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RESUMO

Carvalho, Miguel Gabriel Prazeres. Enriquecimento de Ontologias: Uma Abordagem para
Extracio de Informacgdes Implicitas. Dissertacdo (Mestrado em Informatica) - Programa de
Pés-Graduacdo em Informatica, Universidade Federal do Rio de Janeiro, Rio de Janeiro,
2011.

As pesquisas das areas biologica e biomédica, impulsionadas principalmente pela pesquisa
GenoOmica, fizeram com que fosse produzido um grande volume de informagdes. Nesse
contexto as ontologias vém sendo utilizadas para representar esse dominio servindo como um
importante apoio em diversas pesquisas, atuando, por exemplo, como auxilio para anotagdo de
recursos gendomicos. Atualmente as ontologias mais utilizadas sd3o as do consércio OBO
(Open Biomedical Ontologies), principalmente a Gene Ontology. Entretanto grande parte
dessas ontologias possui diversos problemas em sua construgdo e estruturacdo como, por
exemplo, problemas relacionados a hierarquia dos termos, as relagdes entre eles e as defini¢ao
associadas, dentre outros. A maioria desses problemas interfere diretamente nas pesquisas que
utilizam essas ontologias. Contudo, também foi verificado que a nomenclatura dos termos e o
campo definicdo contém informagdes implicitas que, se explicitadas nessas ontologias,
poderiam ajudar a resolver alguns dos problemas encontrados através do enriquecimento do
conhecimento expresso. Para isso, no escopo deste trabalho, foi criada uma abordagem para
extracdo de informacdo cujo foco principal ¢é a extracdo de informagdes implicitas e a
avaliacdo da consisténcia nas ontologias a fim de melhorar a qualidade dos processos
envolvidos na sua utilizagdo, principalmente o retiso ¢ a anotacdo. Essa abordagem difere das
demais por possuir uma macroetapa de conhecimento do corpus, anterior ao processo de
extragdo propriamente dito e também por ser bastante flexivel para ser adaptada a diversos
contextos. No contexto deste trabalho a abordagem foi aplicada com sucesso a duas
ontologias biomédicas do consércio OBO para a extragdo de relacdes hierarquicas do tipo
¢ um (is_a). Sua aplicagdo nessas ontologias revelou algumas inconsisténcias que deveriam
ser corrigidas e também a omissdo de termos e relagdes que deveriam existir. Além disso, o
uso dessas informagdes implicitas junto as ontologias pesquisadas fez com que fosse
evidenciada uma melhoria no processo de alinhamento dessas ontologias.

Palavras-Chaves:  Ontologias, Extragdo de Informacdo, Informagdes Implicitas,
Bioinformatica, Reuso, Campo Defini¢ao, Hierarquia dos Termos.



ABSTRACT

Carvalho, Miguel Gabriel Prazeres. Enriquecimento de Ontologias: Uma Abordagem para
Extracio de Informacgdes Implicitas. Dissertacdo (Mestrado em Informatica) - Programa de
Pés-Graduacdo em Informatica, Universidade Federal do Rio de Janeiro, Rio de Janeiro,
2011.

Research in the biological and biomedical fields, mainly driven by Genomic Research,
produces a large amount of information. In this context, ontologies have been used to
represent this domain serving as an important support in several researches, acting, for
example, as an aid to annotation of genomic features. Currently, most ontologies used are
those of the OBO (Open Biomedical Ontologies) consortium, especially the Gene Ontology.
However, these ontologies have many problems in their construction and structure, such as,
for example, problems related to the hierarchy of terms, to relationships between them and to
the associated definition. Most of these problems directly interfere in researches that are using
these ontologies. However, it was also observed that the nomenclature of the terms and the
definition field contain implicit information which, if explicitly expressed, could help solve
some of the problems, by enriching the knowledge expressed. For this, in the scope of this
work, we created an approach for information extraction, whose primary focus is on the
extraction of implicit information and on the evaluation of the consistency of ontologies to
improve the quality of all processes involved in their use, particularly reuse and annotation.
This approach differs from others by having a macro step for knowing the corpus, which is
executed previously to information extraction process, that is flexible enough to adapt to
different domains. In the context of this work this approach has been successfully applied to
two biomedical ontologies of the OBO Consortium for extracting relationships of the type
“is_a”. It was able to reveal some inconsistencies that should be corrected and also the
omission of terms and relations that should exist in the ontology. Moreover, as showed by our
experimental results, the use of this implicit information has improved the alignment of these
ontologies.

Key Words: Ontology, Information Extraction, Information Implied, Bioinformatics, Reuse,
Field Definition, Hierarchy of Terms.
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CAPITULO 1: INTRODUCAO

Este capitulo contextualiza a dissertagdo apresentando a caracterizagdo do problema e as
motivagbes que levaram a este trabalho. Posteriormente apresenta os objetivos do trabalho
desenvolvido nessa dissertacdo e o enfoque de solugdo. Ao final descreve a estruturagdo dos
capitulos, resumindo o que sera tratado por cada um.

No decorrer dos ultimos anos as pesquisas ligadas as areas bioldgicas e biomédicas
geraram um grande volume de informag¢des. Nessa dindmica, o campo da Bioinformatica, o
qual tem por objetivo aplicar conhecimento da computagdo as areas ligadas a Biologia e a
Biomedicina, foi um dos que mais evoluiram. Esse campo evoluiu principalmente através das
pesquisas na area GenOmica, que fizeram crescer a necessidade por sistemas capazes de

apoiar as inumeras pesquisas dessa area.

Nesse processo de evolucdo, area de Bioinformatica vem se utilizando cada vez mais
de ontologias para auxiliar na representacdo dos dominios bioldgicos e biomédicos.
Ontologias sdo estruturas que permitem a representacdo formal de um dominio do
conhecimento, permitindo o entendimento dos conceitos do dominio por seres humanos ¢ a
inferéncia de conhecimento por maquinas. Atualmente, as ontologias vém sendo aplicadas a
diversas areas de conhecimento como: Engenharia de Software (NARDI; FALBO, 2006),
Banco de Dados (DEGGAU; FILETO, 2009), Web Semantica (PICKLER, 2007), Gestao do
Conhecimento (GAVA; MENEZES, 2003) e muitas outras.

Por permitirem a representagdo formal de um dominio, na area biomédica, as
ontologias se tornaram um importante instrumento de apoio para anotagdo de recursos
gendmicos, sendo um vocabulario controlado padronizado para a anotagdo de sequéncias,
podendo atuar em todas as fases do processo de anotagdo (SILVA, 2010). O processo de
anotagdo gendmica compreende as atividades: (i) registrar recebimento da sequéncia, (ii)
realizar a pré-analise, (iii) fazer a andlise das sequéncias e a anota¢do e (iv) consolidar a
anotacdo (BELLOZE, 2007). Ao término desse processo as anotagdes passam a compor
grandes bases de anotagdes gendmicas, permitindo o compartilhamento de informagdes,
beneficiando as pesquisas em diversas areas como agricultura, pecuaria e saude (BELLOZE,

2007; SILVA, 2010).

No processo de anotacdo, a ontologia mais utilizada atualmente é a Gene Ontology
(GO) (2010a). A Gene Ontology é uma ontologia do dominio biomédico, constituida por

termos, defini¢des e relagdes sendo formada por trés ramos: Fungdo Molecular (Molecular



14

Function), Processo Bioldgico (Biological Process) e Componente Celular (Cellular

Component) (LEWIS, 2004).

Além da GO, existem diversas outras ontologias, com diferentes tematicas, utilizadas
para representagdo do dominio biomédico. Grande parte dessas ontologias faz parte do
consorcio Open Biomedical Ontologies (OBO) (2010a). O consorcio OBO ¢ um esforcgo
colaborativo entre diversos grupos, a exemplo de: Biomedical Informatics Research Network
(BIRN) (2010), Berkeley Bioinformatics Open Source Project (BBOP) (2010), Immunology
Database and Analysis Portal (ImmPort) (2010), National Center for Biomedical Ontology
(NCBO) (2010) e Ontology Research Group (ORG) (2010), entre outros. Esse consorcio tem
como objetivo a definicdo de normas e padrdes para criagdo, manutencdo e reformulacdo de
ontologias ortogonais e interoperaveis para uso compartilhado em diferentes dominios

biomédicos (SMITH et al., 2007; OBO, 2010a).

Embora importantes em alguns contextos, a fragmentacdo do conhecimento biomédico
em diversas ontologias (algumas mais especializadas em determinados tematicas e outras de
usos mais gerais) pode também trazer maleficios para um entendimento global do dominio.
Nesse cendrio, o reuso de ontologias, principalmente através do alinhamento, pode melhorar
significativamente o entendimento de um dominio, uma vez que permite a utilizacdo de
diferentes ontologias em conjunto, sem que seja necessario ao pesquisador analisar cada uma
individualmente (SILVA, 2010). Através do retso de ontologias ¢ possivel melhorar, entre
outras coisas, o processo de anotacdo que podera utilizar mais conhecimento para escolha de

um melhor recurso e, possivelmente, com isso melhorar a qualidade desse processo (SILVA,
2010).

1.1 CARACTERIZAGAO DO PROBLEMA

Como foi explicado anteriormente, as ontologias sdo muito Uteis para a representacao
de um dominio, auxiliando no seu entendimento. Entretanto, diversas ontologias sofrem com
problemas de omissdo de informacdes relevantes, prejudicando o conhecimento expresso
nelas e possivelmente a qualidade dos processos e pesquisas que as utilizam. As ontologias
biomédicas ndo fogem a essa “regra” e, embora sejam amplamente utilizadas no dominio
biomédico, contribuindo com diversas pesquisas, ainda apresentam problemas na forma como

sdo construidas e estruturadas. Esse fato tem sido apontado em diversos trabalhos (SMITH;
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WILLIAMS; SCHULZE-KREMER, 2003; WROE et al, 2003; SMITH; KOHLER;
KUMAR, 2004; SMITH; KUMAR, 2004; SMITH; ROSSE, 2004; OGREN et al., 2004,
OGREN; COHEN; HUNTER, 2005; SMITH et al., 2005; KOHLER et al. 2006; SCHULZ;
KUMAR; BITTNER, 2006; GU et al., 2009) e confirmado no decorrer da pesquisa dessa
dissertacdo. Entre os problemas mais graves encontrados nessas ontologias podem-se citar os
problemas relacionados a hierarquia (como, por exemplo, deficiéncia na forma como os
conceitos sdo estruturados € a omissdo de termos importantes na hierarquia) e os problemas
nas relagdes (como, por exemplo, relacdes empregadas de forma equivocada e a omissdo de

relagdes aparentemente obvias).

Grande parte desses problemas interfere diretamente na qualidade das ontologias,
prejudicando, por exemplo, o reuso, e em alguns casos mais graves, levando a erros nas
pesquisas € nos processos que utilizam essas ontologias (como, por exemplo, a anotacdo)

(SMITH et.al, 2005; KOHLER et al., 2006; SMITH; KOHLER; KUMAR, 2004).

Por outro lado, conforme abordado em diversos trabalhos (DAHLBERG, 1978; 1981,
MICHAEL; MEJINO-JR; ROSSE, 2001; KOHLER et al., 2006), o campo defini¢io possui
um papel importante para o entendimento dos termos que formam a ontologia, pois ¢ através
desse campo que ¢ possivel contextualizar o termo, explicitando conceitos relacionados e
permitindo um melhor entendimento por seres humanos e em alguns casos fornecendo

informagdo para inferéncia por maquinas. Considere o exemplo a seguir:
Termo: acetylcholine catabolic process in synaptic cleft (GO: 0001507)"

Definicdo: The chemical reactions and pathways resulting in the breakdown of

acetylcholine that occurs in the synaptic cleft during synaptic transmission.

No exemplo mostrado ¢ possivel, através da definicdo, entender melhor o termo
acetylcholine catabolic process in synaptic cleft, pois a defini¢do o relaciona ao conceito de

uma reag¢do quimica, mostrando seu contexto e ainda descrevendo onde esse conceito ocorre.

Além disso, sabe-se também que, nas ontologias biomédicas, a nomenclatura dos
termos e o campo defini¢do contém informagdes implicitas que poderiam ser usadas para
enriquecer o conhecimento contido nelas. Estas informagdes implicitas poderiam ser usadas
para resolver alguns dos problemas dessas ontologias, como, por exemplo, explicitar relagdes

hierarquicas expressas através da nomenclatura dos termos ou do campo defini¢do e omissas

! Nessa dissertagio optou-se por deixar os exemplos na lingua inglesa com a finalidade de facilitar o
entendimento, uma vez que a maior parte das ontologias do dominio biomédico utiliza esse idioma como base.
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nas ontologias, as quais poderiam vir a melhorar o processo de retiso e anotagdo. O exemplo
a seguir evidencia esta questdo. Nele, ¢ possivel extrair, a partir da defini¢do, dois tipos de

relagdes: is a e occurs_in.
Termo: female meiosis 1 (GO: 0007144)

Definicido: The cell cycle process whereby the first meiotic division occurs in the

female germline.
Relacdes implicitas: female meiosis Iis_a cell cycle process;

female meiosis I occurs in the female germline.

1.2 OBJETIVO

O objetivo desse trabalho € utilizar a nomenclatura dos termos € o campo defini¢ao
das ontologias biomédicas para identificar novas relacdes e novos termos, com a finalidade de
promover uma possivel melhora nos processos relacionados ao reuso das ontologias

biomédicas.

Acredita-se que um enriquecimento do conhecimento contido nas ontologias através
do acréscimo de novas relagdes e termos implicitos possivelmente traria beneficios para a
ontologia, tais como aumento da expressividade e capacidade de inferéncia, o que poderia
refletir diretamente na qualidade e nos processos relacionados ao retiso dessas ontologias. No
entanto, isso deve ser feito com cautela, pois poderia também trazer maleficios, como
aumento da complexidade da ontologia devido ao acréscimo de novos termos e relacdes

desnecessarios para o dominio.

O foco dessa dissertagdo consiste em investigar a existéncia de conhecimento implicito

e avaliar o quéo benéfico esse conhecimento poderia ser para uso das ontologias biomédicas.

1.3 ENFOQUE DE SOLUCAO

Para alcangar seu objetivo essa dissertagdo propde uma abordagem para extragdo de
informacdo em ontologias explorando particularmente o dominio biomédico. Embora
inicialmente essa abordagem seja elaborada para a extracdo de termos e relagdes hierdrquicas

implicitas, no seu desenvolvimento apontam-se caminhos para que possa ser generalizada
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para outras relagdes e outros tipos de informagdes através de poucas adaptagdes.

A abordagem proposta nesse trabalho inclui duas macroetapas, uma responsavel por
conhecer a ontologia (seu processo de formagdo e a composi¢cdo dos seus termos e do campo
defini¢do) e a outra responsavel pela extracdo de informacdo propriamente dita. Ao propor
essa divisdo, acredita-se que ¢ possivel se obter um ganho no processo de extracdo de
informagdo, uma vez que a aplica¢do da primeira etapa facilita a exploragdo do conhecimento
que ocorre na segunda etapa, por permitir conhecimento sobre a estrutura de formagdo do

corpus.

Na aplicagdo dessas duas macroetapas serdo utilizados quatro enfoques para auxiliar

no processo de extracdo de informacao:

* O enfoque baseado em dicionario utiliza recursos existentes na terminologia para

extrair informacao do corpus. (ANANIADOU; McNAUGHT, 2006).

* O enfoque baseado em regras utiliza diversos padrdes de formagdo para extrair

informacdo do corpus. (ANANIADOU; McNAUGHT, 2006).

= O enfoque baseado em aprendizagem de maquina utiliza técnicas de aprendizagem
de maquina para extragdo de informagdo do corpus. (ANANIADOU; McNAUGHT,
2006).

* O enfoque baseado em estatistica utiliza técnicas estatisticas que se baseiam em
diferentes distribui¢des das colocag¢des do texto no corpus para extra¢do de informagao

(ANANIADOU; McNAUGHT, 2006).

Ao final da construgdo e apresentacdo da abordagem sdo avaliados os beneficios do
uso da abordagem e das novas relagdes nas ontologias biomédicas, utilizando para isso um

determinado cenario como base de aplica¢do.

1.4 ESTRUTURA DA DISSERTAGAO

Esta dissertagdo estd organizada em sete capitulos, incluindo este de introdugdo. Os

demais capitulos dessa dissertag@o estdo estruturados da seguinte forma.

O Capitulo 2 trata dos conceitos relacionados as ontologias e seus usos na area

biomédica, descrevendo suas principais caracteristicas ¢ também os processos de anotagdo e
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reuso.

O Capitulo 3 faz um estudo sobre o campo defini¢do e também sobre as relacdes nas
terminologias, culminando na discussdo da relagdo hierdrquica is_a, a qual ¢ foco de estudo

desse trabalho.

O Capitulo 4 faz uma revisdo sobre extragdo de informa¢do, mostrando sua
aplicabilidade na area de Bioinformatica. Além disso, esse capitulo também descreve alguns

trabalhos relacionados com a abordagem proposta nessa dissertagao.

O Capitulo 5 descreve a abordagem proposta, detalhando as macroetapas, etapas e
subetapas necessarias para sua aplicagdo. Nesse capitulo, também sdo destacadas as duas
principais macroetapas da abordagem. A primeira consiste em conhecer o corpus a ser

estudado e a segunda consiste na extracdo de informacao propriamente dita.

O Capitulo 6 apresenta a avaliagdo experimental realizada nessa dissertagdo, a qual foi
dividida em duas fases. A primeira fase tem por objetivo verificar a qualidade das
informagdes extraidas pela abordagem. A segunda fase tem por objetivo verificar a utilidade e
beneficios dessas informacdes. Além disso, esse capitulo também apresenta alguns detalhes

da implementac¢do da abordagem no mecanismo EI-ONTO.

Por fim, o Capitulo 7 contém as consideragdes finais da dissertagcdo, evidenciando as

principais contribui¢des, limitagdes e também possiveis trabalhos futuros.
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CAPITULO 2: ONTOLOGIAS E SEU USO EM BIOINFORMATICA

Este capitulo apresenta uma visdo geral dos conceitos relacionados as ontologias, como origem,
areas de estudo e aplicagbes. Depois, restringe seu escopo as ontologias biomédicas descrevendo
conceitos e caracteristicas relacionadas a essas ontologias. Nesse capitulo também s&o descritos a
ontologia Gene Ontology, o consdrcio OBO, aspectos de qualidade relacionados as ontologias
biomédicas e conceitos de reliso e anotagdo.

2.1 O CONCEITO DE ONTOLOGIA

Representar o conhecimento sobre um determinado dominio permitindo a inferéncia
por maquinas e o entendimento por seres humanos pode ser extremamente complexo. Devido
a capacidade das ontologias poderem representar o conhecimento de certo dominio de
maneira formal e explicita, elas tém sido utilizadas em diversas éareas, tais como Engenharia
de Software (NARDI; FALBO, 2006), Banco de Dados (DEGGAU; FILETO, 2009), Web
Semantica (PICKLER, 2007), Gestao do Conhecimento (GAVA; MENEZES, 2003) e muitas

outras.

O termo ontologia ¢ oriundo do grego “ontos” (ser) e “logos” (palavra). Originalmente
ontologia representa a palavra aristotélica “categoria”, ou seja, o que pode ser utilizado para
classificar algo (ALMEIDA; BAX, 2003). Atualmente o termo ontologia ¢ utilizado em
diversos campos de estudo, possuindo inumeros significados ndo coincidentes, ndo havendo,
pelo menos em principio, um consenso sobre o que realmente ¢ uma ontologia e em que
contexto ela deve ser utilizada (GUARINO; GIARETTA, 1995). Brewster et al. (2005), por
exemplo, afirmam que as ontologias estio a ponto de tornar-se uma “quimera™ devido a
forma que tém sido utilizadas, podendo servir em qualquer contexto e para qualquer

finalidade, possuindo uma infinidade de utilidades e descrigdes.

Na verdade, essas defini¢des variam de acordo com o campo no qual a ontologia esta
sendo usada e na forma como esta sendo aplicada. Guarino (1998a) explica que existem dois
tipos de ontologia. A ontologia com “O” maiusculo, que se refere a um campo de estudo da

{9k

Filosofia e a ontologia com “0” minusculo, que se refere a ontologia aristotélica, tendo sido

estudada e reconhecida em diversas areas de pesquisa, tais como: Ciéncia da Computacio,

2 Criacdo absurda da imaginaco; fantasia, utopia, sonho.
Fonte: Diciondrio Michaelis Online. <http://michaelis.uol.com.br>
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Biologia e Ciéncia da Informagao, entre outras areas. Smith (2010, p.22) corrobora com essa

divisdo, afirmando que:

“O filosofo-ontologista, pelo menos em principio, tem somente um objetivo.:
estabelecer a verdade sobre o dominio em questdo. No mundo de sistemas de
informagdo, em contraste, uma ontologia é um artefato de software (ou
linguagem formal) projetado com um conjunto especifico de usos e ambientes
computacionais em mente, muitas vezes encomendados por um determinado
cliente ou para um programa (aplicativo) em um determinado cenario.”

O Dicionario do Aurélio Online (2010) atribui a Ontologia a descricdo filosofica,
descrevendo-a como: ‘“ciéncia do ser em geral, que considera o ser em si mesmo,
independentemente do modo pelo qual se manifesta.”. Nessa mesma linha de pensamento, o
guia de termos e conceitos de Epistemologia e Filosofia The Epistemological Lifeboat define
ontologia como sendo usada para: “referir a investigacdo filosofica da existéncia”
(HJORLAND; NICOLAISEN, 2010). Em Filosofia, ontologia ¢ a disciplina que estuda a
natureza e a existéncia das coisas, estudando todos os aspectos de sua realidade (GLOCK,

2002; WELTY; GUARINO, 2001).

Em outras areas (como por exemplo, Ciéncia da Computagdo, Biomedicina e Ciéncia
da Informacdo) a definicdo mais classica de ontologia ¢ a defini¢ao de Gruber (1993, p.199)
que descreve ontologia como uma: “especificagdo explicita de uma conceitualizagdo”. Por
conceitualizacio entende-se um modelo “abstrato” de um contexto, no caso o dominio o qual
a ontologia modela. Essa conceitualizacdo ¢ explicita por considerar que termos, defini¢des,
propriedades, instancias e relagdes utilizados em uma ontologia devem ser definidos
explicitamente (DING; FOO, 2002). Gruber (1993, p.199-200) completa essa defini¢do

explicando mais detalhadamente o conceito de ontologia:

“O termo é emprestado da Filosofia, onde uma ontologia é um relato sistematico
da Existéncia. Para sistemas baseados em conhecimento, o que “existe” é
exatamente o que pode ser representado. Quando o conhecimento de um dominio
¢ representado em um formalismo declarativo, o conjunto de objetos que podem
ser representados é chamado de universo do discurso. Este conjunto de objetos, e
as relagbes que sdo descritas entre eles, sdo refletidas no vocabulario de
representagdo com o qual um “programa’ baseado em conhecimento representa
o conhecimento. Assim, podemos descrever a ontologia de um “programa’”,
definindo um conjunto de termos representativos. Em tal ontologia, defini¢des
associam nomes de entidades no universo do discurso (por exemplo, classes,
relacdes, fungdes ou outros objetos), com texto legivel descrevendo o que os
nomes sdo destinados a denotar, e axiomas formais que restringem a
interpretagdo e uso bem-formado desses nomes (termos).”
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Na Ciéncia da Computacdo, ontologias sdo utilizadas para representacdo formal de
dominios de conhecimento, tendo surgido por volta da década de 90, no ambito da area de
Inteligéncia Artificial (FENSEL et al., 2001; GRUBER, 2008). Guarino (1998a, p.4) descreve
ontologias na Ciéncia da Computagdo como: “um artefato de engenharia, constituido por um
vocabulario especifico usado para descrever certa realidade, mais um conjunto de

pressupostos explicitos sobre o significado pretendido das palavras do vocabulario”.

Na Ciéncia da Informagdo, assim como na Ciéncia da Computagdo, ontologias sdo
utilizadas para modelar o conhecimento de um dominio, conforme descrito por Gruber (2008,
p.1): “Em Ciéncia da Computagdo e Ciéncia da informagdo, ontologia é um termo técnico
que denota um artefato que é projetado para uma finalidade, que é a de permitir a

modelagem de conhecimento sobre algum dominio, real ou imaginario.”

Nesse trabalho serdo estudadas as ontologias do dominio biomédico, um campo que
requer fundamentos de muitos outros como, por exemplo, de Ciéncia da Computagdo, Ciéncia
da Informagdo e Biologia. As ontologias biomédicas tém como objetivo principal a
representacdo dos conceitos desse dominio. Como explicitado por Bodenreider ¢ Burgun

(2005, p.213):

“O proposito da ontologia biomédica é estudar as classes de entidades (ou seja,
substancias, qualidades e processos) que possuem relevdncia na area biomédica.
Exemplos de tais classes incluem substancias como a valvula mitral e a glicose,
qualidades tais como o diametro do ventriculo esquerdo e da funcdo catalitica de
enzimas, e processos, como a circula¢do do sangue e a secre¢do de hormonios.
Ao contrario da terminologia biomédica, que congrega os nomes das entidades
empregadas na drea biomédica, a ontologia biomédica estd preocupada com a
definicdo de principios de classes biologicas e das relagoes entre elas. Na
pratica, como sdo mais que listas de termos, mas ndo necessariamente cumprem
os requisitos de uma organizacdo formal, muitos produtos desenvolvidos por
terminologos e ontologistas biomédicos estdo entre terminologias e ontologias e
constituem um ‘gradiente de ontologia’”

2.2 CARACTERISTICAS DAS ONTOLOGIAS

Hwang (1999) descreve cinco caracteristicas importantes para uma ontologia:
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Aberta e Dinamica: uma ontologia deve possuir seus algoritmos e estruturas
abertos e dindmicos adaptando-se as mudangas e novos desenvolvimentos com o

minimo de ajuda humana.

Escalavel e Interoperavel: uma ontologia deve ser escalavel e interoperavel para
facilitar a ampliagdo do dominio, a adaptacdo a novos requisitos e a integracdo

com outras ontologias.

Facil Manutencao: uma ontologia deve permitir a facil manutencdo de contetido
a fim de que possa estar sempre atualizada. Para isso a ontologia deve possuir uma

estrutura simples e de facil entendimento por seres humanos.

Consistente Semanticamente: uma ontologia deve garantir a coeréncia do
dominio representado através de uma semantica estrutural dos relacionamentos

entre 0s conceitos.

Independente do Contexto: uma ontologia deve ter conceitos representativos, ndo
sendo “vagos” ou “especificos” demais, visando sempre a integracdo com outras

ontologias.

Embora as ontologias nem sempre apresentem um mesmo metamodelo conceitual,

existem componentes presentes em grande parte delas. Esses componentes de uma ontologia

podem ser definidos como (NOY; McGUINNESS, 2001; ALMEIDA; BAX, 2003; GRUBER,

2008):

Classes/Termos: representam os conceitos de um determinado dominio. As
classes podem possuir subclasses ou classes filhas (termos filhos) (utilizadas para
representar conceitos mais especificos) e superclasses ou classes pais (termos pais)

(utilizadas para representar conceitos mais genéricos).

Relagdes: representam as interconexoes (ligagdes) entre classes ou instancias do

dominio.

Axiomas: representam restricdes (limitagdes) para uma dada classe (termo),

relacdo ou instancia.

Instancias: representam “casos particulares” (exemplos) das classes no dominio.
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Sales, Campos e Gomes (2008), simplificam esse conjunto afirmando que de forma

geral, as ontologias s3o constituidas por:
= Termos: componentes que representam os conceitos de um dominio.
= Relagdes: interconexao (ligagdes) entre os conceitos.
* Defini¢des: descricdo mais detalhada das caracteristicas dos conceitos.

A defini¢do de Sales, Campos e Gomes (2008) descreve perfeitamente a estrutura das
ontologias biomédicas estudadas nessa dissertagdo. Por isso, sempre que forem referidos os

componentes das ontologias, nessa dissertagdo, sera utilizada essa definicdo como base.

Quanto a sua classificagdo, as ontologias podem ser classificadas sobre diferentes
aspectos como, por exemplo, quanto ao conteudo, estrutura, fun¢do e aplicacdo (ALMEIDA;
BAX, 2003). Todavia, para o contexto desse trabalho s¢ interessa descrever as ontologias em

relagc@o ao grau de formalismo e nivel de especificidade (generalidade).

