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RÉSUMÉ. Dans le domaine biomédical, l’emploi de termes spécialisés est la clef de l’accès à l’in-
formation. Mais dans la plupart des langues indo-européennes, ces termes sont des construc-
tions morphologiques complexes. Dans cet article, nous cherchons à identifier les différents
éléments de sens composant ces termes et utilisons ces analyses pour améliorer la recherche
d’information biomédicale. Nous présentons en particulier une approche automatique combi-
nant alignement avec une langue pivot et apprentissage analogique permettant une analyse
morphologique fine des termes. Ces analyses morphologiques sont utilisées pour améliorer
l’indexation des documents médicaux. Les expériences rapportées dans cet article montrent
le bien-fondé de cette approche avec des améliorations de MAP de +10% par rapport à un
système de RI standard.

ABSTRACT. In the biomedical field, the key to access information is the use of specialized terms.
However, in most of Indo-European languages, these terms are complex morphological struc-
tures. The aim of the presented work is to identify the various meaningful components of these
terms and use this analysis to improve biomedical information retrieval. We present an ap-
proach combining an automatic alignment using a pivot language, and an analogical learning
that allows an accurate morphological analysis of terms. These morphological analysis are
used to improve the indexing of medical documents. The experiments reported in this paper
show the validity of this approach through improvements in MAP of 10 % compared to a stan-
dard IR system.

MOTS-CLÉS : Morphologie, domaine biomédical, alignement, apprentissage analogique, indexa-
tion morpho-sémantique.
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1. Introduction

Dans le domaine biomédical plus encore que dans d’autres domaines, l’em-
ploi de termes spécialisés est la clef de l’accès à l’information. Ainsi, le thésaurus
MeSH®(Medical Subject Headings -    !"#$!"%&!'()*$+,&) est développé pour
indexer la célèbre base documentaire PubMED (   !-./$+0!'()). Mais dans la plu-
part des langues indo-européennes, ces termes bio-médicaux se caractérisent par une
grande complexité morphologique : ils sont le plus souvent issus de la composition
dite néo-classique, de plusieurs racines, préfixes, et suffixes gréco-latins, et sont sujets
à des variations. La maîtrise de cette complexité morphologique est donc essentielle
pour la recherche d’information.

Dans cet article, nous nous intéressons à une technique d’analyse morphologique
des termes bio-médicaux et à son utilisation dans une problématique de recherche
d’information. Plus précisément, nous présentons une technique permettant de dé-
composer les termes en composants morphologiques, les morphes1, et d’associer à
ces derniers des informations sémantiques. Ces décompositions et les informations
sémantiques associées sont ensuite exploitées pour permettre une indexation souple
des documents dans un système de recherche d’information. Au contraire des travaux
existants dans ce domaine (Deléger et al., 2008, Markó et al., 2005a), qui sont résolu-
ment basés sur l’expertise humaine, notre technique de décomposition est automatique
et exploite les données existantes dans le domaine biomédical.

L’idée au cœur de notre technique de décomposition est d’exploiter l’aspect mul-
tilingue des bases terminologiques qui existent dans le domaine bio-médical. Nous
utilisons le japonais comme langue pivot, et plus précisément les termes écrits en kan-
jis (charactères chinois utilisés en japonais), pour mener la décomposition des termes
dans une autre langue à l’aide d’une technique d’alignement (Claveau et al., 2011).
En plus d’aider à la décomposition des termes, les kanjis servent aussi à étiqueter les
morphes et fournissent ainsi une sorte de représentation sémantique. Ainsi, le terme
anglais photochimiotherapy correspond au terme japonais par光化学法 ; l’aligne-
ment de ces deux termes mène à la décomposition suivante : photo ↔光 (’lumière’
en japonnais), chimio ↔ 化学 (’chimie’), therapie ↔ 法 (’therapie’, ’traitement’).
Comme cet exemple l’illustre, chaque morphe est associé à des kanjis qui peuvent
servir de descripteurs plus souples que les termes eux-mêmes pour indexer des do-
cuments. Nous montrons en particulier dans cet article comment les correspondances
construites entre morphes et kanjis peuvent être exploitées de différentes façons pour
améliorer les résultats d’un système de recherche d’information.

