect 

complex with PPI:3 glycosylat PTM:4 block 

dissociate PPI:4 nitrosylat PTM:5 deactivat 

dissociate from PPI:4 palmitoylat PTM:6 decreas 

interact PPI:5 deubiquitinat PTM:7 degrad 

interact with PPI:5 polyADP-ribosylat PTM:8 dephosphorylat 

oligomer PPI:6 acetylat PTM:9 down-regulat 

dimer PPI:7 desumoylat PTM:10 express 

trimer PPI:8 myristoylat PTM:11 form complex with 

tetramer PPI:9 deacetylat PTM:12 hydrolys 

pentamer PPI:10 farnesylat PTM:13 hydrolyz 

hexamer PPI:11 sumoylat PTM:14 inactivat 

heptamer PPI:12 protein cleavage PTM:15 increas 

link PPI:14   induc 

links PPI:14   inhibit 

linked PPI:14   localiz 

linking PPI:14   mediat 

link with PPI:14   overexpress 

links with PPI:14   react 

linked with PPI:14   react with 

linking with PPI:14   recruit 

2-hybrid assay PPI:15   regulat 

FRET PPI:16   releas 

GST pull down PPI:17   repress 

immunocytochemistry PPI:18   respons 

immunohistochemistry PPI:19   sever 

co-immunoprecipitation PPI:20   stimulat 

immunoprecipitation PPI:21   suppress 

cross-linking PPI:22   target 

co-localization PPI:23   transactivat 

    transduc 

    transform 

    trigger 

    upregulat 

    up-regulate 

    western blot 
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Annexe 3 – Entrée MEDLINE au format XML pour le PMID 24030499 
 

<PubmedArticle> 

    <MedlineCitation Status="MEDLINE" Owner="NLM"> 

        <PMID Version="1">24030499</PMID> 

        <DateCompleted> 

            <Year>2013</Year> 

            <Month>11</Month> 

            <Day>22</Day> 

        </DateCompleted> 

        <DateRevised> 

            <Year>2017</Year> 

            <Month>11</Month> 

            <Day>16</Day> 

        </DateRevised> 

        <Article PubModel="Print-Electronic"> 

            <Journal> 

                <ISSN IssnType="Electronic">1524-4539</ISSN> 

                <JournalIssue CitedMedium="Internet"> 

                    <Volume>128</Volume> 

                    <Issue>14</Issue> 

                    <PubDate> 

                        <Year>2013</Year> 

                        <Month>Oct</Month> 

                        <Day>01</Day> 

                    </PubDate> 

                </JournalIssue> 

                <Title>Circulation</Title> 

                <ISOAbbreviation>Circulation</ISOAbbreviation> 

            </Journal> 

            <ArticleTitle>Innate immune interleukin-1 receptor-associated 

kinase 4 exacerbates viral myocarditis by reducing CCR5(+) CD11b(+) 

monocyte migration and impairing interferon production.</ArticleTitle> 

            <Pagination> 

                <MedlinePgn>1542-54</MedlinePgn> 

            </Pagination> 

            <ELocationID EIdType="doi" 

ValidYN="Y">10.1161/CIRCULATIONAHA.113.002275</ELocationID> 

            <Abstract> 

                <AbstractText Label="BACKGROUND" 

NlmCategory="BACKGROUND">Viral myocarditis follows a fatal course in ≈30% 

of patients. Interleukin-1 receptor-associated kinase 4 (IRAK4), a major 

nodal signal transducer in innate immunity, can play a pivotal role in host 

inflammatory response. We sought to determine how IRAK4 modulates 

inflammation and outcome in a mouse model of viral 

myocarditis.</AbstractText> 

                <AbstractText Label="METHODS AND RESULTS" 

NlmCategory="RESULTS">Myocarditis was induced after intraperitoneal 

inoculation of coxsackievirus B3 into C57Bl/6 IRAK4-deficient mice and 

their littermate controls. Mortality and viral proliferation were markedly 

reduced in IRAK4(-/-) mice compared with their IRAK4(+/+) littermates. 

Disease resistance of IRAK4(-/-) mice paralleled increased amounts of 

protective heart-infiltrating CCR5(+) monocytes/macrophages and enhanced 

interferon-α and interferon-γ production 2 days after infection. 

Competitive bone marrow chimera demonstrated that intact IRAK4 function 

inhibited heart-specific migration of bone marrow-derived CCR5(+) cells. 

Mechanistically, lack of IRAK4 resulted in interferon regulatory factor 5 

homodimerization via reduced melanoma differentiation-associated protein 5 

degradation and enhanced Stat1 and Stat5 phosphorylation. Consequently, 

antiviral interferon-α and interferon-γ production, as well as CCR5(+) cell 
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recruitment, increased, whereas the overall proinflammatory response was 

drastically reduced in the absence of IRAK4.</AbstractText> 

                <AbstractText Label="CONCLUSIONS" 

NlmCategory="CONCLUSIONS">Innate immunity signal transducer IRAK4 

exacerbates viral myocarditis through inhibition of interferon production 

and reduced mobilization of protective CCR5(+) monocytes/macrophages to the 
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Annexe 4 – Triplet d’annotation retourné par neXtA5 au format JSON 
 

{ 

  "data": { 

    "gene": "IRAK4", 

    "annotations": [{ 

      "proposedObject": { 

        "name": "Innate immunity", 

        "id": "GO:0045087" 

      }, 

      "passage": "Innate immunity signal transducer IRAK4 exacerbates viral myocarditis through 

inhibition of interferon production and reduced mobilization of protective CCR5(+) 

monocytes/macrophages to the heart. ", 

      "proposedRelation": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "proposedEco": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "position": 5 

    }, { 

      "proposedObject": { 

        "name": "interferon production", 

        "id": "GO:0001816" 

      }, 

      "passage": "Innate immunity signal transducer IRAK4 exacerbates viral myocarditis through 

inhibition of interferon production and reduced mobilization of protective CCR5(+) 

monocytes/macrophages to the heart. ", 

      "proposedRelation": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "proposedEco": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "position": 6 

    }, { 

      "proposedObject": { 

        "name": "inflammatory response", 

        "id": "GO:0006954" 

      }, 

      "passage": "Interleukin-1 receptor-associated kinase 4 (IRAK4), a major nodal signal transducer in 

innate immunity, can play a pivotal role in host inflammatory response. ", 

      "proposedRelation": { 
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        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "proposedEco": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "position": 1 

    }, { 

      "proposedObject": { 

        "name": "degradation", 

        "id": "GO:0009056" 

      }, 

      "passage": "Mechanistically, lack of IRAK4 resulted in interferon regulatory factor 5 

homodimerization via reduced melanoma differentiation-associated protein 5 degradation and 

enhanced Stat1 and Stat5 phosphorylation. ", 

      "proposedRelation": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "proposedEco": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "position": 3 

    }, { 

      "proposedObject": { 

        "name": "phosphorylation", 

        "id": "GO:0016310" 

      }, 

      "passage": "Mechanistically, lack of IRAK4 resulted in interferon regulatory factor 5 

homodimerization via reduced melanoma differentiation-associated protein 5 degradation and 

enhanced Stat1 and Stat5 phosphorylation. ", 

      "proposedRelation": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "proposedEco": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "position": 4 

    }, { 

      "proposedObject": { 

        "name": "innate immunity", 

        "id": "GO:0045087" 

      }, 
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      "passage": "Interleukin-1 receptor-associated kinase 4 (IRAK4), a major nodal signal transducer in 

innate immunity, can play a pivotal role in host inflammatory response. ", 

      "proposedRelation": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "proposedEco": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "position": 0 

    }, { 

      "proposedObject": { 

        "name": "inflammation", 

        "id": "GO:0006954" 

      }, 

      "passage": "We sought to determine how IRAK4 modulates inflammation and outcome in a 

mouse model of viral myocarditis. ", 

      "proposedRelation": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "proposedEco": { 

        "name": "", 

        "id": "" 

      }, 

      "position": 2 

    }], 

    "axis": "GO_BP", 

    "publicationId": "24030499", 

    "error": "" 

  }, 

  "success": true 

} 
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Annexe 5 – Index des kinases évaluées par le groupe CALIPHO 
 

