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ReEsuMe. L'informatisation des données de santé doit relever le défiimerbpérabilité
syntaxique, mais surtout sémantique, entre les systenmg®rohation ainsi que et les
systeme dorganisaion des connaissancéSOC) sur lesquels ils reposehtintégration des
connaissances entre SOC est une problématique largementeéhal@mment dans des
domaines déa biologieou la santé.Le diagnostidn vitro (DIV) a I'interface dda médedne

et dela biologie, doit répondre aux mémes problématiquégetopérabilité avec des outils
adaptésa la nature multi et transdisciplinaire dses données. Dans cet articlenous
proposons une revue detditature des algorithmes existants pderliage des donnéed\
partir de cette revue nous pragons une évaluationalignement de concepts issus DL/
présents dans les SGie référencalisponibles en ligne. Les méthodes que nous proposons
reposent sur trois mesures dmsarité syntaxique etin algorithme heustique. Les résultats
que nous obtenons dans cette étude montrent que les métriques de similarité synéas@ue
révelent pas suffisamment probantes pour se voir applige maniere systématique au
domaine des tests de lalatwire. Enrevanche, la qualité des alignements obterizs
I'algorithme heuristique, filtré posteriorien fonction dune dimension sémantique, permet
de conforter les critéres de performance que nous avions établis. Cet algorithme est notre
piste privilégiée pourobtenir des alignements de qualité dans le domaine du Dié.
seconde version deet algorithme, en cours de développementggre I'ensemble des
métriques syntaxiques et sémantiques étudiées dans I'article.

ABSTRACT Medical data mmeization raises swytactic but also semantic interoperability
challengesbetween information systems and knowledge organisation systems. Knowledge
integration was largely stueld into general purposes as in specific domain such as clinical
and biology.Asin vitro diagnosics is transdisciplinary domain it should answer to the same
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knowledge integration issues, which are encountered in clinical and biological disty
tools adapted to its multidisciplinanowledgeln this article we proposa literature review
aboutknowledge integration and linked data state of art with a specific focusédpdata.

We present an evaluation of concepts alignment extracted fronstemdardsused in DIV
and available on line. Methedve propose are based on three lexical semanticlegiityi
measures and one heuristtgorithm. Results we obtained illustrates that lexical measures
are not enough efficient to be usio laboratory domain.However,alignments obtained
with the heuristic approach and filtered with a semantic dimensiampty with our
performance criteria. This strategy is under improvement probgsshe integraion of
semanticsimilarity andthe refinement of lexical parameteto the heuristic approach

MoTsCLES: intégrationde données, alignemeribdtologies,terminologies biomédicales.
KeywoRDs data integration, ontology alignment, biomedical terminology
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1. Introduction

La centralisation des donnédispatientdansun répertoire électronique agirée
par les instuts de santé publique afinainéliorer sarise en charge eke maitriser
les colts médicaufFieschi, 2009 Macary, 2007 Stroetmann, 2009).’ objectif de
ces répertoires uniquesst de rendreces donnéesccessible et édiables par
I'ensemble des acteurs de la chaine de .sbm<e fait, linteropérabilité entre les
différents systémes itiformation utilisés par les professionnels de &ast urenjeu
mgeur dans la mise en place de ces dossiers électronigiatilisation de
vocabulaires standardest une dessolutions pour résoudre la problématique
d’interopérabilité au sein dees dossiersCes vocabulaires standard sont clsoisi
pour représenter un gdwine particulier deonnaissancet peuvent prendre la forme
de terminologie, classification ou ontologie que nous désignons sousmnie te
général desystéme tbrganisation des connaissand&OC) (Hodge, 200Q) Les
dossiers radicaux électroniques utilisent un véritable écosystéeme de SOC,
représentant des informations complémentairéi fquit rendre ingéropérabls pour
fluidifier I’acceés et la réutilisation des données pati€itst notamment le cas dans
le domaine du diagwsticin vitro (DIV) dont I'information principale est poméar
le couple (test de laboratoire réaliséet résultats obterg). Les instances de
standardisation nationales et internationales (Bluna&n#910; Stroetmann, 2009)
recommandent’Utilisation de deux SOC la terminologie LOINC® (Logical
Observation Identifiers Names and Codpsur décrire les tests de laboratoire, et
I’ ontologie SNOMED CT® (Systenatized Nomenclature of MEDicireClinical
Termg pour exprimer le résultat.es informations exprimées pkr terminologie
LOINC® et I'ontologie SNOMEDCT® dans les dossiers patients sont
interdépendantesge qui conduit & Utilisation conjointe de ceSOC pour interroger

1. http://loinc.org/
2. http://lwww.ihtsdo.org/snomeck
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et agréger les donnéesud comptaendu danalyselUne collaboration a récemment
été mise en pladgHTSDO et Regenstrief Institute, 201&jn d aligner LOINC® et
SNOMED CT® et ainsi amélioretihteropérabilité des données demptes rends
de laboratoir¢Vreeman, 2015)

De plus en plus’thitiatives visent a réaliser des alignements e8M&€ dans le
domaine clinigue, mais égalemeeintre des SOC disponibles sur le web.
L’ obtention des alignements est un défi majeunt du faitdu volume des données a
aligner, de Fhétérogénéité de la représentation des concepes,de la qualité
attendie des alignemesitDe nombreuses méthodes, stratégies et métriques ont été
développées permettant de réaliser des alignements notamment entre ontologies
(Bellahseneet al, 2011; Brahmaet Refoufi, 2015, Euzenaet al, 2007; Shvaikoet
Euzenat, 2005pu encore gérer dvolution des alignements entre conce@ss
Reiset al, 2015) Dans cet artid, nous proposons et évaluotmeis métriques de
similarité et un algorithme heuristigappliquéssur des données de DI¥n tenant
compte des caractéristigues des SOC 'emploi de ces alignements, nous
établssons plusieurs critéres 'dvaluation pour idcriminer ces méthoded.es
résultats ont été compgzra un alignement partiel entre LOINC® et SNOMED CT®
réalisé par des experts et disponible sur le’web

La suite de cet article est organisée comme suit. La section 2 décrit un état de
I'art surla prdblématique tintégration et liage de données danddenainedu DIV.
La section 3 est dédiée adeéseration es ressources utiliséesdels méthodes que
nous avons évalesédans la section.4.a section5 conclut cette étude et présente
plusieurspistesde recherchpour de futurs ivaux.

2.Revue de litérature

Cette parties’attache a présenter les principaux apports de la littérature pour
résoudre les problématiquesindégration de données du diagnosticvitro. La
premiére sectioimtroduit les caractéristiques générales désnnées du DIVNous
détaillons dans laeuxiemesection la problématique libtérogénéit&t présenins
des solutions ‘dntégration de données en biologie et médeddans la troisieme
section nous présentons une classificatibes méthodes'alignements. Nous
détaillonsles métriques permettant de comparer dewmes(section2.4) et les
stratégies ‘@lignement permettantidentifier les correspondances entre deux SOC

2.5).

3. http://www.loinc.org/news/alphphase-3edition-of-draftloinc-snomedet-mappings-and-
expression-associations-n@wvailable.html/
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2.1.Caractéristiques des données du diagnostivitro

Le diagnosticin vitro est une discipline dihterface entre le domaine de la
biologie etde la médecinell hérite des problématiques et contraintes liées aux
domaines cliniques et biologiques qui sont exacerbées de par sa nature
transdisciplnaire. Les SOC représentant des données de DIV tmis
caractéristiques qui impactent directement les critéres de séleigonrdhmes et
métriques pour réaliseine intégration de données.