L’analyse morphologique et l’indexation des documents qu’elle permet dépendent
donc de l’étape essentielle d’alignement entre morphes et kanjis. Celle-ci est mise
en œuvre par une technique originale, adaptée aux données traitées, reposant sur un
algorithme Forward-Backward et par de l’apprentissage analogique. Après une des-

1. Dans cet article, nous distinguons les morphes, signes linguistiques élémentaires (segments),
des morphèmes, classes d’équivalences de morphes partageant un signifié identique et des si-
gnifiants proches (Mel’čuk, 2006).
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cription des travaux connexes en section 2, nous présentons cette technique d’aligne-
ment initialement proposée dans (Claveau et al., 2011) et ses résultats en terme de
décomposition morphologique en sections 3 et 4. L’utilisation des produits de ces dé-
compositions dans un contexte de recherche d’information est détaillée en section 5.
Les résultats obtenus sur une collection biomédicale sont présentés dans la section 6.

2. Travaux connexes

La morphologie a été étudiée dans de nombreux cadres (lexicologie, terminolo-
gie, recherche d’information...). Comme nous l’avons expliqué précédemment, elle
tient un rôle particulier dans le domaine biomédical où les termes sont issus d’opé-
rations morphologiques complexes mais régulières et productives. Malheureusement,
au contraire des terminologies, très largement développées dans le domaine biomé-
dical, il n’existe pas de bases de données de morphes enrichis avec des informations
sémantiques, complètes et maintenues. Par ailleurs, la décomposition d’un terme en
morphes, qui permettrait de tirer parti d’une telle base, reste aussi un problème. No-
tons enfin que les outils communément employés en RI pour tenir compte de la mor-
phologie, notamment la racinisation, sont inadaptés à la complexité des constructions
morphologiques à traiter.

En ce qui concerne l’utilisation de la morphologie comme outil d’analyse de
termes ou de mots, il convient de distinguer deux visions du problème. Dans la vi-
sion lexématique, des relations sémantiques entre mots sont détectées en s’appuyant
sur leur forme, mais sans besoin de décomposition (Grabar et al., 2002, Claveau et
al., 2005, par exemple). À l’opposé de cet emploi implicite de la morphologie, la
vision morphémique repose sur une décomposition en morphe en préalable à tout trai-
tement. Beaucoup de travaux se placent dans ce cadre, qui est aussi celui adopté dans
nos travaux. Les approches existantes sont soit fortement manuelles (Deléger et al.,
2008, Markó et al., 2005a), ou plus automatiques. Dans ce dernier cas, les morphes
sont souvent détectés comme des séquences de lettres répétées dans les mots d’un
lexique (Kurimo et al., 2010). Mais de telles techniques n’associent aucune infor-
mation sémantique aux morphes détectés. À notre connaissance, aucune étude avant
notre approche n’a exploré l’utilisation d’une langue pivot pour mener l’analyse mor-
phologique. Cela s’explique par trois particularités du domaine que nous traitons : la
morphologie biomédicale est connu pour être très régulière, la composition y est très
utilisée, on dispose de ressources mutilingues.

D’un point de vue technique, l’utilisation d’une terminologie bilingue est à rap-
procher des travaux en translittération, notamment du Katakan ou de l’Arabe (Tsuji et
al., 2002, Knight et al., 1998, par exemple), ou même de traduction et de phonétisa-
tion. Le passage par la phonétique, souvent utilisé dans ce type de travaux, n’a pas de
sens dans notre cas, de par la nature de l’écriture par kanji et par le fait que les termes
en japonais et ceux en français ou anglais n’ont aucune raison d’être phonétiquement
proches. Dans ce cadre, citons aussi les travaux de (Morin et al., 2010) qui proposent
de mettre en correspondance des termes en kanjis avec des termes en français en uti-



44 Vincent Claveau, Ewa Kijak

lisant des règles s’appuyant sur des indices morphologiques. Cependant, dans ce cas
encore, les règles doivent être constituées à la main par un expert. De plus, ce travail ne
s’intéresse qu’à un cas bien précis d’opération morphologique issue de la dérivation,
et n’est pas adapté à traiter de la composition, l’opération morphologique régissant les
composés néo-classiques. Rappelons enfin que des méthodes de traduction de termes
biomédicaux considérant les termes comme de simples séquences de lettres ont été
proposées (Claveau, 2009). Même si le but est différent, ces méthodes partagent lo-
giquement certaines similarités avec l’approche présentée dans cet article. En effet,
elles reposent sur des alignements des termes au niveau des lettres. Cela est effectué
le plus souvent avec des algorithmes d’alignement 1-1, c’est-à-dire uniquement ca-
pables d’aligner une lettre (ou un caractère vide) du terme de la langue source avec
un caractère du terme de la langue cible. Cependant, d’autres travaux récents sur la
phonétisation ont souligné l’intérêt d’utiliser des algorithmes d’alignement many-to-
many (Jiampojamarn et al., 2007). C’est ce type d’algorithme qui sert de base à notre
système de décomposition qui est présenté dans la section suivante.

