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Résumé  
En santé du végétal, des insectes porteurs de virus ou de bactéries causent chaque année d’importants dégâts 
à l’agriculture malgré la lutte dont ils sont l’objet. La veille scientifique et sanitaire porte sur un nombre 
croissant de documents et d’objets pour comprendre et anticiper ces phénomènes. Elle manque cruellement 
d’outils pour extraire, structurer et évaluer la pertinence des informations publiées au regard de la 
connaissance scientifique sur les interactions entre espèces et leur distribution géographique. La pertinence 
dépend de la nouveauté et de la validité de l’information. Celles-ci sont mesurables à partir d’indices 
linguistiques (ex. first report), biologiques (ex. in vitro), bibliographiques (ex. réseau de citation), et par leur 
cohérence avec la connaissance scientifique du domaine. L’adaptation de méthodes de traitement 
automatique de la langue (TAL) (extraction d’information relationnelle, normalisation par des ontologies) 
permettra d’extraire les informations et de les lier à la connaissance des pathosystèmes dans une 
représentation formelle cohérente. Le mécanisme d’évaluation de la pertinence combinera (1) le degré de 
confiance dans la prédiction de l’algorithme de TAL, (2) les indices de fiabilité de l’information des documents 
et (3) l’évolutivité de la connaissance du pathosystème pour produire une mesure explicable utilisant le 
raisonnement en logique possibiliste. Le projet est centré sur huit bactéries réglementées d’intérêt 
économique majeurs. Ces modèles biologiques ont été aussi choisis pour leurs propriétés favorables à la 
généralisation des méthodes dans les domaines mobilisés, santé des plantes, veille et intelligence artificielle. 
 
Abstract 
Insects carrying viruses or bacteria species cause each year important damage to agriculture despite their 
control. The scientific and sanitary watch is based on a growing number of documents and objects in order to 
understand better and anticipate these phenomena. Watch cruelly lacks tools to extract, structure, and 
evaluate the relevance of published information with respect to scientific knowledge on the interactions 
between species and their geographical distribution. Relevance depends on the novelty and validity of the 
information. These can be measured by linguistic (e.g. a first report), biological (e.g. in vitro mention), and 
bibliographic (e.g. citation network) clues and by their coherence with the scientific knowledge of the field.  
The adaptation of Natural Language Processing (NLP) methods (relation information extraction, normalization 
by ontologies) will allow the extraction of the information and link it to the knowledge of the pathosystems in a 
coherent formal representation. The relevance evaluation mechanism will combine (1) the degree of 
confidence in the prediction of the NLP algorithm, (2) the reliability indicators of the document information, 
and (3) the evolution of the knowledge of the pathosystem in order to produce an explainable measure using 
possibilistic logic reasoning. The project focuses on eight regulated bacteria of major economic interest. These 
biological models were chosen for their properties that are conducive to the generalization of methods in the 
fields of plant health, surveillance, and artificial intelligence. 
 
Thématique 
La quantité de connaissances sur les vecteurs de maladies d’intérêt majeur pour l’agriculture s'accroît de 
manière substantielle à un rythme souvent très rapide. Les interactions vecteur-plante-pathogène peuvent être 
plus ou moins spécifiques et parfois très complexes. Bien les décrire est essentiel à la compréhension des cycles 
biologiques des épidémies, et in fine à la conception de méthodes de lutte efficaces. La majeure partie de 
l’information est d’abord décrite sous forme documentaire (Barboza et al., 2014). Maintenir une expertise 
scientifique et sanitaire à jour dans ce domaine très évolutif requiert une veille continue de sources 
d’information de plus en plus abondantes et dispersées dans des publications scientifiques primaires, ou non, 
des revues, des textes réglementaires, des news, etc. Or, la collecte et la formalisation de ces informations 
restent essentiellement manuelles et laborieuses qu’elles soient réalisées par les scientifiques dans leur 
domaine de spécialité ou par les spécialistes de la veille sanitaire alors qu’elles sont très utiles notamment pour 
caractériser des niches écologiques, dresser des cartes d’occurrences, inférer des cartes de risque, ou nourrir 
des modèles épidémiologiques (Morris et al., 2022).  
Notre projet vise à développer des outils pour assister la veille scientifique ou sanitaire à la fois dans la collecte, 
la formalisation, le partage et la mise à jour de connaissances fiables dans une ambition d’amélioration de la 
compréhension, de la surveillance et du contrôle des maladies à transmission vectorielle.  