Les SOC représentant les données du DIV ont un impact direzt qualité des
données patients et suivent les normes préconisées par les instana@#éde s
publiqgue {(e. ISO13450 relative a’ihdustrie pharmacologique). Les méthodes
utilisées pour aligner les SOC doivent permett@btention dalignemens de
qudité, afin que cewci soientréutilisablesdansun contexte médicaNous avons
pris en compte le critere de qualité daré/dluation des méthodes en préférant
analyser la précision et le rappel des alignements comme deuméies distincts

Les SOC d DIV se caractérisg par un gros volume de donnéaasi que des
donnéedrés évolutves LOINC® par exemple compte 79 000 termes et SNOMED
CT® plus de 35@00 concepts. lévolution des connaissances médicales et
biologiquesa un impact dans la mise aujodes SOC représentant des données du
DIV. LOINC® et SNOMED CT® par exemple sont mis a jour deux foisgma ce
qui entraine pour chaque mise a jour de SOC la recompilation douvel
alignement. Ce paramétre nous incite a considérer des méthaligmednent
performants en temps de calcul qui sont détalién sectior?.5.

La derniére caractéristique concerteétérogénéité des données au sein du DIV
qui est due a la fois) aun aspect terminologiquet 2) a la nature multidisciplinaire
des données.

2.2.Hétérogénéité des données du diagnostic in vitro

Dans un premier temps nous présastales généralités sur la conxiié
terminologique compktéespar des exempeconcretsdu monde du DIVdans la
deuxiémepartie. La troisiéme parti€ attache a psenter des implémentations de
systemes ‘dntégration de données dans le monde médical et biolagique

2.2.1.Complexité&erminologique

La complexité terminologique est une problématique trés bien décrite dans la
littérature notamment a travers les discigdirde recherche ayant trait @dlexation
de textegAnaniadouet McNaught, 2006 Krauthammeiet Nenadic, 2004 Liu et
al.,, 2001) Nous distinguons deux problemesa variabilité s termes pour
représenter un méme conceplyronymig et fambiguité dun terme pouvant
représenter deux concepts différeqslysémig Le probléme de la synonynjeut
étre résolu par 'lemploi de thesaurus biomédicaux tels gli&nified Medical
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Language SystenfUMLS®, Nelsonet al, 2006) ou le portail terminologique de
santé (HeTOP Grosjeanet al, 2011) Liu et al. décrivent la problématique
d’ambiguité des termes dans le dana biomédical comme étant lié 1) a la
polysémiedes termes?) a [ utilisation dacronymes et abréviation3d a I'ambigtité
des acronyme®Pes dictionnaires’dbréviations existent, comme All@ amamoto
et al, 2011)ou ADAM (Zhou et al., 2006) permettant deetrouver la/les formes
longues tune abréviation

Dans s&ey noteprésenté a I'atelier IA Santé Kewn B. Cohercompardangage
médical et scientifiquel met en avantlesdifférencessyntaxiquegconstructions de
phrases diérented et lexicales(l’ utilisation de langags de spécialité différents
augmentenie nombre de termes synonymes) sein des corpus de text€es
différences entre langage médical et biologique se retrouvent au sein denthiff
SOC représentant BIV (Ogrenet al, 2004)et ajoutent une dimension nouvelle a
la prodématique dntégration de données dans ce domaine.

2.2.2.Exemples extraits du DIV

Le DIV est un domaine multidisciplinaireles tests réalisés en laboratoire
relévent a la fois de la biochimiee dimmunologie, de la microbiologie et de la
biologie mdéculaire.Lesproblématiquede variabilité de termes sont plus ou moins
exacerbées en fonction du domaine de connaiss&aceexempleles composés
chimiques (biochimie) ou les noms des organismésicrobiologie) suivent des
regles tres stries de nomeclature(de Morveau, 1787 Lapageet al, 1992) Il n'y
a donc pasu tres peu de variabilité terminologigflexicale et syntaxiqug)ossible
pour représenter les concepts appartenant a ces domaines desapgraiBans £s
domains de limmunologie ou de la biologie moléculales conceptsi(e. anticorps
anti HIV) sont représentéous trois formes terminologiques :

—forme compléte Human Immunodeficiency Virus Anticorps
—semiabrégé : Human Immunodeficiency Virus Ab ou HIV Anticorps
—totalement abré@é: HIV Ab.

Par ailleus I'aspet transdisciplinaire diDIV accentue les variabilitéiexicales
type synonyme et abréviatiorlJne des terminologies qui illustre le mieux la
variabilité terminologique entre laage clinique et larage scientifique est le
thésaurus MeSHMedical Subject Headinygjui a été déveppé pour’indexation
d’articles scientifiquesdans MEDLINE accessiblessia I'outil PubMed. Si I'on
cherche le concept représentdespeceEsclerichia coli dans le thesaurus MeSH
nous retrouvons plus’ahe dizaine de termes synonymes assoeéé nom
sdentifique. Parmi les termes synonynsessont des abréviations complétgaatre
des termes seraibrégés, eB termes contextualisent la description ‘dspéce avec
une information pathologiqud.€. E. coli enteroinvasie Nous avons donc une

4. http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed
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variabilité des termes utilisgpour représenter le méme concept entre deux SOC qui
dépend du contexte wtilisation, et sadapte aux connaissances dgilisateur.

En plus de la variabilité terminologique, la conceptualisation de la connaissance
est une problént@ue clé dans intégration de données du DISil' on sintéresse a
la description tun prélévementcette information est retrouvée a la fois dans la
terminologie LOINC® et SNOMED CT®. Au sein de la terminolog@INC®, le
prélevementest une partie dé€information permettant de contextualiser t@st
réalisé; il est modélisé comme étant une caractéristique’ @atite test. Dans
I'ontologie SNOMED CT® la notion dprélévementest modélisée comme une
entité et peut étre utiliséendépendamment de la si@iption dun test Ces
utilisations différentes aménent a une représentation terminologique et corieeptuel
différente entre les deux SODans LOINC® la connaissance liée au prélevement
est sommaire chaque prélévement est défini par un terme abrégassté dans une
hiérarchie avec une faible profondeur moyemheontrario au sein de’bntologie
SNOMEDCT® [I'information de prélevementest structuréeavec plusieurs
dimensions de lecturele prélevementsang dans LOINC® est représeénie
maniére uniquepar le termeBld, alors que SNOMET® distingue cette
information en deux conceptsle concept 87612001 Blood (substance)|
représentant &spect composition chimique du sangl 8297000 |Blood specimen
(specimen)fui représente le sang comme unetémhatérile. D’un point de vue
terminologique, les termes sont identiques mais la diffég de conceptualisation
entre les deux SOC souléve une problématidaendigtité conceptuelle qui a un
impact pouile liagedes données

2.2.3.Intégration des SOC biologiques ou médicapxncipales solutios

Les caractéristiques du DIV (qualité, quantité &Ehogénéité) ont un impact sur
les stratégies’thtégration des SOC. Dans cette partie nous présentorseldésns
retenues pour intégrer des SOC biolgges ou médix.

