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Résume

Nous décrivons une méthodologie d’acquisition de relations sémantiques a partir de corpus, basée sur une
analyse des fonctions syntaxiques. Cette méthodologie tend a construire et a enrichir des ontologies et des
annotations sémantiques de maniéere coopérative, afin de pouvoir optimiser la recherche d’informations sur le
web au travers d’un moteur d’inférences.
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1. Introduction

La capitalisation des connaissances dans le domaine biomédical devient un enjeu
important ; devant la masse considerable de données sur le domaine, le besoin de structurer
et d’ ordonner ces connaissances nécessite une automatisation au moins partielle de la tache.
L' objectif est d’aider a I'élaboration d’une mémoire de communauté, en recensant des
corrélations entre géenes et maladies du systéme nerveux central. Pour ce faire, il est
nécessaire que la recherche d information s’appuie sur un web construit sémantiquement,
reposant sur des ontologies du domaine et des documents annotés sémantiquement. Pour
cela le moteur d’inférences CORESE [1] traite des métadonnées en RDF(S) qu'’il traduit en
Graphes Conceptuels [2] améliorant ainsi la recherche d’ informations.

2. Contexte

Afin de transformer des données hétérogenes pour les intégrer dans un web sémantique,
nous proposons une approche d'analyse linguistique de corpus visant a construire semi-
automatiquement une ontologie ou des annotations sémantiques. Cela se traduit par une
extraction de connaissances faisant émerger des hiérarchies consensuelles de types
conceptuels et relationnels qui doivent expliciter les idées implicites des documents du web.
Comme il est souligné dans [3], il est important de s attacher a faire émerger les relations
sémantiques dans le domaine de la génomique puisque la fonction des genes est
I'information essentielle a découvrir. Nous nous focalisons donc plus particulierement sur
I'extraction de relations sémantiques reposant sur une analyse des fonctions syntaxiques.
Nous partons de I'hypothése que plusieurs schémas syntaxiques puissent référer a une
méme structure conceptuelle. Ainsi si I'on prend exemple sur les objectifs des projets
MetaMap et SemRep [4] nous devrions pouvoir acquerir des connaissances du style :
hypoxaemia TRIGGER cardiovascular events IN dialysis patients. En revanche pour
parvenir a ce degré de granularité des connaissances, nous devons pouvoir distinguer la
fonction de chaque argument d'une fonction génomique. Cette granularité est également
nécessaire pour désambiguiser les expressions telles que inhibitor protein et enzyme
inhibitor puisqu’ici I'enzyme et la protéine ne jouent pas le méme role dans la fonction
d'inhibition. Par exemple nous devrions pouvoir reconnaitre pour une fonction d’ inhibition
quel est I'argument inhibant, I'argument inhibé, la localisation ou a lieu cette inhibition, etc.

3. Meéthode

Dans un premier temps nous Nous appuyons sur des ontologies et des outils de structuration
des connaissances déja existants: la GeneOntology, et I'UMLS par I'intermédiaire de



MetaMap [4] qui permet de trouver les concepts du domaine biomédical, des divers
domaines de specialité, ainsi que les concepts plus génériques correspondants.

Notre approche d'acquisition de relations sémantiques s'appuie essentiellement sur les
schémas de sémantique lexicale basés sur les dépendances syntaxiques [5, 6]. Il y a
plusieurs avantages a s'appuyer sur ce type de modeles: tout d'abord la structure
sémantique est suffisamment granulaire, de méme que I’ interface syntaxe-sémantique est au
ceeur de la problématique de ce type de modéle, avec une recherche de correspondance
entre les relations grammaticales (e.g., Sujet, Objet, etc.) et les roles sémantiques des
arguments (e.g., inhibant, inhibé, etc.). Enfin, plusieurs schémas syntaxiques peuvent référer
a une méme structure sémantique, en n’étant pas contraint par les catégories lexicales (e.g.,
inhibition, inhibit, inhibitor vont tous trois référer a une seule structure sémantique).

Notre méthode est coopérative, i.e., elle se compose de différentes étapes ou éventuellement
lors de chacune d'elle un expert du domaine peut intervenir pour valider les connaissances
extraites. La méthode débute par la phase de constitution du corpus, ou nous avons
sélectionné environ 5000 résumés de la base Medline, traitant du type de corrélations
recherchées. Ensuite, nous effectuons sur le corpus une extraction terminologique (nous
utilisons en I'occurrence les outils Nomino [7], Fastr [8]) qui va nous servir a faire émerger
les termes du domaine récurrents. Ainsi, dialyss patient sera considéré comme un terme a
part entiere. Pour chaque terme on cherche s'il est ou non déja recensé dans une des
ontologies. Parallelement, on effectue sur le corpus une phase d'extraction des relations
grammaticales en utilisant le shallow parser RASP [9]. Les dépendances syntaxiques qui en
résultent seront exploitées pour I’ élaboration de schémas lexico-syntaxiques. Ces schémas
fonctionnent sur le principe que plusieurs structures syntaxiques renvoient a une méme
relation sémantique. Ainsi les deux structures syntaxiques hypoxaemia triggers
cardiovascular events in dialysis patients et hypoxaemia as a trigger of cardiovascular
events in dialyss patients sont conceptuellement identiques sur le fait qu'une action de
déclenchement possede un réle sémantique de déclenchant, de déclenché et de domaine
d’action. Chaque document est annoté par un schéma représentant une relation sémantique
prenant pour arguments les concepts des ontologies d'apres les termes extraits. Le
document de notre exemple aurait donc pour déclenchant le concept HYPOXAEMIA trouve
dans I'UMLS ; en revanche le domaine d’action resterait le terme extrait dialysis patient
puisque recense dans aucune des ontologies.

Ainsi nous voulons souligner dans ce papier que I'analyse linguistique reposant sur les
dépendances syntaxiques est particulierement bien adaptée pour I'émergence de fonctions
géniques pour une annotation sémantique cohérente des données biomédicales du web.
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