Quanto ao grau de formalismo as ontologias podem ser basicamente classificadas em
leves (lightweight) e pesadas (heavyweight). Ambos os tipos de ontologias possuem
conceitos, estrutura taxondmica dos conceitos, relagdes e propriedades que os descrevem.
Entretanto, nas ontologias pesadas adicionam-se regras com o objetivo de permitir um maior
poder de inferéncia, através da delimitacdo dos conceitos (CORCHO; FERNANDEZ-LOPEZ;
GOMEZ-PEREZ, 2003). Outros autores (USCHOLD, 1996; USCHOLD; GRUNINGER,
1996; ALMEIDA; BAX, 2003) dividem as ontologias quando ao grau de formalismo em

quatro categorias:

= Altamente informais: ontologias construidas em linguagem natural (humana),

sem qualquer vocabulério de apoio.

= Informais estruturadas: ontologias construidas em linguagem natural, porém
utilizando-se de um vocabulario controlado (conjunto de palavras restrito),

reduzindo, com isso, as ambiguidades.

* Semiformais: ontologias construidas em uma linguagem artificial, definida

formalmente.
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* Rigorosamente formais: ontologias construidas com uma semantica
meticulosamente formal. A definicdo dos termos, por exemplo, ¢ feita utilizando

uma semantica extremamente formal, teoremas e provas complenitude.

As ontologias altamente informais e informais estruturadas podem ser consideradas
como ontologias leves (lightweight), e as semiformais e rigorosamente formais como

ontologias pesadas (heavyweight).

Quanto ao seu nivel de especificidade (generalidade) as ontologias podem ser
classificadas da seguinte forma (GUARINO, 1997; van HEIJST; SCHREIBER; WIELINGA,
1997; HAAV; LUBI, 2001; ALMEIDA; BAX, 2003):

= Ontologia de alto nivel, de fundamentacgio, genéricas ou de topo: descrevem
conceitos gerais como ac¢do, coisas, evento, espago, tempo, matéria, modo, objeto,

etc. Essas ontologias sdo independentes de um dominio ou problema particular.

* Ontologia de dominio: descrevem o vocabulério relacionado a algum dominio
genérico. Utilizando como exemplo o dominio biomédico poderiamos ter

conceitos como aminoacidos, enzimas, genes € proteinas.

=  Ontologia de tarefa: descrevem o vocabulario relacionado a uma atividade ou
uma tarefa genérica. Como, por exemplo, essas ontologias poderiam descrever

atividades como anotac¢do, expansdo de consultas ou reuso.

= Ontologias de aplicag¢do: descrevem conceitos que sdo especializados nas
ontologias de dominio e tarefas. Esses conceitos podem ser exemplificados pelos
os papéis desempenhados por entidades de dominio ao executar uma atividade ou

tarefa.

A Figura 1 proposta por Guarino (1997) ilustra o nivel de dependéncia entre essas

ontologias. As setas indicam as relagdes de especializacao.
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Ontologias de
Alto Nivel

Ontologias de Ontologias de
Dominio Tarefa

Ontologias de
Aplicacao

Figura 1: Nivel de dependéncia entre as ontologias
Fonte: Guarino (1997)

Gomez-Pérez e Benjamins (1999) subdividem as ontologias quanto a seu nivel de

especificidade (generalidade) em mais categorias, porém de maneira equivalente. Além das

ontologias de alto nivel, dominio, tarefa e aplicacdo sdo acrescentadas por Goémez-Pérez e

Benjamins (1999) as seguintes categorias:

Ontologias de representacido do conhecimento: descrevem as primitivas de
representacdo do conhecimento para que sejam utilizadas para formalizar o

conhecimento em paradigmas de representacgdo.

Meta Ontologias (Core Ontologies): descrevem conceitos mais genéricos para
que esse conhecimento possa ser reutilizdvel em outros dominios. Esse tipo de
ontologias apresenta um metamodelo que geralmente ¢ utilizado como base para a

constru¢do de ontologias mais especificas em um dominio complexo.

Ontologias linguisticas: descrevem conceitos de uma determinada linguagem. O

exemplo mais cldssico desse tipo de ontologia ¢ o WordNet (MILLER, 1995).

Ontologias de tarefas de dominio: descrevem conceitos caracteristicos das
ontologias de tarefas, porém diferentemente dessas ontologias, os conceitos sdo
reutilizdveis somente dentro de determinados dominios e ndo através de dominios

como ocorre nas ontologias de tarefa.

Ontologias de método: descrevem formalmente defini¢des de conceitos e relagdes

importantes em um dominio, para que com isso se possa alcangar uma tarefa



26

especifica através da aplicagdo de um processo de raciocinio ou método especifico
(GOMEZ-PEREZ; BENJAMINS, 1999; CHANDRASEKARAN; JOSEPHSON;
BENJAMINS, 1999).

2.3 ONTOLOGIAS EM BIOINFORMATICA E BIOMEDICINA

Bioinformatica é a area de conhecimento que surgiu da aplicacdo de abordagens,
métodos, ferramentas e técnicas computacionais as areas de pesquisa ligadas a Biologia e a
Biomedicina, como, por exemplo, a area Gendmica. O termo Bioinformatica foi proposto por
Hwa Lim na década de 80, no entanto ganhou visibilidade somente na década de 90 ao ser
relacionado ao campo de pesquisas gendmicas (GOODMAN, 2002). Essa area engloba toda a
juncdo de esforgos e parcerias entre biologistas e informatas, permitindo agregar as pesquisas
ligadas a Biologia e Biomedicina e suas areas derivadas diversos conhecimentos consolidados
da Ciéncia da Computagdo como, por exemplo: gerenciamento de informagdes, data

warehouse e mineragao de dados (LACROIX; CRITCHLOW, 2003).

Um dos grandes desafios da Bioinformatica, atualmente, ¢ tratar o grande volume de
informagdes geradas pelas pesquisas ligadas a area bioldgica e biomédica, principalmente da
area GenOmica. Para manipulagdo e busca desse grande volume de informagdo torna-se
imprescindivel a utilizacdo de técnicas de mineracdo de texto e a utilizagdo de mecanismos
para representacdo formal do conhecimento (dominio), como, por exemplo, as ontologias

(TARCZY-HORNOCH; MINIE, 2005).

Com o intuito de ajudar na manipulagdo das informag¢des as ontologias biomédicas
tém sido muito utilizadas na area de Bioinformatica (BODENREIDER; STEVENS, 2006). O
objetivo dessas ontologias ¢ representar formalmente classes de entidades (como, por
exemplo, substancias qualidades e processos) do contexto biomédico, com a finalidade de
servir como apoio para diversas atividades, como por exemplo, a anotagdo de recursos
(BODENREIDER; BURGUN, 2005). Exemplos dessas classes incluem (BODENREIDER;
BURGUN, 2005):

= Substancias: glicose.

= Qualidades: funcdo catalitica das enzimas.
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= Processos: circulagdo do sangue.

2.3.1 ONTOLOGIAS DO CONSORCIO OBO

O consoércio Open Biomedical Ontologies (OBO) (2010a) ¢ um esfor¢co colaborativo
entre diversos grupos, a exemplo de: Biomedical Informatics Research Network (BIRN)
(2010), Berkeley Bioinformatics Open Source Project (BBOP) (2010), Immunology Database
and Analysis Portal (ImmPort) (2010), National Center for Biomedical Ontology (NCBO)
(2010) e Ontology Research Group (ORG) (2010), entre outros. Esse consorcio visa a
definicdo de normas e padrdes para criagdo, manutencdo e reformulagdo de ontologias
ortogonais e interoperaveis para uso compartilhado em diferentes dominios biomédicos

(SMITH et al., 2007; OBO, 2010a).

Além disso, esse consorcio ¢ o mantenedor do mais importante repositorio de
terminologias da area biomédica, congregando, atualmente, mais de 75 terminologias, entre
elas: BRENDA tissue/enzyme source (2010), Chemical entities of biological interest (ChEBI)
(2010), Integrating Network Objects with Hierarchies (INOH) (2010), Pathway Ontology
(2010) e a Gene Ontology (GO) (2010) a principal terminologia do consércio OBO (SMITH
et al.,2007).

Ao se associarem ao consorcio OBO os mantenedores de uma ontologia devem
comprometer-se com os principios disseminados pela OBO para criagdo ¢ manutencio de

ontologias, que sdo os seguintes (OBO, 2010b):

1. A ontologia deve ser aberta e disponivel para ser utilizada por todos, entretanto, a
origem da ontologia deve ser sempre reconhecida, ndo podendo ser alterada e

redistribuida com o nome original ou com os mesmos identificadores.

2. A ontologia deve ser expressa em uma sintaxe reconhecida, como, por exemplo,

sintaxe OBO ou OWL.
3. A ontologia deve possuir um unico identificador dentro do consércio OBO.

4. A ontologia deve informar a sua versdo, diferenciando uma versdo mais atual de

outras mais antigas.
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5. A ontologia deve informar claramente seu conteudo e tematica.
6. A ontologia deve ter todos os seus termos definidos.

7. A ontologia deve seguir o padrdo de definicdo descrito no OBO Relation Ontology
(OBO, 2010c).

8. A ontologia deve possuir ampla documentagdo sobre sua tematica e escopo.

9. A ontologia deve possuir um bom conjunto de usudrios. Para isso a ontologia deve

ser formulada para servir em diferentes contextos.

10. A ontologia deve ser construida e mantida de forma colaborativa com os outros

membros do consorcio OBO.

2.3.2 GENE ONTOLOGY

A terminologia do consorcio OBO mais utilizada, atualmente, é a Gene Ontology
(2010a). O projeto da Gene Ontology foi iniciado em 1998 com a finalidade de permitir um
vocabulario hierdrquico padronizado para descricdo de componentes celulares, funcdes
moleculares e fun¢des bioldgicas (LEWIS, 2004; GENE ONTOLOGY CONSORTIUM,
2004). O projeto inicialmente contemplava conceitos de trés grupos de banco de dados
biologicos: FlyBase (2010), Mouse Genome Informatics (MGI) (2010) e o Saccharomyces
Genome Database (SGD) (2010) (LEWIS, 2004). Com o passar dos anos, a GO passou a
contemplar muitas outras bases de dados (GENE ONTOLOGY CONSORTIUM, 2004). O
projeto da GO tem trés objetivos principais, que sdo listados a seguir (GENE ONTOLOGY
CONSORTIUM, 2004):

1. Desenvolver, por meio de uma ontologia, um conjunto de vocabularios controlados
para descri¢cdo dos dominios principais da Biologia Molecular como, por exemplo,

sequéncias biologicas.

2. Disponibilizar os termos da GO para auxilio no processo de anotacdo de genes ou

produtos de genes em bases bioldgicas.

3. Fornecer um repositério publico central para permitir o acesso universal a
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ontologia, aos conjuntos de anota¢des e aos mecanismos (como, por exemplo,
mecanismos de visualizacdo e navegagdo) desenvolvidos para uso em conjunto

com as informagdes da GO.

A Gene Ontology divide-se em trés ramos: Componente Celular (Cellular
Component), Fungdo Molecular (Molecular Function) e Processo Bioldgico (Biological
Process) (LEWIS, 2004). O ramo Componente Celular descreve os componentes de uma
célula. Exemplos desses componentes sdo as estruturas anatomicas (como, por exemplo,
reticulo endoplasmatico rugoso ou nucleo) ou grupos de produtos de genes (como, por
exemplo, ribossomo). O ramo Func¢do Molecular descreve atividades que ocorrem no nivel
molecular como, por exemplo, atividades cataliticas e atividades de transporte. O ramo
Processo Bioldgico descreve uma série de eventos (objetivos bioldgicos) executados por um
ou mais conjuntos de fungdes moleculares, como: processo fisioldgico celular ou transdugao

de sinal (GENE ONTOLOGY, 2010b; GENE ONTOLOGY CONSORTIUM, 2004).

A GO esta em constante crescimento, sendo atualizada frequentemente. Para facilitar o
acesso a esses dados, dezenas de mecanismos vém sendo desenvolvidos. Um dos mecanismos
mais populares ¢ 0 AmiGO (GENE ONTOLOGY, 2010c). Esse mecanismo permite, através
de uma interface grafica via web, a busca de termos, defini¢des, sindnimos e anotagdes,
fornecendo diversas possibilidades de visualizagdo da hierarquia dos termos (GENE

ONTOLOGY CONSORTIUM, 2004).

2.3.3 QUALIDADE DAS ONTOLOGIAS BIOMEDICAS

Embora amplamente utilizadas pelas pesquisas na area biomédica, grande parte das
ontologias desse dominio, encabecadas pela GO, possuem deficiéncias na forma como foram
construidas e estruturadas, ocasionando diversos problemas, como descrito por Smith, Kohler
e Kumar (2004, p.1): “Principios formais que regem as melhores praticas de classificagdo e
defini¢do foram, por muito tempo, negligenciados na constru¢do de ontologias biomédicas,
resultando em consequéncias negativas para a integragdo de dados e para o alinhamento de

ontologias.”.

Algumas deficiéncias encontradas nas ontologias, discutidas na literatura (SMITH;
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WILLIAMS; SCHULZE-KREMER, 2003; WROE et al, 2003; SMITH; KOHLER;
KUMAR, 2004; SMITH; KUMAR, 2004; SMITH; ROSSE, 2004; OGREN et al., 2004;
OGREN; COHEN; HUNTER, 2005; SMITH et al., 2005; KOHLER et al. 2006; SCHULZ;
KUMAR; BITTNER, 2006; GU et al., 2009) e levantadas no decorrer do estudo desse

trabalho sdo:

Problemas na Hierarquia:

= Deficiéncia na estruturagdo dos conceitos (conceitos muito especificos ligados

diretamente a conceitos muito genéricos).
= (Clara omissdo de conceitos, aparentemente dbvios, na hierarquia.

Problemas nas Relacdes:

= Poucas relagdes disponiveis para expressar o conhecimento de um determinado

dominio.
= Relagdes empregadas de forma equivocada.

= Falta de relacionamento entre conceitos que claramente deveriam estar

relacionados.
Problemas na defini¢ido dos termos:

= Informacdes implicitas no campo definicdo inconsistentes com o conhecimento

representado na ontologia.

= Definigdes em linguagem natural “livre”, dificultando a compreensdo por

maquinas.
= Defini¢des circulares.
= Falta de padronizacdo das defini¢des em algumas ontologias.

= Defini¢des dentro de defini¢des, ou seja, uma definicdo de um conceito especifico,

definindo também um segundo conceito em seu corpo.
Problemas Contextuais:

= Falta de documentacgdo formal da ontologia.
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= Falta de descritores sobre a tematica e escopo da ontologia.

» Falta de padronizag@o para a nomenclatura dos termos das ontologias biomédicas,
fazendo com que conceitos com nomes idénticos representem conceitos diferentes

e conceitos com nomes diferentes representem um mesmo conceito.

= Falta de iniciativas para reiso das ontologias que algumas vezes possuem

conceitos similares ou complementares, porém nao se relacionam explicitamente.

Os problemas descritos anteriormente interferem diretamente na qualidade dessas
ontologias. Entretanto, técnicas de mineragdo, processamento e extragdo de textos podem ser
usadas para ajudar a corrigir alguns deles, visando a melhoria da qualidade e da

expressividade das ontologias (KOHLER et al., 2006).

2.3.4 APLICABILIDADE DAS ONTOLOGIAS BIOMEDICAS

As ontologias possuem diversos usos no dominio biomédico. Pode-se citar como
exemplo a anota¢do de recursos (BELLOZE, 2007), retso (SILVA, 2010) e expansao de
consultas (ELIAS, 2009). O reuso ¢ especialmente importante, nesse contexto, pois viabiliza o

uso conjunto de ontologias existentes.

Nesse trabalho, somente serdo descritos com mais detalhes os conceitos de anotagéo e
alinhamento (ligados diretamente ao reuso das ontologias), por esses estarem relacionados

diretamente com a pesquisa desenvolvida.

2.3.4.1 ANOTACAO

O processo de anotagdo de recursos gendmicos consiste em mapear caracteristicas ou
papéis bioldgicos as sequéncias de genes (FRISHMAN; VALENCIA, 2008). Existem dois
tipos de anotacdo: as anotagdes externas, que sdo as anotagdes armazenadas e manipuladas em
fontes de dados publicos e as internas, que sdo as anota¢des armazenadas ¢ manipuladas em

fontes de dados no ambiente de pesquisa (LEMOS, 2004; ALMEIDA, 2006; GUIMARAES;
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CAVALCANTI, 2009). As anotagdes internas, por sua vez, dividem-se em (LEMOS, 2004;
ALMEIDA, 2006; GUIMARAES; CAVALCANTI, 2009):

Manuais: anotagdes feitas manualmente pelo anotador.
Automaticas: anotagdes feitas automaticamente por mecanismos de analise.

Semiautomaticas: anotagdes feitas automaticamente, por mecanismos de andlise,

acrescidas das informagdes observadas pelo anotador.

Importadas: anotagdes sdo obtidas (importadas) através de fontes de dados

publicas como, por exemplo, 0 GENBANK (BENSON et al., 2004).

O processo de anotacdo de recursos gendmicos geralmente ocorre em trés etapas. Na

primeira etapa os dados sdo importados a partir de fontes de dados publicas. Nessa etapa,

geralmente, sdo utilizados diversos mecanismos e ferramentas para realizar as anotacdes

automaticamente (como, por exemplo, BLAST (ALTSCHUL ef al., 1990)). Na segunda etapa

¢ realizada a identificacdo das sequéncias de genes, utilizando critérios pré-estabelecidos,

através dos dados obtidos na primeira etapa. Por fim, na terceira etapa, ocorre a anotagio

manual feita pelo anotador (LEMOS; SEIBEL; CASANOVA, 2003; BELLOZE, 2007).

Atualmente existem diversos mecanismos e ferramentas voltados para anotacdo de
recursos, como por exemplo: Apollo (LEWIS et al., 2002) e BioNotes (LEMOS; SEIBEL;
CASANOVA, 2003). Para ajudar o trabalho do anotador geralmente as ferramentas de
anotacdo de recursos genomicos devem (LEMOS; SEIBEL; CASANOVA, 2003):

Auxiliar os pesquisadores a explorarem, testarem e avaliarem com maior precisao

suas hipoteses.

Acessar as anotagdes de dados publicas e fornecer mecanismos de comparagio

com resultados da pesquisa.
Executar programas de analise para criacdo e validacdo das anotacdes automaticas.

Fornecer interface apropriada para andlise das anotagdes existentes e para a criacao

manual de novas anotagdes.

No processo de anotagdo gendmica a utiliza¢do de ontologias ¢ de grande importancia,
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uma vez que as ontologias fornecem um vocabuldrio controlado para a anotagdo de recursos,
permitindo a identificagdo e um entendimento global do contexto do termo anotado,
independente do grupo que realizou a anotagdo (SILVA, 2010). A ontologia mais utilizada
nesse processo € a Gene Ontology (2010a). Essa ontologia conta com diversos mecanismos de
apoio (como, por exemplo, BLAST (ALTSCHUL et al., 1990) ¢ AmiGO (GENE

ONTOLOGY, 2010c)) para auxilio na analise e busca de sequéncias gendmicas.

Outra ontologia muito utilizada para auxiliar a anotagdo de recursos gendmicos ¢ a
Sequence Ontology. Essa ontologia descreve, através de seus termos, caracteristicas
biologicas que podem ser mapeadas nas sequéncias de genes analisadas (EILBECK et al,

2005).

2.3.4.2 REUSO DE ONTOLOGIAS

O processo de reuso de ontologias consiste em integrar o conhecimento contido em duas
ou mais ontologias objetivando um ganho de conhecimento sobre um determinado dominio
(CAMPOS, 2009a). O retiso de ontologias ocorre principalmente através do mapeamento
(mapping) de ontologias. Esse processo pode ser muito complicado, principalmente, devido a
ndo padronizagdo de desenvolvimento/criagdo das ontologias, o que faz com que cada
desenvolvedor utilize um padrdo particular, e a utilizagdo de linguagem natural, que dificulta
a inferéncia de informacdes por maquinas. Conforme descrito por Maedche e Staab (2002,
p.251): “A desvantagem seria que todas as ontologias do mundo real que conhecemos ndo
apenas especificam sua conceitualizagdo por estruturas logicas, mas em grande medida,

também por referéncia a termos que sdo explicitados através do uso da linguagem natural.”.

Para auxiliar no mapeamento de ontologias existem diversos mecanismos como, por
exemplo, Prompt (NOY; MUSEN, 2000) e FOAM (EHRIG; SURE, 2005). Segundo Noy

(2004), os mecanismos com esse proposito devem analisar os seguintes recursos:
= Nomes dos conceitos.
= Hierarquia das classes (relagdes de subclasse e superclasse).

= Defini¢des de propriedades (dominios, intervalos, restrigdes).
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= Instancias das classes.
= Defini¢des (descrigdes) das classes.

Os tipos mais comuns de mapeamento entre ontologias sdo: o alinhamento (Figura 2) e
a unido (integracdo ou jung¢do) (Figura 3) (CAMPOS et al., 2009). O alinhamento entre
ontologias consiste estabelecer vinculos (ligagdes) entre conceitos equivalentes de duas
ontologias (SILVA, 2010). O alinhamento ocorre baseado em diversas medidas de
similaridade entre os conceitos da ontologia, como: similaridade de label e taxonoOmica
(similaridade dos conceitos na hierarquia) (SILVA, 2010). A diferenga entre o alinhamento de
ontologias e a unido (integra¢do ou jun¢do) estd no resultado gerado, pois enquanto que na
unido uma nova ontologia ¢ construida, como sendo a combinagdo das anteriores, o

alinhamento mantém as ontologias inalteradas em seus locais de origem, gerando vinculos

entre os conceitos equivalentes das ontologias alinhadas (CAMPOS et al., 2009).
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Figura 3: Unido (Integra¢do ou Jungdo) de Ontologias

A maior parte dos alinhamentos entre ontologias biomédicas ¢ feita utilizando a
ontologia Gene Ontology. Embora essa ontologia cubra grande parte das caracteristicas que os
biologos utilizam para anotagdo de recursos, a utilizagdo do alinhamento de ontologias
permite um enriquecimento da pesquisa através da utilizagdo de outras ontologias mais

especificas em conjunto com a GO (SILVA, 2010). O Alinhamento permite, entre outras
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utilidades, que o anotador escolha um melhor conceito, baseando-se na comparagdo da
hierarquia em mais de uma ontologia. Isso talvez ndo fosse possivel sem o alinhamento, uma
vez que a utilizagdo de duas ontologias para anotagdo geraria um trabalho adicional para o
anotador que teria de percorrer cada uma das ontologias, individualmente, em busca do termo

que seria utilizado para a anotacdo (SILVA, 2010).

2.4 CONSIDERAGOES FINAIS

Este capitulo apresentou uma discuss@o sobre ontologias, mostrando alguns conceitos
relacionados importantes para o entendimento dessa dissertagdo. Além disso, também fez um
pequeno resumo sobre a qualidade e utiliza¢do das ontologias biomédicas, foco de pesquisa

desse trabalho.

Na area biomédica as ontologias, encabecadas pela GO, vém sendo utilizadas com
muita frequéncia como um apoio a diversas pesquisas. Entretanto essas ontologias ainda
possuem diversos problemas que interferem diretamente em sua qualidade. Contudo visando
um aumento da expressividade do conhecimento, qualidade e correcdes de erros, existem

diversas iniciativas, sendo o consércio OBO a mais importante delas.

O proximo capitulo descreve definicdes e as relagdes nas terminologias, entre elas as
da area biomédica, dando énfase principalmente as relagdes hierdrquicas (is_a), as quais sao

objeto de pesquisa neste trabalho.
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CAPITULO 3: O CAMPO DEFINICAO E AS RELACOES NAS
TERMINOLOGIAS

Este capitulo apresenta uma discussdo sobre o campo definicdo evidenciando sua utilidade,
importancia e diretrizes de construgdo e manutencdo. Além disso, discute também as relagbes nas
ontologias e terminologias de uma forma geral. Ao final desse capitulo sdo levantadas questées
relativas a aplicagdo desses dois conceitos as ontologias biomédicas, como a importancia, o papel e
0s principais tipos de definigbes e relagdes.

3.1 CAMPO DEFINICAO

O campo definicdo, estudado amplamente nesse trabalho, tem suma importancia nas
ontologias e em outras terminologias, pois ¢ através desse campo que se ¢ possivel
complementar o conhecimento expresso nessas terminologias, através da associagdo com
conceitos conhecidos (DAHLBERG, 1981). Diversos trabalhos (DAHLBERG, 1978; 1981;
MICHAEL; MEJINO-JR; ROSSE, 2001; KOHLER et al., 2006) abordam a importincia de
uma defini¢do formal e estruturada, permitindo um melhor entendimento por seres humanos e

a inferéncia de conhecimento feita por maquinas.

Neste contexto, problemas na defini¢do de conceitos tém sido objeto de diversos
estudos ao longo dos anos. Em 1982, por exemplo, o Groupe Interdisciplinaire de Recherche
Scientifique et Appliquée en Terminologie (GIRSTERM) ja discutia as especificidades da
definicdo em terminologia (por exemplo: O qué definir? Como definir? Por que definir? A
sinonimia dos termos se compara a sinonimia das palavras?) através de um Coldquio
Internacional de Terminologia sob o tema ‘“Problemas da defini¢do e da sinonimia em

terminologia” (CAMPOS, 1994; GOMES; CAMPOS, 1994).

Nessa linha de pensamento, Dahlberg (1978, p.149) apresenta a definicdo como sendo:
“o0 estabelecimento de uma equivaléncia entre o termo (o definiendum) e as caracteristicas
necessarias do referente de um conceito (o definiens) com a finalidade de delimitar o uso do
termo no discurso”. Posteriormente, Dahlberg (1981, p.17) reescreve e expande essa
defini¢do, porém de maneira analoga a apresentada anteriormente, caracterizando esse
conceito como: ‘“uma equivaléncia entre o definiendum (o que deve ser definido?) e o
definiens (como algo deve ser definido?) com a finalidade de delimitar o entendimento do

definiendum em qualquer caso de comunicagdo”
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3.1.1 TIPOS DE DEFINICAO

Dahlberg (1978; 1981) descreve trés tipos de defini¢cdes: definicdo nominal, ostensiva
e conceitual (real). Para descricdo de cada tipo de definicdo serd usado o Tridngulo do
Conceito de Dahlberg (1978) (Figura 4) que descreve os trés elementos que formam um

conceito: o referente, as caracteristicas € o termo.

referente

A

%

7 \
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Q
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>

designacao

Figura 4: Triangulo do Conceito de Dahlberg
Fonte: DAHLBERG (1978, p.144)

A definicio nominal ¢ a definicdo onde o definiendum ¢ uma expressdao verbal (o
termo) e o definiens ¢ uma equivaléncia textual do termo (expressdo das caracteristicas), ou
seja, o termo ¢ igualado a expressdo das caracteristicas negligenciando o referente (C (termo)
= B (caracteristicas) negligenciando A (referente)). Esse tipo de definicdo ¢ geralmente

encontrado nos dicionarios (DAHLBERG, 1978; 1981; CAMPQOS, 2007).

A definiciio ostensiva ¢ a definicdo onde definiens ¢ estabelecido por uma indicacgdo
para o referente nomeado pelo definiendum, ou seja, o termo ¢é igualado ao referente
negligenciando as caracteristicas (C (termo) = A (referente) negligenciando B
(caracteristicas)). Na definicdo ostensiva o entendimento e a interpretagdo dependem da

percep¢ao do observador (DAHLBERG, 1978; 1981; CAMPOS, 2007).

A definicdo conceitual ou real ¢ a definicdo que contém os trés elementos do
conceito: o referente, as caracteristicas e o termo. Essa definicdo ocorre quando o definiens
contém as caracteristicas necessarias de um referente nomeadas pelo definiendum, ou seja, o
termo ¢ igualado as caracteristicas do referente (C = B com referéncia A) (DAHLBERG,

1978; 1981; CAMPOS, 2007).
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Nas ontologias biomédicas s6 sdo encontradas as definicdes nominais e conceituais
(reais). Devido as defini¢des ostensivas ndo descreverem um termo de uma forma textual e
29 <¢ 2 (13

sim representd-lo de uma forma “realista”, “simbdlica”, “grafica” ou “iconica”, que depende,

principalmente, do entendimento e interpretacdo do observador.