Dans le domaine médical;idtégration de SOC est réalig a traversla
construction de modéles unifiésqui integrent un ensemble de terminologies,
classificatiors et ontologies représentant demcepts médica. L’ Unified Medical
Language SystenfUMLS®) Metathesaurus est un thesaudéveloppépar 1US
National Library of Medicie et disponible sur le wéblLe Metathesaurus intégre
plus de 195 ressources terminologisjeé ontologique principalement de langue
anglaisequi sont des stalardsdédiés a la codification des données patid@b (
International Classification of DiseasesSNOMEDCT®) a !expression de
domaines biologiquessene Ontology, Human Phenotype Ontojadi indexation
de textes (MSH. Le Metathesaurus propose uaeificaion des B millions de
termesissus de ces ressources par un regroupement concep@u#lQoncept
Unique Identifiej propre au Metathesaurusa lvesion 2015 recense plus de 3
millions de conceptsorganisésthématiquement pamune centaire de type

5. https:/iwww.nlm.nih.gov/research/umls/
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sémantique (Organism Body Systeiret reliés entre eux par un réseau sémantique
décrit parplus de 50 relationfMicCray, 1989) Le Metathesaurus d8UMLS® est

trés souvent employgmme ressourgeour indexer et aligner des SOC médicatix
notamment LOINC® et SNOMED CT@&Bodenreider, 2008 Dolin et al, 1998).
Développé &' brigine pour mettre a disposition des SOC en francais npordldes
dans IUMLS, HeTOP Health Terminologies and Ontologies Pojtakt un portail
multi-terminologique emultilinguedéveloppé par tniversité et le CHU de Rouen.

Il intégre plus d&3 SOC dan23langues (principalement le francais).

La construction desystémesintégrant des dizaines de SOls que le
Metathesauruou HeTOPnNécessiteune approche automatisée pour identifier des
termes, ou concepts partageant une méme sémantique. Merahti (2012)
proposent en 2012 une revue des méthdtgnementerminologiqueappliquées
aux SOC médicaux. De maniére plus générale la problémaliglignement des
données entre deux SOC est étudiée pour des problématidalgneaiment
d’ontologiesEuzenatt al, 2007)

L’intégration de SOC dans le domaine de la biologie est un&pratique qui
doit prende en compte a la fois les questions terminologiques éwgElement de
conceptualisation de la connaissariee.2015 Lapatast al. (Lapataset al, 2015)
proposent un état des lieux des solutions appi&|péur intégrer des connaissances
biologiquesqui fait écho a la revue propasén 2007 par Louiet al. (Louie et al.,
2007)relative ala problématique 'ihtégration de données génomigea médecine
Cet article illustre trois grandes approches pour intégrer des connaissances
biologiques.

La premiére pproche consiste a intégrer les connaissances durant les processus
d’'analyse de données. Ldeuxiémeapproche utilise’ état delart sur lintégration
de bases de données relationnelles pour construire des vuessubjifié data
warehousdPathWaycommas - Cerami et al, 2011) oufederate databasgprojet
ENCODE 2004) La création dedata warehouset de base de données fédérées
sont des stratégiesidtégration maturesLa littérature aborde ces problématiques
sous différents angles tels quarthitecture des systemgSahana etCroll, 2007)
ou des stratégies’ichplémentation. En 1986 Batiret al. (Batini et al, 1986)
présentent une analyse compléete des problématiques et stratégies exisestes |
I'intégration de données relationnelles représentées par des schémas cembeptuel
données différents. Par la suite, ces travaux ont été généralisésohlémptique
d’intégration de schémd8ellahseneet al, 2011; Rahmet Bernstein, 2001)La
troisiemeapprochepropose une intégration des données a travetsnked Open
Data ce qui est notammentobjectif du projet Bio2RDF(Dumontieret al, 2014)
Le projetBio2RDF propose une suite’autils et d applicatiors web pour inégrer
des données biologiquasin de faciliter leur utilisation notamment dans le dare
de la bio-informatique Bio2RDF est consuit sur unevingtaine de SOCde
référencGO, MeSH, NCBI) qui sont stockédansdestriple storeslocaux et reliés
par un réseausémantique L'ajout de donnéespar un utilisateur passe par
I' utilisation de parseur transformat les données et un ensembléodtologies
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permettant de faire la correspondance el@sedonnée®t les SOCde référence
L’intégration des données damsLinked Data telle que le propose aujoutuli le
projet Bio2RDF se limite au$OC de référencclus et cettesolution ne permet
pas dincrémentete Linked Dataavec de nouveaux domaines de corsaises.

2.3.Classification des méthodesalignement

Dans la section précédemteus avons identifié les caractéristiques des SOC du
DIV. La section2.3.3illustre la problématique’thtégration de SOC a travers des
exemples de solutions médicales et biologiques. Nous avons identifiédesixie
recherchepermettant tntégrer des SOCLa construction dehésauri médicaux
s'inspire de la littérature sur les alignemerindblogies pour intégrer les SOCes
solutions de typedata warehouseou federate databasestilisent des stratégies
d’intégrations baséesur des alignements de schémas de donr@ette partie
présente une classification des méthodedighement qui sera complétélans les
sections suivantes parétude des métriques alignement lexicale$02.4) et les
strat@ies dalignement42.5).

String- Language- Linguistic | Constraint- Alignment || Upper level Graph- Taxonomy- ||Repositery of|  Model-
based based resource based reuse formal based based structures based
ontologies

SUMO, DOLCE Graph - Taxonomic - Struciure’s - Propositional SAT
SUMO, DOLCE

maiching siructure metadata - Di-based

-Name  similanty
- Descripton

- Lexicons -Type

- Thesauri similarity
simiary Key Fragments Paths

~Giobal properiies ~Children
namespaces - Elimination Leaves

Vo

Linguistic Internal

Relaticnal

Terminological Structural Semantic

Schema-Based Matching Technigues

Figure 1.Classification des éthodes d alignemens d’'ontologies
(extraitde l'article Shvaiko eEuzenat2005

Rahm et Bernstein(2001) ont proposé une classification des méthodes
d’alignement pour’intégration deschémagqui a été incrémenéédansdifférents
articles dEuzenat et Shvaikshvaiko et Euzenat, 200%uzenat et Shvaik@007)
pour décrire les alignements entre ontologies (voir figllye Les méthodes
d’'alignement sont classées en fometide trois dimensions. Les méthodes
terminologiques utilisent les termes associés aux ctmcppur réaliser les
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alignements. Llorganisation hiérarchique, les relationgntre concepts et les
contraintes sur les donnéemnstituente point dentrée pourtablir des alignements
structuraux entre deux ontologies. La dimension sémantique d8igeopriétés de
logiques de description et la réutilisation dep ontology(comme laBasic Formal
Ontology pour établir des correspondances entre concepts.

Merébti et al. proposenien 202 (Merabtiet al, 2012) une autre classification
des algorithmes ’dlignement pour les terminologies biomédicalelses
terminologies étant globalement moins struasréue les ontologies, cette
classification distingue deux tgp dalgorithmes

— les algorithmes lexicaux qui utilisent les propFtinguistiques et lexicales
des termegour définir la similarité entre deux termes

— les méthodes structurelles qui utilisenbrjanisation taxonomique des
termes pour établir unemsilarité entre termes.

