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techniques, on peut dZcouvrir une suite de liens logiques cruciaux dans une grande
collection de documents (par exemple, la littZature biomZicale) qu@ serait
difficile de traiter par un humain avec des mZhodestraditionnelles La plupartdes
t%ochesle fouilles de donnZestextuelles dZbutent par une t%he de recherche
ddnformation (RI), ou recherche documentaires (RD).

Provenant de la bibliomzrie, I'analyse de r&Zrences bibliomzriques (White
2003, Liu 1993) a AZ employZe pour visualiser un domaine dGtude par
l'intermZdiaire d'une tranche reprZsentative de sa littZrature. Les techniques utilisant
des rZseaux de co-citation permettent de grouper des documents par paradigme
scientifique (Noyons et al. 1999). Braam et al. (1991) ont ZudiZ les co-citations
comme un outil pour catZgoriser automatiquenent les spZcialitZsdes domaines
scientifiques. 1ls ont constatZ que la combinaison de I'analyse de mot-clZ et de
I'analysede co-citationsZtaitutile pourindiquer lateneur cognitive des publications.

Peters et al. (1995) sont allZs plus lain, ils ont explorZ les relations de citations et
la ressemblance cognitive dans les articles scientifiques. Les similitudes des profils
des mots des publications qui ont AZ bibliographiquement couplZes ~ un article
fortement citZ ont ZtZ comparZes aux publications qui nont pas AZ
bibliographiquement couplZes ~ cet article spZcifique. Une relation statistiquement
significative a ZtZ Ztablieentrele contenudes articles et leurs citations partagZes
(Wu et Crestani, 2003 ; Soborrof et al. 2001). Cette propriAZ a notamment AZ
exploitZe pour gZnZrer automatiquement des jugements de pertinences dans une
t%ochderecherchalOarticlesimilaires dans MEDLINE (Thahriti et al. 2005).

1.2. Basedeconnaissanceswiss-Prot

I sGgit d@ine base de donnZes de sZquences de protZines avec un niveau AevZ
d'annotations, telle que la description de la fonction d'une protZine, de sa structure,
de ses variants et des maladies pouvant stre causZ par ces variants. La figure 1
montre un exemple d@ne entrZe UniProtk B/Swiss-Prot avec quelques unes des
lignes (champs) qui la composent. Ces annotations sont gZnZZes par une Zguipe
d@ne centaine de biologistes qui recherchent et compilent les connaissances sur une
protZinedonnZeenfouillant la littZraturepubliZesur cettedernisre. Les articlesqui,
par ce biais, ont ZtZutilisZspour produirelGnnotation sont r&AZrencZs dans |@ntrZe
delaprotZine.

On peut schZmatiquement dZcrire la t%he d@nnotation d@niProtK B/Swiss-Prot
comme une t%he de catZgorisation dans un vocabulaire contr™Z comme la CGene
Ontology E (GO). DiffZrentes Audes, par exemple dans le cadre de la campagne
dOZvaluatioBioCreative(Blaschke et al., 2005), ont 27 mises en place afin dOuler
les annotateurs dans leurs t%hes. En plus de ces t%hes de classification pure, dans
la Gene Ontology ou dans d@utres systemes terminologiques (Ruch 2006),
IGnnotation en protZomique fonctionnelle requiert Zgalement des t%hes