Groupe A Groupe B Groupe C 

AATK FGFR4 PHKG1 

ABL1 FGR PHKG2 

ABL2 FLT1 PIK3CA 

ACVR1B FLT3 PIK3CB 

AKT1 FLT4 PIK3CD 

AKT2 FRK PIK3CG 

AKT3 FYN PIK3R4 

ALK GRK5 PIM1 

ALPK1 GRK6 PIM2 

ALPK2 GRK7 PIM3 

ALPK3 GSG2 PKMYT1 

ATM GSK3A PKN1 

ATR GSK3B PKN2 

AURKA HCK PKN3 

AURKB HIPK1 PLK1 

AURKC HIPK2 PLK2 

AXL HIPK3 PLK3 

BLK HUNK PLK4 

BMX IGF1R PRKAA1 

BRSK1 IKBKB PRKAA2 

BRSK2 IKBKE PRKACA 

BTK INSR PRKACB 

CAMK1 INSRR PRKACG 

CAMK1D IRAK1 PRKCA 

CAMK1G IRAK3 PRKCB 

CAMK2A IRAK4 PRKCD 

CAMK2B ITK PRKCE 

CAMK2D JAK1 PRKCG 

CAMK2G JAK2 PRKCH 

CAMK4 JAK3 PRKCI 

CAMKK1 KDR PRKCQ 

CAMKK2 KIT PRKCZ 

CASK LATS1 PRKD1 

CDC42BPA LATS2 PRKD2 

CDC42BPB LCK PRKD3 

CDK1 LIMK1 PRKDC 

CDK19 LMTK2 PRKG1 

CDK2 LMTK3 PRKG2 

CDK3 LRRK1 PRKX 
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CDK4 LRRK2 PTK2 

CDK5 LYN PTK2B 

CDK6 MAP2K1 PTK6 

CDK7 MAP2K2 RAF1 

CDK8 MAP2K4 RET 

CDK9 MAP2K6 RIPK2 

CDKL1 MAP2K7 ROCK1 

CDKL2 MAP3K5 ROCK2 

CDKL3 MAP3K7 ROS1 

CDKL5 MAP3K9 RPS6KA1 

CHEK1 MAP4K2 RPS6KA2 

CHEK2 MAPK1 RPS6KA3 

CHUK MAPK10 RPS6KA4 

CLK1 MAPK11 RPS6KA5 

CLK2 MAPK12 RPS6KA6 

CLK3 MAPK13 RPS6KB1 

CLK4 MAPK14 RPS6KB2 

CSF1R MAPK3 RYK 

CSK MAPK7 SGK1 

CSNK1A1 MAPK8 SGK2 

CSNK1G1 MAPK9 SGK3 

CSNK1G2 MAPKAPK2 SIK1 

CSNK1G3 MAPKAPK3 SRC 

CSNK2A1 MAPKAPK5 SRPK1 

CSNK2A2 MARK1 SRPK2 

DAPK1 MARK2 SRPK3 

DAPK2 MATK STK10 

DAPK3 MELK STK11 

DCLK1 MERTK STK17A 

DCLK2 MET STK17B 

DCLK3 MINK1 STK24 

DDR2 MKNK2 STK3 

DMPK MST1R STK32A 

DYRK1A MTOR STK33 

DYRK1B MUSK STK38 

DYRK2 MYLK STK39 

DYRK3 NEK11 STK4 

DYRK4 NEK2 SYK 

EEF2K NEK3 TAOK1 

EGFR NEK6 TAOK2 

EIF2AK3 NEK7 TAOK3 

EIF2AK4 NLK TBK1 

EPHA1 NTRK1 TEC 
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EPHA2 NTRK2 TEK 

EPHA3 NUAK1 TGFBR1 

EPHA4 NUAK2 TGFBR2 

EPHA5 PAK1 TLK2 

EPHA7 PAK2 TNIK 

EPHA8 PAK3 TNK2 

EPHB1 PAK4 TSSK1B 

EPHB2 PAK6 TSSK2 

EPHB3 PAK7 TXK 

EPHB4 PASK TYRO3 

ERBB4 PDGFRA ULK2 

ERN1 PDGFRB ULK3 

FASTK PDK1 VRK2 

FER PDK2 WNK1 

FES PDK3 WNK2 

FGFR1 PDK4 WNK3 

FGFR2 PDPK1 YES1 

FGFR3 PEAK1 ZAP70 
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Annexe 6 – Types de publications recensées dans MEDLINE 
 

Type de publication Nombre d’articles 
dans MEDLINE 

Adaptive Clinical Trial 4 

Addresses 4895 

Autobiography 3380 

Bibliography 15914 

Biography 174706 

Case Reports 1862575 

Classical Article 6253 

Clinical Conference 7052 

Clinical Study 2766 

Clinical Trial 508010 

Clinical Trial, Phase I 17608 

Clinical Trial, Phase II 28483 

Clinical Trial, Phase III 13219 

Clinical Trial, Phase IV 1448 

Comment 701296 

Comparative Study 1787029 

Congresses 64322 

Consensus Development Conference 10557 

Consensus Development Conference, NIH 762 

Controlled Clinical Trial 92099 

Corrected and Republished Article 1513 

Dataset 326 

Dictionary 541 

Directory 6629 

Duplicate Publication 879 

Editorial 446028 

English Abstract 1638233 

Equivalence Trial 39 

Evaluation Studies 231390 

Expression of Concern 14 

Festschrift 1595 

Government Publications 190 

Guideline 15915 

Historical Article 342826 

Interactive Tutorial 250 

Interview 27678 

Introductory Journal Article 42102 

Journal Article 26099156 

Lectures 6475 

Legal Cases 10822 
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Legislation 1670 

Letter 970366 

Meta-Analysis 83812 

Multicenter Study 226922 

News 185103 

Newspaper Article 18283 

Observational Study 42899 

Overall 27764 

Patient Education Handout 4749 

Periodical Index 319 

Personal Narratives 3149 

Portraits 45420 

Practice Guideline 23058 

Pragmatic Clinical Trial 646 

Published Erratum 32575 

Randomized Controlled Trial 451623 

Research Support, American Recovery and Reinvestment Act 1941 

Research Support, N.I.H., Extramural 949716 

Research Support, N.I.H., Intramural 45232 

Research Support, Non-U.S. Gov't 6628557 

Research Support, U.S. Gov't, Non-P.H.S. 755686 

Research Support, U.S. Gov't, P.H.S. 1456934 

Retracted Publication 5666 

Retraction of Publication 5835 

Review 2312985 

Scientific Integrity Review 234 

Technical Report 2683 

Twin Study 7647 

Validation Studies 86984 

Video-Audio Media 14846 

Webcasts 607 
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Annexe 7 – Listes des annotations refusées par les annotateurs 

A – Annotations de maladies 
 

Identifiant Terme annoté Occurrences Type 
sémantique 

Delta 
@P0 

C3671 injury 19 T033 0.0067 

C54685 adhesion 12 T033 0.0063 

C27990 toxicity 3 T033 0.0054 

C2991 diseases 16 T047 0.0041 

C50753 Staining 15 T033 0.0020 

C8509 primary tumors 3 T191 0.0018 

C27988 cytotoxicity 3 T033 0.0017 

C36280 nervous system 2 T033 0.0017 

C3101 genetic disorders 1 T047 0.0017 

C48275 fatal 3 T033 0.0013 

C120913 Yeast 1 T033 0.0013 

C4872 breast cancer 34 T191 0.0009 

C53809 vascular 10 T033 0.0007 

C3224 melanoma 3 T191 0.0007 

C19812 xenograft model 1 T050 0.0007 

C3114 sensitive 6 T047 0.0005 

C6956 retinoblastoma 1 T191 0.0005 

C53791 infection 17 T033 0.0004 

C120860 accumulation 12 T033 0.0004 

C45582 duplication 7 T049 0.0004 

C50774 degeneration 4 T033 0.0004 

C4024 ESCC 4 T191 0.0004 

C4024 esophageal squamous cell carcinoma 2 T191 0.0004 

C3099 hepatoma 1 T191 0.0004 

C28193 syndrome 6 T047 0.0003 

C35337 congenital nephrotic syndrome 2 T047 0.0003 

C9481 primary carcinomas 2 T191 0.0003 

C3720 anaplastic large cell lymphomas 1 T191 0.0003 

C3261 metastatic disease 1 T191 0.0003 

C9005 pancreatic cancers 1 T191 0.0003 

C120945 inclusions 4 T033 0.0002 

C16897 necrosis 4 T046 0.0002 

C3113 hyperplasia 3 T046 0.0002 

C35016 shock 3 T033 0.0002 

C2910 breast tumor 2 T191 0.0002 

C58009 radiation 2 T033 0.0002 

C2950 chromosomal aberration 1 T049 0.0002 

C3114 hypersensitive 1 T047 0.0002 

C18078 oncogenesis 1 T046 0.0002 

C112431 oncogenicity 1 T046 0.0002 

C7548 renal cancer 1 T191 0.0002 

C75004 Invasion 14 T046 0.0001 

C19501 tumorigenicity 10 T046 0.0001 

C2873 Aneuploidy 8 T049 0.0001 
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C3044 fibrosis 8 T033 0.0001 