Les métriques lexicale${ring-based Languagebasedet Linguisitic resources
ont pour avantage de ne pas dépendre de la structure (organisation taxormmique
schématique) des SQQlles peuventdonc étre utilisées de maniére sgsnatique
pour réaliser des alignemenentre deux SOCDans la section suivante nous
développonsgjuelquesnétriques en proposant une classification

2.4.Classification des métriqudgxicales

On compte actuellemertteaucoup de meétriques lexicales puigiédans la
littérature (Brahmaet Refoufi, 2015; Euzenatet al, 2007) Nous proposons dans
cette section de décrire les principaux types de métriques lexicales enrfategio
caractéristiques langagieretafiguage ou des chaines de caractereStiing
utilisées pour comparer deux terngégure 2)

équivalence
Levenshtein

distance d'édition . | Damereau Levenshtein |

Jaro

—_ ] . NGram
. olfing /  sous-chaine. ,——=

., . . \ \ | Stoilos |

| Metriques d'alignement N | |

3 i WGram

lexicales | intrinseque

" g Cosine
— vecteur de mots
- . Word embedded
exrinséque - ———————
— —<_ TFIDF
Jninskauay I

N\ Langage | . Similarité sémantique
> _ exdrinséque {thésaurus)

Figure 2 Classification des méthodes et métrigd@gdignement lexical.
Les métriques utilisées dans la suitd’deicle sont encadrées en gris
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Les méthodes basées sur les chaines de cara(Briew) peuventétre dass€&s
en fonction de 'Elément atomique pris en compte danétablissementdes
similarités Les méthodes basées sur les caractétitsent desfonctions de coit
entre deux caractéres pouvant étre plus ou moins étborés méthodes
d’équivalence ulisent un colt binaire alors que la métrique de Damereau
Levenshtein(DL, équation (1)) (Damerau, 1964 Levenshtein, 1966prend en
compte trois différeces: 1) insertion/délétion2) substitution eB) transposition
chacunepouvantétre paramétrer avec une fonction de codt

d?:StDL(thtg) (1)

i By ) = [~ R
simpz(t1, t2) min([t1], |t2))

Dans les métriques de type saimaine, on distingueellesdont la longueur de
souschaine est fixe et connue (NGrawmmmeles digram ou trigrajret celles dont
la longueur varie en fonction dealignement. La métrique prop@sén 2005 par
Stoilos fait partie de cette catégorie. La similarité deil& est une métrique
développée spécifiguement pour les libellés de conaBptdologiesqui pondere
positivement les termes ayant un préfixe commun (fonction wirddeation(5),
Winkler, 1999) Elle repose sufitée que la similitude entre deux chaines est liée a
leurs poins commungfonction common équation(3)) ainsi qua leurs différences
(fonction diff, équation(4)). La distance de Stoilos entre deux chaines de caractéres
t; ett, est définie par la formule suivante :

SiMSteilos(t1, t2) = common(ty, t2) — dif f(t1, t2) + winkler(ty, t2) (2)

T
2% S |substring(ti,ta . €)
common(ty, tz2) = = T 1]
1 3
dif frxdiffa (4)

dif f(t1,t2) =

pdiff + (1 = paigg)(|dif fo| + |dif f2| — |dif fr] * |d
PRCT _ N B - (5)
winkler(ty,ta2) = Pwinkter * (1 — common(ty, t2)) * min(4, |commonypefiz|,

Les métriques baeg sur les veteurs de mots sont classéen fonctiondes
informations requises pour leur mise en place. Nous distinguons les ngthode
intrinseques qune nécessitent aucune ressource externe des méthodes extrinseques
qui utilisent mtammentdes corpus de textes paalculer la similaritéLa métrique
WGram(Mary et al, 2016)que nous proposor{détailléedans la sectioB.1.1), est
une méthode intrinseque iappuie sur la décomposition des termes en vecteur de
mots Les méthodes extrinsequtsdles que le calcul deihverse de la fréquence
d'un terme TFIDF — Robertsoret Jones, 1976¢t Word Embeded (Turian et al,
2010)utilisent des corpus de texpeur établir et regrouper des mots en fonction de
leur fréquencetcooccurrence
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Certaines métriques lexicales utilisent les propsiétéérents a une langue
(Languagé pour normaliser et v@luer la similarité entre deux termeNous
pouvons également les catégoriser en méthauesséqus et extrinséques. La
lemmatisationd’'un terme permet dffiner la comparaison de deux termes en
utilisant leur formenormalece quipermet de 'sffranchr des prol®mes liés au
genre, pluriel et forme nominative ou verbal Par exemplela lemmatisation
permet d'identifier les termesnormalisation et normalisée comme étant trés
similaires depar leur racine communenorm Ce type thlgorithme est trés
dépendantdu langageutilisé dans les SOCDes poblématiques similaires sont
abordés pouraméliorer lindexation de textes biomédicasur desMetathesaurus
(Hettneet al., 2010)ou ang€liorer lalignement de nomd'éléments schématiques
(Sorrentinoet al, 2010) lls proposent un systeme de réggelaptésa leur contexte
d’étude visant a normaliser les termégs méthodedangagiéres extrinséques
utilisent desthésaurus comme ressources externes pour calculer la similarité entre
deux termes.Leur princpal avantageest quelles permettent 'dentifier des
concepts identiquereprésentés par des termes synonymes sans racine commune.
L’ UMLS®, plus particulierement I8pecialist Lexiconest la principale ressource
extrinseque utilis& dans le domaindiomélical. Dans cet article nous proposons
une méthode réutilisant la ressource UMILBour calculer la similarité sémantique
entre deux terme@létailléedans lasection3.1.2).

2.5. Stratégies dalignementet filtres

Dans la section précédente nous avonseptésie maniére norexhaustive
guelqueanétriques lexicales mentionegdans ldittérature Ces métriques sodes
indicateus de la similarité entre dewonceptsCette partie’'sittache a présenter les
stratégies ‘dlignementque nous définissons comrgéant limplémentation tine
combinaison denétriques de similarité et de filtreermettant’aligne deux SOC.

La problématique de combinaison des méthodedlétstillée dans louvrage
Schema MatchingBellahseneet al, 2011)et Ontology Matching(Euzenat et al.,
2007). Les auteurs distingue trois approches de combinaison de méthobes
I'approche séquentiell®) I'approche paralléle €3) les approches mixtes. La
combinaison séquentielle de méthodewlignement renvoe a un résultat
d’'alignement dgendant de 'brdre dexéution des méthoded ' approche de
parallélisationdes méthodga pour avantage de permettreptimisation lesemps
de calcu$ d'un alignement mais’accompagne 'dne phase de réconciliation des
résultatobtenus par les différezg méthodes

L’ établissement’dne stratégie 'dlignement pour’intégration de données doit
tenir compte de la volumétrie des SOC a intégteexploration compléete de
I'espace ‘dlignement est envisageable pour des SOC awefaible volume de
données Pour deux SOC deédrdre du millier de termes chacun, le nombre de
comparaisosest de 'lordre du million. Les SOC issus du DIV étant beaucoup plus
volumétrique (350000 concepts dans SNOMED CT®, 44 200 classes ddberia
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Ontology, il est nécessaire demettre en place des stratégies heuristiques pour
diminuer lespace de recherche et/ou le temps de caladittérature propose deux
approche pour réduire les temps de calcul pour des alignements volumétriques. La
premiére approche consiste en pemralBlisation de la recherchge I'espace
d’'alignement est explérde maniére compléte avec des calculs distribués. La
seconde approche, consisieréduire lespace de recherchéatignement Cette
problématique est abordée pesdpproche d’alignementle now d’ontologie ou de
schémas et de réalignemenobmtologie. Lapprochede novoutilise le principe de
partitionnement des SOC en clustde concepts consistants. Hanedial. (2010)
proposent de construire des blocs en utilisant les relations taxonsrdéprées au

sein dun SOC Pour restreindre éspace de recherche entre les partitions des deux
SOC, les auteurs calculent dans un premier temps un aligh&erieal des libellés
qui, une fois filtrés sont utilisés comme ancres poweénérer des alignemts avec
des méthodes structuredleQutre la restriction de’dspace de recherchees
méthodes ont pour avantage de proposer des alignements consstntla
structure hiérarchiqgue des deux SORour répondre a la problématique de
réalignement de SOOos Reis(2015) propose tutiliser une version antériear
d’alignement et des algorithmes de calcul des différences entre deuxvetsio
SOC pourmettre a jour des alignementsa méthode dlignementde Seddiqui et
Aono (2009)s'inspire des deux prifmes présentéprécédemmentLes auteurs
utilisent un alignement préexistant pour construire les ancres’éerdire cet
alignement en utilisant des méthodes de comparaison structurelles et lexitedes
concepts voisins. La stratégie des ancres quepropeson®t détaillonsn section
3.1.3s'inspireen partiede falgorithme proposé par Seddiqui et Aono.