Enfin, en ce qui concerne les traitements morphologiques en recherche d’infor-
mation, la littérature est très riche. Le lecteur intéressé peut se reporter à (Moreau et
al., 2005) pour un panorama très complet. Si les résultats constatés dans ces études
dépendent de nombreux facteurs (langue, outil morphologique, taille de la collection,
domaine...), un consensus se dégage pour ce qui est des traitements simples comme la
racinisation (stemming). Les outils de racinisation, simples et disponibles, permettent
en effet d’améliorer les résultats d’un système de RI dans la plupart des cas. La lem-
matisation, plus rare en RI, montre aussi de bons résultats. Il est important de no-
ter que les seuls phénomènes morphologiques pris en compte par ces outils sont la
flexion et la dérivation. La composition leur reste inaccessible puisqu’ils travaillent
principalement sur les suffixes des mots. Plus récemment, les techniques d’analyse
morphologique développées dans le cadre de MorphoChallenge ont été appliquées à
des problèmes de RI (Kurimo et al., 2009). Les auteurs ont là-aussi constaté un gain
pour quelques langues, notamment le finnois, très compositionnel, mais les résultats
sur l’anglais sont largement moins bons qu’en utilisant un simple stemming de Porter.

3. Décomposition par alignement

Comme nous l’avons expliqué, notre technique de décomposition repose sur l’ali-
gnement avec des termes d’une langue pivot. Cette approche fait donc l’hypothèse
que les termes en kanjis ont des constructions parallèles à celles des termes dans la
langue étudiée. Cette hypothèse peut paraître forte, mais les résultats donnés ci-après
montrent que cette hypothèse est raisonnable dans la plupart des cas. Il est important
de noter que l’utilisation des kanjis n’est pas fortuite. Ils n’ont pas de morpholgie
qui s’y appliquent, leur forme est donc invariable quelle que soit leur position dans
le terme. De ce fait, envisager leur segmentation revient à examiner peu de combi-
naisons, contrairement à un terme en alphabet latin contenant beaucoup de lettres. Ils
sont indépendants des racines gréco-latines employées en français ou en anglais, ce
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qui empêche d’apprendre des régularités qui seraient fortuites. Enfin, toujours grâce
à l’absence de morphologie, leur sens est directement exploitable à l’aide de diction-
naires, contrairement à des morphèmes. C’est différents point en font un excellent
langage pivots par rapport à d’autres alternatives comme l’allemand.

La technique d’alignement que nous utilisons repose sur un algorithme
Expectation-Maximization (EM) (Jiampojamarn et al., 2007, pour un exemple d’uti-
lisation), rappelé dans la sous-section suivante. La seconde sous-section présente la
modification apportée à cet algorithme pour prendre en compte au mieux les spécifi-
cités morphologiques de nos données (Claveau et al., 2011).

3.1. Alignement EM

L’algorithme d’alignement est relativement standard : il s’agit d’un algorithme
Baum-Welch étendu pour pouvoir gérer des sous-séquences de symboles et non seule-
ment des alignements 1-1. Les longueurs maximales des sous-séquences dans la
langue 1 et dans la langue 2 sont données en paramètres et notées maxX et maxY

ci-après. Dans notre cas, l’algorithme prend en entrée des termes dans la langue étu-
diée (anglais ou français) avec leur traduction en kanji. Ces paires sont issues de bases
terminologiques multilingues, en particulier de l’UMLS.

Pour chaque paire de termes (xT , yV ) à aligner (T et V sont les longueurs des
termes en caractères/kanjis), l’algorithme EM (algorithme 1) procède de la manière
suivante. La phase d’Expectation recense les comptes partiels de tous les alignements
possibles entre sous-séquences de kanjis et de caractères. Ces comptes sont conservés
dans la table γ ; ils sont ensuite utilisés dans la phase de Maximization pour estimer
les probabilités d’alignement de la table δ.

La phase d’Expectation implémente une approche forward-backward (algo-
rithme 2) : elle estime les probabilités forward notées α et backward notées β. À
chaque position t, v d’une paire de termes, αt,v est la somme des probabilités de tous
les alignements possibles du début des termes jusqu’à ces positions (xt

1
, yv

1
), calculés

à partir des probabilités d’alignement courantes contenues dans δ (voir algorithme 4).
De manière similaire, βt,v est calculé en considérant la fin des termes (xT

t , y
V
v ). Ces

probabilités α et β sont ensuite utilisées pour re-estimer les comptes de γ. Dans sa ver-
sion originale, la phase de Maximization (algorithme 3) consiste simplement à calculer
les probabilités δ en normalisant les comptes dans γ.

