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permet toutes les manipulations sur les châınes de caractères.
La fiche introduit aux recherches et substitutions avec des expres-
sions régulières. L’illustration porte sur une bibliographie au format
BibTex.
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2.2 Trouver une châıne de caractères . . . . . . . . . . . . . . . . . . 4
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1 Introduction

Télécharger le fichier http://pbil.univ-lyon1.fr/R/donnees/pco.bib. Ou-
vrir ce fichier dans un éditeur de texte :

pco001,

Author = {Udalova, I.A. and Mott, R. and Field, D. and Kwiatkowski, D.},

Title = {Quantitative prediction of NF-[Kappa;]B DNA-protein interactions},

Journal = {Proceedings of the National Academy of Sciences of the United

States of America},

Volume = {99},

Number = {12},

Pages = {8167-8172},

Year = {2002} }

...

Il contient des références bibliographiques au format BibTex :

http://www.ecst.csuchico.edu/~jacobsd/bib/formats/bibtex.html

De nombreux outils manipulent ce type de fichier, par exemple le déjà ancien
BibEdit sous Windows :

http://www.iui.se/staff/jonasb/bibedit/

Le logiciel indique qu’il y a 234 références dans le fichier (figure 1). Pour
placer le contenu intégral du fichier texte en mémoire dans un vecteur de châınes
de caractères :

rm(list = ls())
download.file("http://pbil.univ-lyon1.fr/R/donnees/pco.bib", "pco.bib",

mode = "wb")
tmp <- readLines("pco.bib")
tmp[1:10]

[1] ""
[2] "@article{"
[3] "pco001,"
[4] " Author = {Udalova, I.A. and Mott, R. and Field, D. and Kwiatkowski, D.},"
[5] " Title = {Quantitative prediction of NF-[Kappa;]B DNA-protein interactions},"
[6] " Journal = {Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America},"
[7] " Volume = {99},"
[8] " Number = {12},"
[9] " Pages = {8167-8172},"
[10] " Year = {2002} }"

nlines <- length(tmp)

length(tmp)
is.vector(tmp)
mode(tmp)

Combien le fichier a-t-il de lignes ?

Logiciel R version 2.6.1 (2007-11-26) – tdr1a.rnw – Page 2/9 – Compilé le 2008-01-25
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Fig. 1 – Le fichier pco.bib vu par la commande show.file et la première fiche
vue dans le logiciel BibTex qui indique qu’il y a 234 références.
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2 Recherche de châınes de charactères

2.1 Identifier les débuts de fiche

Chaque fiche bibliographique commence par le caractère @. Identifier les nu-
méros de lignes qui commencent par ce caractère. Noter la fonction substr
(sous-châıne / sub-string).

isEntryLine <- function(line) {
substr(x = line, start = 1, stop = 1) == "@"

}
entryLines <- (1:nlines)[sapply(tmp, isEntryLine)] + 1
entryLines[1:20]

[1] 3 16 29 42 55 68 81 94 107 120 133 146 159 172 185 198 211 224 237 250

Récupérer les entrées :

entries <- sub(",", "", tmp[entryLines])
entries[1:30]

[1] "pco001" "pco002" "pco003" "pco004" "pco005" "pco006" "pco007" "pco008" "pco009"
[10] "pco010" "pco011" "pco012" "pco013" "pco014" "pco015" "pco016" "pco017" "pco018"
[19] "pco019" "pco020" "pco021" "pco022" "pco023" "pco024" "pco025" "pco026" "pco027"
[28] "pco028" "pco029" "pco030"

Normalement ces entrées sont des clefs d’identification et doivent être uniques.
Est-ce le cas ?

any(duplicated(entries))
which(duplicated(entries))

2.2 Trouver une châıne de caractères

Sinon éditer les références qui ont une entrée multiple. Utiliser la fonction
grep :

grep("pco152", tmp)
grep("pco154", tmp)
grep("pco354", tmp)
tmp[grep("pco154", tmp)]
tmp[1976:1990]
length(grep("Pages", tmp))
length(grep("@", tmp))
all(entryLines == grep("@", tmp) + 1)

Nous pouvons donc dire qu’il y a 234 entrées dans la base bibliographique,
mais qu’il y a une étiquette présente deux fois. Il va falloir s’en débarasser.

2.3 Rechercher les numéros manquants

Quelle est la clef d’identification portée par la dernière fiche bibliographique ?

num <- grep("@", tmp) + 1
cle <- tmp[num]
cle[length(cle)]
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Si il y a une clef utilisée deux fois, l’utilisation d’un codage naturel a laissé
des clefs non utilisée. Pour chercher une châıne de caractères, on peut utiliser
cette châıne exactement, mais rapidement se pose la question des jokers. C’est
le domaine des expressions régulières. On ne fera pas le tour de la question
ici, mais on indiquera juste que la fonction grep prend en premier argument
des expressions régulières, c’est à dire des châınes de caractères à jokers qui
permettent de chercher ce qui commence par, finit par, contient ceci ou cela.

cle contient un vecteur de châınes de caractères :

[1] "pco001," "pco002," "pco003," "pco004," "pco005," "pco006,"
[7] "pco007," "pco008," "pco009," "pco010," "pco011," "pco012,"
[13] "pco013," "pco014," "pco015," "pco016," "pco017," "pco018,"
...