3. Matériel et méthode
3.1.Méthode

Les méthodes que nous avons évaluées dans cette étude ont été sélectionnées en
fonction des caractéristiques dizmnnées du DIVLa stratégie des ancres permet de
répondre aux problématiqudges auvolume de données ét leursévolutiors
régulieres.La vaiabilité terminologique a éterise en compte patdvaluation de
métriques lexicales (syntaxiques et sémamjgreprésetatives des différentes
approchesde la littérature(voir section2.4 et lafigure 2) Les méthodesont
implémentés dans le langadr.

3.1.1.Similaritéssyntaxiques

Dans cetteétude nous avonsomparétrois méthodes de scores, la simikrit
calculée a partir de la distance de Damereau Levenshtein, la similarité proposée par
Stoilos (2005) et unemétrique que nous avordgveloppé (que nous intitulons
WGramn) basé surle calcul de similarité sur les vectsute mots composant deux
termes.La méthode WGram'appuie sur la décomposition des termes en vecteur
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de mots W) (algorithmel) et produit pour un alignement deux scores de similarité
(tl—>t2 et t2—>tl) .

Algorithmel. Processus ‘@lignement de la méthode WGram

alignementWGram (SOG, SOG, filtre : bool, seuil €[0,1]1)
{

alignement«— &
/ création de’Blignement des mots composant les termes desSBGax
4: index« alignementMot(SOG, SOG)
/I Slection des termes t1, t2 possédant au moins un mot aligné’ dafex|
5: combineT1T2- alignementPotentie(SOG, SOG, index)
6: pour tout i e combing1T2faire
7 alignement«< alignementu calculWGram(i,index)
8 fin pour
9:  sifiltre faire alignement—BestForBoth(alignemen)
10: alignemen¢ superieurA(alignement, seuil
11 retourne(alignemenk
12}

La similarité dun terme par rapport & un autre est caEélculwGram grace
aux similarités des motguils ont en commungéquation(6)). L’ alignement des
mots (w) composant les termes du SO€& ceux du SOQ sont obtenus par calcul
de similarités de Damereau Levenshud#arite dans laection2.4 (simDL).

K
wh| * simpy(wh, wh)
- i {0} ©

57:f[7l«‘&"l’:'r‘11411(t1 — t2) = -

7

P

Jwi

i=1

[

OuK représente le nombre de moligres (W) entre les termes étt,, N représente

le nombre de mots (¢ composantitet w, un mot composant le terme t

3.1.2.Similarité sémantique

La similarité sémantique mesufadéquation de deux termes fonction de leur
signification La méhode que nous proposons utilise le MetathesaurusJtif_S®
pour identifier la sémantique de chaque tertreecalcul de la similarité sémantique
entre deux termes se décompose en deux étépesemiere consiste a identifier la
(ou les) significatiofs) de chacun desermesdes deux SOQQ) et la seconde
consiste a calculer la similarité entre la sémantique du tereteelle du terme,
(3.1.2.2.
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3.1.2.1.Extraction des informations sémantiquésrdterme

Nous avons déveppé un algorithme pour déduire (l@s) sémantique(s) an
termea partir des concepts identifiés (CUI) dans le MetathesaurusJ 5®.
Nous utilisond’ outil MetaMap initialement développé poumidexation de texte
médicaux(Aronson, 2006)

Algorithme2. Protocole dobtention des ternsesémantiques candidats

1: créationTermeSemantiqu@, term)
22 {
3 termeSemantique-J
4: listTSem«initialiserListe (termCandidat
5: resultat— appelMetaMap(id,termg
6 listPhrase— recupererPhrasegresulta)
/I Création des termes candidats
7 pour tout p e listPhrasefaire
8: oldTSera listTSem
9: listTSem— &
10: pour chaquemappinge p.MetaMapingaire
1L listTSem— listTSemu ajoutinfoCandidgoldTSem, (mapping))
12: fin pour
13 Si longeur(istTSen == 0 faire
14: listTSem— ajoutinfoCandidafldTSem, termeSemantique
15: fin Si
16: fin pour
17 retourne(listTSem)
18: }

Le principe dindexation deMetaMap est le suivantMetaMap segmente le
termeen un vecteur de sous termdistPhrasg. Pourchacun des sottermes(p)
I"outil MetaMap identifieun (ou plusieuryalignements) (mapping sur un concept
UMLS (CUI). Un mappingest composé tin CUI etd'un score thlignement.
Chaquemapping entre un souterme p et un CUI représente ungmantique
possible de.

La fonctioncréationTermeSemantigyalgorithme 2)interpréte ‘lindexation du
termeproposé par MetaMapesultat) pour déduire Idles) sémantique(s) derme
(listTSen). Un terme est associé a plusieurs significaiaril existe un souserme
p impligué dans plusieursiapping.Dans la suite de cet articlousappelons un
termeSemantiqueomme étantine signification possible derme Nous définissons
un termeSemantiqueomme étant une combinaison de concepts UBILKSUI).
Chaque CUI représente la significationumnl des soutermes ) du vecteur
listPhrase Nous mesuronsddéquation entre utermeSemantiquet le termequil
represente en calculant la moyenne des scoresigdement (noté confiance
sémantique ou cogf,).
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3.1.2.2.Similarité sémantique entre deux termes

Le calcul de la similarité sémantique entre deux tertaed ;) se détermine de
maniére indirecte a travetsalignementde leurstermeSemantiqué'sems tsems-
Nous définissons la similarité sémantigsens.néquation(7)) entre deux termes t
et t, comme étant la similarité de hamming (gifhing Maximak calculé pour
toutes les combinaisons de termesmagtiques (tems tsemd représentant
respectivement les termeset t,. Le calcul de la similarité de hamming est réalisé
sur les vecteurs deUl représentant les termesms tsema

«9i7ns€:‘m (t'l ? t?) = ‘Iﬂ(f,fl’f(&'?;???,h_“-m ming (t:ir’.'rrxl ? ticm? )) (7)

Nous mesuronségalementla confiance de Palignement comme étant le
minimum entre la confiance méntique destermeSemantique(t'sems tsem?
représentant respectivememtet t, (t'sems fsemd €ant lestermeSemantiqueui
maximisent la similarité sémantique)

uun-f"f’”»"“-”” (tiﬂt‘ml E) ré[’r;l.?) = min (('Onf-f""" (!it'ml ) p””’fﬁ"’—”l (t’i(:-rrLQ)) (8)

3.1.2.3.Paramétresitiliséspour MetaMap

Pour cette étude nous effectuons la recherche de concepts sur une version
modifiée du Metathesaurus® (2014AB) qui exclut les ressources LOINC® et
SNOMED CT® En excluant les SOC nous cherchons a estimer les performances d
la méthode thlignement sémantiguentre deux ressources dans le cas ou eeilles
ne seraient pas incluses danMigtathesaurus.