C17666 germline mutation 8 T049 0.0001 

C116922 parkinsonism 8 T033 0.0001 

C19987 disease progression 6 T046 0.0001 

C102283 extracted 6 T033 0.0001 

C3114 Hypersensitivity 6 T047 0.0001 

C39725 immunodeficiency 6 T033 0.0001 

C17212 cell transformation 5 T046 0.0001 

C3338 polyploidy 5 T049 0.0001 

C28397 asthma 4 T047 0.0001 

C2889 autoimmune diseases 4 T047 0.0001 

C2955 colorectal carcinoma 4 T191 0.0001 

C93210 inflammatory disease 4 T047 0.0001 

C48195 chromosome instability 3 T049 0.0001 

C77266 class II 3 T033 0.0001 

C93106 de novo mutation 3 T049 0.0001 

C3890 hypoxic 3 T033 0.0001 

C18133 missense mutation 3 T049 0.0001 

C7431 ovarian cancer 3 T191 0.0001 

C3466 T-cell lymphomas 3 T191 0.0001 

C18756 Dominant negative 2 T049 0.0001 

C34738 ischemia 2 T033 0.0001 

C62198 nonsense mutation 2 T049 0.0001 

C2926 NSCLC 2 T191 0.0001 

C55334 obesity 2 T033 0.0001 

C117205 OVCAR-3 2 T050 0.0001 

C26845 Parkinson disease 2 T047 0.0001 

C118200 regression 2 T047 0.0001 

C3384 splenomegaly 2 T033 0.0001 

C3671 wound 2 T033 0.0001 

C36664 aberrant DNA methylation 1 T049 0.0001 

C19361 angiogenesis 1 T046 0.0001 

C97161 autism 1 T048 0.0001 

C3163 BCLL 1 T191 0.0001 

C26791 bleeding 1 T033 0.0001 

C62571 Bowen's disease 1 T191 0.0001 

C2931 cardiovascular disorders 1 T047 0.0001 

C75004 cell invasion 1 T046 0.0001 

C17212 cellular transformation 1 T046 0.0001 

C50486 cerebral ischemia 1 T047 0.0001 

C53785 coagulation 1 T033 0.0001 

C2955 colorectal carcinomas 1 T191 0.0001 

C84417 diabetic nephropathy 1 T047 0.0001 

C4086 dysplasia 1 T033 0.0001 

C53801 endocrine 1 T033 0.0001 

C17354 frameshift 1 T049 0.0001 

C100039 high risk 1 T033 0.0001 

C3146 keratoacanthoma 1 T191 0.0001 

C34747 keratosis 1 T033 0.0001 

C3148 keratosis, actinic 1 T191 0.0001 
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C55180 lipase 1 T033 0.0001 

C114091 live births 1 T033 0.0001 

C4758 liver metastasis 1 T191 0.0001 

C3512 lung adenocarcinoma 1 T191 0.0001 

C3222 medulloblastoma 1 T191 0.0001 

C19151 metastasize 1 T046 0.0001 

C117206 OVCAR-4 1 T050 0.0001 

C117210 SK-OV-3 1 T050 0.0001 

C2929 squamous cell cancer 1 T191 0.0001 

C3390 stroke 1 T047 0.0001 

C50773 tissue damage 1 T037 0.0001 

C17712 tolerance 1 T049 0.0001 

C18129 tumor initiation 1 T046 0.0001 

C26747 type 2 diabetes 1 T047 0.0001 

C3262 Neoplasm 22 T191 0.0000 

C3324 Peutz-Jeghers syndrome 22 T047 0.0000 

C53802 gastrointestinal 18 T033 0.0000 

C4089 polyposis 15 T191 0.0000 

C2889 autoimmune disease 14 T047 0.0000 

C42077 infiltration 14 T033 0.0000 

C26784 glomerulonephritis 13 T047 0.0000 

C4878 lung cancer 10 T191 0.0000 

C26845 Parkinson's disease 10 T047 0.0000 

C9110 Blast crisis 9 T191 0.0000 

C54707 blood pressure 9 T033 0.0000 

C45581 Gene Amplification Abnormality 9 T049 0.0000 

C2862 myelofibrosis 9 T191 0.0000 

C34831 myocarditis 9 T047 0.0000 

C55998 platelets 9 T033 0.0000 

C26723 colitis 8 T047 0.0000 

C48189 Genomic Instability 8 T049 0.0000 

C35280 IgA nephropathy 8 T047 0.0000 

C26833 nephritis 8 T047 0.0000 

C3472 SCID 8 T047 0.0000 

C34528 dengue 7 T047 0.0000 

C7558 Endometrial Carcinoma 7 T191 0.0000 

C39723 immune system 7 T033 0.0000 

C3225 Men1 7 T191 0.0000 

C9005 pancreatic cancer 7 T191 0.0000 

C26808 acute kidney injury 6 T047 0.0000 

C2866 Alzheimer's disease 6 T048 0.0000 

C48195 Chromosomal Instability 6 T049 0.0000 

C53296 epidermal hyperplasia 6 T046 0.0000 

C14339 knockout mice 6 T050 0.0000 

C3161 leukemias 6 T191 0.0000 

C7378 Malignant Prostate Neoplasm 6 T191 0.0000 

C34845 nephrotic syndrome 6 T047 0.0000 

C36081 ABC DLBCL 5 T191 0.0000 

C120867 bacteria 5 T033 0.0000 

C2910 breast tumors 5 T191 0.0000 
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C4817 Ewing's sarcoma 5 T191 0.0000 

C97927 gene variant 5 T049 0.0000 

C3075 hamartomas 5 T047 0.0000 

C3117 hypertension 5 T033 0.0000 

C3256 nasal polyps 5 T047 0.0000 

C28368 nephrotoxic 5 T033 0.0000 

C26849 peritonitis 5 T047 0.0000 

C2929 squamous cell carcinomas 5 T191 0.0000 

C4029 adenocarcinoma of the uterine cervix 4 T191 0.0000 

C2868 amyloid 4 T047 0.0000 

C35768 atherosclerosis 4 T047 0.0000 

C8644 B-ALL 4 T191 0.0000 

C2924 DCIS 4 T191 0.0000 

C84719 FTDP-17 4 T048 0.0000 

C116368 Hyposmia 4 T033 0.0000 

C3101 inherited disease 4 T047 0.0000 

C7431 Malignant Ovarian Neoplasm 4 T191 0.0000 

C4908 Ovarian Carcinoma 4 T191 0.0000 

C36420 trisomy 12 4 T049 0.0000 

C4967 adult ALL 3 T191 0.0000 

C18016 Allelic loss 3 T020 0.0000 

C37910 allergic 3 T033 0.0000 

C84566 antiglomerular basement membrane disease 3 T047 0.0000 

C41366 Atopy 3 T033 0.0000 

C71488 Chemosensitivity 3 T033 0.0000 

C3174 chronic myeloid leukemia 3 T191 0.0000 

C82562 Clinical Significance 3 T033 0.0000 

C2950 cytogenetic abnormalities 3 T049 0.0000 

C9442 deposits 3 T033 0.0000 

C2991 Disease or Disorder 3 T047 0.0000 

C126594 FVPTC 3 T191 0.0000 

C16606 gene deletion 3 T049 0.0000 

C3890 Hypoxia 3 T033 0.0000 

C26845 Idiopathic Parkinson disease 3 T047 0.0000 

C26805 keratitis 3 T047 0.0000 

C34843 kidney disease 3 T047 0.0000 

C3824 lesion 3 T033 0.0000 

C34789 lupus nephritis 3 T047 0.0000 

C9305 Malignant Neoplasm 3 T191 0.0000 

C92976 mosaicism 3 T049 0.0000 

C26712 mucinous adenocarcinoma 3 T191 0.0000 

C26712 mucinous adenocarcinomas 3 T191 0.0000 

C4345 myeloproliferative neoplasm 3 T191 0.0000 

C4345 Myeloproliferative neoplasms 3 T191 0.0000 

C3280 Nodule 3 T033 0.0000 

C93104 novel mutation 3 T049 0.0000 

C2919 prostate adenocarcinoma 3 T191 0.0000 

C55219 proteinuria 3 T033 0.0000 

C35264 rapidly progressive glomerulonephritis 3 T047 0.0000 

C2920 skin cancer 3 T191 0.0000 
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C3836 sterile 3 T033 0.0000 

