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Résumé : La compréhension des interac-
tions entre l’hôte et le microbiome est cruciale
pour la recherche biomédicale. Cette thèse
explore l’extraction de relations biomédicales,
en se concentrant sur les interactions entre
espèces et maladies dans le microbiome et
sur les déséquilibres de processus dans la
littérature liée à la COVID-19, en appliquant
des techniques de TAL aux domaines à faibles
ressources. Une première contribution est un
corpus de phrases annotées pour les interac-
tions binaires entre espèces. Ensuite, le cor-
pus MicrobioRel, dédié à la modélisation des
interactions du microbiome, a été créé par

annotation itérative et sélection d’articles via
les termes MeSH. Cette thèse évalue des ap-
proches discriminatives et génératives pour
l’extraction de relations, montrant l’efficacité
des modèles encodeurs tout en explorant le
potentiel des méthodes basées sur le résumé
avec des grands modèles de langues. Des
expériences sur la COVID-19 avec le corpus
HOIP soulignent aussi le potentiel de l’aligne-
ment avec des ontologies pour détecter des
processus implicites. Enfin, des analyses gra-
phiques mettent en lumière des entités clés
et leurs connexions, offrant de nouvelles pers-
pectives sur les interactions du microbiome.
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Abstract: Understanding host-microbiome
interactions is critical to advancing biomedi-
cal research. This thesis investigates biomed-
ical relation extraction, focusing on species
and disease interactions in the microbiome
and process imbalance detection in COVID-
19 literature, using NLP techniques to ad-
dress key challenges in low-resource set-
tings. The first contribution is a manually
annotated sentence-level corpus for binary
species interactions. A key outcome is the
development of the MicrobioRel corpus, a
dataset for modeling microbiome interactions,
created through iterative annotation refine-
ment and article selection leveraging MeSH

terms. This thesis evaluates both classifi-
cation and generative approaches for rela-
tion extraction, demonstrating the effective-
ness of encoder-only models while exploring
the potential of summarization-based meth-
ods with instruction-tuned LLMs for practi-
cal low-resource solutions. In addition, exper-
iments in the COVID-19 domain using the
HOIP dataset highlight the potential of aligning
LLM outputs with ontology-based matching to
detect implicitly mentioned processes, albeit
with increased noise. Graph-based analyses
further reveal key entities and their connectiv-
ity, offering new perspectives on microbiome
interactions.