Algorithm 1 Algorithme EM

Input : liste de paires (xT , yV ) , maxX , maxY

while δ est modifié do

initialisation de γ à 0
for all paire (xT , yV ) do

γ = Expectation(xT , yV , maxX , maxY , γ)
δ = Maximization(γ)

return δ
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Algorithm 2 Expectation

Input : (xT , yV ) , maxX , maxY , γ
α := Forward-many2many( xT , yV , maxX , maxY )
β := Backward-many2many( xT , yV , maxX , maxY )
if αT,V > 0 then

for t = 1...T do

for v = 1...V do

for i = 1...maxX t.q. t− i ≥ 0 do

for j = 1...maxY t.q. v − j ≥ 0 do

γ(xt
t−i+1, y

v
v−j+1) +=

αt−i,v−jδ(x
t
t−i+1,y

v
v−j+1)βt,v

αT,V

return γ

Algorithm 3 Maximization
Input : γ
for all sous-séquence a t.q. γ(a, ·) > 0 do

for all sous-séquence b t.q. γ(a, b) > 0 do

δ(a, b) = γ(a,b)
Σx γ(a,x)

return δ

Algorithm 4 Forward-many2many

Input : (xT , yV ) , maxX , maxY

α0,0 := 1
for t = 0...T do

for v = 0...V do

if (t > 0 ∨ v > 0) then

αt,v = 0
if (v > 0 ∧ t > 0) then

for i = 1...maxX t.q. t− i ≥ 0 do

for j = 1...maxY t.q. v − j ≥ 0 do

αt,v += δ(xt
t−i+1, y

v
v−j+1)αt−i,v−j

return α

Ce processus EM est répété tant que les probabilités dans δ changent. Une fois la
convergence atteinte, les alignements sont finalement produits comme ceux maximi-
sant α(T, V ). En plus de ces alignements, nous conservons également les probabilités
d’alignement des sous-mots collectées dans δ, qui nous sont utiles pour des traitements
de certains termes en RI (cf. section 5.2).

Cette technique est assez proche de celle utilisée en traduction artificielle mais
quelques différences peuvent être soulignées. Cette approche ne permet pas de gérer
la distorsion, c’est-à-dire le ré-ordonnancement de morphes. Ces techniques intégrant
la distortion peuvent sembler plus adaptée puisqu’elle permettraient de lever notre hy-
pothèse sur l’ordonnancement similaire des morphes. Cependant, elles nécessitent de
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ce fait beaucoup plus de données d’entraînement sans assurer de meilleurs résultats
puisque la tâche d’estimation des paramètres du modèle d’alignement se trouve com-
plexifiée (voir à ce titre les résultats de GIZA++ présentés ci-après). En revanche, la
gestion de la fertilité, c’est-à-dire la possibilité d’avoir des sous-chaînes vides, n’est
pas présentée ici par souci de place mais peut être prise en compte simplement avec
cet algorithme.

3.2. Normalisation morphologique automatique

La phase de Maximization calcule simplement les probabilités de traduire une
sous-chaîne de kanjis en une sous-séquence de lettres. Les particularités de nos don-
nées, et plus précisément la variation morphologique, y est mal prise en compte, ce
qui conduit à dégrader les résultats. Par exemple, pour le kanji菌 (’bacteria’), la table
δ peut recenser plusieurs traductions : bactérie, ou bien bactério (comme dans bac-

tério/lyse), ou encore bactéri (dans myco/bactéri/ose), chacune avec une certaine
probabilité. Cette dispersion des probabilités pour un même morphème est préjudi-
ciable. L’adaptation que nous avons proposée a pour but de rendre la phase de Maxi-
mization capable de gérer ces différentes variantes, et donc de grouper les différents
morphes en un unique morphème. Pour ce faire, nous utilisons une technique simple
reposant sur le raisonnement analogique.

3.2.1. Analogie

Une analogie est une relation entre 4 éléments que nous notons a : b :: c : d et qui
peut se lire a est à b ce que c est à d (Lepage, 2000, pour un panorama complet). Les
analogies ont été utilisées dans beaucoup de problèmes de traitement automatique des
langues, notamment la traduction de phrases (Lepage, 2000) ou de termes (Langlais
et al., 2007, Langlais et al., 2008), ou la structuration de terminologie (Claveau et al.,
2005). Nous nous appuyons sur ces derniers travaux pour formaliser notre problème de
normalisation des morphes. Dans ce cadre, une analogie serait : dermato : dermo ::
hémato : hémo. Si l’on sait en plus que dermato et dermo sont deux morphes d’un
même morphème, on peut inférer que c’est aussi le cas pour hémato et hémo.