C27083 thrombus 3 T033 0.0000 

C38038 tremor 3 T033 0.0000 

C47849 venous invasion 3 T033 0.0000 

C117212 A498 2 T050 0.0000 

C36155 accelerated phase 2 T033 0.0000 

C4344 acute panmyelosis 2 T191 0.0000 

C26808 acute renal failure 2 T047 0.0000 

C79532 allergic rhinitis 2 T047 0.0000 

C2876 anoxia 2 T033 0.0000 

C2885 Ascites 2 T047 0.0000 

C3001 atopic dermatitis 2 T047 0.0000 

C98829 autosomal dominant disorder 2 T047 0.0000 

C8644 B-cell acute lymphoblastic leukemia 2 T191 0.0000 

C2890 bacterial infection 2 T047 0.0000 

C2890 bacterial infections 2 T047 0.0000 

C2897 benign prostate hyperplasia 2 T046 0.0000 

C3813 brain metastases 2 T191 0.0000 

C26714 celiac disease 2 T047 0.0000 

C6283 childhood tumors 2 T191 0.0000 

C3766 clear cell adenocarcinoma 2 T191 0.0000 

C27911 CLL/SLL 2 T191 0.0000 

C19686 clonal evolution 2 T046 0.0000 

C37930 constipation 2 T033 0.0000 

C2965 Crohn's disease 2 T047 0.0000 

C82500 Ctrl 2 T033 0.0000 

C2978 cysts 2 T033 0.0000 

C2983 dermatitis 2 T047 0.0000 

C8851 DLBCL 2 T191 0.0000 

C2924 ductal carcinoma in situ 2 T191 0.0000 

C50539 dyskinesias 2 T033 0.0000 

C28327 endocervical adenocarcinomas 2 T191 0.0000 

C3769 endometrioid adenocarcinomas 2 T191 0.0000 

C94827 erythroid dysplasia 2 T033 0.0000 

C8361 gastric metaplasia 2 T033 0.0000 

C17666 Germ-line mutations 2 T049 0.0000 

C26784 glomerulonephritides 2 T047 0.0000 

C37961 hallucinations 2 T033 0.0000 

C27191 Hashimoto's Thyroiditis 2 T047 0.0000 

C27675 HPV-related cervical carcinoma 2 T191 0.0000 

C26800 hypothyroidism 2 T047 0.0000 

C84776 ichthyosis 2 T047 0.0000 

C4194 infiltrating ductal carcinoma 2 T191 0.0000 

C3138 inflammatory bowel disease 2 T047 0.0000 

C93210 inflammatory diseases 2 T047 0.0000 

C3141 intestinal tumors 2 T191 0.0000 

C113484 intussusceptions 2 T033 0.0000 

C9245 invasive breast cancer 2 T191 0.0000 

C4376 kidney failure 2 T047 0.0000 

C53554 Luminal A 2 T191 0.0000 
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C3198 lung diseases 2 T047 0.0000 

C27153 lupus 2 T047 0.0000 

C9305 malignant neoplasms 2 T191 0.0000 

C9305 malignant tumors 2 T191 0.0000 

C3236 metaplasia 2 T033 0.0000 

C36318 microsatellite instability 2 T049 0.0000 

C34843 nephropathy 2 T047 0.0000 

C3270 Neuroblastomas 2 T191 0.0000 

C43574 neuroendocrine differentiation 2 T033 0.0000 

C27961 neurotoxicity 2 T047 0.0000 

C123600 no response 2 T033 0.0000 

C74593 normal skin 2 T033 0.0000 

C61240 Omenn syndrome 2 T047 0.0000 

C116721 palsy 2 T033 0.0000 

C4035 Papillary thyroid carcinoma 2 T191 0.0000 

C9061 penile carcinoma 2 T191 0.0000 

C62200 point mutation 2 T049 0.0000 

C9384 renal carcinoma 2 T191 0.0000 

C4376 renal failure 2 T047 0.0000 

C4376 renal insufficiency 2 T047 0.0000 

C25765 secondary AML 2 T191 0.0000 

C3372 skin tumor 2 T191 0.0000 

C3376 sleep disorder 2 T048 0.0000 

C3376 sleep disturbances 2 T048 0.0000 

C9292 solid tumors 2 T191 0.0000 

C9229 Systemic disorder 2 T033 0.0000 

C3201 Systemic lupus erythematosus 2 T047 0.0000 

C27083 thrombosis 2 T033 0.0000 

C4815 thyroid carcinoma 2 T191 0.0000 

C3415 thyroid nodule 2 T191 0.0000 

C7019 trilateral retinoblastoma 2 T191 0.0000 

C3148 actinic keratoses 1 T191 0.0000 

C34749 acute tubular necrosis 1 T047 0.0000 

C3339 Adenomatous polyposis coli 1 T191 0.0000 

C36104 aggressive clinical course 1 T033 0.0000 

C100039 American College of Cardiology/American 
Heart Association Lesion Complexity Score C 

1 T033 0.0000 

C2869 anemia 1 T047 0.0000 

C106299 any T 1 T033 0.0000 

C28245 aspiration 1 T033 0.0000 

C27907 B cell lymphoma 1 T191 0.0000 

C4799 B-cell deficiency 1 T047 0.0000 

C27907 B-cell neoplasms 1 T191 0.0000 

C9110 blast phase 1 T191 0.0000 

C97109 blindness 1 T047 0.0000 

C62754 body weight gain 1 T033 0.0000 

C116707 bradykinesia 1 T033 0.0000 

C50440 brain damage 1 T033 0.0000 

C9039 cancer of the uterine cervix 1 T191 0.0000 

C9336 carcinoma of the nasal cavity 1 T191 0.0000 
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C2940 cervical tumor 1 T191 0.0000 

C84926 chorea acanthocytosis 1 T047 0.0000 

C2950 chromosomal abnormality 1 T049 0.0000 

C9484 chromosomal deletion 1 T049 0.0000 

C3163 chronic B-cell lymphocytic leukemia 1 T191 0.0000 

C35173 chronic glomerulonephritis 1 T047 0.0000 

C3174 Chronic myelogenous leukemia 1 T191 0.0000 

C3178 chronic myelomonocytic leukemia 1 T191 0.0000 

C3199 chronic obstructive pulmonary disease (COPD) 1 T047 0.0000 

C80078 chronic renal failure 1 T047 0.0000 

C123619 Clinical Response 1 T033 0.0000 

C4910 Colon Carcinoma 1 T191 0.0000 

C26731 corneal disease 1 T047 0.0000 

C55148 creatinine 1 T033 0.0000 

C4819 cutaneous squamous cell carcinomas 1 T191 0.0000 

C36549 del(11) 1 T049 0.0000 

C36421 del(13)(q14) 1 T049 0.0000 

C36424 del(17)(p13) 1 T049 0.0000 

C36423 del(6)(q21) 1 T049 0.0000 

C4786 dementia 1 T048 0.0000 

C112817 depigmentation 1 T033 0.0000 

C118200 Developmental Regression 1 T047 0.0000 

C8851 diffuse large B-cell lymphoma 1 T191 0.0000 

C8851 Diffuse large B-cell lymphomas 1 T191 0.0000 

C2866 disease, Alzheimer's 1 T048 0.0000 

C4017 ductal carcinomas 1 T191 0.0000 

C38759 EBV infection 1 T047 0.0000 

C36108 encapsulated 1 T033 0.0000 

C9438 end-stage kidney disease 1 T047 0.0000 

C4024 esophageal squamous cell carcinomas 1 T191 0.0000 

C3478 essential hypertension 1 T033 0.0000 

C4817 Ewing's tumor 1 T191 0.0000 

C41235 extramedullary hematopoiesis 1 T033 0.0000 

C26767 eye disease 1 T047 0.0000 

C8495 familial retinoblastoma 1 T191 0.0000 

C116503 febrile seizure 1 T033 0.0000 

C55274 Fibrinogen 1 T033 0.0000 

C67494 FLT3-ITD mutation 1 T049 0.0000 

C3209 follicular lymphomas 1 T191 0.0000 

C8054 follicular thyroid carcinoma 1 T191 0.0000 

C84719 frontotemporal dementia 1 T048 0.0000 

C3052 gastrointestinal tumors 1 T191 0.0000 

C18093 Gene Mutation 1 T049 0.0000 

C17939 genetic predisposition 1 T049 0.0000 

C48189 genome instability 1 T049 0.0000 

C17666 germ-line mutation 1 T049 0.0000 

C3753 germinoma 1 T191 0.0000 

C34650 gout 1 T047 0.0000 

C84824 Hansen's disease 1 T047 0.0000 

C114473 haploid 1 T049 0.0000 
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C50579 hematomas 1 T033 0.0000 