As estruturas de definiens sdo utilizadas para permitir um melhor entendimento dos
conceitos que formam o definiendum. A estrutura de definiens mais conhecida e mais antiga ¢
genus proximum ¢ differentia specifica (DAHLBERG, 1978). Essa estrutura relaciona um
dado conceito a um conceito equivalente ou similar (genus proximum) e diferencia
(especifica) esse conceito através do acréscimo de caracteristicas (differentia specifica),
possibilitando com isso, que o conceito principal seja relacionado com algo conhecido ou

proximo ao observador (DAHLBERG, 1978; GOMES; CAMPOS, 1994).

Além desse definiens, também pode ser encontrado na literatura o genus supremum.
Esses definiens denotam as caracteristicas especificadoras tendo os mesmos principios das
relagdes hierarquicas, uma vez que ele relaciona um dado conceito a um conceito mais geral
(genus supremum) (DAHLBERG, 1978; GOMES; CAMPOS, 1994). O definiens genus
supremum geralmente sdo utilizados para descrever conceitos de uma “categoria” ou
“propriedade” ou que sdo descritos por uma agdo (DAHLBERG, 1978; GOMES; CAMPOS,
1994). Nas ontologias biomédicas o genus supremum ¢ verificado com mais frequéncia que o
genus proximum, pois a maior parte das defini¢des dessas ontologias associa o conceito que
esta sendo definido a um conceito hierarquicamente superior como, por exemplo, em: “um

2 (13

ciclo de processo...”, “qualquer processo...” ou “uma reagdo quimica...’

b

, onde, claramente,

verifica-se o emprego desse tipo de estrutura.

Ao analisar as defini¢des sobre a perspectiva de suas estruturas de formacao € possivel

dividi-las em trés tipos: genérica, partitiva e funcional (DAHLBERG, 1981).

= A genérica permite identificar a categoria do conceito expresso, utilizando-se de
principios de genus proximum e differentia specifica. A primeira caracteristica
(conceito) da definicdo € o genus proximum e as demais so as differentia specifica
(DAHLBERG, 1981; CAMPOS, 2010).
Ex.: Congrega¢ao = df uma sociedade de membros da Igreja Catdlica Romana para

.. 3
fins religiosos ou beneficentes”.

3 Exemplos retirados de Dahlberg (1981).
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o Genus: Congregacao.
o Differentia specifica (1): membros da Igreja Catdlica Romana.

o Differentia specifica (2): para fins religiosos ou beneficentes.

= A partitiva permite reconhecimento dos componentes (o todo e suas partes) de um
conceito, identificando as caracteristicas ¢ enumerando-as (DAHLBERG, 1981;
CAMPOS, 2010).
Ex.: Sociedade =df um grupo de pessoas que formam uma tnica comunidade”.
o Todo: grupo.

o Partes: pessoas, membros do grupo.

= A funcional permite identificar a funcgdo/especializagdo do conceito em uma
determinada area, ou seja, essa estrutura identifica o seu referente pelo resultado de
alguma operagdo sofrida por alguma pessoa ou coisa (DAHLBERG, 1981;
CAMPOS, 2010).
Ex.: Crescimento do Produto Nacional = df valor total da producdo anual de bens e
servicos-.
o Operacgao: soma de toda a produgdo (bens e servigos) produzida por uma

na¢do em certo ano.

o Sujeito Légico: bens e servigos de uma nagao.
o Predicado Légico: soma dos valores totais da produgio.

o Complemento (Condicéo): ano base.

3.1.2 CARACTERISTICAS DE UMA BOA DEFINICAO

Uma boa definicdo, segundo Dahlberg (1981), tem como principal objetivo
estabelecer uma associacdo entre algo desconhecido com algo conhecido. Para alcangar esse

objetivo, Dahlberg (1981) propde regras para a forma e para o conteudo das defini¢des:
= Regras relativas a forma de construgdo das definigdes:

o Simplicidade: a definicdo deve conter somente as caracteristicas relevantes

para entendimento de um determinado referente.
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Clareza: a definicdo deve possuir termos, expressdes e palavras com
significado claro (de facil entendimento) e definidos dentro do contexto do
dominio.

Nivel: a defini¢do deve ser formulada utilizando a linguagem apropriada para
seu publico alvo e baseando-se no conhecimento desse publico sobre o
assunto.

Justaposicio na Definicdo: a definicdo deve conter conceitos equivalentes,
sindbnimos, ou quase sindnimos, para permitir um melhor entendimento e

associag@o dos conceitos pelo leitor.

Regras relativas ao conteudo das defini¢des:

Correspondéncia com o referente: a definicdo deve garantir que o
definiendum e definiens possuam um referente unico e comum.
Completude da Definicdo: a definicdo deve possuir todas as caracteristicas
necessarias de um referente de forma estruturada.
Adequacido da definicdo: a defini¢do deve ser restrita ao seu contexto de
utilizacdo. Para isso deve-se tomar cuidado com a inclusdo ou remog¢ao de
caracteristicas para ndo restringir ou expandir o seu uso.
Defini¢do nio subjetiva: a defini¢do deve ser sempre uma verdade para um
determinado contexto, ndo podendo ser subjetiva contendo pontos de vista
especificos.
Nao misturar conceitos: a definicio deve sempre descrever a real
caracteristica do conceito definido e ndo propor interpretacdes especiais.
Ex.: Progresso = desenvolvimento das industrias de tecnologia.
Nesse exemplo, ndo ¢ utilizada a definicdo real de progresso, mas sim uma
interpretag@o especial para as industrias de tecnologia.
Nao criar definicées circulares: a definicdo deve ser criada de tal forma que
ndo permita definigdes circulares em uma terminologia. As defini¢des
circulares ocorrem de duas formas:
1. Com a utilizagcdo do definiens de uma definicdo como definiendum de

outra.

Ex.:

Definicdo — ¢ a descri¢do de conceitos

Descrig¢do — € a defini¢do de conceitos
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2. Com a utilizagdo genus proximun no definiens, que foi definido em
outra parte do sistema como um subconceito do conceito que estd
sendo definido.

Ex.:

Relagdo = ¢ uma ligagdo entre duas classes

Ligacdo = ¢ uma relagdo entre duas classes

Substituindo a segunda defini¢do pelo termo da primeira € verificada a

defini¢do circular: Relagdo = ¢ uma relagdo entre duas classes.

Copi e Cohen (2004) apud Kohler et al. (2006) ratificam algumas regras propostas por
Dahlberg (1981), afirmando que uma boa defini¢do deve seguir 5 regras, baseadas nos

principios de defini¢ao Aristotélica:

Foco nas caracteristicas principais.
Nao criar definigdo circulares.
Descrever a correta extensdo da definigao.

Nao utilizar linguagem figurativa ou obscura.

ok =

Ser sempre afirmativa em vez de negativa.

3.2 RELAGOES NAS ONTOLOGIAS

As relagdes s@o muito importantes em uma ontologia, pois ¢ através delas que os
termos sdo interligados (conectados) promovendo, entre outras coisas, a criacdo da estrutura
hierarquica e também o aumento da expressividade e semantica (GUARINO, 1995). Dahlberg

(1978) divide as relagdes entre conceitos em:

= Quantitativas — medem a quantidade e a similaridade das caracteristicas dos
conceitos. Essas relagdes podem ser dividas em quatro tipos (DAHLBERG, 1978;
SALES, 2006):

o Identidade Conceitual: ocorre quando as caracteristicas existentes em dois
conceitos sdo as mesmas.
o Inclusdo Conceitual: ocorre quando todas as caracteristicas de um dado

conceito estdo inseridas em grande numero de caracteristicas de outro conceito.
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o Intersecido Conceitual: ocorre quando hd uma sobreposi¢ao das caracteristicas
de dois conceitos.
o Disjuncido Conceitual: ocorre quando ndo ha nenhuma similaridade entre as

caracteristicas de dois conceitos.
= Qualitativas, que podem ser subdividas em (DAHLBERG, 1978; SALES, 2006):

o Formais: sdo as relagdes estabelecidas segundo os tipos dos conceitos, isto é
de acordo com os referentes conceituais. O estabelecimento das hierarquias dos
conceitos ¢ estruturado através de facetas de acordo com as categorias.

o Materiais ou Ontolégicas: sio relacdes estabelecidas segundo a categoria
fundamental do objeto de um determinado conceito. Esse tipo de relagdo pode
ser divido em:

e Relacionamento Hierarquico: sio as relagdes entre: género/espécie,
espécie/espécie e espécie/individuos.

e Relacionamento Partitivo: sdo as relagdes entre o todo e suas partes, entre
partes e também entre partes e subpartes.

e Relacionamento de Oposicio: sio as relagdes de contradi¢io, contrarios e
PNI (Positivo—Neutro—Indiferente).

e Relacionamento Funcional: s3o as relagdes entre os componentes de uma
declaragdo/proposi¢ao, essas relacdes dependem da semantica das

atividades em que sio utilizadas.

Sales (2006; 2007) propde, a partir de um estudo em sua dissertagdo de mestrado, a

classificacdo das relagdes nas ontologias em dois tipos:

= Relacoes Categoriais: relagdes que revelam duplas de categorias Ex.: causa-

efeito.

= Relacdes Formais: relagdes que revelam tipos de ligacdo entre duplas de

categorias. Ex.: is_a, occurs_in e part of.

Ainda segundo Sales (2006; 2007), cada um desses tipos pode ser subdivido em trés

categorias: relagdes genéricas, relagdes partitivas e relacdes funcionais.
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Tabela 1: Sistematizag¢do das Relagdes Genéricas

Relacoes Categoriais Genéricas

Rela¢does Formais Genéricas

género-espécie

espécie-género
espécie-instancia
instancia-espécie

has_type
is a
is_instanced by
i1s_ instance of

Fonte: Sales (2006; 2007)

Tabela 2: Sistematiza¢do das Relagdes Partitivas

Relacoes Categoriais Partitivas

Relac¢oes Formais Partitivas

objeto-constituinte
constituinte-objeto
objeto-unidade
unidade-objeto
colecdo-elemento
elemento-colecao
massa-por¢ao
por¢cao-massa
objeto-material
material-objeto
area-lugar
lugar-area
zona-regiao
regido-zona
carater-atividade
atividade-carater
processo continuo-ato
ato-processo continuo
processo descontinuo-fase
fase-processo descontinuo
grupo-membro
membro-grupo
classe-membro
membro-classe
substancia-particular
particular-substancia
conjunto-subconjunto
subconjunto-conjunto
conjunto-elemento
elemento-conjunto
todo/sub-parte temporal
sub parte temporal — todo
ciéncia-objeto de estudo
objeto de estudo — ciéncia

has_constituent
has holo constituent
has_unity
has holo unity
has element
has collection
has_portion
has mass
has material
has holo material
has_locate
has holo locate
has_locate
has holo locate
has stage
has holo stage
has stage
has holo stage
has stage
has holo stage
has_member
has holo stage
has_member
has holo stage
has_substance
has holo substance
has_subset
has set
has _element
has set
has_subpart
has holo
has_branch
has hole branch

Fonte: Sales (2006; 2007)



Tabela 3: Sistematiza¢do das Rela¢des Funcionais

Relagdes Categorias Funcionais Rela¢does Formais Funcionais

personalidade — personalidade is_a product of
is_an_instrument of
transformation_into
derives from
derivated of
interacts with
manifestation_of
analyses
measures
creates
placed in
located in
adjacent to
surrounds
traverses
processo — processo method-of
interacts_with
is_subevent of
is_phase of
is_stage of
brings_about
prevents
processo — personalidade brings_about
affects
disrupts
destroys
results_in
placed in
espaco-espago adjacent to
processo — espago occurs_in
medida — personalidade is_a measure of
medida — processo 1s_a measure of
personalidade — processo used_in
method of
caused by
affects
performs / carries_out
used for
result of
analyzes
measures
diagnoses
has agent/ has patient
personalidade — propriedade has
propriedade — personalidade is_a property of
is_a counteragent of
propriedade-processo is_a property of

Fonte: Sales (2006; 2007)
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= Relacdes Genéricas: sdo as relagdes “é tipo de”. A Tabela 1 ilustra as relagdes

genéricas sistematizadas por Sales (2006; 2007).

= Relacdes Partitivas: sdo as relagdes que relacionam o todo e suas partes. A

Tabela 2 ilustra as relagdes partitivas sistematizadas por Sales (2006; 2007).

= Relacdes Funcionais: sio as relacdes que descrevem a associacdo de um dado
objeto com o mundo ou com a fun¢do de um objeto em determinado contexto. A

Tabela 3 ilustra as relagdes funcionais sistematizadas por Sales (2006; 2007).

3.3 DEFINICOES E RELACOES NAS ONTOLOGIAS BIOMEDICAS

O grande obstaculo para um maior formalismo das ontologias da area biomédica sdo
os problemas relacionados ao campo defini¢do e as relagdes dos termos. O campo defini¢do
da maioria dessas ontologias, quando preenchido, ¢ escrito em linguagem natural, sendo de
dificil “entendimento” por maquinas. Além disso, as relagdes que deveriam construir a
semantica dos termos sdo na maioria das vezes escassas, geralmente trés ou quatro, havendo
um sobrecarga das relagdes existentes. Essas relagdes sdo geralmente organizadas de forma
hierarquica, somente descrevendo relagdes de: sinonimia (mesmo significado), hiperonimia
(significado mais amplo) e hiponimia (significado mais restrito) (FREITAS; SCHULZ;
MORAES, 2009).

Contudo o campo defini¢do das ontologias biomédicas, embora, algumas vezes,
escrito em linguagem natural, descreve caracteristicas importantes que poderiam ser utilizadas
para enriquecé-las, como possiveis relagdes e conceitos implicitos. Na grande maioria dessas
ontologias esse campo ¢ utilizado para complementar o conhecimento que nao foi explicitado
através dos conceitos e relagdes. Isso ocorre principalmente devido a pouca quantidade de

relacdes e conceitos para representar o dominio.

Utilizando os conceitos expressos por Dahlberg (1978; 1981) sobre a definicdo ¢
possivel na Gene Ontology, por exemplo, encontrar diversas definigdes com informagdes
implicitas (como relagdes e termos) que poderiam ser utilizadas para enriquecé-la, como

ilustrado nos exemplos a seguir.



46

Termo: Mitochondrion (GO: 0005739)

Definicdo: “A semiautonomous, self replicating organelle that occurs in varying
numbers, shapes, and sizes in the cytoplasm of virtually all eukaryotic cells. It is notably

’

the site of tissue respiration.’

A partir dessa defini¢do, € possivel extrair trés relagdes: is semiautonomous, self
replicating organelle; occurs in varying numbers, shapes, and sizes in the cytoplasm of

virtually all eukaryotic cells, the site of tissue respiration.

Termo: Endoplasmic Reticulum (GO: 0005783)

Definicio: “The irregular network of unit membranes, visible only by electron

microscopy, that occurs in the cytoplasm of many eukaryotic cells.”

Nessa definicdo, ¢ possivel extrair duas relagdes: is a network of unit membranes,

visible only by electron microscopy,; occurs in cytoplasm of many eukaryotic cells.

Essas informagdes implicitas estdo sendo objeto de pesquisa em muitos grupos,
principalmente os ligados ao consércio OBO. Esses grupos estio realizando diversas analises
com objetivo resgatar esse conhecimento, trabalhé-lo e valida-lo. Esse conhecimento, extraido
a partir das defini¢des, pode vir a complementar ou servir para corrigir inconsisténcias nas

ontologias (MUNGALL, 2004; MUNGALL et al., 2010; GENE ONTOLOGY, 2010d).

Além dessas iniciativas, percebe-se também um grande esforco do projeto da Gene
Ontology e de todo o consorcio OBO de padronizacdo das defini¢des de suas ontologias a fim
de que as mesmas possam ser trabalhadas por maquinas, permitindo um maior poder de
inferéncia. Um exemplo é o padrdo para definicdo de termos relacionados aos processos

metabolicos que sdo definidos da seguinte forma na GO (GENE ONTOLOGY, 2010b):
Termo: [x| metabolic process

Definicao Padrao: The chemical reactions and pathways involving x|, [descricdo de

X].

Outros exemplos de padrdes de definicdo definidos pela GO sdo descritos no Anexo
A desse trabalho. Embora esses padrdes tenham sido criados inicialmente para a ontologia
GO, no decorrer desse trabalho verificou-se que eles também estdo sendo utilizados em outras

ontologias do consércio OBO.



47

No que tange as relagdes, a grande maioria das ontologias biomédicas possui poucos
tipos de relagcdes. A GO, maior ontologia do consércio OBO, por exemplo, possui somente
quatro tipos oficiais de relagdes para ligagdo (conex@o) entre seus termos (GENE

ONTOLOGY, 2010e): is_a, part _of, has_part e regulates.
Relagdo is a

A existéncia da relagdo is_a entre dois termos, A is_a B, significa dizer que A ¢ um
subtipo de B. Essa relagdo € transitiva, portanto ao dizer que existe duas relacdo: A is a B e
B is _a C, pode-ser inferir uma terceira, A is_ a C (GENE ONTOLOGY, 2010e). As relagdes
da GO, e de outras ontologias biomédicas, sempre devem ser utilizadas para relacionar classes
de entidades ou fendmenos como, por exemplo, homem is_a mamifero, ndo podendo ser
aplicadas a exemplos especificos de uma dada classe (instanciacdo), como por exemplo:
Antonio is a homem (GENE ONTOLOGY, 2010e). A Figura 5 ilustra um exemplo da

relacdo is_a na Gene Ontology.

mitochondrion isa b{ intracellular organelle isa organelle

Figura 5: Exemplo da relagdo is_a na GO
Fonte: Extraido da Gene Ontology (2010¢)

Relacio part_of

A existéncia da relagdo part of entre dois termos, A part of B, significa dizer que
todo A ¢ necessariamente parte de B. Isso quer dizer que se existe A necessariamente implica
na existéncia de B, porém a existéncia de B ndo implica necessariamente na existéncia de A
(GENE ONTOLOGY, 2010e). Assim, como a relacdo is_a, essa relagdo € transitiva, portanto
ao dizer que existe duas relagdes: A part of B e B part of C, pode-se inferir uma terceira, A
part_of C (GENE ONTOLOGY, 2010¢). A Figura 6 ilustra um exemplo da relacdo part of na
Gene Ontology.
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mitochondrion part of cytoplasm part of cell

part of

Figura 6: Exemplo da relagio part_of na GO
Fonte: Extraido da Gene Ontology (2010¢)

Relacao has_part

A relacdo has_part é o complemento logico da relagdo part of. Entretanto, esse tipo
de relagdo s6 existe na full GO. A relagdo has_part entre dois termos, A has_part B, significa
dizer que todo A tem necessariamente como parte B, ou seja, caso A exista implica
necessariamente na existéncia de B. Porém, dada a existéncia de B ndo se pode afirmar que A
existe (GENE ONTOLOGY, 2010e). Essa relagdo também possui a propriedade de
transitividade, portanto, se existem duas relagdes: A has part B ¢ B has part C, pode-se
inferir uma terceira, A has part C (GENE ONTOLOGY, 2010e). A Figura 7 ilustra um

exemplo da relacdo has_part na Gene Ontology.

has part e has part snRNP US
complex

has part

Figura 7: Exemplo da relagdo has part na GO
Fonte: Extraido da Gene Ontology (2010¢)

Relacio regulates

A existéncia da relacdo regulates entre dois termos, A regulates B, significa dizer que
quando A estd presente necessariamente regula B, porém B pode existir sem estar
necessariamente regulado por A. Na GO, a rela¢do regulates ¢ dividida em positively
regulates e negatively regulates (GENE ONTOLOGY, 2010e). Essas relagdes ocorrem
quando a manifestacdo de um processo (ex.: regulamentacdo de um caminho ou uma reagao
enzimatica) ou de uma caracteristica (ex.: tamanho de célula ou pH) ¢ afetada diretamente por
outro processo. Essa relagdo ndo ¢€ transitiva, portanto ndo se pode afirmar que: se A regulates
B e B regulates C, A regulates C (GENE ONTOLOGY, 2010e). A Figura 8 ilustra um

exemplo da relagdo regulates (positively regulates e negatively regulates) na Gene Ontology.



positively
regulates

negatively

meiotic cell cycle
s regulates

' X '

regulates

regulates

activation of meiotic
reciprocal meiotic

recombination

regulation of meiotic

isa
cell eycle

checkpoint

recombination

Figura 8: Exemplo da relacdo regulates na GO
Fonte: Extraido da Gene Ontology (2010¢)
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A pouca variedade de relagdes na GO e em outras ontologias do consércio OBO pode

levar a uma sobrecarga das relagdes existentes, o que pode ocasionar diversos problemas

como, por exemplo, o uso equivocado das relacdes. Com o intuito de melhorar a

expressividade e qualidade das ontologias biomédicas e promover uma maior padronizacdo e

documentagdo das relagdes existentes, o consorcio OBO criou o OBO Relation Ontology

(RO) (SMITH et al., 2005; OBO, 2010c). O OBO Relation Ontology ¢ um padrio para

definir as relagdes das ontologias do consorcio OBO. Esse padrdo define formalmente cada

tipo de relacdo com a finalidade de solucionar o problema de interoperabilidade e

convergéncia entre as ontologias, conforme descrito por SMITH et al. (2005, p.2):

“O problema é que quando as ontologias da OBO e similares incorporam tais
relagdes, isso, normalmente, ocorre por caminhos informais, muitas vezes ndo
fornecendo nenhuma definicdo, fazendo com que as interconexdes logicas
entre as varias relagbes empregadas ndo sejam claras, e até mesmo as
relacoes is_a e part_of nem sempre sejam utilizadas de forma coerente, tanto

’

dentro como entre ontologias.”.

Na sua versdo inicial, a Relation Ontology contava com 10 relagdes (SMITH et al.,

2005; OBO, 2010c):
= Relagdes Fundacionais (Fundamentais):

o is a

o part of
= Relagdes Espaciais:

o located in
o contained_in

o adjacent to
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= Relagdes Temporais:

o transformation_of
o derives_from

o preceded by
= Relagdes de Participacdo:

o has_participant

o has agent

Atualmente a Relation Ontology incorporou novas relacdes como: integral part of e
proper_part of e estd em processo de andlise e incorporacgdo, pela OBO, de diversas outras

(COSTA, 2009; OBO, 2010c).

Além da Relation Ontology, surgiram outros projetos com o objetivo de melhorar a
expressividade e qualidade das ontologias biomédicas, como, por exemplo, The Arabidopsis
Information Resource — TAIR (2010). Esse projeto € membro do Gene Ontology Consortium
sendo o mantenedor de um banco de dados com informagdes sobre a genética e biologia
molecular do modelo de planta Arabidopsis Thaliana (BERARDINI et al., 2004; The
Arabidopsis Information Resource, 2010). A grande vantagem dessa ontologia em relacdo a
GO ¢ que, enquanto o projeto da Gene Ontology utiliza somente quatro tipos de relagdes
(is_a, part_of, has_part e regulates) para descrever o relacionamento entre seus conceitos, o
projeto TAIR prevé a utilizagdo de vinte e um tipos de relagdes (has, located in, involved in,
functions _as, expressed in, related to, functions in, is_subunit of, constituent of,
expressed_during, required for, not_involved in, regulates, not expressed in, is_down-
regulated by, expressed_only _in, not_functions_as, not_located in, represses,

expressed_only during, not_required for) (BERARDINI et al., 2004; SALES, 2006).

3.4 RELAGCAO IS A

3.4.1 DEFINICAO DA RELACAO IS A

A relagdo é um (is_a), também conhecida como relagdo hierarquica, genérica ou de

generalizagdo/especializacdo, atribui uma semantica de tipos e subtipos (pai-filho) ao
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relacionar conceitos (termos ou classes) e subconceitos (subtermos ou subclasses). A relagdo

is_a permite a constru¢do de uma hierarquia de conceitos, nas terminologias, ao relacionar

conceitos mais restritivos (hipdnimos) com conceitos mais abrangentes (hiperdnimos)

(BRACHMAN, 1983; GUARINO, 1998b). As relagdes de is a podem ser formadas através

da associacdo de conceitos mais abrangentes (genéricos) como, por exemplo, Homem is a

Ser Humano ou associando um conceito abrangente (genérico) com um conceito individual,

também chamado de instancia¢do®, como por exemplo, Miguel is ¢ Homem (BRACHMAN,

1983). Varios aspectos devem ser considerados ao se criar uma relacdo de is a

(BRACHMAN, 1983):

A relacdo de is_a deve sempre relacionar um conceito menos geral com um mais
geral.

o Ex.: Mulher is_a Ser Vivo

A relagdo de is_a deve ser construida com base na estruturacdo dos conceitos e ndo

na estruturagdo de frases possiveis em um dominio.

o Ex.: Nao se devem modelar as frases em dominio e sim os conceitos, pois ao
se tentar modelar as frases pode-se gerar erros como explicitagdo de relagdes

sem sentido (semantica) (céu is_a azul, por causa da frase “céu ¢ azul”).

A relagdo de is_a deve ser sempre definida entre duas classes e essa relagdo serd
um qualificador para todos os subconceitos de um dado conceito.
o Ex.: Nao poderia, por exemplo, existir a relagdo Animal que Nada is a Peixe,

porque existem animais que nadam que nao sao peixes.

A relagdo de is_a para ser representada deve ser realmente necessaria para um

dominio.

o Ex.: Nem todas as relagdes de um dominio podem ser uteis como, por
exemplo, explicitar cada instancia de um dominio como: Miguel is_a Ser Vivo,
Jodo is_a Ser Vivo e etc. Pode tornéd-lo muito complexo, o correto nesse caso ¢
representar a relacdo com classes genéricas como, por exemplo: Pessoa is a

Ser Vivo.

A relagdo is_a sempre produz uma afirmacdo verdadeira para todo dominio.

* Relagdes de instanciagdo ou instdncias (casos particulares de classes) nao sdo permitidas na maioria das
ontologias biomédicas.
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o Ex.: Ao ser inserir a relagdo Pessoa is_a Ser Vivo, isso passa a ser uma

verdade para todo o dominio.

Completando esses aspectos para a criagdo de is a, Guarino (1998b) afirma que essa
relacdo deve ser sempre analisada antes de ser utilizada, pois a sua sobrecarga pode causar
problemas a representacdo do dominio como, por exemplo: confusdo e redugdo de sentido da
relacdo, generalizacdo excessiva de alguns conceitos, vinculos (/inks) duvidosos entre

conceitos e confusdo de papéis taxondmicos.

Na area de Ciéncia da Informacao a relacdo is a ¢ definida por Dahlberg (1978; 1981)
como uma relagdo hierarquica podendo ser de trés tipos (gé€nero/espécie, espécie/espécie e
espécie/individuos) ou como uma relacdo genérica que relaciona conceitos mais gerais a
conceitos mais especificos (construidos através da inser¢c@o de caracteristicas que especificam

esses conceitos).

No ambito biomédico, Smith et al. (2005) descreve a relacdo de is_a como a principal
responsavel pela hierarquia dos conceitos. Essa relagdo pode ser descrita através da
associacdo a teoria dos conjuntos onde um subconjunto (no caso da relagdo is a, um
subconceito) esta contido (pertence) a um conjunto mais geral (no caso da relagdo is a, um
conceito) (SMITH et al., 2005). Smith et al. (2005) afirmam que a relacdo de is a deve
possuir duas caracteristicas. A primeira caracteristica é que a relagdo de is_a deve ser
consistente em qualquer tempo, ndo permitindo a representacido de relagdes que sd ocorrem
em um determinado estagio de desenvolvimento, por exemplo. A segunda caracteristica ¢ de
que as relagdes devem somente estabelecer vinculos entre “verdades absolutas” (classes
concretas) do contexto biologico (ex.: genes, processos e fungdes) (SMITH et al., 2005).
Ainda segundo Smith ez al. (2005), a relagdo is a pode ser definida formalmente de duas

formas:

1. Cis_a C; = [defini¢do] para todo c, t, se ¢ instance _of C em t entdo ¢
instance_of Cy emt, onde C e C; sdo classes continuas (continuants), t ¢ um
dado tempo e ¢ é uma instancia de uma classe continua.

2. P is_a Py = [definicdo] para todo p, se p instance of P entdo p instance of
Py, onde P e P; sdo classes de processos e p ¢ uma instancia de processo.
A relagdo is a ¢ a principal relagdo das terminologias, pois € através dela que ¢
estruturada a hierarquia dos conceitos, atribuindo com isso mais semantica e expressividade.