3.1.3.Alignement heuristique par la méthode des ancres

La méthode des ancres que nous proposons est une strdi@gieethent
heuristique, initiée a partid’'un alignement préexistant entre les deux SOC. Le
principe de cette méthodeéirspire dun algorithme développé pour résoudre les
problématiques '@lignement tbntologies volumineuses (SeddigtiAono, 2009).

La méthode que nous proposons (algorithmepe¥met détendre un alignement
initial entre deux ressources. Nous définissons cet alignement coramte uét
ObjetAncre(figure 3). L'algorithme dextension thlignementpart du postulat que

les deux ressourceOijetAncre.SOClet ObjetAncre.SOCR reposeh sur une
organisation hiérarchique des données similaires. Le prideifge méthode consiste

a étendre de maniére récursive les alignements initiaux (appelés par la suite les
ancres initiales) en comparant trois seasembles de termeses termes pangs
(fonctionparentg, les termes enfants (fonctienfant$ et les termes fréres (fonction
frereg. La comparaison des termes (fonctialigner) peut étre effectuée avec
I'ensemble des métriques syntaxiques et sémantique présentées dansoles secti
précédentes grace a la spécification des parametres @bjesAncre.Dans cette
étude nous utilisons la méthode (DL) pour comparer les termes, et nous fésons
alignements en fonctiorigh seuil de similarité.
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Algorithme3. Méthode des ancres

1: trouverNouvellesAncres)
2 {
nouvelled\ncres— &
3 miseAJourStatutAnalysgObjetAncrei)
4 si ObjetAncreprovenancdi) <> ‘enfant’ faire
5: parentsldx— ObjectAncreparent(i, ‘socl’)
6: parentsld2— ObjectAncre.parent(i, ‘'so@’)
7 nouvelledncres— nouvelleg\ncres ObjectAncrealigner(parentsid] parentsi,
provenance Zparent)

8: fin si
o: si ObjetAncreprovenancdi) <> ‘parent’ faire
10: enfantsldi— ObjectAncreenfant(i, ‘socl’)
1 enfantsld2- ObjectAncreenfant(i, ‘'so@’)
12 nouvellsAncres— nouvelledncresu ObjectAncrealigner(enfant$dl,
enfantsld2provenance Zenfant’)
13 fin si
14 si ObjectAncreprovenancedi) <> ‘frere’ faire
15 freredd1— ObjectAncrefrére(i, ‘socl’)
16: freredd2< ObjectAncrefrére(i, ‘so@’)
17 nouvelleancres— nouvellegincresu ObjectAncrealigner (freresldl, freresld2,
provendfreeed
18 fin si
19: ObjectAncreajouter(nouvelleAncres
20; pour j € nouvellegncresfaire
2L ObjetAncretrouverNowellesAncre§)
22 fin pour
23: }
ObjetAncre

+30C1

+30C2

+parametre

+alignement

+trouverNouvelleshneres(i)
—-parents({in i,in soc:{'socl','socc?},out soc.parents)
—enfants({in i,in soc:{'socl','socc2},out soc.enfants)
—freres{in i,soc:{'socl’, 'soc2},out soc.freres)
—aligner{in i,in subset.socl,in subset.socl,
in provenance:{'parent’, "enfant’,
"frere'l},out ancres)
-miselJourStatushnere (in i)

Figure 3.Diagramme de classe ObjetAncre
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3.2.Normalisationdes termes eflfre des alignements

3.2.1.Normalisationdes termes

Nous avons défini une méthode de normalisation desetepar SOC. Dans les
parties LOINC® les éléments de ponctuations sont suppribes.libellés des
concepts SNOMED CT® sont normalisés au niveau de la ponctuation et le tag
sémantique est supprimé.

3.2.2.Parametres delfre desalignements

Nous utilisonsdeux filtres pour étudier les alignements calculés a partir des
similarités syntaxiques. Par défaut, un alignement entre deux F@CT{) est
composé des meilleurs alignements par terme du BOE des meilleurs
alignements par tare du SOC 2 (équatidf)).

A(Th, T2) = {Alt,, ty)|sim(te, ty) = max(sim(t,, T2)) V sim(iy, ty) = mazx(sim(Ty, fy))} (9)

Le filtre Best ForBoth (équation (10) que nous proposons permet de
sélectionner les alignements qui sont les meill&uesfois pouritet pourt,.

BestForBoth(Ti, Tz) = {A(t.. ty)|sim(t,. t,) = maz(sim(t,, T2)) (10)
= maz(sim(7Ty,t,))}

Les résultats de ces deux filtres sont contextilslsontfonction a la fois de la
métrique utilisée mais surtout deteux ensembles déermes utilisés pour
I'alignement.

3.3.Matériel

3.3.1.Logical Observation Identifiers Names and Coe3INC®)

La terminologie LOINC® a été constite en 1994 afin de standardiser la
description des tests cliniques et de diagnastidtro. Elle est développée et mise a
jour deux fois par an par Regenstrief InstitutéSheide eWilson, 2013) Un test
codé en LOINC® se décompose en 6 dimensions. Les dimenSmmposant
Milieu, Techniqueet Tempsdécrivent le principe du test de laboratoire alors que les
dimensionsEchelles et Grandeur caractérisent le type de résultat. Les valeurs
permettant texprimer chacune de ces dimensions (nomnpéetes par la suite)
sont organisées hiérarchiguement. Afin aiampactera description tlin test, les
partiesMilieu, Echelleset Grandeurssont représentées par aesles mnémoniques.
Par exemple le motklood» est représenté par le code mnémonighlkel « dans la
partie Milieu. Les parties représentant deésmposantou desTechniquepeuvent
contenir des abréviatisnpar exemple &b » pour « Antibody» ou « EIA » pour
« Elisa Immuno Assay). Dans cette étude nous utilisons la versiond2.BOINC®
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décrivant plus de 6800 tests composés par 40 000 parties. Les parties et leur
hiérarchie sont extraites de la base de données utiliséaypalidation RELMA.

3.3.2.Systematized Nomenclature Of MEDicin€linical Terms(SNOMED CT®

La SNOMED C™ est une ontologisous lience crééet maintenue deux fois
par an par’International Health Terminology Standards Development Organisation
(IHTSDOY (Cornetet de Keizer, 2008)L’ontologie SNOMED CT® permet de
représentele domaine cliniqguavec plus de 35000 concepts organisés en 19 axes.
Les concepts sont identifiés par un libellé uniqgbally Specified Namequi se
compose tin terme spécifiant la sémantique du conceptugt thg sémantique. Le
tag sémantique est placé a la fin du libellé et apporte une information corgéextuel
sur laclassificationdans SNOMED C® et ['utilisation du conceptCette étude a
été réalisée adide de la version de SNOMED CT® de janvier 2015

3.3.3.Alignement entre LOINC® et SNOMED CT®

Les alignements entre LOINC® et SNOMED ®Titilisés dans cette étude sont
le résultat dune collaboration initiée en 2013 enti¢HITSDO et le Regestrief
Institute qui a pour objectifd’aligner la description des tests LOINC® sur des
concepts SNOMED CT® pour amélioréadgrégation de données dans les dossiers
patients informatisé¢Vreeman, 2015). 'lalignementest réalisé a deux niveaux
Dans un premier temps les parties décrivant les dimensiongeast ont été alignées
sur des concepts SNOMED CT@arHa suite les tests LOINC® sont décrits par des
définitions formelles en SNOMED CT®. Dans cette étadus utilisons la premiére
version dalignement publiée en septembre 2Q1dui couvre0,15% des tests
LOINC® et 2115 parties. lalignement parti€oncepts nest pas bijectif. Sur les
2 177 alignements, 62 parties LOINC® sont alignées sur plusieurs concefs et 9
concepts sont alignés avec pluaree partie LOINC®.