 
Domaine 
L’approche retenue consiste à automatiser la mise à jour une base de connaissance initiale avec de nouvelles 
observations et connaissances extraites de documents au fur et à mesure de leur publication. Cette base de 
connaissances sera principalement alimentée par l’extraction automatique d’informations à partir de textes, 
réalisée par des méthodes de traitement automatique de la langue (TAL).  
L’exploitation des méthodes de TAL appliquées à la veille scientifique et sanitaire est confrontée à trois 
difficultés, la qualité variable des prédictions automatiques du TAL et l’abondance et le manque de pertinence 
de certaines sources. Bien que les progrès récents en TAL soient très considérables, l’horizon de 100% 
d’informations extraites et interprétées avec succès est loin d’être atteint. De plus, ces outils produisent un 
très grand nombre d’informations redondantes et plus ou moins pertinentes, qui croît avec l’afflux de 
documents. Ces informations sont traitées aujourd’hui manuellement pour répondre à l’exigence de grande 
qualité de l’activité de veille sanitaire. 
Nous proposons de développer des méthodes originales d’assistance à la veille par une sélection intelligente et 
explicable des informations extraites des textes basées sur l’évaluation de leur fiabilité et de leur nouveauté 
pour en faciliter le tri, l’interprétation et la prise de décision. Il est nécessaire à la fois de rendre compte de 
l’évolution de la connaissance [ex. rôle très nouveau de l’aulne dans la propagation de la Flavescence dorée de 
la vigne (Malembic et al., 2020)], tout en disqualifiant les connaissances mal extraites, non confirmées ou 
fausses [ex. capacité d’une cicadelle à transmettre un phytoplasme du pommier au laboratoire (Hegab & El-
Zohairy 1986) jamais confirmée depuis en verger (Fischnaller et al. 2020)]. Le projet de thèse répond à cette 
double contrainte, particulière à l’écologie. L’approche proposée pour la conception d’un système d’aide à la 
veille scientifique et sanitaire se situe à l’interface des domaines de la biologie, du TAL, de la représentation 
des connaissances et raisonnement automatique et de la veille scientifique et technique.  
 
Objectifs 
Nous proposons un projet en santé des plantes pour l’extraction et la représentation d’observations et de 
connaissances relationnelles entre espèces vecteurs, plantes hôtes et agents pathogènes à partir de 
documents. La structuration de la base de connaissance sera standardisée grâce à des taxinomies et à des 
ontologies. L’utilisation de référentiels sémantiques partagés permettra leur exploitation conjointe avec 
d’autres données (observations, données météo, etc.) selon les objectifs du projet ANR BEYOND (Morris et al., 
2022) et en cohérence avec les principes FAIR (Wilkinson et al., 2016). Cette partie du projet repose sur 
l’adaptation aux pathosystèmes à vecteurs de méthodes d’Intelligence Artificielle existantes. 
Des approches originales de la mesure de la pertinence et la fiabilité de l’information sont envisagées, telle que 
l’exploitation d’un faisceau d’éléments complémentaires obtenus par différentes stratégies : des indices 
extraits du texte d’ordres linguistique et biologique, des indices bibliographiques, et enfin le raisonnement 
pour estimer la cohérence des informations extraites avec la connaissance biologique préexistante. Nous 
pensons qu’un nouvel élément important de l’appréciation de la cohérence d’une base de connaissance sur les 
pathosystèmes en évolution continue est la « propension au changement » et l’acceptabilité de nouvelles 
connaissances telles qu’elles peuvent être établies par des experts. Pour cela, nous proposons d’ajouter à la 
représentation des connaissances, une caractérisation de l’évolutivité attendue des interactions biologiques 
connues. Par exemple, « attendons-nous dans un futur proche une extension rapide des découvertes de 
nouveaux hôtes de Xylella fastidiosa, et dans quelle famille sont-ils plus probablement attendus ? ». 
Le choix des modèles biologiques, restreint au groupe des hémiptères vecteurs des huit bactéries 
phytopathogènes réglementées à l’échelle de l’Europe est guidé par les forts enjeux économiques des maladies 
ciblées et par leur intérêt pour la recherche en informatique telles que la diversité documentaire et 
linguistique, et le nombre très variable d’interactions biologiques connues et à découvrir. La question 
biologique sur la spécificité des couples vecteurs-hôtes servira de fil rouge à l’étude. Nous ambitionnons dès 
l’initiation du projet une généricité des méthodes pour la veille sur les arthropodes vecteurs (moustiques, 
tiques, pucerons, ...) dans leur ensemble et de nouvelles approches sur le traitement de la validité et de la 
nouveauté de connaissances scientifiques d’origine documentaire. 
 