Comme pour la plupart des langues indo-européennes, les variations morpholo-
giques simples du français ou de l’anglais se font principalement par préfixation et
suffixation. Dans notre approche, ces analogies sont implémentées par des règles de
réécriture s’appliquant aux préfixes et aux suffixes : la règle de réécriture permettant
de passer de dermato à dermo permet aussi de passer de hémato à hémo. La
base est la plus longue sous-chaîne commune entre les deux morphes (notée lcss,
longest common substring). Dans l’exemple précédent, en notant ⊕ l’opérateur de
concaténation, cette règle de réécriture r serait : r = lcss(morph1,morph2) ⊖ ato ⊕

o.
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3.2.2. Normalisation par analogie

La méthode précédente est intéressante si l’on dispose d’exemples de morphes
que l’on sait appartenir au même morphème (comme dermato et dermo). Nous ne
disposons pas de tels exemples, mais il est possible d’utiliser une technique d’amor-
çage. Celle-ci consiste à considérer que deux morphes partageant une grande sous-
chaîne commune et connus dans γ comme traductions très probables d’une même
sous-chaîne de kanjis sont considérés comme des exemples. Ces amorces sont géné-
rées à chaque itération. À partir de ces amorces, les règles de réécriture de préfixation
et suffixation sont construites et permettent de trouver d’autres morphes en analogie
(au contraire des paires d’amorçage, celles-ci peuvent ne partager qu’une petite sous-
chaîne commune). Plus une règle s’applique souvent pour les amorces, plus elle peut
être considérée comme fiable. On conserve donc les règles les plus fiables à chaque
itération. Ce processus est donc entièrement automatique.

Tous les morphes détectés en analogie avec les amorces sont considérés comme
appartenant au même morphème. Il est donc maintenant possible d’estimer les proba-
bilités δ en prenant en compte les différentes variantes des morphes. Cette nouvelle
version de la Maximization assure que tous les morphes supposés appartenir au même
morphème aient des probabilités égales et renforcées.

4. Evaluation de l’alignement

4.1. Données et vérité terrain

Les données utilisées dans nos expériences sont issues du MetaThesaurus de
l’UMLS (Tuttle et al., 1990). Le MetaThésaurus groupe plusieurs terminologies dans
différents langages et associe à chaque terme un identifieur conceptuel unique (CUI).
Les CUI sont indépendants des langues et permettent donc d’extraire facilement des
listes de termes dans la langue souhaitée avec leurs équivalents en japonais. Dans
notre cas, nous nous sommes intéressés au français et à l’anglais. Dans ces deux cas,
nous ne considérons dans l’UMLS que les termes japonais écrit en kanjis et pour le
français ou l’anglais, que les termes simples, c’est-à-dire composés d’un seul mot. Un
marqueur de fin de terme (’ ;’) est ajouté à ces derniers pour distinguer les suffixes.

Ce sont finalement 14 000 paires de termes anglais-kanjis et 8 000 paires français-
anglais qui sont constituées. Parmi ces paires, 1 600 paires pour le français et 500 pour
l’anglais servent de vérité terrain pour évaluer notre approche. Elles ont été décom-
posées et alignées à la main et vont nous permettre d’évaluer les résultats de notre
technique d’alignement.
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4.2. Résultats d’alignement

Nous évaluons la performance de l’alignement en terme de précision : l’alignement
d’une paire de termes est considérée correcte si tous ses composants sont correctement
découpés et alignés (ce serait l’équivalent du sentence error rate en traduction).

Pour chaque paire, l’algorithme EM indique les probabilités de l’alignement pro-
posé. Il nous est donc possible de ne considérer que les alignements dont la probabilité
est supérieure à un certain seuil. En faisant varier ce seuil, on peut ainsi calculer une
précision en fonction du nombre de termes alignés (nombre de termes dont le score
est supérieur au seuil). Les figures 1 et 2 présentent respectivement les résultats obte-
nus sur les paires de test pour le français et l’anglais. L’influence de la normalisation
morphémique par analogie est illustrée en faisant apparaître les résultats d’alignement
avec et sans cette modification de l’algorithme. À des fins de comparaisons, nous rap-
portons aussi les résultats de GIZA++ (Och et al., 2003), un algorithme d’alignement
de référence dans le domaine de la traduction artificielle. Les différents modèles IBM
et paramètres associés disponibles dans GIZA++ ont été testés ; les courbes affichées
correspondent aux meilleurs résultats obtenus (IBM modèle 4 sans distorsion).
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Figure 1. Précision de l’alignement
français-kanji selon le nombre de paires
alignées
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Figure 2. Précision de l’alignement
anglais-kanji selon le nombre de paires
alignées

On note dans ces figures les très bons scores de notre approche, avec dans le pire
des cas (c’est-à-dire quand tous les alignements sont conservés), 70 % de précision
pour le français et 80 % pour l’anglais. Comme attendu, l’intérêt de la normalisation
morphémique apparaît clairement avec un gain constant d’environ 10 %. La norma-
lisation a aussi un autre intérêt calculatoire puisqu’elle réduit le nombre nécessaire
d’itérations de l’algorithme EM et permet donc une convergence plus rapide.