C55991 hemoglobin 1 T033 0.0000 

C3099 Hepatocellular carcinoma 1 T191 0.0000 

C3101 hereditary disease 1 T047 0.0000 

C9357 Hodgkin lymphomas 1 T191 0.0000 

C27851 human papillomavirus infection 1 T047 0.0000 

C35541 hyperkeratosis 1 T033 0.0000 

C57998 hyperpigmentation 1 T033 0.0000 

C2862 idiopathic myelofibrosis 1 T191 0.0000 

C26845 Idiopathic Parkinson's disease 1 T047 0.0000 

C84782 ileitis 1 T047 0.0000 

C39725 immunodeficient 1 T033 0.0000 

C3117 increased blood pressure 1 T033 0.0000 

C25738 infarcts 1 T046 0.0000 

C93210 inflammatory disorders 1 T047 0.0000 

C53482 influenza 1 T047 0.0000 

C34690 inguinal hernias 1 T047 0.0000 

C113101 insulin resistance 1 T033 0.0000 

C3140 insulinoma 1 T191 0.0000 

C26801 intestinal disease 1 T047 0.0000 

C14339 knockout mouse 1 T050 0.0000 

C4855 Laryngeal Carcinoma 1 T191 0.0000 

C4044 Laryngeal Squamous Cell Carcinoma 1 T191 0.0000 

C84826 Lewy body disease 1 T048 0.0000 

C3333 lung inflammation 1 T047 0.0000 

C3577 lung metastases 1 T191 0.0000 

C26899 lung tuberculosis 1 T047 0.0000 

C8851 lymphomas. Histiocytic 1 T191 0.0000 

C55995 lymphopenia 1 T033 0.0000 

C3212 lymphoplasmacytic lymphoma 1 T191 0.0000 

C9308 lymphoproliferative disorder 1 T047 0.0000 

C9308 lymphoproliferative disorders 1 T047 0.0000 

C47850 lymphovascular invasion 1 T033 0.0000 

C3898 MALT lymphomas 1 T191 0.0000 

C4337 mantle cell lymphomas 1 T191 0.0000 

C4341 marginal zone B-cell lymphomas 1 T191 0.0000 

C3879 medullary thyroid cancer 1 T191 0.0000 

C34645 membranous nephropathy 1 T047 0.0000 

C3230 meningioma 1 T191 0.0000 

C84442 metabolic syndrome 1 T047 0.0000 

C34844 minimal change disease 1 T047 0.0000 

C116757 movement disorder 1 T047 0.0000 

C6432 multiple endocrine neoplasia 1 T191 0.0000 

C84909 multisystem atrophy 1 T047 0.0000 

C45576 Mutation Abnormality 1 T049 0.0000 

C3247 myelodysplastic syndromes 1 T191 0.0000 

C27262 myelodysplastic/myeloproliferative neoplasm 1 T191 0.0000 

C50669 nerve damage 1 T033 0.0000 

C3211 non-Hodgkin lymphomas 1 T191 0.0000 

C62301 occlusion 1 T033 0.0000 
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C3030 ocular tumors 1 T191 0.0000 

C8989 oral tumors 1 T191 0.0000 

C7979 Ovarian Endometrioid Adenocarcinoma 1 T191 0.0000 

C9005 Pancreas cancer 1 T191 0.0000 

C3698 papilloma of the choroid plexus 1 T191 0.0000 

C7547 penile cancer 1 T191 0.0000 

C7547 penile cancers 1 T191 0.0000 

C7729 penile squamous cell carcinoma 1 T191 0.0000 

C48260 Perineural Invasion 1 T033 0.0000 

C63743 periodontal disease 1 T047 0.0000 

C3468 peripheral T-cell lymphomas 1 T191 0.0000 

C3329 pituitary adenoma 1 T191 0.0000 

C60726 plaque 1 T033 0.0000 

C9349 plasmocytoma 1 T191 0.0000 

C3340 polyp 1 T047 0.0000 

C9301 primary CNS lymphoma 1 T191 0.0000 

C35281 proliferative glomerulonephritis 1 T047 0.0000 

C7378 prostate cancers 1 T191 0.0000 

C4863 Prostate Carcinoma 1 T191 0.0000 

C3346 psoriasis 1 T047 0.0000 

C3333 pulmonary inflammation 1 T047 0.0000 

C78787 purpura 1 T033 0.0000 

C34965 pyelonephritis 1 T047 0.0000 

C38155 Recurrent Disease 1 T033 0.0000 

C4813 Recurrent Malignant Neoplasm 1 T191 0.0000 

C34986 rhinitis 1 T047 0.0000 

C34995 sarcoidosis 1 T047 0.0000 

C3269 schwannoma 1 T191 0.0000 

C78603 scoliosis 1 T047 0.0000 

C53796 secondary malignancy 1 T033 0.0000 

C3472 severe combined immunodeficiencies 1 T047 0.0000 

C3472 severe combined immunodeficiency 1 T047 0.0000 

C3365 sexually transmitted infection 1 T047 0.0000 

C106101 silent 1 T033 0.0000 

C48668 Site-directed mutagenesis 1 T049 0.0000 

C4614 skin papilloma 1 T191 0.0000 

C3915 Small Cell Carcinoma 1 T191 0.0000 

C9292 solid tumor 1 T191 0.0000 

C3237 squamous metaplasia 1 T033 0.0000 

C3836 sterility 1 T033 0.0000 

C53799 syndromes 1 T033 0.0000 

C6919 T-lymphoblastic lymphomas 1 T191 0.0000 

C4815 thyroid cancer 1 T191 0.0000 

C54685 Tissue Adhesion 1 T033 0.0000 

C61053 tobacco toxicity 1 T033 0.0000 

C17212 Transformation 1 T046 0.0000 

C19272 transgenic model 1 T050 0.0000 

C3421 trisomy 1 T049 0.0000 

C2986 type I diabetes 1 T047 0.0000 

C118375 umbilical hernia 1 T190 0.0000 
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C82500 under control 1 T033 0.0000 

C26909 uveitis 1 T047 0.0000 

C3439 viral infections 1 T047 0.0000 

C2991 disorder 7 T047 -0.0001 

C17666 germline mutations 6 T049 -0.0001 

C3171 acute myeloid leukemia 2 T191 -0.0001 

C79748 atrophy 2 T046 -0.0001 

C2982 depression 2 T048 -0.0001 

C78328 growth suppression 2 T033 -0.0001 

C20625 tumor invasion 2 T046 -0.0001 

C34376 hemolytic anemia 1 T047 -0.0001 

C3338 polyploid 1 T049 -0.0001 

C3371 skin disorders 1 T047 -0.0001 

C3208 lymphoma 6 T191 -0.0002 

C19431 mammary tumorigenesis 4 T046 -0.0002 

C3058 glioblastoma 3 T191 -0.0002 

C4872 Breast Carcinoma 2 T191 -0.0002 

C2955 colorectal cancer 2 T191 -0.0002 

C3343 prostate tumor 2 T191 -0.0002 

C3343 prostate tumors 2 T191 -0.0002 

C3209 follicular lymphoma 1 T191 -0.0002 

C2852 adenocarcinoma 11 T191 -0.0003 

C3262 neoplasia 4 T191 -0.0003 

C19033 skin carcinogenesis 2 T046 -0.0003 

C3372 skin tumors 2 T191 -0.0003 

C97250 intellectual disability 1 T048 -0.0003 

C3512 lung adenocarcinomas 1 T191 -0.0003 

C9120 pancreatic ductal adenocarcinoma 1 T191 -0.0003 

C3262 neoplasms 4 T191 -0.0004 

C2950 chromosomal aberrations 3 T049 -0.0004 

C3113 hyperplastic 2 T046 -0.0004 

C18133 missense mutations 2 T049 -0.0004 

C4863 prostate carcinomas 2 T191 -0.0004 

C78328 growth retardation 1 T033 -0.0004 

C53794 pain 9 T033 -0.0005 

C2929 squamous cell carcinoma 2 T191 -0.0005 

C2926 non-small cell lung cancers 1 T191 -0.0005 

C9305 cancers 23 T191 -0.0006 

C4813 recurrence 1 T191 -0.0006 

C3262 tumors 52 T191 -0.0007 

C18264 pathogenesis 17 T046 -0.0007 

C3340 polyps 10 T047 -0.0007 

C36117 invasive 9 T033 -0.0007 

C4911 gastric cancer 7 T191 -0.0007 

C2852 adenocarcinomas 6 T191 -0.0007 

C17354 frameshift mutation 6 T049 -0.0007 

C3208 lymphomas 4 T191 -0.0007 

C4911 gastric cancers 2 T191 -0.0007 

C2855 adenomas 2 T191 -0.0008 

C18016 loss of heterozygosity 8 T020 -0.0009 
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C4910 colon cancer 4 T191 -0.0009 

C2950 chromosomal abnormalities 2 T049 -0.0009 

C18206 distant metastasis 1 T046 -0.0009 

C45581 amplification 30 T049 -0.0010 

C19296 deletion 16 T049 -0.0010 

C94604 mouse model 4 T050 -0.0010 

C3059 glioma 3 T191 -0.0010 

C2907 brain tumors 1 T191 -0.0010 

C2991 disease 60 T047 -0.0011 

C45576 mutation 50 T049 -0.0011 

C62200 point mutations 6 T049 -0.0011 

C16507 DNA damage 2 T049 -0.0013 

C2926 non-small cell lung cancer 1 T191 -0.0013 

C19987 cancer progression 3 T046 -0.0014 

C2991 condition 4 T047 -0.0016 

C27907 B-cell lymphomas 2 T191 -0.0016 

C8509 primary tumor 2 T191 -0.0016 

C7378 prostate cancer 20 T191 -0.0017 

C14174 metastatic 10 T033 -0.0017 

C4878 lung cancers 3 T191 -0.0019 

C3270 neuroblastoma 10 T191 -0.0020 

C2916 Carcinoma 7 T191 -0.0020 

C2916 carcinomas 3 T191 -0.0020 

C3161 leukemia 6 T191 -0.0024 

C18078 Carcinogenesis 13 T046 -0.0025 

C19151 metastases 9 T046 -0.0026 

C18078 tumorigenesis 28 T046 -0.0027 

C4872 breast cancers 2 T191 -0.0030 

C2991 disorders 7 T047 -0.0033 

C19151 metastasis 28 T046 -0.0035 

C9305 malignancy 4 T191 -0.0036 

C3137 inflammation 33 T033 -0.0038 

C20200 outcome 12 T033 -0.0038 

C17609 tumor progression 7 T046 -0.0043 

C16504 animal model 1 T050 -0.0043 

C2883 arthritis 4 T047 -0.0050 

C2889 autoimmune disorders 1 T047 -0.0050 

C27206 rheumatoid arthritis 1 T047 -0.0050 

C3114 sensitivity 11 T047 -0.0066 

C9305 cancer 43 T191 -0.0067 

C3262 tumor 55 T191 -0.0075 

C50738 sensitization 3 T033 -0.0080 

C124570 persistent 3 T033 -0.0120 
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B – Annotations de processus biologiques 
 