Contexte 
Les méthodes d’extraction d’information (TAL) en biologie extraient et agrègent indifféremment les 
informations, valides ou non, qui représentent des observations, et des connaissances plus générales, avec un 
degré de précision plus ou moins élevé selon des approches dites d’ontology learning, ou knowledge base 



population (Ji and Grishman, 2011). Nous réutiliserons ces méthodes en distinguant les informations en 
fonction de leur nature et de leur qualité. 
Anomalie ou nouveauté ? Les approches de détection d’anomalie calculent la plausibilité par la détection 
d’outliers par rapport à une distribution mesurée sur un grand nombre de données, par exemple sur le web 
(Keller et Lapata, 2003), ce qui est inapproprié pour notre objectif de découverte de nouvelles connaissances. 
Dans notre cadre, ces approches sont insuffisantes : le degré de nouveauté dépend certes de la similarité avec 
les observations passées, mais surtout avec le consensus scientifique.  
Véracité. La recherche sur la détection d’informations douteuses ou fausses dans des textes (« fact checking ») 
s’est concentrée sur les médias et réseaux sociaux, plus récemment dans le domaine médical (ex. COVID-19, 
allégation de bienfaits de médicaments) en recherchant des preuves dans d’autres phrases (Waden et al., 
2020) ou d’autres textes (wikipédia pour Fan et al., 2020), mais pas dans des bases externes. Le contexte de la 
veille scientifique est différent de celui du fact checking, il n’y a pas de la part des auteurs d’intention de 
désinformation ou de l’ignorance, mais un continuum entre hypothèse, possible mauvaise interprétation de 
résultats (ex. conditions expérimentales limitées), non reproductibilité (résultats non confirmés), jusqu’à la 
remise en cause et l’obsolescence.  
Détection. Concrètement, la publication apporte aux veilleurs des indicateurs d’ordre linguistique sur 
l’intention de l’auteur. L’extraction automatisée de ces éléments linguistiques, documentaires et biologiques 
pose de nouvelles questions de recherche que nous souhaitons traiter ici. Par exemple, une connaissance 
nouvelle est marquée par exemple par first report ou new host, une référence à une connaissance publiée est 
indiquée par une ou plusieurs citations dont le contexte indique l’intention et l’orientation négative ou positive 
(Abu-Jbara et al., 2013). L’emplacement de l’information dans les sections d’une publication, le nombre de 
citations de la publication, la fiabilité du support (journal, rapport officiel, news) sont autant d’éléments pris en 
compte (Aksnes et al., 2019). Dans notre cadre, le protocole expérimental (ex. in vitro vs in vivo) et la méthode 
d’identification de l’espèce sont déterminants.  
Evolutivité de la connaissance. Nous proposons une représentation formelle du degré de stabilité de la 
connaissance, c’est-à-dire de qualifier a priori manuellement les relations biologiques des pathosystèmes 
comme évolutives ou non, et de l’utiliser pour évaluer la vraisemblance de la nouvelle information grâce à un 
raisonnement basé sur des logiques non classiques. La combinaison des indicateurs issus de la publication et de 
la validité de la connaissance permettra de définir une mesure intégrée de vraisemblance. Le classement des 
informations extraites des textes selon ces mesures de vraisemblance et de nouveauté facilitera la décision du 
veilleur qui décidera d’ajouter ou non l’information à la base de connaissance comme nouvelle occurrence ou 
nouvelle connaissance, selon sa nature, associée à un degré de plausibilité. 
 