Porém, em grande parte das terminologias biomédicas, ndo somente ligadas ao consércio
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OBO, ¢ possivel verificar grandes falhas na utilizacdo dessa relagdo como, por exemplo,
relagdes de is_a sendo utilizadas de forma inconsistente e também representando outros tipos

de relagdes como, part of (KOHLER et al. 2006; HOGAN, 2009).

3.4.2 PADROES LINGUISTICOS ASSOCIADOS A RELACAO IS A

Os métodos para extracdo de hiperonimia e hiponimia podem ser utilizados para
obtenc¢do da relacdo is a na constru¢do ou manutencdo de dominios. Esses métodos podem
ser divididos em dois tipos: top-down e bottom-up (FREITAS, 2007). Os métodos fop-down
extraem a informagdo a partir de padrdes linguisticos pré-definidos descritos através de
regras (MORIN; JACQUEMIN, 2003; FREITAS, 2007). A desvantagem desse tipo de
método ¢ a andlise necessaria para identificagdo e criagdo das regras, o que pode em alguns
casos ser bastante complexo e requerer muito tempo (MORIN; JACQUEMIN, 2003;
FREITAS, 2007). Como principal representante do método top-down pode-se citar o trabalho
de Hearst (1992; 1998) (MORIN; JACQUEMIN, 2003; FREITAS, 2007). Os métodos
bottom-up extraem a informagao através da classifica¢do das palavras de um corpus por meio
de algoritmos de agrupamento baseado na similaridade entre os contextos em qual a palavra
estd inserida (MORIN; JACQUEMIN, 2003; FREITAS, 2007). A desvantagem desse tipo de
método é que, na maioria das vezes, os agrupamentos nao sdo rotulados, ou seja, ndo ¢
possivel verificar com precisdo as relacdes semanticas no grupo € entre 0s grupos,

dificultando o processo de extracdo (MORIN; JACQUEMIN, 2003; FREITAS, 2007).

Para o escopo desse trabalho, sé nos interessa descrever com mais detalhes os métodos
top-down uma vez que eles permitem a extragdo da relacdo de hiperonimia/hiponimia de
forma mais precisa, ou seja, expressam com maior clareza as relacdes semanticas encontradas
entre os conceitos (FREITAS, 2007). O padrdo de Hearst (1992; 1998), principal
representante do método fop-down, se propde a identificar e extrair relacdes de hiperonimia
(relagdes semanticas que, em alguns casos, podem vir a ser uma relacdo is a) através de
padrdes 1éxico-sintaticos, pré-definidos, aplicados aos conjuntos de sentengas existentes no

corpus (FREITAS, 2007). Para isso, Hearst (1992; 1998) propde seis tipos de regras:

1. NPy such as NPy {, NPs..., (or | and) NP;}, onde para cada i>0 tem-se um
Hiponimo (NP;, NPy).
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Ex.: [...] physiologic systems such as stress response and immune response
[...]
Hiponimo (stress response, physiologic systems)
Hiponimo (immune response, physiologic systems)
2. such NP as {NP,,}* {(or | and)} NP; onde para cada NP; tem-se um Hiponimo
(NP;, NP).
Ex. [...] such ontologies as Gene Ontology, INOH and Brenda |...]
Hiponimo (Gene Ontology, ontology)
Hipénimo (INOH, ontology)
Hiponimo (Brenda, ontology)

3. NP, {, NP;}* {,} or other NP, onde para cada NP; tem-se um Hiponimo (NP;, NP).
Ex.: [...] INOH, Brenda, Pathway or other biomedical ontologies |...]
Hipoénimo (INOH, biomedical ontology)

Hipoénimo (Brenda, biomedical ontology)
Hiponimo (Pathway, biomedical ontology)
4. NP; {, NP;}* {,} and other NP, onde para cada NP; tem-se um Hiponimo (NP;,
NP).
Ex.: [...] plasma membrane, nucleus and other ontology subcellular structures
[...]
Hiponimo (plasma membrane, subcellular structures)
Hiponimo (nucleus, subcellular structures)
5. NP {,} including {NPy,}* {or | and} NP;, onde para cada NP; tem-se um Hipdnimo
(NP;, NP).
Ex.: [...] Ontologies of OBO consortium, including Pathway, and ChEBI |...]
Hiponimo (Pathway, Ontology of OBO consortium)
Hipoénimo (ChEBI, Ontology of OBO consortium)
6. NP {,} especially {NPy}* {or | and} NP;, onde para cada NP; tem-se um
Hiponimo (NP;, NP).
Ex.: [...] biomecial terms, especially DNA-repair, and biological process |...]
Hiponimo (DNA-repair, biomecial terms)

Hiponimo (Biological Process, biomecial terms)

As regras 1, 2 e 3, descritas anteriormente, foram levantadas manualmente por Hearst

através da observacdo e analise de corpora (HEARST, 1998; FREITAS, 2007). As demais
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regras foram construidas através de um procedimento descrito por Hearst divido em 4 etapas

(HEARST, 1998; FREITAS, 2007):
1. Decidir a relagdo lexical “R” de interesse.

2. Identificar uma lista de pares de palavras, do WordNet (MILLER, 1995), que se

relacionam utilizando a relagao “R”.

3. Extrair de um corpus sentencas em que esses pares de palavras aparecem,

analisando e registrando o contexto lexical e sintatico.

4. Encontrar os pontos em comum entre os contextos analisados, criando regras a fim

de que se possa generalizé-las e transforma-los em um padrao.

O procedimento proposto por Hearst (1998), descrito anteriormente, pode ser adaptado
e expandido para a descoberta de diferentes regras que podem ser utilizadas para a criagdo de
padrdes linguisticos (FREITAS, 2007). Além disso, através de procedimentos parecidos com
esse, ¢ possivel a descoberta de padrdes em diversos idiomas como, por exemplo, Portugués

(FREITAS; QUENTAL, 2007) e Francés (MORIN; JACQUEMIN, 2003) (FREITAS, 2007).

3.5 CONSIDERAGOES FINAIS

Este capitulo apresentou diversos conceitos importantes relacionados ao campo
definicdo e as relagdes das terminologias de uma forma geral, sendo especializado no
contexto das ontologias biomédicas e na relagdo is a. Essa discussdo foi proposta com a
finalidade de se evidenciar a importancia desse campo e desse tipo de relacdo para essas

terminologias, principalmente as ontologias.

Além disso, esse capitulo também demonstrou, a partir dos principios das defini¢des
estudados, que o campo definicdo das ontologias biomédicas possui diversas informagdes
implicitas, entre elas, relagdes de is a e novos termos que poderiam vir a ser Uteis para

aumentar a semantica das ontologias favorecendo os processos de retiso e anotacao.

O proximo capitulo ird discutir os aspectos relacionados a extragdo de informacgéo,

mostrando caracteristicas, abordagens, enfoques e ferramentas, tendo como foco principal a
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extragdo de informacdo no contexto biomédico, que serd tratada com mais detalhes em uma

de suas subsecdes.
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CAPITULO 4: EXTRACAO DE INFORMACAO

Este capitulo apresenta aspectos relacionados a extracdo de informag¢do, como caracteristicas,
abordagens, enfoques e ferramentas com foco principalmente no dominio biomédico. Além disso, ao
final desse capitulo sdo apresentadas algumas iniciativas de extragdo de informagdo na area
biomédica, que serviram como apoio para o desenvolvimento da abordagem proposta nessa
dissertacgéo.

4.1 CONCEITOS RELACIONADOS A EXTRACAO DE INFORMACAO

O processo de extracdo de informacao (EI) € constituido de 2 passos (ANANIADOU;
McNAUGHT, 2006):

1. Aplicar processamento de linguagem natural a um corpus (conjunto de

documentos) e extrair dele fatos essenciais e tipos pré-definidos.

2. Representar cada fato como um modelo (femplate) de saida, cujos campos (s/ots)

do modelo sdo preenchidos com base nas informag¢des encontradas.

Objetivamente, a extracdo de informac¢do pode ser definida como uma aplicagdo de
processamento de linguagem natural (PLN) que tem como objetivo a extracdo de informagdes
(conhecimento) do corpus (ANANIADOU; McNAUGHT, 2006). Ela se diferencia do
conceito de recuperagdo de informagdo que trabalha com o auxilio de indices em um conjunto
de documentos e tem por objetivo trazer uma resposta a uma busca (ANANIADOU;
McNAUGHT, 2006). Por esse motivo, os mecanismos de recuperacdo de informagdo sao
conhecidos como “motores de busca”. Exemplos de mecanismos de recuperagdo de
informagdo sdo Google’, Bing® ¢ Yahoo’ (ANANIADOU; McNAUGHT, 2006). A Tabela 4
extraida do livro Text Mining for Biology and Biomedicine (ANANIADOU; McNAUGHT,

2006, p.145) resume a diferenca entre os dois conceitos.

A extragdo da informacdo, normalmente, ocorre em duas etapas. Na primeira etapa
ocorre o processamento da linguagem natural através de mecanismos de processamento de
linguagem. Na segunda etapa sdo aplicados abordagens, enfoques e técnicas com a finalidade
de extrair informag¢des. Embora essas etapas possuam suas particularidades e finalidades, em

muitos trabalhos, elas aparecem mescladas em uma tnica etapa.

> www.google.com.br
¢ www.bing.com
7 br.yahoo.com
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Tabela 4: Diferengas entre extra¢do de informagao e recuperagdo de informagdo

Recuperacio de Informacio (RI) Extracao de Informacéo (EI)
Retorna documentos Retorna fatos
Classificacdo de documentos com a Aplicagdo de processamento de linguagem
finalidade de separar os documentos natural (PLN), utilizando-se de analise do
relevantes dos ndo relevantes para texto e sintese das estruturas de
responder a uma consulta. representacao
Pode ser feito sem referéncia a sintaxe Baseado na anélise sintatica e semantica

(trata a consulta e os documentos como

um “pacote de palavras”)

Fonte: Ananiadou e McNaught (2006, p.145)

O processamento de linguagem natural é o conjunto de abordagens, algoritmos,

mecanismos ¢ técnicas para analisar (processar) e anotar os corpora escritos em linguagem

natural. Segundo CIMIANO (2006) a linha de producdo (pipeline) para processamento de

linguagem natural pode ser divida em quatro etapas ilustradas na Figura 9 e detalhadas a

seguir.

Interpretagdo

Pré-Processamento Andlise Sintatica Andlise Semantica .
Contextual

Figura 9: Linha de produc¢ao para processamento de linguagem natural
Fonte: Cimiano (2006, p.37)

=  Pré-Processamento: essa etapa tem por objetivo preparar o corpus € anota-lo com
informacdes que irdo servir de base para as demais etapas. Ainda segundo Cimiano
(2006) a etapa de Pré-processamento pode ser divida em cinco subetapas,

conforme mostrado na Figura 10.

Reconhedmento
de Entidades
Nomeadas

Tokenizagdo e Etiquetador Normalizacdo Resolugdo de

Conferéncia

Normalizacdo Gramatical Morfolégica

Figura 10: Subetapas do pré-processamento do corpus
Fonte: Cimiano (2006, p.37)

o Tokenizacdo e Normalizac¢do: essa subetapa tem como objetivo realizar o
processo de tokenizacdo e normalizagdo. O processo de tokenizagdo tem
como fun¢do a separar as palavras ou sentengas do corpus em tokens. O
processo de normalizacdo tem como fun¢do padronizar os formatos do
corpus, transformando, por exemplo, datas e unidades monetarias em um

formato tnico.
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o Etiquetador Gramatical: essa subetapa tem por objetivo anotar cada
token de palavras com sua classe gramatical como, por exemplo, advérbio,
adjetivo, substantivo, pronome ¢ etc.

o Normalizacido Morfolégica: essa subetapa tem por objetivo reduzir as
palavras do corpus a uma forma unica. O processo de normalizagdo
morfoldgica pode ser feito através de radicalizacdo (stemming) ou
lematizagao.

o Reconhecimento de Entidades Nomeadas: essa subetapa tem por
objetivo o reconhecimento de nomes (entidades) no corpus, atribuindo, aos
nomes identificados, classes como, objetos, pessoas, carros, empresas,
enderecos, marcas e etc. Geralmente nessa etapa adota-se um dicionario
com 0s nomes ¢ as classes mais comuns para auxiliar no processo.

o Resolu¢do de Conferéncia: essa subetapa tem por objetivo associar
nomes que representam uma mesma entidade, como, por exemplo: GRECO

e Grupo de Engenharia do Conhecimento.

Analise Sintatica: essa etapa tem por objetivo a analise sintatica dos componentes
que constituem a sentenca (ex.: sujeito, verbo e objeto direto e indireto). A Figura
11 ilustra uma arvore de parser (CIMIANO, 2006), um exemplo de estrutura

utilizada para auxiliar na analise sintatica das sentengas do corpus.

Sentenca
/\
Sintagma Nominal Sintagma Verbal
Y / \
Sujeito Verbo Objeto
v y A 4
A cell cycle process modulates || thefrequency

Figura 11: Exemplo de analise sintatica utilizando a estrutura de arvore de parser
Fonte: Adaptado de Cimiano(2006, p.41)
Analise Semantica: essa etapa tem por objetivo fazer uma andlise e validagdo
semantica das sentencas. Para isso, essa etapa pode contar com o auxilio de
ontologias ou dicionarios especializados como, por exemplo, o WordNet

(MILLER, 1995). Muitas abordagens utilizam essa etapa para extragdo de
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informagdo propriamente dita. Isso € possivel, pois a andlise semantica valida a

estrutura das sentengas e com isso permitir a identificagdo dos componentes.

= Interpretacio Contextual: essa etapa tem por objetivo a retirada de ambiguidades
do corpus através da andlise do contexto em que as sentencas estdo inseridas. Ex.:

“manga” que pode ser a fruta ou a manga da camisa.

Apos a andlise e anotag@o do corpus através do processamento de linguagem natural, ¢
aplicada a segunda etapa do processo de extracdo de informacdo que tem a fungdo de
identificar as informagdes desejadas no corpus. Para isso sdo utilizados diversos enfoques. Os
principais enfoques utilizados para extragdo de informac¢des no contexto biomédico, segundo

Ananiadou e McNaught (2006), sdo:

= Enfoque baseado em dicionario utiliza recursos existentes na terminologia para
extrair informagao do corpus. Esse enfoque utiliza-se de um dicionario de palavras
para fazer a marcagdo dos conceitos no corpus, fazendo uma correspondéncia com
as palavras do diciondrio. As principais vantagens desse enfoque € a sua facilidade
de implementagao (basta ter um dicionario de palavras) e também a possibilidade
de correspondéncia perfeita (todas as palavras do dicionario sdo marcadas no
corpus). Porém esse enfoque ndo consegue identificar neologismos e sua precisio

diminui em corpus com muitas palavras ambiguas.

= Enfoque baseado em regras utiliza diversos padrdoes de formagdo para extrair
informacdo do corpus. Nesse enfoque sdo definidos padrdes de formacdo que
podem utilizar desde simples regras de identificagdo de substantivos até
complexas analises ortograficas para encontrar os conceitos relevantes no corpus.
A principal vantagem desse enfoque, em relacdo aos demais, ¢ que ele possui uma
melhor precisdo. Entretanto, esse enfoque requer que sejam construidas regras para
a sua utilizagdo o que necessita de conhecimento prévio do corpus, com o

agravante de que as regras criadas possam ser restritas a um dominio especifico.

= Enfoque baseado em aprendizagem de maquina utiliza técnicas de
aprendizagem de maquina para extracdo de informagdo do corpus. A principal
vantagem desse enfoque ¢é a possibilidade de inferéncia do conhecimento, a partir

do treinamento recebido. O principal desafio é encontrar um bom conjunto

amostral para realiza¢do do treinamento.
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= Enfoque baseado em estatistica utiliza técnicas estatisticas que se baseiam em
diferentes distribuicdes das colocacdes do texto no corpus para extragdo de
informacdo. A principal vantagem desse enfoque ¢ que ele é mais facilmente
adaptado a outros dominios que os demais e a principal desvantagem ¢é a
dificuldade em definir formulas estatisticas adequadas para sua aplicacdo. Além
disso, esse enfoque possui seu desempenho limitado quando aplicado a corpus

restrito.

A Tabela 5, construida com base nos conceitos expressos no livro de Ananiadou e

McNaught (2006), faz uma compara¢do entre os enfoques mostrando as vantagens e

desvantagens.
Tabela 5: Comparag@o entre os enfoques de extracdo de informacdo
Enfoque Vantagem Desvantagem
Dicionario Possui correspondéncia Limitado as palavras do
perfeita com as palavras do dicionario, ndo identifica
dicionario novos neologismos
Termos ambiguos
diminuem a precisdo
Regras Melhor precisdo do que os Criacdo de regras pode ser

Aprendizado de Maquina

Estatisticas

outros enfoques

Inferéncia de conhecimento
no corpus

Mais facilmente adaptado
para diferentes dominios
do que os demais enfoques.

limitada a um dominio
especifico

Dependente do treinamento
recebido

Definir férmulas
estatisticas adequadas para
sua aplicacdo no corpus

Limitada quando o corpus
¢ restrito
Fonte: Baseado em Ananiadou e McNaught (2006)

Ananiadou e McNaught (2006) recomendam que o processo de reconhecimento de um
termo seja executado por etapas para que seja possivel extrair relacdes e propriedades
realmente relevantes para um determinado contexto. Nessa linha, afirmam que, para extragao
de um termo (representante de um conceito em um dominio), é preciso passar por trés etapas
(conforme Figura 12). A primeira etapa é o reconhecimento de uma ou mais palavras que
representam um conceito. A segunda etapa ¢ a classificagdo do termo (conceito) em classes do
dominio (como, por exemplo, tecidos, proteinas, enzimas e genes). A terceira e ultima etapa ¢
o0 mapeamento do termo no dominio, ou seja, o estabelecimento de relagdes do termo com os
outros termos (conceitos) do dominio. Essa divisdo em etapas permite uma melhor eficiéncia

na extragdo de informacao. Entretanto, a maioria das abordagens do dominio biomédico nao
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utiliza uma abordagem sistematica por etapas, ¢ mescla todas as etapas em uma unica,

comprometendo a qualidade do processo (ANANIADOU; McNAUGHT, 2006).

Reconhecimento Classificacdo do Mapeamento
do termo termo dotermo

Figura 12: Etapas para extragdo de Termos (Conceitos)
Fonte: Ananiadou e McNaught (2006, p.73)

4.2 FERRAMENTAS PARA ANALISE LINGUISTICA E EXTRAGAO DE
INFORMACAO

No decorrer desse trabalho foram testadas diversas ferramentas e mecanismos para a
andlise linguistica e para extracdo de informagdo. A seguir, cinco desses mecanismos sao

descritos e a escolha pelo GATE (2010) e NLTK (2010) neste trabalho ¢ justificada.

4.2.1 GATE

O framework General Architecture for Text Engineering (GATE) (2010) foi langado
originalmente em 1996. Posteriormente, em 2002, foi relangado tendo sido totalmente
redesenhado e reescrito, atualmente esse framework ¢ utilizado por milhares de pessoas
(BONTCHEVA et al., 2004). O framework é composto por diversos recursos, tendo sua
arquitetura projetada para permitir a  utilizacdo ou desenvolvimento de diferentes
componentes da engenharia de linguagens (CUNNINGHAM et al., 2002). As principais
vantagens do framework GATE sio (CUNNINGHAM et al., 2002; BONTCHEVA et al.,
2004):

= Desenvolvimento baseado em componentes.

= Aplica¢des independentes dos recursos, possibilitando a facil inser¢do ou remogao
de recursos.

= Possui codigo-fonte aberto e documentado.

= Separagdo entre as tarefas de baixo nivel (como, por exemplo, visualizagdo de

dados) e de alto nivel (como, por exemplo, tarefas de processamento de
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linguagem).
= Compatibilidade com diferentes padrdes e formatos.

Para trabalhar o corpus o framework GATE é composto por trés tipos de recursos

(CUNNINGHAM et al., 2002; BONTCHEVA et al. 2003):

= Recursos de Linguagem: sdo os recursos linguisticos utilizados pelo GATE. Ex.:

corpus ¢ ontologias.

= Recursos de Processamento: sdo os recursos utilizados para processamento das

informacgdes. Ex.: Parser.

= Recursos de Visualizagdo: sdo os recursos utilizados para visualizacdo das

informacdes. Ex.: recursos associadas ao GUI.

Esses recursos disponibilizados no GATE s@o conhecidos como CREOLE (Collection
of REusable Objects for Language Engineering). A utilizagdo desses recursos permite, ao
usuario, construir complexas linhas de produgio (pipelines) formando diversas arquiteturas de
engenharia de linguagem, possibilitando inclusive a utilizagdo de recursos externos como, por

exemplo, o WordNet (MILLER, 1995) (CUNNINGHAM et al., 2002).

Para extrag¢do de informacdo o principal recurso do framework GATE ¢ o ANNIE (4
Nearly New Information Extraction System). O recurso ANNIE consiste basicamente nos

seguintes componentes (BONTCHEVA ef al. 2003; CUNNINGHAM et al., 2010):

= Tokeniser: esse componente divide o corpus em tokens (como palavras, espacos e

pontuagdes) através de expressdes regulares.

= Sentence Splitter: esse componente divide o corpus em sentengas utilizando como

apoio listas definidas no dicionario do Gazetteer.

= Etiquetador Gramatical (Part of Speech Tagger): esse componente utiliza as
sentencgas divididas no Sentence Splitter para fazer a marcacdo do corpus em
classes gramaticais (ex.: adjetivos, advérbios substantivos, pronomes e verbos)

com base em um treinamento com o corpus do Wall Street Journal.
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= Gazetteer: esse componente faz a marcagdo das palavras do corpus a partir de um
diciondrio proprio que contém listas de nomes (conceitos) associados as

categorias.

* Transducer: esse componente utiliza-se de regras pré-definidas pelo GATE ou
criadas pelo usuario, para marcacdo do corpus. Nele é possivel criar complexos
programas para reconhecimento de categorias, através da linguagem JAPE (Java

Annotation Patterns Engine).

=  Orthomatcher: esse componente verifica e completa as marcagdes dos demais

componentes utilizando listas com co-referéncia entre nomes (conceitos).

4.2.2 NLTK

O NLTK (2010) (Natural Language Toolkit) foi criado em 2001 pelo Departamento da
Computacdo e Ciéncia Informagdo da Universidade da Pensilvania. NLTK ¢ um conjunto de
recursos, para processamento de linguagem natural, executados a partir de programas

desenvolvidos em Python® (BIRD; KLEIN; LOPER, 2009).
NLTK possui quatro objetivos principais (BIRD; KLEIN; LOPER, 2009):

* Simplicidade: o NLTK possui uma estrutura simples e intuitiva, permitindo até os
usudrios pouco experientes a constru¢do de blocos de funcionalidades e

conhecimento pratico em PLN (Processamento de Linguagem Natural).

* Consisténcia: o NTLK possui métodos com nomes que visam facilitar a
compreensdo e o entendimento sobre suas funcionalidades. E também estruturas de

dados com padrdes consistentes.

= Extensibilidade: o NLTK possui uma estrutura que visa facilitar a inclusao,
remoc¢do ou implementa¢do de componentes permitindo a construgdo de aplicagdes

de acordo com a necessidade do usuario.

=  Modularidade: o NLTK possui independéncia de funcionamento entre os seus

componentes.

¥ www.python.org
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O NLTK disponibiliza diversos algoritmos para processamento do corpus e fornece
diversas bibliotecas para tratamento do corpus em diferentes idiomas. Além disso, permite
que seja integrado com diversas outras ferramentas como, por exemplo, WordNet (MILLER,
1995) (BIRD; KLEIN; LOPER, 2009). A Tabela 6, extraida de Bird, Klein e Loper (2009),

mostra uma lista dos principais médulos do NLTK.

Tabela 6: Principais Mddulos do NLTK

Tarefa

Mobdulo NLTK

Exemplo de Funcionalidades

Acessar os corpora

nltk.corpus

interfaces padronizadas para corpora e
1éxicos

Processamento de

nltk.tokenize,

tokenizers, tokenizers de sentenca,

String nltk.stem normaliza¢des morfoldgicas (ex.: stemmer)
Testes Estatisticos nltk.collocations teste t, qui-quadrado
Etiquetador nltk.tag n-gram, backoff, Brill, HMM, TnT
grammatical
(Part-of-speech tagger)
Classificagao nltk.classify, arvore de decisdo, naive Bayes, k-médias
nltk.cluster
Chunking nltk.chunk expressdo regular, n-gram
Analise Sintatica nltk.parse chart, probabilistica, dependéncia
(Parsing)
Interpretagcdo semantica nltk.sem, calculo do lambda, légica de primeira

nltk.inference ordem
Métricas de avaliagdo nltk.metrics precisdo, revocacao, correlacdo de
coeficientes
Probabilidade e nltk.probability distribui¢des de frequéncia, distribuigdes
estimativa de probabilidades
Aplicagoes nltk.app, parsers, WordNet, chatbots
nltk.chat
Trabalho no campo nltk.toolbox manipulacdo de dados

linguistico

Fonte: Bird, Klein e Loper (2009)

4.2.3 ONTO LT

OntoLT ¢ um plugin desenvolvido para ser utilizado em conjunto com o framework
Protégé (STANFORD, 2010). O objetivo desse plugin ¢ a constru¢do de ontologias a partir
das informacgdes extraidas de um corpus através de técnicas de andlise linguistica. Para isso, o
OntoLT possui regras para mapeamento das frases do corpus em conceitos (classes) e

atributos (slots) da ontologia construida (BUITELAAR; OLEJNIK; SINTEK, 2004).
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Antes de realizar a extragdo dos conceitos e atributos, pelo plugin OntoLT, ¢&
necessario que o corpus esteja pré-processado com informagdes linguisticas como, por
exemplo, etiquetador gramatical e analise da estrutura das palavras. Na versao 1.0 do OntoL T
esse pré-processamento ¢ feito utilizando a ferramenta SCHUG (DECLERCK, 2002)
(BUITELAAR; OLEJNIK; SINTEK, 2004; BUITELAAR; SINTEK, 2004; SINTEK;
BUITELAAR; OLEJNIK, 2004). Essa ferramenta cria um XML contendo as informacgdes
anotadas no corpus através da utilizacdo de enfoques baseados em regras que permitem a
realizagdo do pré-processamento e marcacdo do corpus nos idiomas inglés ou alemao
(BUITELAAR; OLEJNIK; SINTEK, 2004; BUITELAAR; SINTEK, 2004; SINTEK;
BUITELAAR; OLEJNIK, 2004).

Posteriormente a esse pré-processamento, sdo aplicadas no corpus as regras pré-
definidas pelo plugin ou criadas pelo usudrio com a finalidade de extracdo dos conceitos e
atributos que irdo formar a ontologia (BUITELAAR; OLEJNIK; SINTEK, 2004;
BUITELAAR; SINTEK, 2004). Exemplos de regras pré-definidas pelo OntoLT sdo
(BUITELAAR; OLEJNIK; SINTEK, 2004; SINTEK; BUITELAAR; OLEJNIK, 2004;
SINTEK; BUITELAAR; OLEJNIK, 2004):

= HeadNounToClass ModToSubClass: essa regra mapeia um substantivo, cabeca
(chave), para uma classe e a combinac¢do de seus modificadores para uma ou mais

subclasses.

= SubjToClass PredToSlot DObjToRange: essa regra mapeia o sujeito para uma
classe, o seu predicado ¢ mapeado para um atributo (s/of) e o objeto é mapeado

para o intervalo desse atributo (s/of).

Ao final do processo de extragdo o OntoLT gera uma ontologia que pode ser

trabalhada no Protégé.

4.2.4 SAS TEXT MINER

SAS Text Miner (SAS Institute Inc, 2010) ¢ um pacote do SAS ® Enterprise Miner.
Esse pacote tem como principal fungdo a extrag@o informacdes e reconhecimento de padrdes e

tendéncias. Com seus mecanismos o SAS Text Miner pode, por exemplo, auxiliar as
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organizagdes nas tomadas de decisdes estratégicas e no reconhecimento de novas

oportunidades através das tendéncias e padrdes identificados (SAS Institute Inc, 2010).