4., Résultats et discussion

L’ objectif de cette évaluation estidentifier les méthodest enétriques les plus
performantes pourdlignement de termesppartenanau domaine du diagnostic
vitro (voir 0). Nous évaluons leméthodes dlignementvecdeux critéres

— Nous favorisons des méthodpeicises (donnant peu de faux positif) pour
respecter les exigences de qualité du monde médical. Nous distinguons donc la
précision du rappel pour affiner nos conclusipns

— Les métriques sont égalementédegselon leur capacité rendre des résultats
pertinens quel que soit le degré letérogénéité des sedemaines du DIV 4.2).
C’est ce que par la suite nous appelons la robustesse.

6. https://uts.nlm.nih.gov/home.html
7. https://loinc.org/news/draft-loinc-snomethtmappings-and-expression-associations- now-
available.html/
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4.1.Evaluation des méthodes de similarité syntaxiques

4.1.1.Analysedes similarités syntaxiqae

Le tableaul résume 'lévaluation des alignements obtenus par les métriques de
similarité syntaxique.Tout dabord il faut noter que pour utiliser la méthode
Damereau LevenshteitestermesLOINC® et SNOMED CT® ont été normalisés
Cette étape de normalisatioriest pas nécessa pour s méthodes Stoilos et
WGram.

Tableaul. Résultat de’Evaluation des métriques de similarité syntaxique.
(Norm: données normaliss; P : précision; R: rappel)

Méthode Norm. Filtre Nb alignements p. R.
oL Oui 4589 0,26 | 0,54
Oui Best For Bot h 1281 0,77 | 0,45
Stoilos Non 3132 0,50 | 0,72
(pait = 0,6 ;
inder = 0,1) Non Best For Bot h 1 356 0,92 | 0,57
WGram Non 3263 0,47 | 0,71
Non Best For Bot h 2322 0,63 | 0,67
WGram et .
Stoilos Non |Stoil os. Best ForBot h 1202 0,95 | 0,53
WGram ou ;
Stoilos Non St oi | 0s. Best For Bot h 3497 0,47 | 0,76

On observe une augmentation significative de la précision ¥)5pour les
résultats thlignement DL et Stoilos apréspplication du filtreBest For Bot h sans
pour autant diminuer de mani&significative le rappelDans un second temps nous
avons cherché & combiner les métrigues pour maximiser la précis@n.
combinaisonWGram et Stoilopermet dobtenir des alignementavec une forte
précision (9%%) cequi est cohérent avec les exigencegdalité du monde du DIV.

4.1.2.Comparaison des temps de calcul entre les métriques

L'étude que nous avons réadisest pas représentative de la volumétrie des
données du DIV. Nous nous sommes donc intésesdévolution destemps de
calcul des difféentes métrigues en fonction de la volumétrie des SOC initiaux
(figure 4). On observe des courbes de temps de calcul trés différentes en fonction
des métriques utiliséeke temps de calculed alignemetStoilos et WGransuit
une courbe quadratique (veiexponentielle).Nous pouvons en conclure que les
méthodes Stoilos et WGram bien que permettaobtdnir des alignements de
qgualité ne sont cependant pas adaptéesal@griement de SOC avec volume de
données dé drdre du 16-10°.
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Figure 4 Temps texécutiormoyen (10 répétitiongles métriques DL, Stoilos
et WGram en fonction de la volumétdansles SOCinitiaux

Similarité DL

Figure 5 Distribution de la similaritécalculéeavec la métrique DL en fonction
des dimensions LOIN@ : la dimension ComposarB,: les autres dimensions

4.1.3.Comparaison des performances du filtre BestForBoth desseuik

Les performances des méthodes de similarité sont généralétmeiéesavec un
parameétre de seuil comme filtréatignement. Dans ceti&tude nous avons décidé
de ne pasnvestiguerles performances associées a ce type de filtre. Ce choix est
motivé par une question majeur€omment déterminer samspriori le seuil de
filtrage ?

Comme expliqué dans laection 2.2.2 la variabilité de & représentation
terminologique des concepts dépend fortement du-donsine étudié. On observe
que le filtre Best ForBoth permet une meilleure discrimination des vrais
alignements. Par exemple pour le sdosmaine des organismes, les terrBabesia
boviset Babesiaovis ne représentent pas les mémes taxa malgré une forte similarité
(0,92; BestForBoth = faux) alors que les termekeukocytesetlLeukocyte
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représentent le méme concept avec une similarité plus faible; (€89or Bot h =

vrai). La figure5 illustre la distribution de la similarité en fonction démehsions
LOINC®. On observe un écart de moyenne de 0,3 entre les alignementssobtenu
pour des composants (termes peu abrégés dans LOINC®) et les autresesitgnem
souvent abrégés ou représentésssimume mnémoniquel’ emploi dun seuil de
similarité pour filtrer les alignements sur les similaritéyntaxiques doit étre
paramétré en fonction de la variabilité lexicale du stnreaine étudiéAvec un
paramétrage priori du seuil en fonction des sedemaines étudiéde critére de
robustesse 'est pas respectdl. faudrait donc étre capable de paramétrer le seull
sansa priori, en utilisant par exemple des statistiques bayésiennes ou des analyses
de variabilité intra SOC.

4.2.Evaluationde la stratgie ces ancres

L’ évaluation des similarités syntaxiques a permis de démontrer deux pmncipau
freins a leur utilisation poutdlignement des SO@Au DIV :

— les métriquesyntaxiquese permettent pas aligner des termes abrégés sur
leur forme compléte

— le temps de calcul des métriques Stoilos et WGrast pas adapté au volume
de données des SOC du DIV.

Dans cette partie nous étudions la stratégie des ancres pour générer des
alignementset a un filtre utilisant la similarité sémantique pour origire au
probléme de variabilité des termes (synonymes et forme comptébségées).

4.2.1.Evaluationdes termes sémantiques candidats

Avant dutiliser le calcul de similarité sémantique pour filteelposterioriles
données obtenues par la méthode des snomis avons vérifié la cohérence des
termes sémantiquegue nous obtenons p#indexation deMetaMap (03.1.2.].
Nous observons qu@4% des parties LOINC® (688) et ¥4 des concepts
SNOMED CT® impliqués dans’dlignement n'ont pas déquivalent (terme
sémantique) dans le Metathesaufdsus remarquons également que les proportions
de parties sans terme sémantiqomt plus élevés dans les dimensionblilieu
(60%), Unité (83 %) et Méthode(40%) dont les libellés sordousune forme soit
abrégé, soitde code mnémoniquesNous pouvons en conclure quatilisation de
I"UMLS pour identifier la sémantique uh terme ne permet pas dé&soudre les
problématiques liées aux codes mnémoniques pour désigner un colozepavons
égdement observé que 46 des alignements de la collaboration impliquent un
terme LOINC® ou SNOMED CT® représénpar aucun terme sémantique
candidat. Ce résultat explique en partie le faible rappel obtentapgiitation du
filtre sémantique sur les ancres initiales (voir tabl2al’ utilisation de 1TUMLS
comme thésaurus ne permet pas de résoudre de maniére systématique uardlignem
sémantique entre deux termes.
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Cependantpn observe que plus de 90 des termes sont représentés par un
unique terme sémantique candidat, ce qui nous conforte it due’lUMLS est
une ressource suffisamment précise pour calculer la similarité sgogaantre deux
termes du DIVPour confirmer la pertinence des termes sémantiques candlss,
avons calculé les fréquences des types sémantiques associés asxsé@mantiques
candidats pour chaque dimension de LOIN@®chaque axe SNOMED CT®
représentés. Nous observons que les types sémantiques les plus fréguemmen
retrouvés sont cohérents avec les stmrpaines repréntés par les dimensions et
les axes. Par exemple les concepts’deeld10607006|Organismsont indexés par
les types sémantiques représentant soit les procary®@®7|Bacteriurjy les
eucaryotesT204|Eukaryotgou les virus TO05|Virug.