Identifiant Terme annoté Occurrences Delta 
@P0 

GO:0006974 DNA damage response 3 0.0069 

GO:0008152 metabolism 17 0.0067 

GO:0016049 cell growth 19 0.0057 

GO:0001525 angiogenesis 13 0.0051 

GO:0010467 gene expression 51 0.0050 

GO:0001171 reverse transcription 2 0.0048 

GO:0032502 development 91 0.0037 

GO:0007049 cell cycle 55 0.0024 

GO:0006281 DNA repair 5 0.0021 

GO:0030154 cell differentiation 8 0.0017 

GO:0007568 aging 2 0.0017 

GO:0007286 spermiogenesis 1 0.0017 

GO:0032259 methylation 12 0.0012 

GO:0051179 localization 36 0.0011 

GO:0009405 pathogenesis 23 0.0011 

GO:0016246 RNAi 11 0.0011 

GO:0006915 apoptosis 66 0.0009 

GO:0009790 embryogenesis 4 0.0009 

GO:0051318 G1 phase 3 0.0007 

GO:0007165 signalling pathway 2 0.0007 

GO:0007165 signal transduction 60 0.0006 

GO:0023052 signalling 45 0.0005 

GO:0006306 DNA methylation 10 0.0005 

GO:0042592 homeostasis 9 0.0005 

GO:0007155 cell adhesion 7 0.0005 

GO:0070988 demethylation 3 0.0005 

GO:2000144 transactivation 2 0.0005 

GO:0007050 cell cycle arrest 5 0.0004 

GO:0030258 lipid modification 5 0.0003 

GO:0071897 DNA synthesis 5 0.0004 

GO:0009293 transduction 9 0.0003 

GO:0051092 activation of NF-kappaB 4 0.0002 

GO:0006309 apoptotic DNA fragmentation 2 0.0003 

GO:0001894 tissue homeostasis 1 0.0003 

GO:0006412 protein synthesis 7 0.0002 

GO:0045292 splicing 3 0.0002 

GO:0007565 gestation 2 0.0002 

GO:0030431 dormancy 1 0.0002 

GO:0007165 signaling pathway 37 0.0001 

GO:0006412 translation 28 0.0001 

GO:0051320 S phase 25 0.0001 

GO:0016246 RNA interference 14 0.0001 

GO:0043473 pigmentation 8 0.0001 

GO:0006412 protein translation 5 0.0001 

GO:0045453 bone resorption 4 0.0001 
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GO:0060291 long-term potentiation 2 0.0001 

GO:0001501 skeletal development 1 0.0001 

GO:0006413 translation initiation 1 0.0001 

GO:0007399 nervous system development 1 0.0001 

GO:0019722 calcium signaling 1 0.0001 

GO:0006283 TCR 65 0.0000 

GO:0006915 apoptotic process 54 0.0000 

GO:0009058 biosynthetic process 47 0.0000 

GO:0006351 transcription, DNA-templated 40 0.0000 

GO:0032502 developmental process 38 0.0000 

GO:0065007 biological regulation 36 0.0000 

GO:0006909 phagocytosis 27 0.0000 

GO:0046903 secretion 27 0.0000 

GO:0006954 inflammatory response 26 0.0000 

GO:0009056 catabolic process 26 0.0000 

GO:0016311 dephosphorylation 14 0.0000 

GO:0042110 T cell activation 14 0.0000 

GO:0006283 transcription-coupled nucleotide-excision repair 13 0.0000 

GO:0045087 Innate immunity 13 0.0000 

GO:0042592 homeostatic process 12 0.0000 

GO:0097421 Liver regeneration 12 0.0000 

GO:0000187 MAPK activation 11 0.0000 

GO:0006897 endocytosis 11 0.0000 

GO:0045087 innate immune response 11 0.0000 

GO:0006887 exocytosis 9 0.0000 

GO:0007126 meiotic nuclear division 9 0.0000 

GO:0033673 negative regulation of kinase activity 9 0.0000 

GO:0072583 clathrin-mediated endocytosis 8 0.0000 

GO:0098657 uptake 8 0.0000 

GO:0000279 M phase 7 0.0000 

GO:0042060 wound healing 7 0.0000 

GO:0000187 activation of MAPK activity 6 0.0000 

GO:0002524 hypersensitivity 6 0.0000 

GO:0007268 chemical synaptic transmission 6 0.0000 

GO:0008152 metabolic process 6 0.0000 

GO:0009058 synthesis 6 0.0000 

GO:0030330 p53 signaling pathway 6 0.0000 

GO:0031175 neuron projection development 6 0.0000 

GO:0032623 IL-2 production 6 0.0000 

GO:0048870 cell motility 6 0.0000 

GO:0050852 TCR signaling pathway 6 0.0000 

GO:0098657 import into cell 6 0.0000 

GO:1990874 VSMC proliferation 6 0.0000 

GO:0001775 cell activation 5 0.0000 

GO:0006955 immune response 5 0.0000 

GO:0022008 neurogenesis 5 0.0000 

GO:0030163 protein degradation 5 0.0000 

GO:0030217 T cell development 5 0.0000 

GO:0036035 osteoclast development 5 0.0000 

GO:0036074 metaplasia 5 -0.0003 
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GO:0072574 hepatocyte proliferation 5 0.0000 

GO:0001556 oocyte maturation 4 0.0000 

GO:0007268 synaptic transmission 4 0.0000 

GO:0007420 brain development 4 0.0000 

GO:0031179 peptide modification 4 0.0000 

GO:0032640 tumor necrosis factor production 4 0.0000 

GO:0032801 receptor catabolic process 4 0.0000 

GO:0042493 response to drug 4 0.0000 

GO:0044838 quiescence 4 0.0000 

GO:0046785 microtubule polymerization 4 0.0000 

GO:0050663 cytokine secretion 4 0.0000 

GO:0051235 maintenance of location 4 0.0000 

GO:0051301 cell division 4 0.0000 

GO:0051726 regulation of cell cycle 4 0.0000 

GO:0072583 clathrin-dependent endocytosis 4 0.0000 

GO:0072643 IFN-gamma secretion 4 0.0000 

GO:0097352 autophagosome maturation 4 0.0000 

GO:0000279 M-phase 3 0.0000 

GO:0000422 mitophagy 3 0.0000 

GO:0002115 SOCE 3 0.0000 

GO:0002250 adaptive immune response 3 0.0000 

GO:0002870 T cell anergy 3 0.0000 

GO:0002870 T-cell anergy 3 0.0000 

GO:0006096 glycolysis 3 0.0000 

GO:0007269 neurotransmitter secretion 3 0.0000 

GO:0008104 protein localization 3 0.0000 

GO:0009058 anabolism 3 0.0000 

GO:0009790 embryo development 3 0.0000 

GO:0010573 vascular endothelial growth factor production 3 0.0000 

GO:0010573 VEGF production 3 0.0000 

GO:0016055 Wnt signaling pathway 3 0.0000 

GO:0019058 viral replication 3 0.0000 

GO:0030217 T cell differentiation 3 0.0000 

GO:0031573 S-phase checkpoint 3 0.0000 

GO:0032635 interleukin-6 production 3 0.0000 

GO:0035329 hippo signaling 3 0.0000 

GO:0035556 intracellular signal transduction 3 0.0000 

GO:0042098 T cell proliferation 3 0.0000 

GO:0042110 T-cell activation 3 0.0000 

GO:0043303 mast cell degranulation 3 0.0000 

GO:0044351 macropinocytosis 3 0.0000 

GO:0044770 cell cycle transition 3 0.0000 

GO:0045576 mast cell activation 3 0.0000 

GO:0048488 synaptic vesicle endocytosis 3 0.0000 

GO:0051168 nuclear export 3 0.0000 

GO:0051321 Meiotic cell cycle 3 0.0000 

GO:0051641 cellular localization 3 0.0000 

GO:0072608 IL-10 secretion 3 0.0000 

GO:1901987 regulation of cell cycle phase transition 3 0.0000 

GO:1905517 macrophage migration 3 0.0000 
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GO:0000045 autophagosome formation 2 0.0000 

