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Recherche d’information dans les données cliniques et omiques du DPI

Re-cherched’in-for-ma-tiondanslesdon-néescli-niques
etomiques
duDPI

I Accéder directement aux données omiques et cliniques d’un
patient au sein du DPI : mutations génétiques, anomalies
chromosomiques, anomalies dans l’expression de gènes ou
protéines

I Plusieurs applications :
génomique personnelle,
thérapies ciblées,
diagnostic & prévention

I Concevoir un modèle
générique des données

I Visualisation et
recherche d’information
à deux niveaux : 1 (visée
soin) ou n patients
(visée recherche)
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Recensement des données cliniques et omiques

Re-cen-se-mentdesdon-néescli-niques
etomiques

           Niveau1: Données brutes
           Fichiers BAM, fichiers Affymetrix CEL

           Niveau 2 : Données normalisées
           Données normalisées par échantillon

            Niveau 4 : Régions d’intérêt
            Association quantitative d’échantillons

  Niveau 3 : Données interprétées
  Données normalisées agrégées
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Modélisation des données cliniques et omiques

Mo-dé-li-sa-tiondesdon-néescli-niques
etomiques
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Intégration et sources de données

In-té-gra-
tionetsourcesdedon-nées

I The Genome Cancer Atlas (TCGA) Level 3 pour les variants
du nombre de copies et les données quantitatives (expression,
méthylation)

I CHU de Rouen pour les variants et insertions/délétions
I 9 études omiques ont été intégrées dans notre entrepôt :

analyses d’expression, hybridation génomique comparative,
méthylation d’ADN, et plus de 25 000 variants

I Données de référence intégrées dans le portail terminologique
de PlaIR :

• Description des gènes, protéines, phénotypes pour enrichir les
données récoltées

• Mise à jour régulière, mensuelle ou quotidienne
• Protéines : Uniprot/Swissprot
• Gènes : NCBI Gene, Gene Ontology
• Phénotypes : Online Mendelian Inheritance in Man (OMIM)
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Interface de visualisation et interrogation

In-ter-facedevi-sua-li-sa-tionetin-ter-ro-ga-
tion

Résultats

Requête

Recherche d’information dans les données cliniques et omiques Chloé Cabot 6 / 15



Indexation multi-terminologique de documents bio-médicaux

In-dexa-tionmulti-terminologique
dedo-cu-mentsbio-médicaux

I ECMT = Extracteur de
Concepts
Multi-Terminologique

I Exploite les terminologies
intégrées dans le portail
terminologique de PlaIR

I Identifier des concepts dans
des documents non
structurés

I Intérêt pour la recherche
d’information dans les
documents médicaux non
structurés comme les
compte-rendus de séjours
hospitaliers ou d’examen
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Indexation multi-terminologique de documents bio-médicaux : Méthodologie

In-dexa-tionmulti-terminologique
dedo-cu-mentsbio-médicaux :Mé-tho-do-lo-gie

I Exploitation de multiples systèmes d’organisation des
connaissances (SOC) biomédicales (portail PlaiR) incluant :
MeSH, ATC, CCAM, ICD10, Medline Plus, SNOMED Int., CISMeF,
CISP2, LPP, FMA, Gene Ontology, NCBI Gene, Uniprot/Swissprot KB,
HPO, HRDO, OMIM, ICNP, LOINC, MedDRA, NCIT, Pascal. . .

I Extraction basée sur l’algorithme du sac de mots couplé à la
reconnaissance de motifs.

I Prioritisation : quand plusieurs concepts similaires sont
identifiés, seul le concept le plus pertinent est conservé en
fonction de son type sémantique par analyse combinatoire et
ensembliste (réduction du bruit).

I Un web service REST/SOAP produit une réponse XML
contenant :

• les positions de début et fin du groupe de mots ;
• le concept identifié ;
• son identifiant ;
• le(s) type(s) sémantique(s) UMLS correspondant(s) ;
• la spécialité médicale.
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Évaluation de l’indexation multi-terminologique : challenge CLEF 2016

Éva-lua-tiondel’in-dexa-tionmulti-terminologique :
chal-lenge
CLEF2016

I Évaluation réalisée sur deux types de documents : titres
d’articles biomédicaux issus de la base MEDLINE et fiches
pharmacologiques de l’Agence Européenne d’Évaluation du
Médicament (EMEA).

I Total de 844 documents.
I Temps de traitement d’un document ∼100ms.

Corpus Précision Rappel F1

Titres MEDLINE – exact match 53,99 % 47,58 % 50,58 %
Titres MEDLINE – inexact match 76,68 % 58,65 % 66,46 %

Fiches EMEA – exact match 53,81 % 37,84 % 44,43 %
Fiches EMEA – inexact match 71,75 % 41,18 % 52,33 %

I L’utilisation de multiples SOC permet d’améliorer le rappel
mais introduit du bruit et pénalise la précision.