Repérer quelques commandes utiles dans cette liste.

cle[grep("pco118",cle)] donne les composantes qui contiennent pco118 ;

cle[grep("pco1.1",cle)] donne les composantes qui contiennent pco11 suivi
d’un caractère unique quelconque ;

cle[grep("p̂co00",cle)] donne les composantes qui commencent par pco00 ;

cle[grep("18,$",cle)] donne les composantes qui finissent par 18 ;

cle[grep("pco2*,",cle)] donne les composantes qui contiennent pco suivi
d’une châıne de 2 de longueur quelconque (éventuellement nulle), suivi de
, ;

cle[grep("2+,",cle)] donne les composantes qui contiennent une châıne de
2 de longueur au moins 1 ;

cle[grep("pco0.+0",cle)] donne les composantes qui contiennent pco suivie
d’une châıne non vide quelconque, suivie de 0 ;

cle[grep("[7-9]",cle[1 :99])] donne, parmi les 99 premières, les compo-
santes qui contiennent les caractères de 7 à 9 .

Rechercher les numéros manquants :

w1 <- paste("pco00", 1:9, sep = "")
w2 <- paste("pco0", 10:99, sep = "")
w3 <- paste("pco", 100:235, sep = "")
w <- c(w1, w2, w3)
which(sapply(w, function(x) (length(grep(x, cle)) == 0)))

pco152 pco155
152 155

which(sapply(as.character(1:235), function(x) (length(grep(x, cle)) ==
0)))

152 155
152 155
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3 Substituer une chaine de caractères à une autre

Le 152 n’est pas utilisé, le 154 l’est deux fois. On rétablit l’unicité avec :

tmp[num[153]] <- "pco152,"
num <- grep("@", tmp) + 1
clefs <- tmp[num]
any(duplicated(clefs))

[1] FALSE

Question : pourquoi ne fallait-il pas utiliser la fonction tmp <- sub("pco154","pco152",tmp) ?

3.1 Rechercher un auteur

Retrouver tous les Smith :
w <- tmp[grep("Smith", tmp)]
w <- sub(".*\\{", "", w)
w <- sub("\\}.*", "", w)
w <- unlist(strsplit(w, " and "))
w <- w[grep("Smith", w)]
w

[1] "Smith, D.R." "Smith, R." "Smith-Ramirez, C."
[4] "Smith-Ramirez, C." "Russell-Smith, J. J." "Smith, R.W."

3.2 La distribution du nombre d’articles par auteur

Donner la distribution du nombre d’articles par auteur :

w <- tmp[grep("Author", tmp)]
w <- sub(".*\\{", "", w)
w <- sub("\\}.*", "", w)
w <- unlist(strsplit(w, " and "))
table(table(w))

1 2 3 4 6 7
716 54 10 2 1 1

Quels sont ceux qui ont le plus grand nombre d’articles dans cette bibliographie ?

3.3 La distribution du nombre d’auteurs par article

Combien d’auteurs par articles ?

4 Pour faire des citations dans LATEX

Un dernier exercice, pour les amateurs de LATEX : citer les 25 premiers articles
de cette bibliographie :

outfile <- file(description = "citations.tex", open = "w")
w <- sub(",", "", clefs)
for (i in 1:30) {

line <- paste(w[i], " : ", " \\cite{", w[i], "} ", sep = "")
if (i%%5 != 0)

line <- paste(line, " & ")
else line <- paste(line, "\\\\")
writeLines(line, outfile)

}
close(outfile)
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pco001 : [25] pco002 : [22] pco003 : [21] pco004 : [16] pco005 : [15]
pco006 : [14] pco007 : [13] pco008 : [12] pco009 : [11] pco010 : [10]
pco011 : [9] pco012 : [8] pco013 : [7] pco014 : [6] pco015 : [5]
pco016 : [4] pco017 : [3] pco018 : [2] pco019 : [1] pco020 : [30]
pco021 : [29] pco022 : [28] pco023 : [27] pco024 : [26] pco025 : [24]
pco026 : [23] pco027 : [20] pco028 : [19] pco029 : [18] pco030 : [17]

On retiendra de ces exercices les fonctions d’entrée-sortie sur des fichiers
textes (writeLines readLines), le travail sur les vecteurs de châınes de carac-
tères (longueur par nchar, substitution par sub, recherche de sous-châınes par
grep et la présence des expressions régulières.
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