Para usuarios comuns, o SAS Text Miner pode ser um importante instrumento para
analise e extragdo do corpus, permitindo entre outras funcionalidades, o auxilio para a
constru¢do de dominios (para ontologistas), a andlise da correlagdo entre as informagdes
extraidas, o agrupamento de um conjunto de documentos por temas ou facetas e a
visualiza¢do das informacdes extraidas ou do corpus sobre diferentes perspectivas e prismas

(SAS Institute Inc, 2010).

O SAS Text Miner possui diversas funcionalidades para trabalhar o corpus, além das
ferramentas de pré-processamento que permite a modelagem e marcagdo linguistica do
corpus, esse pacote conta, ainda, com um amplo conjunto de funcionalidades como, por
exemplo, ferramentas de analise ortografica, ferramentas de analise de tendéncias, algoritmos
para transformacdo de formatos, agrupamento de documentos, ferramentas de andlise das
correlagdes entre as informagdes extraidas, técnicas de aprendizagem de maquina, técnicas de

extracdo baseada em regras e etc. (SAS Institute Inc, 2010).

Um dos grandes diferencias desse mecanismo sdo as diferentes formas de visualizagao
das informagdes. Nesse mecanismo € permito desde a visualizagdo de alto nivel, mostrando a
disposi¢do das palavras no corpus até a visualizagdo em contexto de baixo nivel como a
apresentacdo de uma sentenga especifica. Além disso, as ferramentas de visualizagdo
permitem, através de uma forma grafica, uma avaliagdo completa do contexto no qual um

conceito esta inserido (SAS Institute Inc, 2010).

As principais vantagens do SAS Text Miner sdo (SAS Institute Inc, 2010):

Suporte a diferentes formas de visualizagao.
= Agrupamento por categorias de conceitos.

= Utilizagdo de processos automatizados.

=  Suporte a multiplos idiomas.

= Suporte a diferentes formatos de arquivos.
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Refinamento das informagdes extraidas, permitindo a identificacdo de novas

informagdes ndo encontrada em uma primeira execug¢ao.
Diferentes niveis de detalhamento das informagdes do corpus.

Utilizagdo de diversos enfoques para extra¢do de informa¢do como, por exemplo,
regras para mapeamento(enfoque baseado em regras) e técnicas de aprendizagem

de maquina (enfoque baseado em aprendizagem de maquina).
Interfaces intuitivas e de facil utilizagao.

Analise e verificagdo ortografica e sintatica.

Técnicas automatizadas para pré-processamento do corpus.
Possibilidade de reconhecimento de novos conceitos no corpus.

Reconhecimento automatico de novas tendéncias e oportunidades.

4.2.5 TROPES

A ferramenta Tropes (CYBERLEX, 2010; CYBERLEX, 2006) tem por objetivo a

mineracdo e extracdo de informagdo de um determinado corpus. Essa ferramenta,

desenvolvida pela Cyberlex, permite fazer andlises automatizadas ou semiautomatizadas em

conjuntos de corpus escritos em linguagem natural utilizando-se de perspectivas semanticas e

pragmaticas. Com isso, ¢ possivel garantir a qualidade e a confiabilidade das informagdes

extraidas (CYBERLEX, 2010; CYBERLEX, 2006).

Para andlise e extragdo do corpus o Tropes possui diversos mecanismos acoplados

como (CYBERLEX, 2010; CYBERLEX, 2006):

Mecanismos de Pré-Processamento, incluindo etiquetagem gramatical (part-of-

speech tagger).

Mecanismos para visualizagdo do corpus sobre diferentes prismas como, por

exemplo, filtro no corpus por categoria ou por tema.
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Mecanismos para andlises automaticas do corpus, como por exemplo, mecanismos

para analises das séries cronoldgicas no corpus.

principais vantagens dessa ferramenta sio (CYBERLEX, 2010; CYBERLEX,

Compatibilidade com diversos idiomas, como: inglés e portugués.

Algoritmos para andlise linguistica capazes de tratar corpus com milhares de
documentos sem requerer grande quantidade de recurso de processamento da

maquina.

Utilizagdo de algoritmos de inteligéncia artificial para classificacdo das palavras do

corpus e para resolugdo de ambiguidades.

Utilizagdo de um dicionario, com mais de 500000 classificacdes semanticas, para

marcacao do corpus.

Suporte a diferentes formatos de arquivos, como, por exemplo, pdf, doc e txt.

Para mineracdo e extracdo de informacao, a ferramenta Tropes utiliza-se de diferentes

analises, tais como (CYBERLEX, 2010):

Analise morfossintatica: utilizada para identificar a categoria morfologica

(adjetivo, advérbio, substantivo, verbo, etc) das palavras do corpus.

Analise léxico-semiantica: utilizada para classificar o corpus em termos

semanticos (palavras relevantes para o corpus).

Analise cognitivo-discursiva utilizada para permitir uma andlise sobre a
cronologia do discurso. Essa analise permite dividir o corpus em “episodios”

(categorias) promovendo um melhor entendimento da sequéncias das informagdes.

A Tabela 7 faz uma comparacdo entre os mecanismos de andlise linguistica e de

extracdo de informacdo pesquisados. Nessa dissertacdo foram escolhidos o framework

GATE

e o mecanismo NLTK para tratamento da defini¢do. O principal motivo dessa

escolha foi que ambos possuem ampla variedade de ferramentas para processamento de

informacdo, licenca livre, codigo aberto, vasta documentacdo e mddulos facilmente
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adaptaveis para diferentes aplicagdes. Além disso, optou-se por utilizar os dois para
aproveitar as vantagens individuas de ambos, permitindo com isso um pré-processamento

mais completo.



Tabela 7: Comparagio entre os mecanismos de Extragdo de Informacdo analisados

Mecanismo GATE NLTK OntoL. T SAS Text Miner Tropes
Categoria
Licenca Livre Livre Livre Proprietaria Proprietaria
Open Source Sim Sim Nao Nao Nao
Uso Amigavel’ Sim Sim Sim Sim Sim
Interface Grafica Sim Nao Sim Sim Sim

Documentagido Documentagao no Documentagdo no | Pouca documentagdo | Documentag¢io no Documentagao no
site do desenvolvedor|site do desenvolvedor no site do site do desenvolvedor|site do desenvolvedor
e na internet e na internet desenvolvedor ¢ no manual do ¢ no manual do
usuario usuario
Objetivo Analise linguistica, | Analise linguistica, | Analise linguistica, | Analise linguistica, | Analise linguistica,
Principal extracdo ¢ mineracao |extragdo e mineracgdo jextracdo de informacao|extra¢do e mineragdo| extragdo ¢ mineragao
para criacdo de
ontologias
Site http://gate.ac.uk | http://www.nltk.org |http://olp.dtki.de/Onto | http://www.sas.com |http://www.cyberlex.p
LT/OntoLT.htm t/produtos.html
Pré- Sim Sim Nao Sim Sim
Processamento
Facil adaptacao Sim Sim Nao Sim Sim

para diferentes
contextos
(mudanga das
funcionalidades)

“Funcionalidades intuitivas.

71
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4.3 EXTRACAO DE INFORMACAO NO CONTEXTO BIOMEDICO

A identificag@o de relacdes e interacdes entre genes, fungdes moleculares e biologicas,
reacdes quimicas, proteinas, enzimas, drogas, doengas, € outros conceitos biomédicos sdo
importantes para pesquisas da drea biomédica (PALAKAL; MUKHOPADHYAY;
STEPHENS, 2005). Nesse contexto, cada vez mais a utilizagdo de mineracdo e extragdo de
informacdo se tornam processos necessarios para agregag¢do de novos conhecimentos as
pesquisas (PALAKAL; MUKHOPADHYAY; STEPHENS, 2005). Diversas pesquisas ligadas
a essa area utilizam-se de abordagens, mecanismos e ferramentas para mineragdo e extragio
de informacdo com intuito de extrair informagdo para um melhor entendimento sobre a
interacdo entre os conceitos desse dominio (PALAKAL; MUKHOPADHYAY; STEPHENS,
2005).

Vérias abordagens, mecanismos e enfoques, (AGARWAL; SEARLS, 2008;
FUNDEL; KUFFNER; ZIMMER, 2007, HAKENBERG ef al., 2010; KRALLINGER,;
VALENCIA; HIRSCHMAN, 2008; RINALDI et al., 2004; RINALDI et al, 2007)
desenvolvidos para esta area, utilizam como corpus a propria literatura biomédica como, por
exemplo, teses, dissertagdes e artigos cientificos disponibilizados na internet, principalmente
os de bases especializadas como o PubMed (2010). A maioria desses trabalhos utiliza uma
sequéncia de atividades, para extragdo de informacdo, similar a proposta por Mathiak e
Eckstein (2004). Essa abordagem utiliza-se de pré-processamento para preparar o corpus para
a extracdo de informacdo propriamente dita, sendo constituida de cinco etapas (Figura 13),

detalhadas a seguir (MATHIAK; ECKSTEIN, 2004):

Selegdo do
Corpus

Figura 13: Abordagem para extracdo de informacdo no dominio biomédico proposta por Mathiak e Eckstein
(2004)
Fonte: Mathiak ¢ Eckstein (2004)

= Selecdo do Corpus: essa etapa consiste em selecionar textos para a formagao do
corpus. Esses textos podem ser selecionados, por exemplo, a partir de sites
especializados em artigos biomédicos como o PubMed ou de ferramentas de busca

(ex.: Google, Yahoo e Bing).
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= Pré-Processamento: essa etapa consiste na aplicagdo de técnicas e ferramentas de
processamento de linguagem natural (como, por exemplo, tokenizag¢do de palavras
e sentengas, etiquetador gramatical, remocdo de stop words, radicaliza¢do) para
pré-processar o corpus com o objetivo de melhorar o processo de extragdo de

informac3o.

= Analise de Dados: essa etapa ¢ onde ocorre a extra¢do de informagao (analise do
corpus). O objetivo dessa etapa ¢ a extragdo de informagado relevante do corpus
através das regras e padrdes definidos, utilizando para isso diversos métodos e

enfoques.

* Visualizacdo: nessa etapa as informagdes extraidas na etapa anterior sdo
representadas de forma visual. A visualizagdo das informagdes pode ser feita
através de mecanismos simples (ex.: tabelas com as informacdes extraidas) ou
complexos (ex.: interfaces 2D e 3D descrevendo as relagdes entre os conceitos

extraidos).

= Avaliacdo: nessa etapa ocorre a avaliacdo das informacdes extraidas. Essa
avaliacdo pode ser tanto de forma automadtica, utilizando-se, por exemplo, de

técnicas de inteligéncia artificial, como manual, sendo feita por especialistas.

Juntamente com as abordagens e enfoques propostos, inumeros mecanisSmos e
ferramentas para andlise do corpus (principalmente artigos cientificos biomédicos) surgiram.
Como destaque pode-se citar a ferramenta SPECIALIST NLP Tools (2010), desenvolvida pelo
The Lexical Systems Group do The Lister Hill National Center for Biomedical
Communications (COSTA, 2009). Essa ferramenta tem como objetivo ajudar desenvolvedores
de aplicacdes biomédicas (relacionadas a UMLS (2010)) a analisar e processar
linguisticamente o corpus (COSTA, 2009). Além de sua versdo independente, o SPECIALIST
NLP Tools também pode vir integrado ao MMTx (2010), uma aplicag@o, construida em Java,

do MetaMap (2010) que tem como fung¢@o mapear os termos encontrados no corpus para o

UMLS Metathesaurus (2010) (COSTA, 2009).

No ambito das ontologias da OBO, a ferramenta que mais se aproxima com o trabalho
dessa dissertacdo ¢ o OBOL. Mungall (2004), criador da ferramenta OBOL, defende a
implantacdo de uma linguagem formal para descri¢do do campo definicdo e nome dos termos

das ontologias da OBO, que possa ser compreendida por seres humanos e inferida por
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maquinas. Para auxiliar nesse processo o OBOL ¢ utilizado como uma ferramenta de
manuten¢do da ontologia, verificando inconsisténcias, e como um meio de gerar defini¢des
computaveis (MUNGALL, 2004). Em seu artigo Mungall (2004) descreve a utilizacdo dessa
ferramenta, na ontologia Gene Ontology, com o objetivo de verificar inconsisténcias, através
de uma andlise linguistica dos nomes de termos e das definigdes. Para a extragdo da relagdo
do tipo is_a, por exemplo, Mungall (2004) utilizou trés padrdes baseados nos conceitos de

Genus-Differentia:
G- Genus
0=(D)-> Differentia

D~ Caracteristicas

I. GGQ=D)is aG,Q=(D’)seDis aD’

Ex.: chromoplast membrane is_a plastid membrane '°, pois

G—> membrane

Q=(D)~> (differentia = chromoplast ) > D= chromoplast,

Q = (D’) = (differentia = plastid)y > D’= plastid ¢

chromoplast is_a plastid

Explicacio: Dois termos podem possuir uma relagdo de is a se os genus de ambos
foram os mesmos e¢ se hd uma relagdo de is a entre as caracteristicas que

diferenciam esses dois conceitos.

2. GQ=D)is aG,Q=(D)seGis aG’

Ex.: vitamin E biosynthesis is_a vitamin E metabolism'’, pois

G > biosynthesis

G’ =2 metabolism

Q=(D) = = (differentia = vitamin E) e

biosynthesis is_a metabolism

Explicaciio: Dois termos que possuem genus diferentes e a mesma diferenciacao
podem possuir uma relacdo de is_a se o0s genus dos dois termos possuirem uma

relacdo de is_a.

3. GQ=D)is aGse—~([ID’talque Dis aD’)

1% Exemplo retirado do artigo de Mungall (2004).
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Ex.: primary septum is_a septumm, pois

G = septum ¢

Q=(D) - (differentia = primary )

Explicacio: Se caracteristica que diferenciam um conceito ndo for, ¢ nem puder ser
um conceito concreto de uma ontologia, entdo o conceito expresso com adicdo dessa

caracteristica deve possui um relagdo de is_a com seu genus.

Mais recentemente, o mecanismo OBOL foi aprimorado e estd sendo usado como uma
ferramenta do consércio OBO para realizar o cruzamento entre ontologias da OBO, “produto
cruzado”, com o objetivo de completar o conhecimento dessas ontologias e encontrar erros e
relagdes implicitas (MUNGALL et al., 2010; GENE ONTOLOGY, 2010d). Entretanto, essa
nova versao do OBOL esta focando grande parte de seus esforcos para procurar possiveis
novas relacdes consideradas mais “modernas” (como, occurs in e adjacent to), em
detrimento das relagdes mais basicas (como, part of e is_a). Mungall et al. (2010) acreditam
que essas novas relacdes mais modernas, se incorporadas as ontologias, poderdo vir a
completa-las, adicionando mais semantica e expressividade (MUNGALL et al., 2010; GENE
ONTOLOGY, 2010d).

Ainda nesse contexto, o trabalho de Pereira e Lobo (2010) objetivou a criagdo de uma
série de mecanismos e técnicas com base nos conceitos de processamento de linguagem
natural para avaliagdo da Gene Ontology, com a finalidade de apontar possiveis

automatizacdes e caminhos para reconhecimento de padrdes nessa ontologia.

4.4 CONSIDERACOES FINAIS

Este capitulo descreveu de forma sucinta o que ¢ extracdo de informag¢ao, mostrando
sua diferenca em relagdo a recuperagdo de informacgdo, e também apresentou técnicas,
métodos e enfoques utilizados nesse processo. Além disso, esse capitulo fez um estudo sobre
mecanismos de extracdo de informacdo e andlise linguistica, fazendo uma comparagdo entre

alguns deles e justificando a escolha nesse trabalho dos mecanismos GATE e NLTK.
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Na secdo 4.3 desse capitulo, foi feito um resumo sobre iniciativas de extracdo de
informagdo no contexto biomédico, mostrando alguns trabalhos que serviram como base para

a construcdo dessa dissertacao.

A extracdo de informagdo permite que sejam explicitadas informagdes implicitas em
corpus para diversas finalidades. No contexto desse trabalho sdo utilizados técnicas,
ferramentas e enfoques de extracdo de informacdo para procurar e extrair possiveis
informacdes implicitas nas ontologias biomédicas. Para isso € proposta, no proximo capitulo,
uma abordagem para extracdo de informagdo no contexto das ontologias biomédicas divida
em duas macroetapas. A primeira tem como finalidade conhecer o corpus das ontologias
biomédicas e com isso permitir uma melhor precisdo para a segunda macroetapa, que consiste
na extracdo de informacdo propriamente dita. As informagdes extraidas através dessa
abordagem podem vir a completar as ontologias e possivelmente melhorar os processos de

reuso e anotagao.
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CAPITULO 5: ABORDAGEM PARA EXTRAGCAO DE
INFORMAGOES IMPLICITAS EM ONTOLOGIAS

Este capitulo descreve por macroetapas, etapas e subetapas a abordagem para extragdo de
informag6es implicitas em ontologias, proposta nessa dissertagdo. No decorrer do desenvolvimento
desse capitulo sdo mostrados os principais diferencias da abordagem e descritos com detalhes o que
deve ser feito em cada passo de execugéo.

5.1 CONTEXTUALIZAGAO DA ABORDAGEM

O capitulo anterior descreveu alguns trabalhos relacionados ao tema dessa dissertacao
apresentando diversas abordagens, enfoques e ferramentas. Baseado no conhecimento
adquirido com o estudo desses trabalhos e com a andlise das ontologias biomédicas foi
desenvolvida uma abordagem de extracdo de informag¢ao de ontologias e bases de dados que
trabalha sobre a nomenclatura dos conceitos e sobre o campo defini¢do. Como pontos

positivos desta abordagem, citamos:

= Possui uma de macroetapa para conhecer o corpus, anterior ao processo de
extragdo de informacdo propriamente dito, possibilitando com isso um provavel

ganho na etapa de extracdo de informacao.

= Ser mais flexivel, possibilitando mais intera¢do com o usudrio, que pode inclusive
definir pardmetros durante a sua execucdo e receber dados preliminares através dos

relatdrios emitidos durante sua aplicagao.

= Ser inicialmente focada, em cada ciclo de execugdo, em somente um tipo de
relacdo ou objetivo para extracdo de informacgdo, possuindo assim regras mais

especificas e direcionadas.
= Ser aplicavel a qualquer ontologia e ndo somente a uma especifica.

=  Ser facilmente adaptavel a outros contextos e outras relagdes. Embora no contexto
desse trabalho a abordagem seja aplicada a ontologias do dominio biomédico e
para extracdo da relagdo de is a, ela pode ser facilmente adaptada a outros
dominios e bases de dados e para extragdo de qualquer outro tipo de relagdo ou

objetivo.
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= Utiliza-se de quatro enfoques para extra¢do da informagdo, enquanto que a maioria

das abordagens utiliza-se somente um enfoque.

A abordagem (esquematizada na Figura 14) proposta ¢ divida em duas macroetapas:
Conhecer o Corpus ¢ Trabalhar o Corpus. A primeira macroetapa ¢ divida em trés etapas e
tem por objetivo adquirir conhecimento sobre o corpus para aplicagdo desse conhecimento na
segunda macroetapa. A segunda macroetapa ¢ divida em duas etapas e tem por objetivo a

extracdo e visualizagdo de informagdes no corpus.

- Auxiliares
Ontologia

Transformaro

Corpus Extrair Informacao

do Corpus

Analisaras
Informagoes

Categorizaro
Corpus

|

|

|

|

= : = !
Tratar o Corpus : == |
i |

|

|

|

|

Relatorios

Trabalhar o Corpus I

Figura 14: Esquema da Abordagem

5.2 CONHECER O CORPUS

O corpus utilizado nesse trabalho permite que ele seja estudado antes da extrag¢do de
informac¢do devido a abrangéncia desse corpus ser restrita a ontologias biomédicas. Ao se
estudar o corpus ¢ possivel obter um ganho na extragdo de informacdo que podera ser feita
com maior precisdo e eficacia. Desta forma, a macroetapa Conhecer o Corpus ¢ divida em
trés etapas e serve para conhecer o corpus onde serd aplicada a extragdo de informagao
propriamente dita. A primeira etapa Transformar o Corpus tem a fun¢do de transformar a
ontologia e as bases auxiliares em um formato que serd trabalhado pela abordagem. A
segunda etapa, Tratar o Corpus, tem a funcio de analisar e marcar o corpus linguisticamente

com a finalidade de facilitar a extracdo de informacdo. A terceira etapa, Categorizar o
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Corpus, tem a fungdo de fazer um estudo no corpus identificando padrdes e conceitos

relevantes.

5.2.1 TRANSFORMAR O CORPUS

A etapa de Transformar o Corpus (esquematizada na Figura 15) tem por objetivo
recolher informagdes relevantes da ontologia pesquisada e das ontologias e base de dados
auxiliares, transformando-as em dois arquivos XML que serdo manipulados durante todo
processo de extragdo de informacdo. O primeiro documento XML (XML CORPUS) contém
somente os nomes dos termos, as relacdes, os sinonimos e as defini¢des da ontologia
estudada. O segundo documento XML (XML Dicionario) contém informagdes importantes
que podem vir a completar o conhecimento extraido da ontologia como, por exemplo,
sindnimos, termos e defini¢des das ontologias e bases de dados auxiliares. A Figura 16

descreve um exemplo do padrdo de XML entendido pela abordagem.

Transformagéo NP
Qutras Bases XML Dicionario

de Dados

Figura 15: Esquema da Etapa de Transformar o Corpus

<TArma m--'m_nn15355~->

<name>< ! [CORTA[pyrimidine transport]]>/nome>

fdefinicaos><! [CDATA[The directed movement

nitrogen=containing ring:c ds found in DNA and BNA, into, out of or within a.cell,
g xells; by means of some-agent such a5 & transporter or pore.]l></definicacy

<einonimes< ! [COATA[pyzimidine transmembraine transport]|></sinonimo®

<iaa>G0 0015851</isa>

</Tarmay

Figura 16: Padrao do XML entendido pela abordagem
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5.2.2 TRATAR O CORPUS

Apo0s a preparagdo do corpus, o proximo passo € realizar o pré-processamento sobre
ele. A etapa Tratar o Corpus (esquematizada na Figura 17) tem como objetivo marcar o
corpus para facilitar as etapas posteriores. Essa etapa mantém as informag¢des do XML Corpus
e adiciona a ele outras informagdes como, por exemplo, classes gramaticais das palavras e
sujeito das oracgdes. Para auxiliar esse processo, nessa etapa da abordagem sdo utilizadas, em

conjunto, os mecanismos GATE e NLTK para tratamento do corpus.

A Figura 18 ilustra as subetapas realizadas nessa etapa. As subetapas com linhas
tracejadas s@o opcionais, uma vez que sua aplicagdo em alguns casos como, por exemplo, no
corpus estudado nesse trabalho, ndo causam diferencas significativas, podendo até piorar o
resultado da abordagem. Isso ocorre devido ao vocabuldrio do campo biomédico ser muito
especifico, contendo diversas particularidades. Entretanto essas etapas foram mantidas na
abordagem, como opcionais, de modo a facilitar possiveis adaptagdes para extracdo de outros

tipos de objetivos e o uso de outros tipos de base de dados.

Tratar o Corpus

XML Corpus

Trataro Corpus

Figura 17: Esquema da etapa Tratar o Corpus

Resolucdode
Remogiode  Etiquetzdor Anzlise Problemas
Stop Word Gramatical Gintatica de

Ambiguidade

Tokenizag3o
das
Sentengas

Radicalizacio
(Stemming)}

Tokenizacdo
dePalavras

Lematizac3o

Figura 18: Subetapas da etapa Tratar Corpus
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As subetapas da etapa de Tratar o Corpus sio:

= Tokenizacdo de Palavras: essa subetapa tem por objetivo dividir o corpus em
tokens de palavras com algum significado. Essa tarefa pode ser muito complexa
em ontologias biomédica, pois podem existir palavras separadas por numeros e

letras gregas que somente possuem significado se utilizadas em conjunto.

= Tokenizacdo das Sentencas: essa subetapa tem por objetivo separar todas as
sentencas que formam o corpus. Essa divisao facilita a aplica¢do de algoritmos de

analises linguistica como etiquetador gramatical e analise sintatica.

= Radicalizacdo (Stemming) (Opcional): essa subetapa aplica o processo de

radicalizagdo as palavras que formam o corpus.

= Lematizacio (Opcional): essa subetapa aplica o processo de lematizagdo as

palavras que formam o corpus.

* Remocio de Stop Words (Opcional): essa subetapa retira do corpus os Stop
Words, palavras com pouco significado semantico, ou seja, que se repetem muito

no corpus como, por exemplo, artigos, numerais e preposi¢oes ¢ etc.

=  Etiquetador Gramatical (Part-of-speech tagging): essa subetapa faz anotacdes
no corpus, relacionando cada palavra a sua classe gramatical como, por exemplo,

advérbio, adjetivo e substantivo.

= Analise Sintatica (Parsing): essa subetapa utiliza a tokeniza¢do das sentengas
para construir arvores de parsing que possibilitem a anotagdo sintatica do corpus
de acordo com as classes sintéticas (sujeito, verbo e objeto e etc) de cada palavra

ou conjunto de palavras.

= Resolu¢do de Problemas de Ambiguidade (Opcional): essa subetapa tem como
objetivo a retirada de ambiguidades do corpus, ou seja, palavras que possuem
duplo sentido. Para isso, essa subetapa, avalia o contexto das palavras ou conjunto
de palavras com duplo sentido, utilizando, por exemplo, de dicionédrios como o

WordNet. Ex.: manga (fruta) e manga da camisa.
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5.2.3 CATEGORIZAR O CORPUS

A etapa de Categorizar o Corpus divide-se em duas subetapas: Calcular Relevancia
dos Elementos do Corpus, onde ¢ aplicado o enfoque baseado em estatistica ¢ Descobrir
Padrdes no Corpus, onde ¢ utilizado o enfoque baseado em aprendizagem de maquina. O
objetivo dessa etapa ¢ permitir que o usudrio da abordagem possua um entendimento global

do corpus e possa com isso criar padrdes mais direcionados para a extracdo de informacao.

5.2.3.1 CALCULAR RELEVANCIA DOS ELEMENTOS DO CORPUS

A subetapa Calcular Relevancia dos Elementos do Corpus (esquematizada na
Figura 19) tem como objetivo identificar, por meio de um célculo de relevancia dos elementos
do corpus, verbos que podem representar a relacdo que se deseja extrair e as palavras ou
conjunto de palavras que podem vir a servir de Stop Words para o corpus. Por padrio, esse
calculo de relevancia ¢ feito utilizando o calculo de frequéncia absoluta, mas pode ser trocado
por qualquer outro célculo estatistico. Esses célculos de relevancia sao realizados da seguinte

forma.

1. Verbos Relevantes para o Dominio: cria uma lista com todos os verbos do

corpus mostrando a ocorréncia de cada um.

2. Stop Words para o Dominio’’: cria uma lista com todos os possiveis Stop Words
do corpus mostrando a ocorréncia de cada um. Isso ¢ importante em contexto onde
as ferramentas linguisticas ndo conseguem identificar com precisdo as categorias
gramaticais do corpus. A relagdo de Stop Words ocorre através da identificacdo das
principais palavras que vem depois dos nomes dos termos conhecidos no corpus,

permitindo que essa lista seja generalizada para os nomes ndo conhecidos.

Ao final da aplicagdo dessa subetapa as informag¢des levantadas sdo apresentadas ao
usudrio em duas listas. A primeira lista auxilia o usuario a criar padrdes para extragdo da

relagcdo pretendida. A segunda lista pode ser utilizada pela abordagem para identificacdo dos

""'No contexto dessa abordagem sdo chamadas de Stop Words as palavras ou conjunto de palavras que permitem
delimitar o término de um conceito em uma sentenga.
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principais Stop Words das bases pesquisadas, permitindo uma melhor precisdo na extracdo de
informagdo. Como produto dessa etapa o usuario faz a validacdo dessas listas com a
finalidade de que essas informacdes possam ser utilizadas na macroetapa Trabalhar o

Corpus.

Validagdo das
Listas
(usuario)

Lista com
verbos
relevantes
Calcular Relevancia
dos Elementos do

XML Corpus S

Lista com
Stop Words

Figura 19: Esquema da subetapa Calcular Relevancia dos Elementos do Corpus

5.2.3.2 DESCOBRIR PADROES NO CORPUS

A subetapa de Descobrir Padrdes no Corpus (Figura 20) consiste em descobrir
padroes de formagdo das estruturas do corpus através do enfoque baseado em aprendizagem

de maquina.

