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techniques, on peut dŽcouvrir une suite de liens logiques cruciaux dans une grande 
collection de documents (par exemple, la littŽrature biomŽdicale) quÕil serait 
difficile de traiter par un humain avec des mŽthodes traditionnelles. La plupart des 
t‰ches de fouilles de donnŽes textuelles dŽbutent par une t‰che de recherche 
dÕinformation (RI), ou recherche documentaires (RD). 

Provenant de la bibliomŽtrie, l'analyse de rŽfŽrences bibliomŽtriques (White 
2003, Liu 1993) a ŽtŽ employŽe pour visualiser un domaine dÕŽtude par 
l'intermŽdiaire d'une tranche reprŽsentative de sa littŽrature. Les techniques utilisant 
des rŽseaux de co-citation permettent de grouper des documents par paradigme 
scientifique (Noyons et al. 1999). Braam et al. (1991) ont ŽtudiŽ les co-citations 
comme un outil pour catŽgoriser automatiquement les spŽcialitŽs des domaines 
scientifiques. Ils ont constatŽ que la combinaison de l'analyse de mot-clŽ et de 
l'analyse de co-citations Žtait utile pour indiquer la teneur cognitive des publications. 

Peters et al. (1995) sont allŽs plus loin, ils ont explorŽ les relations de citations et 
la ressemblance cognitive dans les articles scientifiques. Les similitudes des profils 
des mots des publications qui ont ŽtŽ bibliographiquement couplŽes ˆ  un article 
fortement citŽ ont ŽtŽ comparŽes aux publications qui n'ont pas ŽtŽ 
bibliographiquement couplŽes ˆ  cet article spŽcifique. Une relation statistiquement 
significative a ŽtŽ Žtablie entre le contenu des articles et leurs citations partagŽes 
(Wu et Crestani, 2003 ; Soborrof et al. 2001). Cette propriŽtŽ a notamment ŽtŽ 
exploitŽe pour gŽnŽrer automatiquement des jugements de pertinences dans une 
t‰che de recherche dÕarticles similaires dans MEDLINE (Tbahriti et al. 2005). 

1.2. Base de connaissance Swiss-Prot 

Il sÕagit dÕune base de donnŽes de sŽquences de protŽines avec un niveau ŽlevŽ 
d'annotations, telle que la description de la fonction d'une protŽine, de sa structure, 
de ses variants et des maladies pouvant • tre causŽ par ces variants. La figure 1 
montre un exemple dÕune entrŽe UniProtKB/Swiss-Prot avec quelques unes des 
lignes (champs) qui la composent. Ces annotations sont gŽnŽrŽes par une Žquipe 
dÕune centaine de biologistes qui recherchent et compilent les connaissances sur une 
protŽine donnŽe en fouillant la littŽrature publiŽe sur cette derni•re. Les articles qui, 
par ce biais, ont ŽtŽ utilisŽs pour produire lÕannotation sont rŽfŽrencŽs dans lÕentrŽe 
de la protŽine.  

On peut schŽmatiquement dŽcrire la t‰che dÕannotation dÕUniProtKB/Swiss-Prot 
comme une t‰che de catŽgorisation dans un vocabulaire contr™lŽ comme la Ç Gene 
Ontology È (GO). DiffŽrentes Žtudes, par exemple dans le cadre de la campagne 
dÕŽvaluation BioCreative (Blaschke et al., 2005), ont ŽtŽ mises en place afin dÕaider 
les annotateurs dans leurs t‰ches. En plus de ces t‰ches de classification pure, dans 
la Gene Ontology ou dans dÕautres syst•mes terminologiques (Ruch 2006), 
lÕannotation en protŽomique fonctionnelle requiert Žgalement des t‰ches 
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