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Cinquième étape :  
Extraction de connaissance 
• Extraction des règles d’association de concepts en 

utilisant  la mesure de moindre contradiction (Azé & 
Kodratoff, 2002) et l’intensité d’implication normalisée 
(Lerman & Azé, 2003). 

• Extraction d'information par patrons d'extraction et 
résolution d'anaphores complexes. 

Quatrième étape :  
Caractérisation des occurrences de 
concepts dans les textes 
• Les traces des concepts sont des collocations. 
• Induction en extension sur les concepts décrits en 

extension par l'expert. 

Troisième étape :  
Extraction de la terminologie 
• Six types de candidats termes sont extraits : Adjectif-

Nom, Nom-Adjectif, Nom-Nom, Formule-Nom, Nom-
Préposition-Nom, Nom-Verbe_gérondif. 

• Les candidats termes sont sélectionnés itérativement 
par leur taille croissante. 

Première étape : Nettoyage 
• Interface pour normaliser des corpus. 

Deuxième étape : Etiquetage 
• Interface pour l’ajout de règles afin d’enrichir le 

lexique de l’étiqueteur de Brill (Brill, 1994) et pour 
l’ajout de nouvelles étiquettes (par exemple, 
l’étiquette  « DNA-motif dégénéré » en Biologie 
Moléculaire). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 

 

 
 
 

 

Plateforme AFIA – Laval – juillet 2003 

1157: Plant J  2000 May;22(4):355-65 
 

Isolation and characterization of HsfA3, a 
new heat stress transcription factor 
of Lycopersicon peruvianum. 
 

Bharti K, Schmidt E, Lyck R, Heerklotz D, 
Bublak D, Scharf KD. 
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Stress-induced transcription of heat shock 
proteins ...

Caractérisation des occurrences de 
concepts par collocation. 

Introduction des 
termes avec un 
trait d’union 

Utilisation d’une 
mesure définie 

itérativement pour 
sélectionner les termes 

Extraction  
des candidats 

termes 

Etiquetage 

Nettoyage 

 

Isolation/NN and/CC 
characterization/NN of/IN 
HsfA3/FRM ,/, a/DT new/JJ 
heat/NN stress/NN 
transcription-factor/NN of/IN 
Lycopersicon/NN 
peruvianum/UKN ./. 
Stress-induced/JJ 
transcription/NN of/IN 
heat/NN shock/NN 
proteins/NNS ... 

Isolation and characterization 
of HsfA3, a new heat-stress 
transcription-factor 
of Lycopersicon peruvianum. 
Stress-induced transcription 
of heat shock proteins ... 

amino acid 
transcriptional activation 
transcriptional activator 
two-hybrid system 
mammalian cell 
regulatory protein 
transcriptional activity 

amino acid 
transcriptional activation 
two-hybrid system 
open reading 
mammalian cell 
transcriptional activator 
wild type 

ROWAN : Logiciel de visualisation des 
instances de concepts dans leur 
contexte (phrases) et d'induction en 
extension. 

 
Bendng, DNAconformatn, 
Regulfactor → Transcriptn 

 
(bending:Sujet,influence:Verbe)              Bendng 
 
DNA-duplex          DNAconformatn
 
transcription-factor                                   Regulfactor 
 
gal4-binding       Regulfactor 
 
interaction-with-TFIIB     Transcriptn
. 
. 
. 

Plateforme AFIA – Laval – juillet 2003 

4 corpus étudiés :  
- Corpus des Ressources Humaines issu 

de la société PerformanSe (en français). 
- Corpus de CV (en français). 
- Corpus d’introductions d’articles traitant 

de la fouille de données (en anglais). 
- Corpus de résumés d’articles de Biologie 

Moléculaire (en anglais). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 
 
 
 
 