Validagio dos padroes
identificados
(usuario)

Descobrir Padrdes
XML Corpus ' no Corpus (Padrdes)

Relatério

Figura 20: Esquema da subetapa Descobrir Padrdes no Corpus

Para verificar a similaridade entre as defini¢des e nomes dos termos, ¢ utilizado um
algoritmo similar a técnica de Edit Distance, que consiste na inser¢do, remog¢ao ou troca de
caracteres para que um dado conjunto de caracteres seja transformado em outro (CORMODE;
MUTHUKRISHNAN, 2002). O algoritmo implementado na abordagem ¢ treinado com um
conjunto amostral, com resultado conhecido, de defini¢des e nomes de termos das ontologias
biomédicas, e serve para permitir maior eficiéncia na identificacdo dos padrdes, pois a cada

etapa do treinamento ¢ feito um refinamento através da comparacdo do resultado conseguido
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7

pelo algoritmo e do resultado esperado. Esse treinamento ¢ importante para respeitar as
particularidades de cada ontologia. A Figura 21 ilustra o processo de treinamento do
algoritmo para descobrir padroes.

Posteriormente a aplicacdo desse algoritmo, as defini¢des e os nomes dos termos sao
organizados em agrupamentos (clusters) com significados semelhantes. A nogdo de
significado semelhante é calculada pela similaridade dada pelo algoritmo de Edit Distance.
Através desse agrupamento € possivel que o usudrio identifique possiveis padrdes no corpus e

crie regras para serem utilizadas na macroetapa Trabalhar o Corpus.

Nessa etapa da abordagem o usudrio também pode configurar o algoritmo utilizado
para agrupar as definicdes e nomes dos termos com o intuito de identificar os padrdes de
defini¢des ja conhecidos e relevantes para o escopo da abordagem (Ex.: padrdes de defini¢cdes

implementados pela GO, disponiveis no Anexo A).

Feedback (Refinamento)

Algoritmo
Conjunto > baseado no
Amostral Edit Distance

N Comparacdo
Resultado dos Resultados

Resultado
Esperado

Figura 21: Treinamento do algoritmo baseado no Edit Distance

Ao final dessa subetapa ¢ gerado um relatério contendo todos os padrdes identificados
e também as regras identificadas pelo usuario a partir desses padrdes. Esse relatério ¢
utilizado, na macroetapa seguinte, para servir como base na adaptacdo dos algoritmos

utilizados pela abordagem.

5.3 TRABALHAR O CORPUS

A etapa de Trabalhar o Corpus ¢ a macroetapa mais importante da abordagem, pois ¢
nela que s3o extraidas as informag¢des propriamente ditas. Essa macroetapa divide-se em duas

etapas: Extrair Informac¢io do Corpus ¢ Analisar as Informacdes Extraidas do Corpus.
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A etapa de Extrair Informacio do Corpus tem por objetivo o preenchimento dos templates
de saida que serdo apresentados aos usudrios. A etapa de Analisar as Informacées Extraidas

do Corpus tem por objetivo a visualizag@o e analise dessas informag¢des extraidas.

5.3.1 EXTRAIR INFORMAGCAO DO CORPUS

A etapa Extrair Informacido do Corpus tem por objetivo extrair conhecimento
implicito do corpus, o qual pode incluir novos termos ou novas relacdes. Para isso ela se
divide em trés subetapas: Criar Regras para o Corpus, Extrair Relacdes entre os Nomes

dos Termos ¢ Extrair Informacées do Campo Definicio.

Nessa etapa da abordagem os algoritmos utilizados para extragdo de informagado
utilizam os enfoques baseados em regras e em dicionario. Ao final dessa etapa ¢ gerado um
relatério contendo todas as informagdes extraidas pela abordagem para valida¢do do usudrio

ou especialista, na proxima etapa.

5.3.1.1 CRIAR REGRAS PARA O CORPUS

Listacom
verbos
relevantes

Adaptar Algoritmos Algoritmos

Relatério

Listacom
Stop Words

Figura 22: Esquema da subetapa Criar Regras para o Corpus

A subetapa Criar Regras para o Corpus (esquematizada na Figura 22) tem a funcdo
de adaptar os algoritmos (Algoritmos de Extracdo de Relagdo entre os Nomes e Algoritmos de

Extragdo de Padrdes da Defini¢do) utilizados na abordagem para as especificidades do corpus,
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de modo que eles trabalhem para encontrar os padrdes identificados (descritos nos relatérios de

padrdes) na primeira macroetapa.

5.3.1.2 EXTRAIR RELACOES ENTRE 0S NOMES DOS TERMOS

A subetapa Extrair Relacdes entre os Nomes dos Termos (esquematizada na Figura
23) tem por finalidade extrair relagdes trabalhando os nomes dos termos e seus sindnimos.
Nela s@o executados os algoritmos relacionados com a extracdo de relagdes através das
nomenclaturas dos termos. Esses algoritmos extraem a informagao pretendida pela abordagem
através da andlise dos nomes e sinonimos. Os algoritmos dessa subetapa sdo
criados/adaptados na subetapa anterior utilizando os padrdes identificados na primeira
macroetapa. Essas mudancas nos algoritmos se fazem necessarias para que sejam respeitadas

as particularidades de cada corpus avaliado.

Algoritmos
Relatério das
Informacgdes
Extraidas

Extragdo de Relagdo
entre os Nomes dos

Termos

Informactes
Extraidas

Figura 23: Esquema da subetapa Extrair Relagdes entre os Nomes dos Termos

Além das informagdes do corpus analisado (XML Corpus), essa etapa também utiliza
o XML Dicionario com a finalidade de auxiliar no tratamento das informagdes extraidas. O
XML Dicionério ¢ acionado toda vez que for identificado, através dos nomes, um possivel
termo que ndo pertence a ontologia avaliada. Com a utilizacdo desse XML ¢ possivel
informar, juntamente com o novo termo encontrado, se ele pertence a alguma ontologia ou
base de dados do XML Diciondrio, permitindo com isso uma melhor analise do termo

encontrado.
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5.3.1.3  EXTRAIR INFORMAGCOES DO CAMPO DEFINICAO

A subetapa Extrair Informacdes do Campo Defini¢do (esquematizada na Figura 24)
tem por finalidade extrair relacdes e identificar novos termos através do campo definigdo.
Para isso essa subetapa utiliza algoritmos voltados para trabalhar a defini¢do implementados

na subetapa Criar Regras para o Corpus.

XML Dicionario Allzrfiries

Relatdrio das
Informacées
Extraidas

Extrair Informagbes
do Campo Definigédo

Informacgdes
Extraidas

Figura 24: Esquema da subetapa Extrair Informag¢des do Campo Defini¢do

Assim como a subetapa anterior, essa subetapa também utiliza o XML Dicionéario para
identificar um termo referenciado na definicdo que, entretanto, ndo pertence a ontologia

avaliada.

5.3.2 ANALISAR AS INFORMAGOES EXTRAIDAS

A etapa de analisar as informagdes extraidas (Figura 25) tem por objetivo apresentar ao
usuario da abordagem (que nesse caso pode ser um especialista) as informagdes extraidas nas
etapas anteriores, com a finalidade de se fazer um estudo das informag¢des como, por

exemplo:
= Valida¢do das informacdes encontradas.

* Analise da hierarquia dos termos com base nas novas relagdes (verificando a

consonancia com a hierarquia original da ontologia).
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= Analise dos novos termos encontrados.
= Analise das novas relagoes.

= Analise dos beneficios das novas informagdes extraidas, como possiveis melhorias

nos processos de retiso € anotacao.

= Verificag@o de possiveis falhas nas ontologias.

Gera XML Programa
Informagbes padrio para para Resultado

Final

Extraidas | visualizagdo Visualizaggo

Validacio dos
resultados
(especialista/usudrio)

Figura 25: Esquema da etapa Analisar as Informag¢des Extraidas

Para fazer essas andlises os usudrios utilizam os relatdrios gerados nas etapas
anteriores e também mecanismos de visualizagdo construidos especificamente para o contexto

desse trabalho como o EI-ONTO-Viewer (Figura 26).

/_
eellcycle process

Definicdo
Cytokinesis that oocurs in the contet of cell opcle progression and results in the division of the
cytoplesm of a cell and its separation into two daughter cells.

Figura 26: Ei-Onto-Viewer: mecanismo para visualizagdo dos resultados da abordagem

O EI-ONTO-Viewer utiliza a biblioteca Prefuse (2010) para desenhar a ontologia
como uma arvore, podendo atribuir cores diferentes as novas informag¢des, permitindo ao

usudrio a identificacdo e validacdo visual das informacdes extraidas. Com isso, € possivel, por
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exemplo, verificar possiveis inconsisténcias e possiveis melhorias na hierarquia através da

incorporacdo de novos termos e relagdes.

5.4 CONSIDERAGOES FINAIS

Este capitulo descreveu a abordagem para extracdo de informacdo em ontologias
biomédicas. A abordagem proposta permite identificar informag¢des implicitas nas ontologias
biomédicas, com a finalidade de enriquecer o conteido desse tipo de ontologia. A idéia de
utilizagdo dessa abordagem ¢é de que as informag¢des implicitas nas ontologias poderiam torna-
las mais expressivas, permitindo a verificagdo de inconsisténcias e falhas e, possivelmente,

com isso, seja possivel obter uma melhora nos processos de retiso € anotacao.

Embora a abordagem proposta nessa dissertacdo seja voltada para ontologias e para a
extracdo de relagdes implicitas, sendo aplicada no contexto desse trabalho as ontologias
biomédicas e para extracdo de relagdes is_a, ela pode ser adaptada para receber qualquer tipo
de base de dados e também para extrair qualquer tipo de relacdo ou objetivo. Para isso,
conforme explicado nesse capitulo, a abordagem proposta foi dividida em duas macroetapas.
A primeira ¢ voltada para o estudo do corpus (no caso dessa abordagem, as ontologias
biomédicas). Essa macroetapa tem a finalidade de conhecer o corpus e consequentemente
proporcionar uma extracdo de informacdo mais direcionada, eficiente e eficaz. A segunda
macroetapa consiste na extragdo de informagdo propriamente dita, e tem a finalidade de

extragdo e validagdo de informagdes implicitas no corpus.

As etapas da abordagem foram propostas a partir das leituras bibliograficas e também
da experimentagdo da tentativa e erro, sendo sempre ao final de cada tentativa refinada e

aprimorada.

O proximo capitulo descreve com mais detalhes a implementacdo dessa abordagem e
a avaliagdo experimental realizada em duas ontologias biomédicas, que testou sua aplicagdo e

eficacia.
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CAPITULO 6: AVALIACAO EXPERIMENTAL

Este capitulo descreve a avaliagdo experimental realizada para avaliar a abordagem. Nessa avaliagdo
experimental a abordagem proposta foi aplicada a duas ontologias, do consdércio OBO, com a
finalidade de extrair informagées implicitas. Ao final da aplicagdo dessa abordagem as ontologias
utilizadas foram alinhadas com a finalidade de verificar se houve uma possivel melhora, nesse
processo, através da incorporagdo das novas relagbes. Além da avaliagdo experimental, esse
capitulo também descreve o mecanismo EI-ONTO que implementa a abordagem.

6.1 CONTEXTUALIZAGAO DO EXPERIMENTO

O reuso de ontologias € um processo importante, uma vez que permite a utilizacdo de
diversas ontologias em conjunto, aumentando o conhecimento contido em cada uma delas

individualmente (Campos, 2009a).

A abordagem de extracdo de informagao proposta nesta dissertagdo tem como objetivo
a extracdo de conhecimentos implicitos de quaisquer ontologias ou base de dados, através de
estruturas como o campo defini¢do ou a nomenclatura dos termos com vista a aumentar a
qualidade e semantica das ontologias ou base de dados. No contexto desse trabalho essa
abordagem foi aplicada para a extracdo de novos termos e relagdes hierarquicas do tipo é um

(is_a) explorando, para isso, tanto o campo defini¢do como a nomenclatura dos termos.

Para testar essa abordagem, nesse capitulo é proposto um experimento que tem por
objetivo verificar o possivel ganho conseguido através da utilizagdo dessas novas relagdes e
termos nas ontologias biomédicas escolhidas. Para isso, o experimento desse capitulo foi
planejado em duas fases. A primeira fase tem por objetivo a aplicacdo da abordagem em duas
ontologias do consércio OBO com o intuito de recuperar as informacdes implicitas,
verificando a quantidade e qualidade das informacdes extraidas. A segunda fase tem por
objetivo a realizagdo de dois alinhamentos: o primeiro com as ontologias, sem nenhuma
informacdo adicional e o segundo alinhamento utilizando as ontologias com as novas

relagdes, tendo como resultado os pares obtidos em cada um dos alinhamentos.
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6.2 PLANEJAMENTO DO EXPERIMENTO

Conforme descrito anteriormente, o experimento realizado nessa dissertagdo foi divido
em duas fases. Na primeira fase a abordagem foi aplicada em duas ontologias biomédicas do
consorcio OBO. Ao final desse processo as informagdes extraidas foram analisadas e
validadas permitindo ja um primeiro resultado. Na segunda fase as informagdes das possiveis
novas relacdes validadas na primeira etapa foram acrescentadas as ontologias (esquematizado
na Figura 27) e foram feitos dois alinhamentos para permitir uma comparagdo do alinhamento
dessas ontologias antes e depois da aplicagdo da abordagem (esquematizada na Figura 28).
Isso foi feito com a finalidade de verificar uma possivel melhoria nesse processo, através da

utilizacdo das informagdes implicitas.

Para fazer esse alinhamento foi escolhida a ferramenta FOAM (EHRIG; SURE, 2005),
devido a essa ferramenta ter sido identificada no trabalho de Silva (2010) como uma das

ferramentas mais viaveis para alinhamento de ontologias.

[ “!\
"‘ ,\‘ S| Abordagem - WEEEEEEEEEN 4 ’\\
® o0 I oo ©
- Informagtes Extraidas
]
‘.\, I ,,‘ _.,\\
P - 3 Abordagem — |EEEEEEE ._. '
® o
| I | e
Informagdes Extraidas

Figura 27: Esquema da primeira fase do experimento

Na ferramenta FOAM foram utilizados os seguintes parametros na execuc¢do do

alinhamento entre as ontologias:

= Alinhamento: Totalmente Automatico.

= Numero de iteragdes: 10.
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»  Valor de corte'?: 0,97.

= Estratégia: Arvore de Decisdo (Decision Tree).
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Figura 28: Esquema da segunda fase do experimento

Depois de definidas todas as fases da avaliagdo experimental, partiu-se para a escolha
das ontologias que seriam utilizadas. A primeira ontologia escolhida foi a GO, pois, conforme
explicado em capitulos anteriores, essa ontologia é a mais utilizada atualmente, sendo a
principal ontologia do consorcio OBO. Depois da escolha dessa ontologia, partiu-se para a
escolha da segunda ontologia que seria utilizada nessa avaliacdo experimental. As ontologias

biomédicas do consdércio OBO testadas nesse processo foram:
= INOH Molecular Role.
= |NOH Event.

= Brenda.

2 Valor minimo para que um par de termos seja considerado como resultado do alinhamento, ou seja, somente
pares com valor de corte maiores ou iguais ao valor definido sdo considerados no resultado final.
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»  Pathway.

Essas ontologias foram testadas por apresentarem conceitos ¢ tematica com alguma
similaridade com a GO e por ja terem sido objeto de estudo no decorrer dessa dissertagdo.
Entretanto, dentre essas ontologias, a ontologia escolhida foi a INOH Event, por quatro

motivos:

1. Essas duas ontologias j4 foram alinhadas por outro trabalho (SILVA, 2010) do

grupo de pesquisa do qual essa dissertagdo faz parte.

2. A Gene Ontology possui alinhamento manual com essa ontologia. Isso foi
percebido através da andlise de uma lista de 800 termos da Gene Ontology
utilizados no sequenciamento do organismo Trypanosoma Rangeli do trabalho de
Wagner (2006) onde foi verificada uma coincidéncia verbal de 26 termos com os

termos da INOH Event (SILVA, 2010).

3. A INOH Event e a Gene Ontology foram objetos de estudo, no grupo
ONTOTAXO", pelas Professoras Maria Luiza Almeida Campos ¢ Hagar Espanha
Gomes que verificaram nessas ontologias diversas possibilidades de extracdo
terminoldgicas. Esses testes foram conduzidos nos moldes do trabalho de Campos

(2009b).

4. A INOH Event, assim como a Gene Ontology, possui uma interface de
visualizagdo web'* para busca e navegacdo na hierarquia dos termos, facilitando

com isso o processo de validacdo dos experimentos (SILVA, 2010).

Além disso, através das pesquisas do grupo GRECO", do qual essa dissertacdo faz
parte, foi verificado que dos 26 termos com coincidéncia verbal com a GO, descritos na
Tabela 8, adaptada de Silva (2010), 25 pertenciam ao ramo Biological Process da GO e
somente 1 (“binding’) pertencia ao ramo Molecular Function (SILVA, 2010). A partir dessa
informagdo optou-se, de modo a restringir o trabalho computacional e a validagdo manual do
trabalho por somente trabalhar com o ramo Biological Process da Gene Ontology, conforme

j& havia sido feito na avaliagdo experimental de Silva (2010).

3 www.ontotaxo.uff.br

' AmiGO: <http://amigo.geneontology.org/cgi-bin/amigo/go.cgi>
INOH Ontology Viewer: <http://www.inoh.org:8083/ontology-viewer>

1 www.greco.ppgi.ufij.br
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As ontologias utilizadas nesse experimento foram obtidas através do site da OBO no

dia 22 de novembro de 2010 as 14h30min. A Tabela 9 mostra as informagdes sobre as

ontologias utilizadas nessa avalia¢do experimental.

Tabela 8: Termos com coincidéncia verbal presentes na GO e na INOH Event

Termo Classe GO Classe INOH
actin cytoskeleton organization | GO_0030036 | IEV_0001323
binding GO _0005488 | IEV_0000004
BMP signaling pathway GO _0030509 | IEV_0000863
cell adhesion GO _0007155 | IEV_0000105
cell differentiation GO 0030154 | IEV_0000002
cell growth GO 0016049 | IEV_0000091
cell motility GO 0048870 | IEV_0000103
cell proliferation GO 0008283 | IEV_0000076
cell-cell signaling GO 0007267 | IEV_0002611
cytokinesis GO_0000910 | IEV_0000079
cytoskeleton organization GO _0007010 | IEV_0000092
DNA repair GO _ 0006281 | IEV_0000872
DNA replication GO _0006260 | IEV_0000393
embryo development GO 0009790 | IEV_0000397
immune response GO _ 0006955 | IEV_0000098
lamellipodium assembly GO 0030032 | IEV_0000093
MAPKKK cascade GO _0000165 | IEV_0000445
nervous system development GO 0007399 | IEV_0002710
organ morphogenesis GO _ 0009887 | IEV_0000576
oxidative phosphorylation GO 0006119 | IEV 0001431
phosphorylation GO 0016310 | IEV_0000005
regulation of transcription GO 0045449 | IEV 0001833
response to stress GO 0006950 | IEV 0001337
response to wounding GO 0009611 | IEV 0001341
regulated secretory pathway GO 0045055 | IEV 0002539
translation GO 0006412 | IEV 0000219

Fonte: adaptado de Silva (2010)

Tabela 9: Informacdes sobre as ontologias utilizadas

Informacao Biological Process | INOH Event
Termos 20392 3775
Termos obsoletos 519 149

Termos com  definigdo | 19870 522

(retirando os obsoletos)
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6.3 APLICACAO DA ABORDAGEM

Nessa secdo sera descrita a aplicagdo da abordagem nas duas ontologias utilizadas
nessa avaliagdo experimental utilizando-se, para isso, as etapas da abordagem descritas no
capitulo 5. Além disso, essa secdo também descreve com mais detalhes o mecanismo que

implementa essa abordagem, mostrando algumas telas utilizadas durante sua aplicacéo.

6.3.1 CONHECER O CORPUS

6.3.1.1 TRANSFORMAR O CORPUS

Na aplicacdo dessa etapa, a ontologia testada e as bases auxiliares foram transformadas
em dois arquivos XML (XML Corpus e XML Dicionario). Esses arquivos XML somente
continham o nome dos termos, suas relacdes, seus sinonimos e sua defini¢do. Além disso, na

transformag@o para esses arquivos XML também foram eliminados os termos obsoletos.

Tabela 10: Conteudo do XML Corpus e do XML Dicionario
XML Corpus XML Dicionario

Biological Process (GO) INOH Event

INOH Molecular Role
Cellular Component
Molecular Function

Pathway

Brenda

INOH Event Biological Process
INOH Molecular Role
Cellular Component
Molecular Function

Pathway
Brenda

Para esse experimento foram escolhidas apenas 6 ontologias para compor o XML
Dicionario (Tabela 10). Essas ontologias foram escolhidas por possuirem caracteristicas e/ou
termos em comum com as ontologias estudas e também por elas ja terem sido trabalhadas no

estudo dessa dissertagao.
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A Figura 29 ilustra a interface utilizada para carregar e transformar as ontologias e
bases de dados auxiliares. Nessa parte do mecanismo ¢ possivel inserir as ontologias e as
bases de dados auxiliares e também a ontologia principal que sera tratada, para que sejam

transformadas no XML padrao entendido pelo mecanismo EI-ONTO.

Ontologia: | | L=

Bases Auxiliares:

IMolecular Function |

Pathway

Transformar

| = <]

Figura 29: Interface para carregar e transformar a ontologia e bases de dados auxiliares

6.3.1.2 TRATAR O CORPUS

Nessa etapa da abordagem foram adicionadas informag¢des ao XML Corpus, utilizando
recursos como etiquetador gramatical e andlise sintdtica, importantes para a aplicagcdo das
demais etapas. As subetapas opcionais dessa etapa ndo foram aplicadas nesse experimento,
pois em testes anteriores verificou-se que no contexto desse trabalho, essas etapas

atrapalhariam a extrag¢do de informagdo, ou que nao se faziam necessarias.

Uma das dificuldades encontradas nessa etapa foram alguns erros gerados pelas
ferramentas de andlise linguistica, que n3o conseguiram identificar algumas categorias
gramaticais devido a complexidade de escrita do corpus biomédico, que em suas defini¢cdes
possuem varias frases com sujeito oculto e verbos substantivados como, por exemplo,

“Combining with interleukin-10 to initiate a change in cell activity”.
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6.3.1.3 CATEGORIZAR O CORPUS

A etapa de categorizar o corpus foi onde ocorreu o estudo do corpus propriamente
dito. Primeiro, foi aplicada a subetapa Calcular Relevancia dos Elementos do Corpus. Na
aplicagdo dessa subetapa foram identificados verbos relevantes que poderiam descrever a
relacdo alvo desse trabalho (is_a) em cada uma das ontologias, conforme mostrado na Tabela
11. Além disso, devido ao problema de que o corpus biomédico possui dificuldade em ser
marcado por ferramentas linguisticas, nessa subetapa também foram identificados os Stop
Words'® mais frequentes dessas ontologias para que fossem guardados e utilizados como
pontos de parada (breakpoint) no processo de extragdo de conceitos. Essas palavras foram

validadas pelo usuario da abordagem e estdo descritos na Tabela 12.

Tabela 11: Verbos que caracterizam a rela¢do is_a nas Ontologias Biomédicas

is a — na definicdo such as — na defini¢do (possivel relagcdo de
hiponimia)

Tabela 12: Stop Words mais frequentes das Ontologias Biomédicas
adjacent resulting
after that

before through
comprising what
containing whatever
found where
from whereby
induced whether
involved which
located who
occurring whose
proceeding with
result within

Depois dessa subetapa foi aplicada a subetapa Descobrir Padrdes no Corpus que
identificou através do algoritmo baseado na técnica Edit Distance, padrdes na defini¢do e nos

nomes dos termos para que pudessem ser utilizados no processo de extragdo de informacao.

Esses padroes foram levantados de acordo com o resultado da aplicacdo desse
algoritmo juntamente com a observagdo da formagao das relacdes e nomes dos termos das

ontologias pesquisadas. Os padroes identificados através da nomenclatura dos termos foram:

' No contexto dessa abordagem sdo chamados de Stop Words as palavras ou conjunto de palavras que permitem
delimitar o término de um conceito em uma sentenga.
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Padrio: Substring

Descricido: Se um termo ¢ uma substring final de outro, ele deve possivelmente
possuir uma relacdo hierarquica com esse termo ou com algum sindénimo exato desse

termo.

Observacdo: A parte diferente dessa substring deve possuir somente substantivo e
adjetivos, pois caso possua outras classes gramaticais isso pode indicar outro tipo de
relagdo como no exemplo: “Termo 1: establishment of localization (GO:0051234) ndo

¢ is_a localization (GO:0051179)”. Onde ndo existe uma relagdo de is _a e sim uma de

part_of.
Exemplos:
Biological Process: alkane transport (GO:0015895) is_a transport (GO:0006810)

INOH Event: cyclohexemide medication (IEV:0001569) is a medication
(IEV:0000292)

Padrio: Regulation

Descricdo: Todos os termos que t€ém positive ou negative regulation of [x] devem
possivelmente possuir em sua hierarquia uma relagdo com o termo regulation of [x] ou

algum sindnimo de regulation of [x].

Observacio: No Biological Process da GO todas as relagdes de positive regulation of
[x] e negative regulation of [x] possuem como sindnimos exatos up regulation of [x],
upregulation of [x], up-regulation of [x] (positive) e down regulation of [x],
downregulation of [x], down-regulation of [x] (negative). Esses sindnimos podem ser
ignorados uma vez que representam os mesmos conceitos descritos pelo positive e

negative regulation.
Exemplos:

Biological Process: positive regulation of viral reproduction (GO:0048524) is a
regulation of viral reproduction (GO:0050792)
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INOH Event: negative regulation of ras-raf-mapk signaling by spred (IEV:0003544)
is_a regulation of ras-raf-mapk signaling by spred (IEV:0003543)

Padrio: Padrdo do OF

Descricido: Todos os termos que possuem “of” e “in”” devem possivelmente possuir em

sua hierarquia uma relacdo com o termo que antecede essas preposicdes.
Exemplos:
Biological Process: localization of cell (GO:0051674) is_a localization (GO:0051179)

INOH Event: nuclear import of stat dimer (IEV:0000048) is a nuclear import
(IEV:0000018)

J& os padrdes identificados através do campo defini¢do foram:
Padrao: Primeira Definicao

Descricdo: Todos os termos que possuem uma definicdo que comece com “A”, “An”,
“The”, “Any ou “Those” devem, possivelmente, possuir em sua hierarquia uma

relagdo com o primeiro termo expresso na defini¢do apos essas palavras.
Exemplos:
Biological Process:

Termo: actin filament reorganization involved in cell cycle (GO:0030037)

Definicdo: The cell cycle process whereby rearrangement of the spatial

distribution of actin filaments and associated proteins occurs.

Relacdo encontrada: actin filament reorganization involved in cell cycle

(G0O:0030037) is_a cell cycle process (GO:0022402)
INOH Event:

Termo: nonribosomal peptide biosynthesis (IEV:0003805)
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Definicdo: The biosynthetic process whereby peptide bond formation occurs in
the absence of the translational machinery. Examples include the synthesis of

antibiotic peptides, and glutathione.

Relacido encontrada: nonribosomal peptide biosynthesis (IEV:0003805) is a
biosynthetic process (Nao pertencente a INOH Event)

5) Padrio: Segunda Defini¢do

Descricido: Todas as vezes que for encontrada “is @” no campo defini¢do, os termos
anteriores e posteriores a esse conjunto de palavras possivelmente possuem uma

relacdo hierdrquica.

Observacido: Embora seja considerado um erro conceitual a defini¢do de um termo
dentro de outro, nas ontologias pesquisadas diversas definigdes possuem essa
caracteristica, inclusive incentivadas pelas proprias defini¢des padronizadas da Gene
Ontology disponiveis no Anexo A desse trabalho. A extracdo dessa informagdo pode

ser feita utilizando algoritmos parecidos com o da regra da primeira defini¢ao.
Exemplos:
Biological Process:

Termo: regulation of necroptosis (GO:0060544)

Definicdo: Any process that modulates the rate frequency or extent of
necroptosis. Necroptosis is a necrotic cell death process that results from the
activation of endogenous cellular processes, such as signaling involving death

domain receptors and Toll-like receptors.