Un examen manuel des résultats montre sans surprise que la plupart des erreurs
sont causées par la mise en défaut de notre hypothèse de départ : certaines paires
ne se décomposent pas de la même façon en kanjis et dans l’autre langue considé-
rée. Par exemple, le terme français anxiolytiques se traduit en japonais par une suite
de kanji signifiant littéralement ’médicament pour la dépression’. Certaines erreurs
sont aussi causées par le fait qu’au moins un des deux termes n’est pas un composé
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Figure 4. Nuage d’affinités du 1er ordre
du suffixe ome

Figure 5. Nuage d’affinités du 2nd ordre
du morphème gastro

phèmes : chaque noeud reçoit une certaine quantité d’énergie qu’il propage, propor-
tionnellement au poids des arcs, à ses voisins ; on peut ainsi lister les nœuds ayant été
atteints, et la quantité d’énergie reçue illustre la proximité avec le nœud de départ. Par
exemple, la figure 4 montre, sous forme de nuages de tags, les morphèmes les plus
proches du morphème ome, un suffixe de termes liés au cancer. La taille et la couleur
des nœuds illustrent la proximité. Ces nœuds proches sont supposés conceptuellement
liés et doivent être des synonymes ou des quasi-synonymes de ome. Il est intéressant
de voir que non seulement des suffixes sont trouvés mais aussi des préfixes comme
onco.

L’alignement et la segmentation produits par notre algorithme rendent également
possible l’étude des cooccurrences des morphèmes anglais (ou français) entre eux. Il
est par exemple possible d’étudier les affinités de premier ordre, c’est-à-dire quels sont
les morphèmes fréquemment associés ensemble. Plus intéressant, on peut également
étudier les affinités de second ordre, c’est-à-dire les morphèmes partageant les mêmes
morphèmes cooccurrents (mêmes contextes). Les affinités de second-ordre doivent
nous permettre de grouper les morphèmes par paradigme. Par exemple, le nuage de
mots en figure 5 montre les morphèmes associés avec gastro (estomac) selon l’affinité
de second ordre. On constate comme attendu que ces voisins identifient pour la plupart
des organes, et les plus proches désignent des organes les plus proches de l’estomac.

Ces informations de différentes natures permettent d’identifier des relations entre
morphèmes et donc entre termes. L’évaluation directe des groupements produits n’est
pas possible faute de référence, mais ce sont ces informations qu’on se propose d’uti-
liser dans un système de RI, offrant ainsi une évaluation indirecte de la pertinence des
analyses morphologiques produites.
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5.2. Représentation morphémique pour la RI

Pour intégrer les informations morphologiques dans le système de RI, nous adop-
tons une représentation simple : les documents et les requêtes sont considérés comme
des sacs de morphèmes et de mots. Les morphèmes sont ceux obtenus par décom-
position des termes biomédicaux ou ceux obtenus par affinités de second ordre avec
ces premiers. Le but est bien sûr de pouvoir apparier une requête contenant un terme
comme stomachalgia avec un document contenant gastrodynia.

Lors de l’indexation de la collection, les termes sont donc décomposés. Deux cas
peuvent se présenter : soit le terme est un terme apparaissant dans les paires d’ali-
gnement, soit non. Dans le premier cas, nous récupérons sa décomposition telle que
produite par l’alignement. Dans le second cas, nous exploitons les probabilités col-
lectées dans la table δ pour générer la traduction la plus probable. Pour ce faire, nous
utilisons une approche très simple : les probabilités de traductions des morphes dans
δ sont utilisées dans un algorithme de Viterbi pour générer la traduction en kanji de
probabilité maximale. Nous n’utilisons pas de modèle de langue. Il est important de
noter que cette traduction produit en même temps la décomposition voulue du terme
initial en assignant à chacun des morphes sa traduction en kanjis. Ce processus de
traduction correspond donc bien à l’analyse morpho-sémantique d’un terme inconnu,
c’est-à-dire absent des paires utilisées pour l’alignement. Dans chacun de ces deux
cas, nous utilisons aussi un autre produit de l’alignement : il s’agit des règles de ré-
écriture. Collectées à la dernière itération de l’algorithme EM, celles-ci permettent
de détecter les morphes appartenant au même morphème. Elles nous permettent de
mettre en correspondance une requête contenant hemo avec un document contenant
haemo, hemato ou encore emia ;.