GO:0000075 G1/S checkpoint 2 0.0000 

GO:0000165 MAPK cascade 2 0.0000 

GO:0000165 MAPK signaling 2 0.0000 

GO:0001649 osteoblast differentiation 2 0.0000 

GO:0001935 endothelial cell proliferation 2 0.0000 

GO:0006096 glycolytic process 2 0.0000 

GO:0006309 DNA fragmentation 2 0.0000 

GO:0006338 chromatin modeling 2 0.0000 

GO:0006402 mRNA catabolic process 2 0.0000 

GO:0006402 mRNA decay 2 0.0000 

GO:0006413 translational initiation 2 0.0000 

GO:0006508 proteolysis 2 0.0000 

GO:0006814 sodium transport 2 0.0000 

GO:0006900 membrane budding 2 0.0000 

GO:0006915 induction of apoptosis 2 0.0000 

GO:0006919 caspase activation 2 0.0000 

GO:0006956 complement activation 2 0.0000 

GO:0007067 mitotic nuclear division 2 0.0000 

GO:0007165 signalling cascade 2 0.0000 

GO:0007219 Notch signaling pathway 2 0.0000 

GO:0007610 behaviour 2 0.0000 

GO:0008584 male gonad development 2 0.0000 

GO:0008584 testicular development 2 0.0000 

GO:0009056 catabolism 2 0.0000 

GO:0009405 virulence 2 0.0000 

GO:0009653 anatomical structure morphogenesis 2 0.0000 

GO:0010506 regulation of autophagy 2 0.0000 

GO:0014732 Skeletal muscle atrophy 2 0.0000 

GO:0016192 vesicular transport 2 0.0000 

GO:0016579 deubiquitination 2 0.0000 

GO:0019222 regulation of metabolism 2 0.0000 

GO:0019233 Nociception 2 0.0000 

GO:0019725 cellular homeostasis 2 0.0000 

GO:0019882 antigen presentation 2 0.0000 

GO:0030097 hematopoiesis 2 0.0000 

GO:0030163 protein catabolic process 2 0.0000 

GO:0030183 B cell differentiation 2 0.0000 

GO:0030216 keratinocyte differentiation 2 0.0000 

GO:0031629 synaptic vesicle fusion to presynaptic active zone 
membrane 

2 0.0000 

GO:0032495 response to muramyl dipeptide 2 0.0000 

GO:0032496 response to lipopolysaccharide 2 0.0000 

GO:0032615 IL-12 production 2 0.0000 

GO:0032640 TNF production 2 0.0000 

GO:0033622 integrin activation 2 0.0000 

GO:0035148 tube formation 2 0.0000 

GO:0035624 receptor transactivation 2 0.0000 

GO:0036290 protein trans-autophosphorylation 2 0.0000 

GO:0036290 trans-autophosphorylation 2 0.0000 
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GO:0039693 viral DNA replication 2 0.0000 

GO:0042254 ribosome biogenesis 2 0.0000 

GO:0042416 dopamine biosynthetic process 2 0.0000 

GO:0042981 regulation of apoptosis 2 0.0000 

GO:0042981 regulation of apoptotic process 2 0.0000 

GO:0043696 dedifferentiation 2 0.0000 

GO:0045292 mRNA cis splicing, via spliceosome 2 0.0000 

GO:0045736 cyclin-dependent kinase inhibitor 2 0.0000 

GO:0045736 negative regulation of cyclin-dependent protein 
serine/threonine kinase activity 

2 0.0000 

GO:0046776 major histocompatibility complex 2 0.0000 

GO:0046785 microtubule formation 2 0.0000 

GO:0048167 regulation of synaptic plasticity 2 0.0000 

GO:0048469 cell maturation 2 0.0000 

GO:0048709 oligodendrocyte differentiation 2 0.0000 

GO:0050673 epithelial cell proliferation 2 0.0000 

GO:0050765 inhibition of phagocytosis 2 0.0000 

GO:0050765 negative regulation of phagocytosis 2 0.0000 

GO:0050868 inhibition of T cell activation 2 0.0000 

GO:0051081 nuclear envelope disassembly 2 0.0000 

GO:0051092 positive regulation of NF-kappaB transcription factor 
activity 

2 0.0000 

GO:0051324 prophase 2 0.0000 

GO:0051403 p38 MAPK signaling 2 0.0000 

GO:0060291 long-term synaptic potentiation 2 0.0000 

GO:0070431 NOD2 signaling pathway 2 0.0000 

GO:0071897 DNA biosynthetic process 2 0.0000 

GO:0072519 parasitism 2 0.0000 

GO:0098609 cell-cell adhesion 2 0.0000 

GO:1903409 ROS generation 2 0.0000 

GO:1904044 response to aldosterone 2 0.0000 

GO:2000278 regulation of DNA synthesis 2 0.0000 

GO:0000266 mitochondrial fission 1 0.0000 

GO:0000278 mitotic cell cycle 1 0.0000 

GO:0000398 mRNA splicing, via spliceosome 1 0.0000 

GO:0000398 pre-mRNA splicing 1 0.0000 

GO:0001501 skeletal system development 1 0.0000 

GO:0001503 bone formation 1 0.0000 

GO:0001503 ossification 1 0.0000 

GO:0001816 interferon production 1 0.0000 

GO:0001837 EMT 1 0.0000 

GO:0001837 epithelial to mesenchymal transition 1 0.0000 

GO:0001896 autolysis 1 0.0000 

GO:0001906 cell killing 1 0.0000 

GO:0002335 mature B cell differentiation 1 0.0000 

GO:0002335 mature cell development 1 0.0000 

GO:0002377 antibody production 1 0.0000 

GO:0003006 puberty 1 0.0000 

GO:0006235 dTTP biosynthesis 1 0.0000 

GO:0006302 double-strand break repair 1 0.0000 
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GO:0006397 mRNA processing 1 0.0000 

GO:0006406 mRNA export from nucleus 1 0.0000 

GO:0006406 mRNA transport from nucleus to cytoplasm 1 0.0000 

GO:0006457 protein folding 1 0.0000 

GO:0006629 lipid metabolic process 1 0.0000 

GO:0006629 lipid metabolism 1 0.0000 

GO:0006749 glutathione metabolic process 1 0.0000 

GO:0006749 glutathione metabolism 1 0.0000 

GO:0006811 ion transport 1 0.0000 

GO:0006911 phagocytosis, engulfment 1 0.0000 

GO:0006911 phagosome formation 1 0.0000 

GO:0006913 nucleocytoplasmic shuttling 1 0.0000 

GO:0006915 activation of apoptosis 1 0.0000 

GO:0006919 activation of cysteine-type endopeptidase activity involved 
in apoptotic process 

1 0.0000 

GO:0006974 cellular response to DNA damage stimulus 1 0.0000 

GO:0006979 response to oxidative stress 1 0.0000 

GO:0007049 cell-division cycle 1 0.0000 

GO:0007154 cell communication 1 0.0000 

GO:0007159 Leukocyte adhesion 1 0.0000 

GO:0007160 cell-matrix adhesion 1 0.0000 

GO:0007173 EGFR signaling pathway 1 0.0000 

GO:0007173 epidermal growth factor receptor signaling pathway 1 0.0000 

GO:0007224 hedgehog signaling pathway 1 0.0000 

GO:0007224 smoothened signaling pathway 1 0.0000 

GO:0007265 Ras protein signal transduction 1 0.0000 

GO:0007268 neurotransmission 1 0.0000 

GO:0007269 neurotransmitter release 1 0.0000 

GO:0007286 spermatid development 1 0.0000 

GO:0007596 blood coagulation 1 0.0000 

GO:0008053 mitochondrial fusion 1 0.0000 

GO:0008285 inhibition of cell proliferation 1 0.0000 

GO:0008285 negative regulation of cell proliferation 1 0.0000 

GO:0008380 RNA splicing 1 0.0000 

GO:0009117 nucleotide metabolism 1 0.0000 

GO:0009299 mRNA synthesis 1 0.0000 

GO:0009299 mRNA transcription 1 0.0000 

GO:0009725 growth regulator 1 0.0000 

GO:0009826 cell elongation 1 0.0000 

GO:0009826 unidimensional cell growth 1 0.0000 

GO:0009888 histogenesis 1 0.0000 

GO:0012501 PCD 1 0.0000 

GO:0012501 programmed cell death 1 0.0000 

GO:0014065 phosphatidylinositol 3-kinase signaling 1 0.0000 

GO:0016071 mRNA metabolic process 1 0.0000 

GO:0016071 mRNA metabolism 1 0.0000 

GO:0016236 macroautophagy 1 0.0000 

GO:0016241 regulation of macroautophagy 1 0.0000 

GO:0016242 inhibition of macroautophagy 1 0.0000 

GO:0016242 negative regulation of macroautophagy 1 0.0000 
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GO:0016458 gene silencing 1 0.0000 