Relacio encontrada: necroptosis (GO:0070266) is a necrotic cell death
(GO:0070265)

INOH Event:
Termo: open tracheal system development (IEV:0003791)

Definicdo: The process whose specific outcome is the progression of an open

tracheal system over time, from its formation to the mature structure. An open
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tracheal system is a respiratory system, a branched network of epithelial tubes
that supplies oxygen to target tissues via spiracles. An example of this is found

in Drosophila melanogaster.

Relagao encontrada: open tracheal system (Nao pertecence a INOH Event)

is_a respiratory system (Nao pertence a INOH Event)

A Figura 30 ilustra a interface de interacdo com o usuario para identificagdo dos
padrdes. Nessa interface, os usudrios podem escolher o nivel de similaridade'” ¢ o numero
minimo de repeticdes que uma estrutura deve ter para ser considerado um padrao. Além disso,
também ¢ possivel, nessa parte do mecanismo, acrescentar um arquivo XML de padrdes ja
identificados (como, por exemplo, os da GO, descritos no Anexo A desse trabalho) para que

0s mesmos sejam encontrados no corpus.

EI-ONTO EXPLORE

Achar Padroes

Definigoes:
[] Padrdo da Definicdo Numero Minimo de Repetigbes : 11—

[Tl Padrdo nos Homes  Similaridade:

XML de Padrbes:

’-. Achar

Progressdo:

I

| Loe

Figura 30: Interface para identificagdo de padroes

Além dos padrdes identificados com a aplica¢do da primeira macroetapa também foi
observado que os padrdes do OBOL definidos por Mungall (2004) poderiam ser utilizados
para extragdo de relagdes da nomenclatura dos termos e que os padrdes de Hearst (1992;
1998) poderiam auxiliar a extragdo de informacdo do campo defini¢do. Os padrdoes do OBOL

e de Hearst sdo detalhados a seguir.

(6) Padrao: OBOL - Regra 1

70 nivel de similaridade é determinado pela semelhanca entre dois conjuntos de caracteres (palavras) através do
algoritmo implementado na abordagem (baseado no Edit distance).
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Descricido: G> Genus

0=(D)-> Differentia

D—> Caracteristicas
G,Q=D)is aG,Q=(D’)seDis aD’

Um termo € is_a de um segundo termo se o genus dos dois termos foram o0 mesmo e se

a differentia do primeiro tiver uma relagdo de is_a com a differentia do segundo.

Observacido: A explicagdo mais detalha sobre esse padrdo pode ser encontrada na

se¢do 4.3 desta dissertagao.
Exemplos:

Biological Process: catabolism by host of symbiont xylan (GO:0052365) is a
metabolism by host of symbiont xylan (GO:0052420)

INOH Event: reduction in cytosol (IEV:0000249) is_a oxidation/reduction in cytosol
(IEV:0001059)

Padrao: OBOL - Regra 2
Descri¢do: G2 Genus

0=(D)-> Differentia

D—> Caracteristicas
G,Q=D)is aG,Q=D)seGis a G’

Um termo ¢ is_a de um segundo termo se a differentia dos dois termos foram a mesma

e se o0 genus do primeiro tiver uma relagdo de is a com o genus do segundo.

Observacido: A explicagdo mais detalha sobre esse padrdo pode ser encontrada na

se¢do 4.3 desta dissertagao.

Exemplos:
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Biological Process: o-glycoside catabolic process (GO:0016142) is_a o-glycoside
metabolic process (GO:0016140)

INOH Event: Nao foi possivel encontrar, através do padrido do OBOL - Regra 2,
nenhum par de termos que pudesse representar uma relagdo de is_a correta na INOH

Event.
Padrao: OBOL - Regra 3
Descri¢io: G2 Genus
0=(D)~> Differentia
D—> Caracteristicas
G,Q=(D)is aGse—~(3AD’ talque Dis a D’)

Um termo ¢ is_a de seu Genus se sua differentia for um qualificador para o termo, ou
seja, a differentia ndo pode ser um conceito que ¢ expresso ou que pode ser expresso

na ontologia.

Observacido: A explicacdo mais detalha sobre esse padrdo pode ser encontrada na
secdo 4.3 desta dissertacdo. Nessa dissertagdo esse padrdo foi absorvido pelo padrio

da Substring.
Exemplos:

Biological Process: primary cell wall biogenesis (GO:0009833) is a cell wall
biogenesis (GO:0042546)

INOH Event: smooth muscle cell differentiation (IEV:0001824) is a muscle cell
differentiation (IEV:0001823)

Padrio: Padrao de Hearst

Descri¢do: Nesse padrio sdo aplicadas as frases do campo defini¢do as 6 regras
identificadas por Hearst (1992; 1998), com a finalidade de encontrar relagdes de

hiponimia, que podem descrever as relagdes de is a.
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1. NPy such as NPy { NP, ... , (or | and) NP;}, onde para cada i>0 tem-se um
Hiponimo (NP;,NPy).

2. such NP as {NPy ,}* {(or | and)} NP;, onde para cada NP; tem-se um Hipdnimo
(NP;,NP).

3. NP, {, NP;}* {,} or other NP, onde para cada NP; tem-se um Hiponimo (NP;,NP).

4. NP, {, NP;}* {,} and other NP, onde para cada NP; tem-se um Hipdnimo (NP;,NP).

5. NP {,} including {NPy, ,}* {or | and} NP;, onde para cada NP; tem-se um
Hiponimo (NP;,NP).

6. NP {,} especially {NP, ,}* {or | and} NP;, onde para cada NP; tem-se um
Hiponimo (NP;,NP).

Observacio: Mais detalhes na secdo 3.4.2 desta dissertacao.
Exemplos:

Biological Process:

Termo: cellular response to corticosteroid stimulus (GO:0071384)

Definicdo: A change in state or activity of a cell (in terms of movement, secretion,
enzyme production, gene expression, etc.) as a result of a corticosteroid hormone
stimulus. A corticosteroid is a steroid hormone that is produced in the adrenal cortex.
Corticosteroids are involved in a wide range of physiologic systems such as stress
response, immune response and regulation of inflammation, carbohydrate metabolism,
protein catabolism, blood electrolyte levels, and behavior. They include

glucocorticoids and mineralocorticoids.

Relacio encontrada:

Hipdnimo (immune response, physiologic system).

immune response (GO:0006955) is_a physiologic system (Nao pretence a GO)
INOH Event:

Termo: cytoplasm organization (IEV:0001321)
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Definicdo: A process that is carried out at the cellular level which results in the
assembly, arrangement of constituent parts, or disassembly of the cytoplasm. The
cytoplasm is all of the contents of a cell excluding the plasma membrane and nucleus,

but including other subcellular structures.
Relacio encontrada:
Hiponimo (plasma membrane , subcellular structures).

plasma membrane (Nao pretence a INOH Event) is_a subcellular structures (Nao

pretence a INOH Event)

Nessa etapa da abordagem o padrdo 8 ( OBOL - Regra 3) foi descartado devido a esse
padrdo ser coberto pelo padrido 1 (Substring). Outras consideragdes importantes na aplicagio
dessa parte da abordagem sdo que, embora essa etapa tenha sido aplicada separadamente em
cada uma das ontologias, foram observados praticamente os mesmos padroes de formagado
nessas ontologias tanto na primeira quanto na segunda subetapa, e, por esse motivo optou-se
por descrever em conjunto esses padrdes e informagdes levantadas. Além disso, também foi
observado nessas ontologias que a maior parte das palavras grifadas em letras maiudsculas,
tanto nos nomes dos termos como nos sindnimos ¢ defini¢cdes, sdo abreviagdes de nomes e

que poderiam ser tratadas de maneira especial.

Outro ponto importante verificado nessa parte da abordagem foi a andlise das
defini¢cdes padronizadas da GO (Anexo A), para com isso se tentar extrair mais algum tipo de
padrdo onde fosse possivel a extracdo da relacdo is_a. Entretanto, apos essa analise, verificou-
se que as possiveis regras para extracdo da relagdo is a descobertas através dessas defini¢des

j& eram atendidas pelos padrdes identificados.

6.3.2 TRABALHAR O CORPUS

6.3.2.1 EXTRAIR INFORMAGAO DO CORPUS

A etapa de Extrair Informac¢do do Corpus ¢ onde ocorre a extragdo de dados

propriamente dita. Nessa etapa da abordagem foram adaptados os algoritmos (subetapa Criar
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Regras para o Corpus) e as informagdes foram extraidas (subetapa Extrair Relacdes entre

os Nomes dos Termos ¢ subetapa Extrair Informacdes do Campo Definicéio).

Na subetapa de Criar Regras para o Corpus os padrdes identificados na macroetapa
anterior foram implementadas no mecanismo EI-ONTO. Além disso, nessa etapa também
foram tratadas algumas abreviagdes da ontologia (como, por exemplo, BMP receptor
signaling pathway (G0O:0030509), onde BMP significa bone morphogenetic protein). O
significado dessas abreviagdes foi descoberto por meio dos sindnimos dos termos da propria

ontologia ou das bases auxiliares que possuiam essas abreviagdes como sindnimos exatos.

4

E importante ressaltar que todos os algoritmos implementados (algoritmos
relacionados ao campo defini¢do e a nomenclatura dos termos) nessa subetapa utilizaram os
sindonimos exatos da ontologia para extragdo e validacdo das informagdes extraidas. Com a
utilizacdo dos sinonimos foi possivel a extracdo de mais informagdo e também a retirada de
erros na extragdo que seriam inseridos caso s6 se considerasse os nomes dos termos das
ontologias. Um exemplo desse tipo de erro seria a verificagdo de uma relagdo ou termo que
pelo nome parecia inexistente, mas que € expresso através dos sinonimos. Por exemplo, nao
existe nenhum termo com o nome de morphogenesis. Entretanto, anatomical structure
morphgenesis (GO:0009653) possui como sindénimo exato o nome morphogenesis. Isso
impede que a relagdo “morphogenesis of a branching epithelium” is_a “morphogenesis” seja
marcada como inexistente, pois “morphogenesis of a branching epithelium” (GO:0061138)

is_a “anatomical structure morphgenesis” (GO:0009653).

A Tabela 13 faz um resumo dos padrdes implementados nessa subetapa e mostra quais
tipos de informagdo cada padrio recupera.

Legenda:

primeiro termo is_a segundo termo

2P0 — o par de termos encontrados pertencem a ontologia pesquisada, ou seja, esse tipo encontra uma
relag@o entre dois termos existentes na ontologia.

1PO2NO — somente o primeiro termo encontrado pertence a ontologia pesquisada, ou seja, esse tipo
encontra uma relagcdo entre um termo pertencente a ontologia e outro que ¢ citado na ontologia, nesse caso como
um pai do termo pertencente a ontologia.

INO2PO - somente o segundo termo encontrado pertence a ontologia pesquisada, ou seja, esse tipo
encontra uma relagcdo entre um termo pertencente a ontologia e outro que ¢ citado na ontologia, nesse caso como
um filho do termo pertencente a ontologia.

2NO — nenhum dos dois termos pertence a ontologia pesquisada, ou seja, esse tipo encontra uma relagdo
entre dois termos que ndo pertencem a ontologia pesquisada, porém sdo citados nessa ontologia.
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Padrao Foco 2PO | 102NO | INO20 | 2NO
Substring Nome dos Termos X

Regulation Nome dos Termos X X

Regra do OF Nome dos Termos X X

OBOL-Regra 1 Nome dos Termos X

OBOL-Regra 2 Nome dos Termos X

Primeira Definicao Campo Defini¢ao X X

Segunda Defini¢ao Campo Defini¢do X X X X
Padrao de Hearst Campo Definigao X X X X

Na subetapa Extrair Relacdes entre os Nomes dos Termos foram utilizados os

padrdes para extracdo de informagdo com foco na nomenclatura, com a finalidade de extracao

de informagdo aproveitando-se dos nomes dos termos e sindnimos. A Tabela 14 descreve a

quantidade de relagdes extraidas em cada padrdo na aplicagdo dessa subetapa.

Tabela 14: Quantidade de relagdes extraidas em cada padrdo relacionado a nomenclatura dos termos

Padrao Tipo INOH Event- BP-Quantidade
Quantidade

Substring 2PO 31 436
Regulation 2PO 0 4
Regulation 1PO2NO 82 652
Padrdo do OF 2PO 29 15
Padrdo do OF 1PO2NO 1447 1227
OBOL Regra 1 2PO 45 7
OBOL Regra 2 2PO 1 216

Na subetapa Extrair Informacio do Campo Definicdo foram utilizados os padrdes

para extra¢do de informag¢do com foco no campo definicdo com a finalidade de extragdo de

informacao dessa estrutura. A Tabela 15 descreve a quantidade de relacdes extraidas em cada

padrdo com a aplicag¢@o dessa subetapa.

Tabela 15: Quantidade de relagdes extraidas em cada padrio relacionado ao campo defini¢do

Padrao Tipo INOH Event- BP-Quantidade
Quantidade
Primeira Definicao 2PO 2 55
Primeira Definicdo | 1IPO2NO 313 10821
Segunda Defini¢ao 2PO 0 0
Segunda Defini¢do | 1IPO2NO 6 45
Segunda Definicdo | INO2PO 0 2
Segunda Defini¢ao 2NO 3 383
Padrdo de Hearst 2PO 0 0
Padrdo de Hearst 1PO2NO 0 17
Padrdo de Hearst INO2PO 0 0
Padrdo de Hearst 2NO 38 490
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6.3.2.2 ANALISAR AS INFORMAGOES EXTRAIDAS

Na etapa de Analisar as Informacées Extraidas, as informagdes extraidas na etapa
anterior foram analisadas para verificacdo de sua consisténcia e relevancia. Ao final dessa
etapa foi feito um levantamento para quantificar e qualificar os resultados das possiveis novas
relagdes e dos possiveis novos termos extraidos pela abordagem. A Tabela 16 descreve o
resultado da validagdo feita com auxilio de bidlogos e também com a correlagdo das
informagdes extraidas com as informagdes expressas nas ontologias biomédicas (como as
informacdes expressas no campo defini¢do e na hierarquia dos termos). Algumas observagdes

que merecem destaque nessa subetapa do experimento sdo descritas na Tabela 17.

Tabela 16: Validagio preliminar dos resultados

Padrao Tipo INOH Event BP
validadas/total | validadas/total
Substring 2PO 21/31 311/436
Regulation 2PO 0/0 4/4
Regulation 1PO2NO 82/82 652/652
Padrdo do OF 2PO 29/29 14/15
Padrido do OF 1PO2NO 1394/1447 571/1227
OBOL Regra 1 2PO 45/45 2/7
OBOL Regra 2 2PO 0/1 125/216
Primeira Definicao 2PO 2/2 55/55
Primeira Defini¢do 1PO2NO 306/313 10558/10821
Segunda Defini¢ao 2PO 0/0 0/0
Segunda Defini¢ao 1PO2NO 6/6 37/45
Segunda Defini¢ao INO2PO 0/0 2/2
Segunda Defini¢ao 2NO 3/3 244/383
Padrao de Hearst 2PO 0/0 0/0
Padrdo de Hearst 1PO2NO 0/0 12/17
Padrao de Hearst INO2PO 0/0 0/0
Padrido de Hearst 2NO 2/38 37/490

Através da aplicag@o dessa abordagem verificou-se a omissdo de termos e relagdes que
possivelmente deveriam pertencer a estrutura hierarquica da ontologia, pois aparecem na
defini¢do de outros termos ou tém relagdo com os nomes dos termos. Essa inconsisténcia pode
representar problemas na interpretacdo de um termo ou eventuais falhas na estrutura

classificatdria originalmente criada, dificultando com isso o retiso da ontologia.
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Tabela 17: Observagdes sobre os padrdes adotados na abordagem

Padrio

Observacao

Todos

- Embora tratada pela abordagem a abreviagdo dos nomes ainda foi um fator de
dificuldade para o processo de extragdo de informacgado dessas ontologias.

- Na INOH Event menos de 15% dos termos tem defini¢do, o que dificulta o
processo de validagdo das informagdes extraidas nessa ontologia.

- Durante todo o desenvolvimento dessa dissertagdo se percebeu uma evolugao
constante da GO, o que ndo se verificou com tanta frequéncia na INOH Event.

Substring

- O Padrao Substring recupera muitas relagdes de part of, mesmo tendo sido
incluida no algoritmo uma etapa que visa retirar preliminarmente esse tipo de
relagdo.

- Na aplicag¢do desse padriao € preciso um cuidado adicional, pois nem toda
substring pode representar uma relagdo. Termos que sdo compostos quimicos,
por exemplo, precisam de uma avalia¢do preliminar de bidlogos.

OBOL

- Percebe-se que grande parte dos termos da ontologia usa os padrdes OBOL na
formacao de sua estrutura hierarquica. Possivelmente isso se deve ao fato desse
padrio ter sido descrito pelo proprio consorcio da OBO.

- Os padroes do OBOL trabalham melhor com o ramo componente celular da
GO, uma vez que esse ramo descreve caracteristicas mais concretas do dominio
biomédico (componentes celulares), diferentemente dos ramos processo
biolégico e funcdo molecular que descrevem processos ¢ fungdes
respectivamente.

OF

- O numero de termos recuperados pelo padrao do OF foi um pouco elevado
devido ao algoritmo estar configurado para recuperar o Genus de todos os
termos. Alternativamente esse algoritmo poderia recuperar somente os Genus
dos termos que fossem descritos por alguma das ontologias ou bases auxiliares,
evitando a ocorréncia de termos vagos.

Regulation

- Nessa abordagem, para adicionar mais semantica aos termos, optou-se por
relacionar todo negative e postive regulation a um regulation, embora, seja
sabido, que na estrutura hierarquica da GO e na INOH Event isso ndo ocorra
com tanta frequéncia, pois nela um negative regulation pode ser filho de outro
negative regulation sem se relacionar diretamente com nenhum regulation.

Primeira
Definigao

- O algoritmo utilizado para trabalhar a primeira defini¢do encontrou diversos
termos que sdo usados para descrever o termo dono da defini¢do, porém ndo
existem formalmente na ontologia trabalhada e sim em outras ontologias. Isso
demonstra claramente um “gap” do conhecimento representado nessas
ontologias.

Segunda
Definigao

- Grande parte dos termos que sdo definidos dentro de outro ndo pertencem a
ontologia.
- Embora seja condenada pelos autores que estudam as defini¢des, a pratica de
utilizar uma defini¢do dentro de outra ¢ bem comum nas ontologias
biomédicas, sendo util para a descricdo de termos inexistentes nessas
ontologias.

Padrio de
Hearst

- Na maior parte dos casos do padrio de Hearst na ontologia, os nomes
encontrados ndo representam classes (termos) e, sim, instancias.

Uma segunda questdo que complementa essa primeira ¢ a de que € possivel o

enriquecimento do conhecimento das ontologias através da incorporagdo de novas relagdes e

termos encontrados através da abordagem. Porém, ndo podemos afirmar que isto deva sempre
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resultar em um beneficio para as ontologias, pois a relevincia dessas novas informagdes
encontradas deve ser avaliada caso a caso para evitar um aumento excessivo de complexidade
da ontologia provocando um maior trabalho para os curadores. Além disso, outro ponto que
merece destaque ¢ que sempre que se for adicionada uma relagdo ou um novo termo a
ontologia ¢ preciso ter cautela, olhar com cuidado a arvore hierdrquica dos termos evitando
com isso que se liguem termos genéricos demais com termos especificos demais, fazendo
com que a ontologia perca um pouco de sua semantica, obtendo um resultado inverso ao
esperado. Com isso, conclui-se que nem sempre uma relacdo aparentemente 6bvia pode ser

importante para uma ontologia.

Através da andlise do experimento, além dos resultados propriamente ditos, foram
constatadas nas ontologias diversas outras questdes ou problemas que poderiam ser objeto de

estudo de trabalhos futuros como:

= Nos proprios nomes dos termos podem ser encontrados outros tipos de relagdes
que poderdo ser usadas para enriquecer as ontologias futuramente. Ex.: small
gtpase mediated signal transduction onde podemos encontrar a relagdo
“mediated by”. De fato, isso ja estd sendo objeto de estudo em uma iniciativa
proposta pelo trabalho de Mungall ez al. (2010) que esta tentando adicionar novas
relagdes mais modernas como, por exemplo, occurs_in, as ontologias da GO, para

que seja possivel garantir mais semantica.

= Nas ontologias biomédicas ocorrem diversos homonimos e abreviagdes que
dificultam a validacdo das informacdes extraidas. Ex.: pancreatic b cell

differentiation.

= Existem estruturas de termos que sdo construidas de tal forma que permite que um
termo seja transitivamente is a e part of de um termo superior, fazendo que nas

inferéncias das ontologias essas falhas fiquem evidentes.

* Na GO ocorrem mudangas constantes como remoc¢do de termos ¢ mudangas nos
nomes dos termos e nas estruturas. Entretanto, algumas vezes, em vez de tornar o
termo obsoleto e criar um novo, ¢ aproveitado o mesmo identificador do termo

antigo, contrariando algumas regras do consércio OBO.
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= O campo defini¢do, embora cada vez mais padronizacdo, ainda possui falhas em
sua construgdo, contrariando os principios da defini¢do defendidos por Dahlberg
(1978; 1981) e outros autores. Pode-se citar como exemplo o fato de ainda
existirem defini¢cdes circulares, definigdes que explicitam mais de um termo em
seu corpo e também defini¢des que dificultam uma inferéncia de conhecimento por
maquinas como, por exemplo, as que utilizam verbos substantivados e nao
possuem uma estrutura clara de sujeito, verbo e predicado. Ex.: O termo system
process (GO:0003008) ¢ definido dentro da defini¢do do termo modulation by
symbiont of host system process (GO:0044055) cuja a definicdo &: The alteration
by a symbiont organism of the functioning of a system process in the host. A
system process is a multicellular organismal process carried out by any of the

organms or tissues in an organ system.

6.4 ALINHAMENTOS

6.4.1 PREPARACAO PARA OS ALINHAMENTOS

Conforme descrito anteriormente, essa fase do experimento foi utilizada para testar a
relevancia das informagdes extraidas. Para isso foram feitos dois alinhamentos, ambos
utilizando a ferramenta FOAM e os parimetros'® descritos anteriormente. O primeiro
alinhamento foi realizado com as ontologias originais ¢ o segundo com as ontologias
acrescidas das novas informacgdes implicitas encontradas através da abordagem em cada um
dos focos (foco na nomenclatura dos termos e foco nas defini¢des). Embora o mecanismo que
implementa a abordagem tenha uma funcionalidade de analisar a hierarquia'® e escolher a
melhor posi¢cdo para encaixar um possivel novo termo, nesse experimento optou-se por
somente acrescentar as possiveis novas relagdes, ndo acrescentando os possiveis novos termos

por dois motivos:

1. Mesmo com a ajuda do mecanismo que implementa a abordagem, a inclusdo de

um novo termo ¢ extremante complexa e requer uma andlise minuciosa da

'8 Alinhamento: Totalmente Automatico; Numero de Iteragdes: 10; Valor de Corte: 0,97; estratégia: Arvore de
Decisdo (Decision Tree).

1% Esse algoritmo utiliza como critério de avaliagdo a similaridade entre as nomenclaturas dos termos, a estrutura
hierdrquica do termo (caso o termo pertenga a outra ontologia), a estrutura hierarquica do local onde o termo sera
inserido e também outras medidas como quantidade de pais e filhos.
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hierarquia.

2. Optou-se por ndo aumentar a quantidade de termos das ontologias do segundo
alinhamento, fazendo com que elas fiquem com a mesma quantidade de termos das

ontologias do primeiro alinhamento.

Além disso, devido ao ramo Biological Process da Gene Ontology por si sd ser uma
ontologia de grande porte, optou-se por dividi-la em segmentos que seriam alinhados com a
INOH Event. Isso foi feito com a finalidade de restringir os resultados para que os mesmos
fossem mais facilmente validados por um especialista. Dessa forma, utilizou-se uma estratégia
similar a empregada no do trabalho de Silva (2010), utilizando-se o Galen Segmenter™, e
fragmentando a ontologia em 25 fragmentos com base nos termos da Tabela 8 pertencentes ao

ramo Biological Process.

Nessa etapa do experimento foi preciso adicionar as novas relagdes as ontologias, com
isso foram adicionadas 510 relagdes (existia uma relagdo que foi encontrada por dois padrdes)
na BP e 97 relagdes na INOH Event. Essas novas relacdes foram adicionadas como novos

recursos através da utilizagdo do JENA?.

Com a finalidade de garantir a convergéncia dos resultados do alinhamento optou-se
nesse experimento por alinhar os pares de ontologias cinco vezes cada, considerando ao final
somente os resultados que apareciam em pelo menos trés vezes. Isso se fez necessario, pois o
algoritmo utilizado para alinhamento no FOAM ¢ baseado em arvore de decisdo e em alguns
casos pode ser ndo deterministico. Ao final dos alinhamentos foram encontrados 57 pares no

primeiro e 60 pares no segundo alinhamento.

6.4.2 ANALISE DOS ALINHAMENTOS

Depois dos processos de alinhamento, os resultados foram enviados para dois
biologos, com experiéncia em sequenciamento e anotagdo gendmica, para que pudessem ser
validados. Essa validacdo ocorreu nos moldes do trabalho de Silva (2010), obedecendo

inclusive a classificacdo criada nesse trabalho.

2 http://www.co-ode.org/galen
I API Java utilizada para navegagdo e manipulagdo de ontologias. Fonte: <http://jena.sourceforge.net >
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Nessa classificagdo os bidlogos avaliam os resultados dividindo-os em cinco
categorias, conforme mostrado na Tabela 18. Além dos resultados totalmente corretos e
totalmente incorretos nessa avaliag@o € possivel ter resultados parciais que podem ser uteis em
determinados contextos onde o anotador ndo estd somente interessado na relagdo de
equivaléncia, mas sim em outros tipos de relagdes como “é um (is_a)” e “parte_de (part_of)”.
Dessa forma os resultados intermediarios embora, ndo representem uma relagdo de
equivaléncia, permitem agregar informagdes ao alinhamento (SILVA, 2010). A Tabela 19 ¢ as

Figuras 31 e 32 apresentam os resultados da validacdo para cada um dos alinhamentos®.

Tabela 18: Classifica¢do dos Alinhamentos

Grau Significado
5 Correto
4 Relagao Forte
3 Relagdo Média
2 Relagdo Fraca
1 Incorreto

Fonte: Silva (2010)

Tabela 19: Resultados dos Alinhamentos

Classificagao Resultados
Alinhamentol Alinhamento?2
Grau Quantidade | Porcentagem(%) | Quantidade | Porcentagem(%)
5 39 68% 47 78%
4 4 7% 3 5%
3 7 12% 7 12%
2 6 11% 2 3%
1 1 2% 1 2%

Através desse experimento foi possivel evidenciar que a utilizagdo das novas relagdes
as ontologias permitiu uma melhoria no processo de alinhamento realizado, pois no segundo
alinhamento houve um aumento na qualidade e na quantidade de pares alinhados. Analisando
os resultados pode-se verificar um aumento de 8 pares corretamente alinhados (aumento de
10%) e também uma diminui¢do dos pares com relagdes fracas no segundo alinhamento,
diminui¢do de 8%. Além disso, também foi possivel verificar que o acréscimo das novas
relacdes as ontologias fez com que houvesse mais possibilidades de caminhos e mais
informacdes disponiveis durante a analise, permitindo aos algoritmos da ferramenta maior

poder de decisdo e escolhas mais precisas.

Desta forma, podemos concluir, com esse experimento, que o acréscimo das novas

2 Nos pares de alinhamento onde houve divergéncia no grau atribuido pelos biélogos, optou-se por utilizar o
menor grau entre as duas classifica¢des.
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relagdes implicitas nas ontologias biomédicas evidenciou uma possivel melhoria no processo
de alinhamento dessas ontologias aumentando o nimero de pares equivalentes e diminuindo o

numero de pares com relagao fraca.