Méthode 
Nous proposons de façon originale d’exploiter le contenu de la publication, son contexte historique et 
bibliographique et les connaissances du domaine pour inférer un degré de vraisemblance de l’information 
extraite de la publication et automatiser la démarche de veille manuelle.  
Pour calculer un degré de nouveauté explicable de l’information extraite par rapport à la connaissance et aux 
observations, nous proposons une nouvelle approche : représenter explicitement les relations entre 
connaissances du domaine (ontologie, référentiel sémantique) et information sur les observations d’agents 
pathogènes, leurs vecteurs et leurs hôtes avec leur localisation et leur date. Concrètement, les informations 
d’observations structurées en événements représenteront des instances de la connaissance représentées par 
une ontologie, c’est-à-dire, les taxa (vecteurs, agents pathogènes et hôtes), les informations temporelles ou 
phénologiques et les informations spatiales seront liés aux référentiels appropriés, suivant en cela Core Plant 
Plant Health Threat Ontology (Alomar et al., 2016). La représentation des connaissances est donc un élément 
clé du dispositif : les langages du web sémantique seront utilisés de manière classique pour représenter les 
connaissances, RDF pour les occurrences, OWL (Web Ontology Language) pour les connaissances ontologiques, 
et SKOS (Simple Organization System) pour les terminologies. Les connaissances biologiques pourront être 
représentées par des définitions de classes en OWL, des contraintes en SHACL (Shapes Constraint Language) et 
des règles complémentaires en SWRL (Semantic Web Rule Language), suivant en cela le consensus du domaine 
du web sémantique. De façon complémentaire, les travaux décrits dans (Tettamanzi et al., 2017) sur 
l’évaluation de la vraisemblance d’axiomes OWL reposant sur la théorie des possibilités et ceux décrits dans 
(Felin et al. 2023) sur la validation probabiliste de contraintes SHACL constituent une proposition pertinente et 
adaptable à notre projet pour le traitement de l’évolutivité de la connaissance biologique. 
Les étapes du projet sont les suivantes, (1) l’étude bibliographique de l’analyse d’indices de fiabilité et de 
nouveauté dans les publications et de leur représentation, leur adaptation au domaine et identification de 