Une baseline et quatre systèmes d’indexation utilisant ces décompositions ont été
testés. Tous reposent sur un modèle vectoriel utilisant la pondération BM-25 d’Okapi
(Robertson et al., 1998) avec les valeurs standard pour les paramètres b, k1, k3. La
baseline fait une indexation classique des documents avec une racinisation de Porter.
1 – Le premier est basé morphème ; il considère simplement les morphèmes issus de
la décomposition des termes rencontrés dans les documents et les requêtes comme
des mots à indexer. La pondération du morphème tient compte de la probabilité de
décomposition ; elle est définie comme le produit de cette probabilité avec le poids du
morphème tel que fourni par le modèle de RI utilisé.
2 – Le second est basé kanjis ; les termes sont là-aussi décomposés, mais ce sont les
kanjis proches qui sont utilisés comme descripteurs. Ces kanjis proches sont ceux
identifiés dans le voisinage des morphes issus de la décomposition.
3 – Le troisième système reprend la représentation en morphème du premier système
mais étend les requêtes avec les affinités de premier ordre de leurs morphèmes. Les
extensions sont pondérées selon leur proximité dans le graphe et par le poids du mor-
phème qu’elles étendent.
4 – Le dernier système est identique au troisième mais utilise les affinités de second-
ordre pour étendre les requêtes.
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baseline (BM-25 Système Système
+ stemming) basé morphème basé kanji

MAP 29.93 33.94 (+13.4 %) 32.76 (+9.5 %)
IAP 31.74 35.55 (+12 %) 34.49 (+8.6 %)
R-prec 35.28 39.64 (+12.3 %) 38.59 (+9.4 %)
P@5 69.87 73.45 (+5.1 %) 71.70 (+2.6 %)
P@10 67.99 71.31 (+4.9 %) 69.65 (+2.4 %)
P@50 52.98 56.90 (+7.4 %) 55.24 (+4.3 %)
P@100 40.86 44.56 (+9.1 %) 43.39 (+6.2 %)
P@500 15.11 17.21 (+13.9 %) 16.92 (+12 %)
P@1000 8.72 10.10 (+15.86 %) 9.95 (+14.2 %)

Tableau 1. Performances des différents systèmes de RI sur la collection OHSUMED,
avec les requêtes TREC.

6. Expériences de RI biomédicale

6.1. Contexte expérimental

Pour les expériences rapportées ci-après, nous utilisons le jeu de données construit
pour la tâche de filtrage de la conférence TREC-9. Ce jeu de donnée s’appuie lui-
même sur la collection de document OHSUMED, qui est composée de 350 000 résumés
d’articles scientifiques extraits de MEDLINE. Dans TREC-9, 4 000 requêtes de filtrage
et leur jugement de pertinence ont été développés. Ces requêtes sont composées de
plusieurs champs : le sujet, qui est un terme MeSH, et une définition de ce terme. Bien
que développé initialement pour le filtrage, nous utilisons ce jeu de donnée comme
une collection standard de RI, et ne considérons que le champ sujet pour former nos
requêtes.

6.2. Résultats

La table 1 présente les résultats du système baseline et des deux premiers sys-
tèmes basés sur la représentation en morphèmes et en kanjis. Les performances des
différents systèmes y sont évaluées à l’aide des mesures usuelles : précision sur les
5, 10,... 1000 premiers documents (P@x), MAP, précision moyenne interpolée (IAP)
et R-précision.Pour vérifier la significativité des différences constatées entre les sys-
tèmes, nous effectuons un test statistique de Wilcoxon (p = 0.05) (Hull, 1993) ; les
différences avec le système baseline jugées non statistiquement significatives sont en
italiques.