I Développer des stratégies comme la priorisation pour réduire
le bruit induit
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Évaluation de la couverture terminologique au sein du corpus d’articles LiSSa

Éva-lua-tiondelacou-ver-tureter-mi-no-lo-giqueauseinducor-pus
d’ar-ticlesLiSSa

I Évaluation de la couverture terminologique : quelles
terminologies permettent d’identifier le plus de concepts dans
un corpus d’articles biomédicaux ?

I Base de données bibliographique d’articles en français
"Pubmed à la française" : www.lissa.fr

I Corpus de 800 000 articles en français : analyse des titres,
résumés, mot-clés

I Phase préliminaire : indexation automatique de 50 000
documents (titres, résumés et mot-clés) par l’ECMT avec 32
SOC et évaluation de la couverture terminologique

Titres (termes) Résumés (termes) Mot-clés (termes)
1 NCIT (150 224) NCIT (2 040 356) NCIT (52 423)
2 MeSH (106 170) SNOMED CT (1 543 456) MeSH (50 937)
3 SNOMED INT (96 771) MeSH (1 238 133) TSP (47 237)
4 SNOMED CT (95 409) TSP (1 089 331) SNOMED INT (45 879)
5 TSP (84 989) SNOMED INT (827 714) SNOMED CT (36 771)
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Évaluation de la couverture terminologique au sein du corpus d’articles LiSSa

Éva-lua-tiondelacou-ver-tureter-mi-no-lo-giqueauseinducor-pus
d’ar-ticlesLiSSa

I Création d’un gold standard de 300 documents (100 titres,
100 résumés, 100 mots-clés)

I Annotation manuelle avec les 5 terminologies donnant la
meilleure couverture

I Évaluation de l’indexation automatique
Résumés Titres Mots-clés

Terminologie Préc. Rappel F1 Préc. Rappel F1 Préc. Rappel F1
MeSH 12,47% 59,30% 20,61% 43,49% 54,93% 48,55% 66,80% 55,71% 60,75%
NCIt 5,77% 41,99% 10,15% 25,53% 34,04% 29,17% 59,81% 34,53% 43,78%
TSP 11,08% 37,56% 17,11% 36,64% 31,48% 33,86% 72,11% 31,36% 43,71%
MedDRA 20,93% 32,58% 25,49% 73,47% 33,33% 45,86% 77,78% 39,33% 52,24%
SNOMED CT 6,24% 32,26% 10,45% 26,30% 27,95% 27,10% 62,62% 38,17% 47,43%

I Mots-clés et titres : performances similaires à celle obtenues
dans le challenge CLEF

I Mauvaise performance dans les résumés :
• Nombreux termes contenant peu d’information (méthode,

objectif, analyse) non annotés manuellement
• Adéquation du protocole ?
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Publications
Pu-bli-ca-tions

Liste des articles publiés
I Cabot C., Soualmia, L.F., Dahamna B., Darmoni, S.J. : SIBM at CLEF

eHealth Evaluation Lab 2016 : Extracting Concepts in French Medical
Texts with ECMT and CIMIND, 2016, Working Notes

I Soualmia, L. F., Cabot, C., Dahamna, B., & Darmoni, S. J. (2015).
SIBM at CLEF e-Health Evaluation Lab 2015. Working Notes.

I Lelong, R., Cabot, C., Merabti, T., Grosjean, J., Joulakian, M., Griffon,
N., Dahama, B., Massari, P., & Darmoni, S.J. Information Retrieval in
Electronic Health Records Using a Multiple Layer Query Language. RITS,
2015. projet RAVEL ANR TecSan.
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Publications
Pu-bli-ca-tions

Communications orales
I European Medical Informatics Conference of the European Federation for

Medical Informatics, 2017 (soumis)
I Special Topic Conference 2016 of the European Federation for Medical

Informatics, avril 2016
I 7th International Workshop on Knowledge Representation for Health Care

(KRH4C) and 8th International Workshop on Process-oriented Information
Systems in Healthcare (ProHealth), 2015

I Journées Francophones d’Ingénierie des Connaissances-IC Plateforme AFIA 2015
I 2nd International Work-Conference on Bioinformatics and Biomedical

Engineering, IWBBIO, 2014

Posters
I Forum Franco-Québécois d’Innovation en Santé, Polytechnique Montréal,

octobre 2016
I 3è Journée scientifique de l’IRIB, Caugé, France, 2014
I 25th European Medical Informatics Conference, MIE 2014
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Perspectives
Pers-pec-

tives

I Enrichissement de l’indexation grâce à l’exploitation des
réseaux sémantiques et relations inter-terminologiques

I Identification des acronymes et abbréviations dans les
documents médicaux grâce au contexte du document

I Application à la recherche d’information dans les
compte-rendus médicaux (collaboration GHICL)

I Évaluation dans l’édition 2017 de CLEF e-Health
I Évaluation des performances du démonstrateur de

visualisation et recherche d’information dans les DPI
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