4.2.2.Performances de la stratégie des ancres et du filtre séiguama posteriori

La méthode des ancres utilise un alignement existant pour déterminerries anc
initiales. Dans cette article nous avons utilisé le jalighement fournit par la
collaboration, commalignement initial (ancres initialegue nous avons cherché a
étendre avec la méthode des ancres.

Tableau 2. Résultats de I'évaluation des méthodes des ancrescisaqurét le
rappeldesancresgénér@s sont calculés a partir de la curan manuelle ds
données non filtréeq) L'alignement est un sousisemble du jeu de données imjtia
la précision est donc de 1. 2) Aucun rappel ne peut étre calauléalignement de
référence est obtenu par curation a partiras données

Méthode Nb al. Parametres de filtre Précision | Rappel
2177

ancresnitiales (SimSemantique: 1 AconfSemantique>800) NA (1) 0,37
normalisés

NA 0,33 NA (2)

Best For Bot h 0,58 0,97

Si ique= 1 0,69 0,85

Ancres 1833 Msemantique™

ODIé(? a}nc'rels SimSemantique: LA COnfSemantique>800 0,81 0,83
! generees

(SirnSemanliqu? 1A ConfSemanlique>800) \ 0.82 0.87

simp. =1 ’ ’
SimSemamiqu?Bés/t\ 'Sgnggfwantiqufgoo A 0,82 0,83
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Nous avons choisi de réaliser le calcul des nouvelles ancres par la méthode DL
en appliquant urseuil de 0,8 pour filtrer les alignements génédtableau 2) Le
paramétre de seuil 0,8 permetobtenir une précision supérieure a 0,75 pour
I'alignement réalisé & partir de alignements LOINC® SNOMELR@Ssus de la
collaboration avec un nombreatignements cohérent par rapport aonmbre de
vrais alignements (4200 alignements)L’ utilisation ici du filtre Best For Bot h
pendant la génération des anan&sst pas judicieuse. En eff@gst For Bot h est un
filtre contextuel (dont le résultat varie en fonaotide lensemble des alignements) et
dont la pertinence dépend du nomtml d’alignements. Les résultats obtenus avec
le parametre 0,8 ont une précision tres faible (0,33phlicationa posteriorides
filtres de similarité sémantiquesi(mMsenantique) € Best For Bot h permettent de
doubler la précision de’dlignement sur les ancres générées. Les meilleures
performances sont obtenues par combinaison des informations sémantiques et
syntaxique. En effet, les filtres Ji( si Memntiqee = 1 A confi ancesemantique >800)

v simp = 1 et (i) si Menantiqe = 1 Aconfiancesemantique >800 A
Best For Bot h permettent thbtenir 80% de précision pour 8t de rappel.

5. Conclusion

La problématique 'déhtégration de données a été largeméntdiéedans la
littérature que ce soit par la proposition de méthodes génériques aquéssdi un
domaine particuliel.ors de cette étude nous avons cherché a identifier les méthodes
les plus appropriées polier des données du DI\Cet article compare des métlesd
existantes (StoilgDL) a de nouvelles méthodes insgséle lalittérature(WGram,
Algorithme desancres, similarité sémantiqie

Nous avons montré quaultilisation dun filtre basé sur les meilleurs alignements
par terme Best For Both) donne des rédtats plus précis et completsue
I' utilisation dun seuil de similarité sans pour autant augmenter significativement le
temps dexécution des algorithmesNous avons également montré que la
combinaison de métriques syntaxiqugeilos et WGranpermet ¢augmenter les
performancesnais re sontpas adap#s pour réaliser des alignements entre deux
SOC volumineux Pour optimiser les temps de calcul de ces algorithmes nous
envisageons de paralléliser les processaligtiement.

Nous avons par la suite étudis résultats issusuh algorithme heuristique qui
couplé avec un filtre sémantigaeposteriorj permet daméliorer la précision et le
rappel. Un des avantage de la méthode des ancres egfelle garantitdes
alignemers cohérersg avec lorganisationhiérarchgue des concepts dans bsux
SOC; les alignements obtenus sont donc directement utésglolur enrichir un
SOC avec de nouveaux conceptspour réaliser des études complémentaires entre
ces deux SOC(Mary et al, 2016) Cette méthode sera cptéate par
I'implémentation de la combinaison de métrig8&silos et WGranet I’ intégration
du calcul de similarité sémantique pendant la génératicmlignement.
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Le calcul de similarittésémantique est une méthodxtrinséque dont les
performances vant en fonction de la présenc&nformation non spécifique au
concept (tel le tag sémantiqueNous avons également montré que le
Metathesaurus® bien totégrant prés de 200 ressourcepaemetpas de garantir
I'identification d’'une sémantiquetdrmeSeantiqu@ pour fensemble des parties
LOINC®, ou concepts SNOMED CT®&\ous préconisons’dtiliser la similarité
sémantique (et de maniéere plus générale toutes les métriques extshagquales
méthodes ne dépendant pas de resssesderna (comme lesnétriques lexicales).
L'un des enjeux dansalignement entre LOINC® et SNOMED CT®, ou de
maniére plus générale entre les S@6ncerne 'aAlignement thbréviations. Les
métriques syntaxiques sont par essence incapables de reconnaitre |legi@isévi
Nous pensions que€ dttilisation du Metathesaurus® amélioreradlignement entre
termes abrégés.’ &ude que nous avons réaliséa pas permis de confirmer cette
hypothéese. La gestion des abréviations demeure donc une problématique que nous
envisageons de séudre grace & dtilisation de dictionnaires’dbréviationstels
gqu ADAM (Zhouet al, 2006)ou Allie (Yamamotoet al, 2011)

En conclusioncette étude nous a permisdéntifier les forces et faiblesses de
chaque algorithme et métriquéatignement. Lensemble de ces travaux nous a
permis détablir la stratégie’dlignement que nous allons réutiliser staudres SOC
représentant le domaine du diagnostigitro. Il nous semble important de souligner
que quele quesoit la méthode utilisée, il est fomthental dmpliquer des experts
dans le processusalignement entre deux SOC. Les méthodes de filtres que nous
proposons garantissent au mieux 980de précision et 8% de rappel. Les
similarités calculées doivent étre considérées comme des indicat@ligaaments
plus que comme une vérité systématique. Ce constat nous pousse a élagir notr
conception tun processus 'dlignement. En plus d€alspect algorithmique, le
processus doit également intégrer une paxmertise humaine par une dimension
visuele et explicative de dlignement. Ces points sont argumentés dans le domaine
de recherche sur les alignemenisndologiegShvaikoet Euzenat, 2008).
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