Le sytème basé morphème, reposant donc simplement sur la décomposition des
termes et le regroupement en morphème, obtient de très bons résultats avec un gain
en MAP de 13 %. Comme attendu, la décomposition améliore plus particulièrement
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les performances en fin de liste (P@100 et supérieurs) puisqu’elle permet de ramener
des documents même s’ils ne contiennent pas les termes de la requêtes. Le système
basé kanji obtient des performances assez semblables. Le gain espéré de passer à une
représentation plus générique que les morphèmes n’est pas réalisé. Il semble que cette
représentation soit trop générique pour certaines requêtes et apporte peu d’information
supplémentaire par rapport au morphème pour d’autres. Par ailleurs, aucune sélection
n’est faite sur les morphèmes à traduire ou non, et certains kanjis trouvés en traduc-
tion ont des propriétés (fréquence documentaire) différentes du morphème de départ
puisqu’ils peuvent se trouver comme traduction de différents morphèmes. Une tech-
nique de pondération tenant compte des fréquences documentaires initiales semble
une perspective importante pour développer ce type de système.

Le tableau 2 illustre les résultats des deux derniers systèmes proposés reposant sur
l’extension de requêtes. Les systèmes à base d’extension ont des résultats plus contras-

baseline (BM-25 Système avec Système avec
+ stemming) affinités 1er ordre affinités 2nd ordre

MAP 29.93 34.40 (+14.9 %) 28.74 (-3.9 %)
IAP 31.74 36.63 (+15.4 %) 30.80 (-2.9 %)
R-prec 35.28 39.92 (+13.2 %) 34.38 (-2.6 %)
P@5 69.87 71.76 (+2.7 %) 68.65 (-1.7 %)
P@10 67.99 70.46 (+3.6 %) 66.20 (-2.6 %)
P@50 52.98 56.30 (+6.7 %) 50.50 (-4.68 %)
P@100 40.86 44.69 (+9.4 %) 39.07 (-4.38 %)
P@500 15.11 17.98 (+18.9 %) 15.01 (-0.64 %)
P@1000 8.72 10.56 (+21.1 %) 8.77 +0.66 %)

Tableau 2. Performances des différents systèmes de RI sur la collection OHSUMED,
avec les requêtes TREC.

tés. L’extension à l’aide d’affinités du premier ordre donne de très bons résultats, avec
une précision un peu dégradée en début de liste mais un rappel amélioré. En revanche,
les affinités de second ordre produisent des résultats largement moins bons qu’avec la
décomposition morphologique seule. Il semble que ces affinités soient trop éloignées
sémantiquement et ramènent trop de documents jugés non pertinents.

7. Conclusion et perspectives

Bien que la morphologie soit étudiée de longue date en RI, et malgré la dispo-
nibilité d’outils simples comme les stemmers, la morphologie reste un enjeu d’im-
portance, au même titre que d’autres phénomènes linguistiques pouvant sembler plus
complexes à modéliser. Comme nous l’avons vu, les outils actuels ne sont pas suffi-
sants lorsqu’ils sont confrontés à des opérations morphologiques compliquées comme
celles ayant cours dans le domaine médical. À ce titre, nos résultats s’inscrivent dans
la continuité de ceux rapportés par d’autres sur l’intérêt de prendre en compte ces
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phénomènes (Markó et al., 2005a, Deléger et al., 2008), mais à notre connaissance, ce
sont les premiers à proposer un processus entièrement automatique, sans intervention
humaine, et directement applicable à de nombreuses langues. Bien sûr, il repose sur
la disponibilité de terminologies multilingues, mais celles-ci, au contraire de bases de
connaissances morphologiques, sont largement disponibles.

Ce travail ouvre de nombreuses perspectives. Tout d’abord d’un point de vue tech-
nique, il serait intéressant de produire des décompositions de termes non plus linéaires,
mais hiérarchisées (par exemple, gastroentérite serait analysé en [gastro | entér]

ite). Nous pensons que ces décompositions nous permettraient dans un cadre de RI de
pondérer plus efficacement les morphes et de choisir plus facilement ceux pouvant être
étendus par des morphes liés sémantiquement. Pour ce faire, on peut là encore ima-
giner exploiter les kanjis dont certains ont une fonction syntaxique connue (certains
sont notamment des prédicats attendant un agent ou un objet). Outre ces considérations
syntaxiques au sein des termes, il est aussi possible d’exploiter les liens sémantiques
entre kanjis, facilement récupérables à partir de dictionnaires généralistes japonais,
pour aider à établir les liens sémantiques entre morphes.

Enfin, le domaine biomédical est aussi très riche en termes complexes (composés
de plusieurs mots). Une adaptation de notre approche d’analyse morphologique pou-
vant s’appliquer à ces termes est à l’étude. La difficulté est alors de gérer les différents
ordonnancements des mots composant le terme, et donc d’autoriser la distorsion. Pour
la RI, l’enjeu est cependant important puisque ces termes sont connus pour les nom-
breuses variations qu’ils peuvent subir, ce qui empêche la mise en correspondance des
documents et des requêtes contenant des variantes différentes d’un même terme.
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