GO:0016525 inhibition of angiogenesis 1 0.0000 

GO:0019058 viral life cycle 1 0.0000 

GO:0019075 viral maturation 1 0.0000 

GO:0019722 calcium-mediated signaling 1 0.0000 

GO:0019835 cytolysis 1 0.0000 

GO:0023052 signaling process 1 0.0000 

GO:0030010 cell polarization 1 0.0000 

GO:0030032 lamellipodium formation 1 0.0000 

GO:0030097 hemopoiesis 1 0.0000 

GO:0030098 lymphocyte differentiation 1 0.0000 

GO:0030174 DNA replication licensing 1 0.0000 

GO:0030174 regulation of DNA-dependent DNA replication initiation 1 0.0000 

GO:0030183 B-cell differentiation 1 0.0000 

GO:0030261 chromosome condensation 1 0.0000 

GO:0030316 osteoclast differentiation 1 0.0000 

GO:0030334 regulation of cell migration 1 0.0000 

GO:0030593 neutrophil chemotaxis 1 0.0000 

GO:0031623 receptor internalization 1 0.0000 

GO:0032147 activation of protein kinase activity 1 0.0000 

GO:0032147 protein kinase activation 1 0.0000 

GO:0032196 transposition 1 0.0000 

GO:0032602 chemokine production 1 0.0000 

GO:0032606 type I interferon production 1 0.0000 

GO:0032613 interleukin-10 production 1 0.0000 

GO:0032616 IL-13 production 1 0.0000 

GO:0032616 interleukin-13 production 1 0.0000 

GO:0032620 IL-17 production 1 0.0000 

GO:0032620 interleukin-17 production 1 0.0000 

GO:0032776 cytosine methylation 1 0.0000 

GO:0034614 cellular response to reactive oxygen species 1 0.0000 

GO:0034614 cellular response to ROS 1 0.0000 

GO:0035188 hatching 1 0.0000 

GO:0036074 metaplastic ossification 1 0.0000 

GO:0036207 activation of histone gene expression 1 0.0000 

GO:0036215 response to SCF 1 0.0000 

GO:0036215 response to stem cell factor 1 0.0000 

GO:0036324 VEGFR-2 signaling pathway 1 0.0000 

GO:0036481 intrinsic apoptotic signaling pathway in response to 
hydrogen peroxide 

1 0.0000 

GO:0042048 olfactory behavior 1 0.0000 

GO:0042110 T-lymphocyte activation 1 0.0000 

GO:0042493 drug resistance 1 0.0000 

GO:0042552 myelination 1 0.0000 

GO:0043161 proteasomal pathway 1 0.0000 

GO:0043491 Akt signaling 1 0.0000 

GO:0043491 protein kinase B signaling 1 0.0000 

GO:0043542 endothelial cell migration 1 0.0000 

GO:0043687 post-translational protein modification 1 0.0000 

GO:0044546 NLRP3 inflammasome activation 1 0.0000 
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GO:0044838 cell quiescence 1 0.0000 

GO:0044838 cellular quiescence 1 0.0000 

GO:0045580 regulation of T-cell differentiation 1 0.0000 

GO:0045730 oxidative burst 1 0.0000 

GO:0046323 glucose import 1 0.0000 

GO:0046323 glucose uptake 1 0.0000 

GO:0048041 focal adhesion assembly 1 0.0000 

GO:0048041 focal adhesion formation 1 0.0000 

GO:0048286 alveolarization 1 0.0000 

GO:0048286 lung alveolus development 1 0.0000 

GO:0048468 cell development 1 0.0000 

GO:0050853 B-cell receptor signaling pathway 1 0.0000 

GO:0051028 mRNA transport 1 0.0000 

GO:0051322 anaphase 1 0.0000 

GO:0051607 antiviral response 1 0.0000 

GO:0051726 cell cycle regulator 1 0.0000 

GO:0055085 membrane transport 1 0.0000 

GO:0055085 transmembrane transport 1 0.0000 

GO:0060291 LTP 1 0.0000 

GO:0060348 bone development 1 0.0000 

GO:0060425 lung morphogenesis 1 0.0000 

GO:0070265 Necrotic cell death 1 0.0000 

GO:0070309 lens fiber cell morphogenesis 1 0.0000 

GO:0070507 regulation of microtubule cytoskeleton organization 1 0.0000 

GO:0070527 platelet aggregation 1 0.0000 

GO:0070555 response to IL-1 1 0.0000 

GO:0070555 response to interleukin-1 1 0.0000 

GO:0071605 MCP-1 production 1 0.0000 

GO:0071888 macrophage apoptosis 1 0.0000 

GO:0072584 Caveolae-mediated endocytosis 1 0.0000 

GO:0072584 caveolin-mediated endocytosis 1 0.0000 

GO:0072608 interleukin-10 secretion 1 0.0000 

GO:0072615 IL-17A secretion 1 0.0000 

GO:0072643 interferon-gamma secretion 1 0.0000 

GO:0072672 neutrophil extravasation 1 0.0000 

GO:0075713 provirus integration 1 0.0000 

GO:0080005 photosystem stoichiometry adjustment 1 0.0000 

GO:0090148 membrane fission 1 0.0000 

GO:0097009 energy homeostasis 1 0.0000 

GO:0097087 IL-17A production 1 0.0000 

GO:0097166 lens epithelial cell proliferation 1 0.0000 

GO:0097320 plasma membrane tubulation 1 0.0000 

GO:0098754 detoxification 1 0.0000 

GO:0098792 xenophagy 1 0.0000 

GO:1903009 proteasome complex disassembly 1 0.0000 

GO:1903009 proteasome degradation 1 0.0000 

GO:1903409 reactive oxygen species biosynthetic process 1 0.0000 

GO:1904019 epithelial cell apoptosis 1 0.0000 

GO:0001816 cytokine production 20 -0.0001 

GO:0033673 kinase inhibitor 11 -0.0001 
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GO:0042127 regulation of cell proliferation 5 -0.0001 

GO:0006468 protein phosphorylation 4 -0.0001 

GO:0007610 behavior 3 -0.0001 

GO:0030168 platelet activation 3 -0.0001 

GO:0032613 IL-10 production 3 -0.0001 

GO:0032635 IL-6 production 3 -0.0001 

GO:0042113 B cell activation 3 -0.0001 

GO:0007135 meiosis II 2 -0.0001 

GO:0000239 pachytene 1 -0.0001 

GO:0007411 axon guidance 1 -0.0001 

GO:0030041 actin polymerization 1 -0.0001 

GO:0051320 S-phase 28 -0.0002 

GO:0051726 cell cycle regulation 9 -0.0002 

GO:0006810 transport 8 -0.0002 

GO:0007612 learning 7 -0.0002 

GO:1990266 neutrophil migration 1 -0.0002 

GO:0007613 memory 28 -0.0003 

GO:0009566 fertilization 8 -0.0003 

GO:0030183 B cell development 1 -0.0003 

GO:0006954 inflammation 34 -0.0004 

GO:0006260 DNA replication 18 -0.0005 

GO:0001906 necrosis 9 -0.0005 

GO:0007165 signaling cascade 6 -0.0005 

GO:0045736 CDK inhibitor 4 -0.0006 

GO:0051092 NF-kappaB activation 4 -0.0005 

GO:0051235 retention 4 -0.0005 

GO:0048468 terminal differentiation 1 -0.0005 

GO:0000077 DNA damage checkpoint 5 -0.0006 

GO:0090398 cellular senescence 4 -0.0007 

GO:0000910 cytokinesis 3 -0.0006 

GO:0043066 pro-survival 1 -0.0006 

GO:0007059 chromosome segregation 6 -0.0007 

GO:0006915 apoptotic cell death 5 -0.0007 

GO:2000145 regulation of cell motility 2 -0.0009 

GO:0031175 neurite outgrowth 1 -0.0009 

GO:0007067 mitosis 4 -0.0013 

GO:0051298 centrosome duplication 2 -0.0015 

GO:0009653 morphogenesis 3 -0.0016 

GO:0008283 cell proliferation 45 -0.0018 

GO:0040007 growth 97 -0.0020 

GO:0009056 degradation 23 -0.0026 

GO:0006351 transcription 74 -0.0027 

GO:0016477 cell migration 18 -0.0031 

GO:0051726 tumor suppressor 28 -0.0046 

GO:1901987 cell cycle control 2 -0.0046 

GO:0008219 cell death 20 -0.0050 

GO:0006914 autophagy 20 -0.0051 

GO:0051225 spindle assembly 12 -0.0051 

GO:0051225 spindle formation 3 -0.0051 

GO:0051323 metaphase 7 -0.0052 
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GO:0007126 meiosis 2 -0.0053 

GO:0046960 sensitization 9 -0.0062 

GO:0065007 regulation 81 -0.0065 

GO:0009058 formation 71 -0.0118 

GO:0016310 phosphorylation 309 -0.0121 

GO:0023052 signaling 317 -0.0151 

 

 



 
 

 




