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Résumé. Des relations entre geénes et protéines impliqués dans les cancers de
la thyroide ont été mises en évidence par I’analyse d’un important corpus de
résumés de la base de données bibliographique Medline. Une approche
pluridisciplinaire (biologistes, cliniciens, linguistes et chercheurs en sciences
de I’information) a permis 1’indexation automatique et I’analyse de ce corpus.
L’indexation contrélée, structurée en classes sémantiques, a partir de vastes
ressources hétérogénes (les bases biomédicales et génétiques UMLS et
LocusLink), prend en compte la spécificité des termes: nomenclatures
biochimiques, acronymes de génes, aberrations chromosomiques ou encore
variantes linguistiques de termes. Les deux méthodes de classification
complémentaires appliquées révelent un réseau lexical dense de genes
cooccurrents autour des trois principales pathologies de la thyroide : les
cancers médullaires, papillaires et des dysfonctionnements du systéme
immunitaire. Les développements apportés aux outils de visualisation
interactifs du serveur VISA de I’INIST facilitent lecture et navigation au sein
des documents.

1. Introduction

Le processus de fouille de texte réalisé a partir d’un corpus extrait de Medline porte sur la
recherche de relations entre génes et protéines impliqués dans les cancers de la thyroide. Sa
validation a été facilitée par les modes de visualisation et de navigation des nouveaux
développements apportés a [Dinterface. L’originalit¢é de cette approche procéde de
I’utilisation de vastes ressources hétérogénes provenant de deux bases lexicales de médecine,
biologie et génétique (UMLS et LocusLink), dont la structure interne permet de générer,
pour chaque notice bibliographique, non pas une liste plate de termes mais un index contr6lé

! Une autre version de ce travail, intitulée « Approche terminologique et infométrique de
fouille de données textuelles dans un corpus sur la génétique des cancers de la thyroide »,
sera présentée au colloque RFIA en janvier 2004.



