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Résumé. Apres I’ére du décodage des génomes, les biologistes sont de plus en
plus confrontés a I’intégration de myriades de connaissances parcellaires,
stockées majoritairement sous forme textuelle. Nous montrons, a travers un
exemple concret, que la conjonction de deux chaines de traitement faisant
appel de fagon modérée a I’expertise humaine offre au biologiste une aide utile
pour parcourir cette littérature, a partir d’une structuration sans a priori de son
corpus ; il s’agit ici de résumés Medline indexés par les genes et protéines
qu’ils citent, et que 1’algorithme structure (sans superviseur) en principales
voies métaboliques et de régulation présentes dans le corpus choisi. 1) Une
chaine d’indexation par les noms de génes et protéines inclut un expert pour
valider, 2) Un environnement interactif de clustering thématique attribue des
valeurs graduées de centralit¢ dans chaque théme aux résumés comme aux
noms, comme a toute autre variable illustrative (autres termes bio., MeSH, ...).

1 Introduction : la biologie devient intégrative.

On assiste depuis une dizaine d’années a un changement majeur en biologie, ou les
techniques d’analyse de masse (séquengage du génome, puce a ADN, ...) ont permis une
inversion compléte de la perspective :

. On part de plus en plus du génome pour aller vers le phénotype (observable). La
séquence du génome peut méme, dans certains cas, étre la premiére donnée acquise sur une
espece, alors que des centaines de génomes sont séquencés ou en passe de 1’étre.

. L’autre caractéristique majeure de cette révolution est son caractére encyclopédique. A
la limite, on embrasse simultanément tous les objets d’une méme collection (tous les genes,
toutes les protéines, 1’ensemble des réseaux métaboliques, ...) et toutes les échelles
d’organisation. 4 minima, 1’étude d’une fonction ou d’une régulation particuliere d’une
espece donnée exige de la situer dans tout ce que 1’on en sait chez les autres espéces, et dans
le contexte des autres fonctions de la cellule. Un effet « boule de neige » est en route... tant
que le chercheur arrive a maitriser I’information antérieurement produite.

Le but ultime de la biologie nouvelle, dite intégrative, est d’expliquer comment le
génome spécifie les propriétés des organismes (le phénotype) en explorant et décrivant tous