nouveaux indices spécifiques au domaine. Les approches de TAL incluront les méthodes récentes de deep 
learning à base de modèles de langues pour prédire la pertinence biologique en fonction du contexte (BioBERT 
(Lee et al., 2020) ou SciBERT (Beltagy et al., 2019) et les méthodes plus récentes qui exploitent la connaissance 
sous forme de graphe (Hao et al., 2020). L’implémentation des méthodes de TAL choisies sera suivie de tests.  
(2) La 2ème partie portera sur la représentation de la base de connaissance biologique et de son évolutivité 
appropriée au raisonnement en contexte certain et incertain et la définition d’un mécanisme de vérification de 
cohérence et d’estimation de la vraisemblance.  
(3) La combinaison des facteurs de décision des méthodes de TAL et de la représentation des connaissances et 
évaluation des propositions sur la spécificité des interactions relations psylles-arbres fruitiers fera l’objet de la 
dernière partie. La pondération des différents critères prendra en compte le compromis temps de 
curation/risque d’information absente (Abdelrahman, 2020). 
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Conditions scientifiques matérielles et financières 
Pour constituer la base de connaissance de connaissance initiale nous utiliserons les bases de données 
publiques et en ligne qui décrivent les vecteurs, hôtes, maladies et distribution géographique, pour chacune 
des huit bactéries réglementées, dont l’ EPPO Global Database, ISC (Invasive Species Compendium) de CABI 
(Centre for Agricultural Bioscience International) et Psyl’list (Ouvrard, 2022). Des listes publiques des 
communes pour certaines espèces suivies, par exemple Xylella  pourront être intégrées à cette base pour 
l’évaluation de la nouveauté spatiale. Les corpus documentaires sont obtenus à partir des requêtes de veille 
scientifique et sanitaire des partenaires du projet et celles publiées par l’EFSA par exemple (Delbianco et al., 
2022). La plateforme de développement de TAL AlvisNLP de MaIAGE (Dérozier et al., 2022 ; Chaix et al., 2019) 
et son workflow ESV (épidémiologie en santé du végétal) seront utilisés pour extraire les textes des documents, 
identifier les entités, les normaliser (Ferré et al., 2021) et extraire les relations entre microbes, vecteurs, hôtes, 
localisations et dates (Tang et al., 2022).  L’étudiant.e aura accès aux moyens de calcul et de stockage de l’unité 
MaIAGE et aux GPU de lab.IA nécessaires aux approches de deep learning utilisées pour l’extraction 
d’information. 
 
Collaborations envisagées 
MaIAGE apporte principalement la compétence en TAL appliquée à la santé des plantes, PHIM la compétence 
en épidémiologie végétale centrée sur les insectes vecteurs et Wimmics apporte la compétence en 
représentation des connaissances et raisonnement. La plateforme ESV apporte la compétence en veille en 
épidémiologie végétale. 
Les partenaires ont une expérience récente mais significative de collaboration interdisciplinaire dans les projets 
suivants dont cette thèse est le prolongement : (1) ANR PPR BEYOND Building epidemiological surveillance & 
prophylaxis with observations near & distant (2021-2024) sur l’extraction d’information sur la biologie des 
psylles des arbres fruitiers (MaIAGE/PHIM/PESV) (2) TIERS-ESV Traitement de l’Information et Expertise des 
Risques Sanitaires pour l’Epidémiosurveillance en Santé Végétal (2020-2022). (MaIAGE/PESV) (3) ANR D2KAB 



(2019-2024). Data to Knowledge in Agriculture and Biodiversity sur l’intégration de connaissance et de données 
de cultures, basée sur des ontologies. (MaIAGE/Wimmics). 
 
Objectifs de valorisation des travaux de recherche du doctorant : diffusion, publication et 
confidentialité, droit à la propriété intellectuelle,...: 
En fonction des résultats et du degré d’originalité des méthodes, les conférences de TAL (Coling, EMNLP, LREC, 
BioNLP, ACL) et de représentation des connaissances (EKAW, ESWC, ISWC) seront pertinentes. Les journaux tels 
que BMC Bioinformatics, Plos One ou Plant pathology seront appropriés pour les travaux en biologie. 
Les logiciels et données seront publiées sous des licences libres (Apache, CC-BY). Les résultats seront valorisés 
par la plateforme ESV, partenaire du projet. 
 
Financement du projet doctoral 
Le projet ne dispose pas de financement complet au 21/04/2023. 1/2 financement INRAE au 21/04/2023. 
Plusieurs demandes sont en cours pour financement en 2023. 
 
Candidat 
Profil et compétences recherchées 
L’étudiant.e possèdera une formation approfondie en IA, TAL et représentation des connaissances acquise en 
Master. Une expérience de travail significative ou une formation en biologie sera un plus. Il/elle possèdera des 
compétences solides en développement informatique.  
 
Profile and skills required 
The student will have an extensive background in AI, NLP and knowledge representation acquired in a Master's 
degree. Significant work experience or training in biology will be a plus. He/she will have advanced skills in 
computer development. 
 
Niveau de français A1 
Niveau d’anglais B2 