M 5 (Correto)

M 4 (Relagdo Forte)
M 3 (Relacdo Media)
M 2 (Relacdo Fraca)

m 1(Incorreto)

Figura 31: Grafico do resultado do primeiro alinhamento

3% 1:0%

M 5 (Correta)

M 4 (Relagdo Forte)

M 3 (Relacdo Meédia)
M 2 (Relagdo Fraca)

m 1 (Incorreto)

Figura 32: Grafico do resultado do segundo alinhamento

6.5 CONSIDERAGOES FINAIS

Esse capitulo apresentou a avaliacdo experimental realizada no ambito dessa
dissertacdo. A avaliagdo experimental ocorreu em duas fases. Na primeira fase houve a
aplicagdo da abordagem a duas ontologias biomédicas do consorcio OBO e na segunda fase
foi feita uma comparagdo dos alinhamentos das ontologias com e sem as rela¢des extraidas na

primeira fase.
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Através do experimento foi possivel verificar dois resultados principais que validam a
abordagem. O primeiro resultado consiste na quantidade e qualidade das informagdes
extraidas da ontologia, evidenciando a existéncia de informag¢des implicitas e mostrando que ¢
possivel resgata-las. O segundo resultado ¢ evidenciado através de uma possivel melhoria no
processo do alinhamento com o acréscimo das novas relagdes. Isso demonstra que as novas
relacdes podem trazer beneficios para a ontologia como aumento da expressividade,

melhorando os processos de reuso e de anotagao.

Além desses resultados, também foi possivel verificar problemas e questdes na
ontologia que merecem ser estudados mais a fundo como: estudo e maior padronizacdo das
defini¢cdes para que sejam entendidas por seres humanos e computdveis por maquinas, €

também a extracdo de novos tipos de relagdes.

E importante frisar que essa dissertagdo esta em consondncia com os estudos atuais da
OBO para melhoramento das ontologias. Prova disso ¢ que durante o desenvolvimento deste
trabalho foram observados diversos esforcos por parte da OBO para melhorias dessas
ontologias, como aumento do numero de termos definidos, melhoria nos mecanismo de

inferéncia e também incorporagdo de novas relacdes na hierarquia.
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CAPITULO 7: CONCLUSAO

Este capitulo descreve as consideragées finais desse trabalho. Primeiramente s&o descrito o cenario
da pesquisa e os antecedentes que motivaram essa dissertagdo. Depois disso sdo enumeradas as
principais contribuigées, trabalhos futuros e limitagées.

A pesquisa desenvolvida nessa dissertacdo teve inicio em 2007 a partir de trabalhos
realizados nas ontologias biomédicas durante a iniciacdo cientifica. Durante esses trabalhos e
através de leituras bibliograficas foram constatados, nas ontologias biomédicas, diversos

problemas estruturais e semanticos ocasionados pela clara omissio de termos e relagdes.

Contudo, também foi verificado que nas ontologias biomédicas existiam muitas
informacdes implicitas que poderiam complementar o conhecimento expresso. Além disso,
também se observou uma visivel melhoria dessas ontologias com o passar do tempo, com
destaque para a Gene Ontology. Nessa ontologia foi possivel identificar constantes melhorias
e incorporagdo de informagdes implicitas, além de estudos para incorporacdo de novas
relagdes como no trabalho de Mungall ez. al. (2010). Outro exemplo de iniciativas desse tipo
sdo as melhorias das defini¢des da GO, que no decorrer desse trabalho foram padronizadas e

conseguiram obter 100% dos termos definidos.

Através dessas observagdes e com a finalidade de aumentar a qualidade das
ontologias, corrigindo alguns dos problemas constatados, foi proposta como produto dessa
dissertacdo uma abordagem para trabalhar as ontologias biomédicas com o intuito de
enriquecimento do conhecimento nelas embutido. Vale destacar com isso a relevancia desse
trabalho, que mostrou estar alinhado com diversas outras iniciativas do consoércio OBO para

melhoria das ontologias biomédicas.

No desenvolvimento da abordagem foram estudados diversos enfoques, técnicas e
outras abordagens para extragdo de informacdo. A abordagem desenvolvida nesse trabalho foi
construida na base da tentativa e do erro, sendo sempre ao final de cada aplicacdo refinada e
aprimorada fazendo uma espécie de refinamento (feedback) até se chegar a abordagem final
descrita nessa dissertagdo. Uma preocupagdo constante na constru¢do da abordagem foi o
desenvolvimento de etapas genéricas, permitindo que a abordagem seja adaptada para

qualquer contexto de extragao.
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A avaliacdo experimental dessa abordagem ocorreu com a sua aplicacdo a duas
ontologias do consorcio OBO, obtendo dois resultados principais. O primeiro resultado foi
conseguido através da extragdo e validacdo de centenas de termos e relagdes implicitas nessas
ontologias. O segundo resultado foi obtido através do processo de alinhamento, onde foi
evidenciada uma melhoria, desse processo, através do acréscimo das novas relagdes,
aumentando tanto a qualidade como a quantidade de pares alinhados, demonstrando que as
informacdes extraidas podem ser utilizadas para melhoria no processo de retso. Os resultados
dessa avaliacdo experimental serviram para comprovar os beneficios da utilizagdo da
abordagem e também para levantar questdes que merecem serem objetos de pesquisa em
trabalhos futuros. Dentre estas questdes, estd a aplicacdo da abordagem através do mecanismo
EI-ONTO a outras ontologias e a outros contextos, como ja vem sendo feito (CAMPOS et al.,

2010), obtendo resultados parciais satisfatorios.

7.1 CONTRIBUICOES

Essa dissertacdo deixa como principal contribui¢do a criagdo da abordagem e sua
implementagdo através do mecanismo EI-ONTO. Além disso, a pesquisa dessa dissertagdo
confirmou diversos questionamentos relacionados as pesquisas biomédicas e também
levantou diversos aspectos que merecem ser estudados com mais detalhes. Destacam-se os
padrdes e delimitadores de conceitos descobertos, que podem ser aplicados a diversas outras

ontologias biomédicas.

O objetivo da abordagem proposta nessa dissertacdo era de construi-la com etapas
genéricas com a finalidade de poder ser adaptada a diversos contextos, entretanto podendo
suprir as particularidades de extragdo de informacdo no contexto biomédico. Os principais
diferencias da abordagem em relacdo as demais estdo ligados diretamente ao fato dela
apresentar uma macroetapa de conhecer o corpus, anterior ao processo de extracdo
propriamente dito, fazendo com que seja possivel analisar o corpus, previamente, e
consequentemente aumentar a eficiéncia do processo de extracdo de informagdo como um
todo. Além disso, a utilizacdo de quatro enfoques (dicionario, regras, aprendizagem de
maquina e estatistico) e a possibilidade de maior interagdo com o usuario permite uma melhor
extracdo de informagdo, a identificacdo de falhas mais cedo e também uma melhoria nos

algoritmos da abordagem.
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Outra contribuicdo desse trabalho foi o desenvolvimento do mecanismo EI-ONTO, o
qual implementa essa abordagem, e também diversos outros pequenos programas que poderao
auxiliar futuros usuarios da abordagem. Entre esses programas incluem-se programa de
visualiza¢do das ontologias, de troca de id por label e programas estatisticos para analises da
saida dos algoritmos e para comparagdo de ontologias. Esses programas sdo importantes, pois
permitem a automatizagdo de estudos e pesquisas, principalmente da area de Ciéncia da
Informagdo, onde questdes semanticas de corpus terminoldgicos vém sendo estudadas ha
muito tempo. A implementacdo da abordagem e dos programas auxiliares visa permitir, por

exemplo, automatizar alguns estudos que antes eram feitos manualmente, como os do

trabalho de Campos (2009b).

Além disso, a aplicagdo da abordagem, os varios testes realizados durante o seu
desenvolvimento e o estudo da literatura serviram para comprovar dois fatos. O primeiro
deles ¢é que existem informagdes implicitas nas ontologias biomédicas e que se essas
informagdes forem trabalhadas corretamente podem servir para enriquecer essas ontologias. O
segundo fato € que o tema estudado nessa dissertacdo também € uma grande preocupacgdo do
consorcio OBO, que tem vdrias iniciativas com esse propdsito. De fato, testes realizados nesse
trabalho em versdes mais antigas e mais novas da ontologia, apontam uma constante evolucao
das ontologias, que se verificou na padronizagdo dos nomes dos termos e da defini¢do e
também na incorporacdo de relagcdes anteriormente implicitas. Somado a isso, também foram
verificados, em artigos cientificos, estudos para enriquecimento das ontologias biomédicas

através da incorporacdo de novos tipos de relagao.

7.2 TRABALHOS FUTUROS E LIMITAGOES

Essa disserta¢do teve como principal objetivo pesquisar as informagdes implicitas nas
ontologias biomédicas e proporcionar conhecimento para servir de base para diversos outros
caminhos de pesquisa. Um dos possiveis trabalhos futuros dessa dissertacdo ¢ a aplicacdo
dessa abordagem em sua versdo final para extracdo de informagdo em outros ramos da Gene
Ontology e em outras ontologias do consdércio OBO e também em outros contextos como, por
exemplo, em artigos cientificos e bases de dados. Além disso, sugere-se a aplicacdo da
abordagem com a finalidade de extragdo de outros tipos de relacdes como, por exemplo,

part_of, adjacent to ou occurs_in. Isso poderia envolver estudos mais aprofundados sobre a
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relevancia e o tradeoff de incorporar essas novas informacdes as ontologias. Essa extrag¢do de
novas relagdes e novos termos poderia se aproveitar das defini¢des padronizadas da GO para
geragdo de suas definicdes, em um trabalho em consonancia com o que estd sendo

desenvolvido na OBO por Mungall et al. (2010).

Outros trabalhos possiveis s3o o aperfeicoamento dos algoritmos implementados na
abordagem, como, por exemplo, a implementacdo do processamento de linguagem natural em
Prolog” e aprofundamento das técnicas para incorporacdo dos novos termos a hierarquia das
ontologias. Além disso, pode-se desenvolver interfaces mais intuitivas para o mecanismo EI-
ONTO no estilo drag-and-drop e também implementar algoritmos para auxilio na
documentag¢do como, por exemplo, algoritmos para identificagdo de palavras-chaves com a

finalidade de verificagdo automatica das tematicas das ontologias.

Outro aspecto que merece ser estudado com mais detalhe ¢ a verificagdo dos
principios definidos pela OBO e dos proprios principios ontoldgicos na construgdo e
manuten¢do de ontologias. Pois os maiores problemas encontrados, devem-se a ndo utilizagao
desses principios, levando a diversos erros como, por exemplo, o emprego de relacdes

equivocadas e omissdo clara de termos e relagdes.

Outra sugestdo de trabalhos futuros, adaptando a sugestdo de Silva (2010), seria a
unido das informagdes dos alinhamentos no FOAM conseguidos pela abordagem tradicional,
pela abordagem proposta nessa dissertacdo e pela abordagem proposta no trabalho de Silva
(2010) e utiliza-las em um contexto real de anotagdo, permitindo a unido dessas trés fontes de
informacdes e, com isso, um maior poder de escolha ao anotador. Isso poderia ser feito
através de interfaces interativa como a implementada nessa dissertagdo através do mecanismo

EI-ONTO e¢ utilizada na validac¢do das informagdes.

 http://www.swi-prolog.org/
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ANEXO A — EXEMPLOS DE DEFINICOES PADRONIZADAS DA
Gene Ontology

Fonte: (Gene Ontology, 2010b)

Termo: x| envelope
Definicao Padrao: The double lipid bilayer enclosing the [x| and separating its contents from

the rest of the cytoplasm.

Termo: [ x| membrane, inica membrana.

Definicdo Padrao: The lipid bilayer surrounding a(n) [x].

Termo: [x| membrane, membrana dupla.

Definicao Padrio: Either of the lipid bilayers that enclose the [x| and form the [x] envelope.

Termo: [x| inner membrane

Defini¢do Padrio: The inner, i.e. lumen-facing, lipid bilayer of the [x| envelope.

Termo: [x| outer membrane

Definicao Padrio: The outer, i.e. cytoplasm-facing, lipid bilayer of the [x| envelope.

Termo: | x| membrane lumen

Definicdo Padrio: The region between the inner and outer lipid bilayers of the [x| envelope.

Termo: [x]| development
Definicdo Padriao: The process whose specific outcome is the progression of the [x]| over

time, from its formation to the mature structure.
Termo: embryonic | x| morphogenesis
Defini¢do Padrio: The process, occurring in the embryo, by which the anatomical structures

of [x]| are generated and organized.

Termo: larval [x| morphogenesis
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Definicio Padrio: The process, occurring in the larva, by which the anatomical structures of

[x] are generated and organized.

Termo: post-embryonic [x | morphogenesis
Definicdo Padrido: The process, occurring after embryonic development [and prior to (e.g.

larval) development], by which the anatomical structures of [x| are generated and organized.

Termo: [x| formation
Defini¢do Padriao: The process that gives rise to [x]|. This process pertains to the initial

formation of a structure from unspecified parts.

Termo: [x] structural organization
Defini¢do Padrao: The process that contributes to creating the structural organization of [x].

This process pertains to the physical shaping of a rudimentary structure.

Termo: [ x| maturation
Definicdo Padriao: A developmental process, independent of morphogenetic (shape) change,

that is required for [x]| to attain its fully functional state. [descricdo de x].

Termo: [x] cell differentiation
Definicdo Padriao: The process whereby a relatively unspecialized cell acquires specialized

features of a [x] cell.

Termo: [x] cell fate commitment
Definicdo Padrio: The process whereby the developmental fate of a cell becomes restricted

such that it will develop into a [x] cell.

Termo: [x] cell fate specification
Definicdo Padrao: The process whereby a cell becomes capable of differentiating
autonomously into a [x]| cell in an environment that is neutral with respect to the

developmental pathway.

Termo: [x] cell fate determination
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Definicio Padrdaoe: The process whereby a cell becomes capable of differentiating

autonomously into a [x] cell regardless of its environment

Termo: [x] cell development
Defini¢do Padrao: The process aimed at the progression of a [x]| cell over time, from initial

commitment of the cell to a specific fate, to the fully functional differentiated cell.

Termo: [x] cell maturation
Defini¢do Padriao: A developmental process, independent of morphogenetic (shape) change,

that is required for a [x| cell to attain its fully functional state. [descri¢do de x|

Termo: [ x| other organism during symbiotic interaction

Defini¢ao Padrio: [descricio de x|, where the two organisms are in a symbiotic relationship.

Termo: [x]| host
Definicdo Padriao: [descricio de x|. The host is defined as the larger of the organisms

involved in a symbiotic interaction.

Termo: |x| symbiont
Definicdo Padrao: [descriciao de x|. The symbiont is defined as the smaller of the organisms

involved in a symbiotic interaction.

Termo: | x| metabolic process

Definicdo Padrio: The chemical reactions and pathways involving [ x|, [descricao de x].

Termo: | x| biosynthetic process
Defini¢do Padriao: The chemical reactions and pathways resulting in the formation of [x].

[descricdo de x].
Termo: [x]| catabolic process
Definicio Padrao: The chemical reactions and pathways resulting in the breakdown of [x],

[descricdo de x].

Termo: [x| fermentation
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Definicio Padrioe: The enzymatic conversion of [x| to simpler components, resulting in

energy in the form of adenosine triphosphate (ATP).

Termo: x| salvage
Definicio Padriao: Any process that produces [x]| from derivatives of it, without de novo

synthesis.

Termo: 'de novo' [x] biosynthetic process
Definicio Padrido: The chemical reactions and pathways resulting in the formation of [x]

from simpler precursors.

Termo: regulation of [processo]
Definicdo Padrido: Any process that modulates the frequency, rate or extent of [processo],

[defini¢do do processo].

Termo: regulation of [enzima] activity
Definicdo Padrido: Any process that modulates the frequency, rate or extent of [enzimal]

activity, the catalysis of the reaction: [reacdo].

Termo: regulation of | x|
Definicdo Padrao: Any process that modulates the frequency, rate or extent of [x]|, [defini¢ao

de x].

Termo: regulation of | x|

Definicao Padriao: Any process that modulates [x], [descricdo de x].

Termo: negative regulation of [processo]|
Definicdo Padrido: Any process that stops, prevents or reduces the frequency, rate or extent

of [processo], [defini¢do do processo].

Termo: positive regulation of [processo]
Definicdo Padrao: Any process that activates, maintains or increases the frequency, rate or

extent of [processo], [defini¢cdo do processo].
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Termo: activation of [processo]
Definicdo Padrido: Any process that starts the inactive process [processo|, [defini¢do do

processo].

Termo: activation of [enzima] activity
Definicdo Padriao: Any process that initiates the activity of the inactive enzyme [enzima].

The initiation of the activity of the inactive enzyme |enzima| by [processo].

Termo: maintenance of [processo|
Definicdo Padrio: Any process that maintains the frequency, rate or extent of the active

process [processo], [defini¢do do processo].

Termo: maintenance of [ x|

Defini¢do Padrio: Any process that maintains [x|, [descri¢ao de x].

Termo: upregulation of [processo]|
Definicdo Padriao: Any process that increases the frequency, rate or extent of the active

process [processo], [defini¢do do process].

Termo: downregulation of [processo]|
Definicdo Padrao: Any process that reduces the frequency, rate or extent of, but does not

terminate, the active process [processo|, [definicdo do processo].

Termo: inhibition of [processo]
Definicdo Padriao: Any process that prevents the activation of the inactive process

[processo], [defini¢do do processo].

Termo: termination of [processo]
Definicdo Padrao: Any process that stops the active process [processo|, [defini¢ao do

processo].

Termo: inactivation of [enzima] activity
Definicdo Padrao: Any process that terminates the activity of the active enzyme [enzimal.

The termination of the activity of the active enzyme [enzima]| by [processo].
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Termo: response to x| stimulus
Definicio Padrido: A change in state or activity of a cell or an organism (in terms of

movement, secretion, enzyme production, gene expression, etc.) as a result of a [x]| stimulus.

Termo: cellular response to x| stimulus
Definicio Padriao: A change in state or activity of a cell (in terms of movement, secretion,

enzyme production, gene expression, etc.) as a result of a [x| stimulus.

Termo: behavioral response to [x |

Definicdo Padrio: A change in the behavior of an organism as a result of a [x].

Termo: age-dependent response to [x| stimulus
Definicio Padrido: A change in state or activity of a cell or an organism (in terms of
movement, secretion, enzyme production, gene expression, etc.) as a result of a [x| stimulus,

where the change varies according to the age of the cell or organism.

Termo: detection of [x| stimulus
Definicdo Padrao: The series of events in which a [x] stimulus is received and converted into

a molecular signal.

Termo: (familia) sensory perception
Definicdo Padrio: The series of events required for an organism to receive a sensory

stimulus, convert it to a molecular signal, and recognize and characterize the signal.

Termo: sensory perception of [x| stimulus
Defini¢do Padrao: The series of events required for an organism to receive a [x| stimulus,

convert it to a molecular signal, and recognize and characterize the signal.

Termo: detection of [x| stimulus during sensory perception of [y]|
Defini¢do Padrio: The series of events during the perception of [y| in which a [x] stimulus is

received and converted to a molecular signal.

Termo: downstream [efeito conhecido], [iniciador desconhecido]

Defini¢ao Padrio: The series of molecular signals that result in [...]
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Termo: events in [caminho conhecido], [iniciador e alvo final desconhecidos]

Definicdo Padrio: The series of molecular signals involving [...]

Termo: [x] signaling pathway
Padriao: The series of molecular signals generated as a consequence of [x| binding to

[descricao]

Termo: [x| localization
Defini¢do Padriao: The processes by which [x]| (where [x] is a substance or cellular entity,
such as a protein complex or organelle) is transported to, and/or maintained in, a specific

location.

Termo: establishment of x| localization

Definicdo Padrio: The directed movement of [ x| to a specific location.

Termo: maintenance of [x| localization
Definicdo Padrao: The processes by which [x]| is maintained in a location and prevented

from moving elsewhere.

Termo: x| secretion

Definicao Padrao: The regulated release of [x| from a cell or group of cells.

Termo: [x| export

Definicao Padrao: The directed movement of x| out of a cell or organelle.

Termo: x| import

Defini¢do Padrio: The directed movement of [x] into a cell or organelle.

Termo: establishment of [x| orientation
Definicdo Padriao: The processes that set the alignment of [x]| relative to other cellular

structures.

Termo: (familia) L-amino acid

Definicdo Padrio: L-Y is the levorotatory isomer of [x].
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Termo: (familia) D-amino acid

Defini¢ao Padrio: D-Y is the dextrorotatory isomer of [x].

Termo: (familia) constitutive activity
Definicdo Padrio: This activity is constitutive and therfore always present, regardless of

demand.

Termo: (familia) inducible activity
Defini¢cdo Padrdo: This activity is inducible and therefore only present when there is

demand.

Termo: (familia) high affinity
Definicio Padrio: In high affinity transport the transporter is able to bind the solute even if

it is only present at very low concentrations.

Termo: (familia) low affinity
Definiciio Padriao: In low affinity transport the transporter is able to bind the solute only if it

is present at very high concentrations.

Termo: [x| transmembrane transporter activity
Definicdo Padrio: Catalysis of the transfer of [x]| from one side of the membrane to the

other. [x] is [descri¢do de x].

Termo: [ x| uptake transmembrane transporter activity
Definicdo Padrao: Catalysis of the transfer of [x]| from the outside of a cell to the inside of a

cell across a membrane. x| is [descri¢do de x].

Termo: [x] efflux transmembrane transporter activity
Definicdo Padriao: Catalysis of the transfer of [x| from the inside of a cell to the outside of

the cell across a membrane. [x]| is [descricdo de x].

Termo: active transmembrane x| transporter activity
Definicdo Padriao: Catalysis of the transfer of [x| from one side of the membrane to the

other, up the solute's concentration gradient. The transporter binds the solute and undergoes a
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series of conformational changes. Transport works equally well in either direction. [x]| 1is

[descrigdo de x].

Termo: primary active transmembrane x| transporter activity

Definicio Padrio: Catalysis of the transport of [x| across a membrane, up the solute's
concentration gradient, by binding the solute and undergoing a series of conformational
changes. Transport works equally well in either direction and is driven by a primary energy
source. Primary energy sources known to be coupled to transport are chemical, electrical and

solar sources. [x| is [descricdo de x].

Termo: decarboxylation-driven active transmembrane [ x| transporter activity

Definicdo Padrio: Enables the transport of [x| across a membrane, up the solute's
concentration gradient, by binding the solute and undergoing a series of conformational
changes. Transport works equally well in either direction and is driven by decarboxylation of

a cytoplasmic substrate. x| is [descri¢ao de x].

Termo: light-driven active transmembrane [x| transporter activity

Definicdo Padrido: Enables the transport of [x| across a membrane, up the solute's
concentration gradient, by binding the solute and undergoing a series of conformational
changes. Transport works equally well in either direction and is driven by light. [x] 1is

[descricdo de x].

Termo: methyl transfer-driven active transmembrane |x| transporter activity

Definicdo Padrido: Enables the transport of [x| across a membrane, up the solute's
concentration gradient, by binding the solute and undergoing a series of conformational
changes. Transport works equally well in either direction and is driven by a methyl transfer

reaction. x| is [descri¢do de x].

Termo: oxidoreduction-driven active transmembrane [x| transporter activity

Definicdo Padrido: Enables the transport of [x| across a membrane, up the solute's
concentration gradient, by binding the solute and undergoing a series of conformational
changes. Transport works equally well in either direction and is driven by an exothermic flow

of electrons from a reduced substrate to an oxidized substrate. [x]| is [descricdo de x].
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Termo: P-P-bond-hydrolysis-driven transmembrane x| transporter activity

Definicdo Padrido: Enables the transport of [x| across a membrane, up the solute's
concentration gradient, by binding the solute and undergoing a series of conformational
changes. Transport works equally well in either direction and is driven by the hydrolysis of
the diphosphate bond of inorganic pyrophosphate, ATP, or another nucleoside triphosphate.
The transport protein may or may not be transiently phosphorylated, but the substrate is not

phosphorylated. [x] is [descricdo de x].

Termo: secondary active transmembrane [x| transporter activity

Definicdo Padriao: Catalysis of the transfer of [x| from one side of the membrane to the
other, up the solute's concentration gradient. The transporter binds the solute and undergoes a
series of conformational changes. Transport works equally well in either direction and is
driven by a chemiosmotic source of energy. Chemiosmotic sources of energy include uniport,

symport or antiport. [x| is [descricdo de x].

Termo: [x]: solute antiporter activity

Definicdo Padriao: Catalysis of the transfer of [x| from one side of the membrane to the
other, up the solute's concentration gradient. The transporter binds the solute and undergoes a
series of conformational changes. Transport works equally well in either direction and is
driven by a antiport mechanism whereby two or more species are transported in opposite
directions in a tightly coupled process not directly linked to a form of energy other than

chemiosmotic energy. [x]| is [descricdo de x].

Termo: [x]: solute symporter activity

Definicdo Padrio: Catalysis of the transfer of [x]| from one side of the membrane to the
other, up the solute's concentration gradient. The transporter binds the solute and undergoes a
series of conformational changes. Transport works equally well in either direction and is
driven by a symport mechanism whereby two or more species are transported together in the
same direction in a tightly coupled process not directly linked to a form of energy other than

chemiosmotic energy. [x| is [descricdo de x].

Termo: [ x| uniporter activity
Definicdo Padrio: Catalysis of the transfer of [x]| from one side of the membrane to the

other, up the solute's concentration gradient. The transporter binds the solute and undergoes a
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series of conformational changes. Transport works equally well in either direction and is
driven by a uniport mechanism which is independent of the movement of any other molecular

species. [x| 1s [descricao de x].

Termo: passive transmembrane [ x| transporter activity
Definicdo Padriao: Catalysis of the transfer of [x| from one side of the membrane to the

other, down the solute's concentration gradient. [x] is [descri¢ao de x].

Termo: [x] channel activity
Definicdo Padrio: Catalysis of facilitated diffusion of [x] (by an energy-independent
process) by passage through a transmembrane aqueous pore or channel without evidence for a

carrier-mediated mechanism.

Termo: gated x| channel activity
Definicdo Padriao: Catalysis of the transmembrane transfer of [x| by a channel that opens in

response to a specific stimulus.

Termo: dephosphorylation-gated [x| channel activity
Definicdo Padrao: Catalysis of the transmembrane transfer of [x| by a channel that opens in

response to dephosphorylation of one of its constituent parts.

Termo: ion-gated [ x| channel activity
Definicdo Padrao: Catalysis of the transmembrane transfer of [x| by a channel that opens in

response to a specific ion stimulus.

Termo: ligand-gated x| channel activity
Definicdo Padrio: Catalysis of the transmembrane transfer of [x| by a channel that opens

when a specific ligand has been bound by the channel complex or one of its constituent parts.
Termo: mechanically-gated x| channel activity
Defini¢do Padrao: Catalysis of the transmembrane transfer of [x| by a channel that opens in

response to a mechanical stress.

Termo: phosphorylation-gated [ x| channel activity
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Definicdo Padrao: Catalysis of the transmembrane transfer of [x| by a channel that opens in

response to phosphorylation of one of its constituent parts.

Termo: voltage-gated x| channel activity
Definicdo Padriao: Catalysis of the transmembrane transfer of [x]| by a channel whose open

state is dependent on the voltage across the membrane in which it is embedded.

Termo: [x]| channel activity
Definicdo Padrio: Catalysis of facilitated diffusion of [x] (by an energy-independent
process) involving passage through a transmembrane aqueous pore or channel without

evidence for a carrier-mediated mechanism.

Termo: x| gated [y| channel activity

Definicdo Padrao: Catalysis of the transmembrane transfer of [y| by a channel that opens in
response to stimulus by [x]. Transport by a channel involves catalysis of facilitated diffusion
of a solute (by an energy-independent process) involving passage through a transmembrane

aqueous pore or channel, without evidence for a carrier-mediated mechanism.

Termo: Qualquer fase do ciclo celular

Definicao Padrio: Progression through [nome da fase], [descricdo da fase].

Termo: Qualquer processo de ciclo celular

Defini¢ao Padrio: The cell cycle process whereby [descri¢iao do processol].

Termo: (familia) membrane fusion
Definicio Padrao: The joining of the lipid bilayer membrane around [x] to the lipid bilayer

membrane around [v].

Termo: [x]| assembly
Definicio Padrido: The aggregation, arrangement and bonding together of a set of

components to form a [x].

Termo: x| distribution

Definicdo Padrio: Any process that establishes the spatial arrangement of [x].
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Termo: x| binding

Defini¢ao Padrio: Interacting selectively and non-covalently with [x], [descricdo de x].

Termo: [enzima] activity

Definicdo Padrio: Catalysis of the reaction: [reacdo].

Termo: [ x| receptor activity

Definicdo Padriao: Combining with [x] to initiate a change in cell activity.

Termo: |[x]| transporter activity
Definicio Padrao: Enables the directed movement of [x]| into, out of or within a cell, or

between cells.






